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Kursets formål

Formålet med dette forløb er at afhjælpe og forebygge en stigende mangel på  bioinformatikere inden for medicoområdet. Forløbet retter sig konkret mod at give ledige ingeniører og naturvidenskabelige kandidater en faglig opkvalificering og ekspertise inden for bioinformatik – i praksis såvel som på teoretisk plan.

1 Center for Biologisk Sekvensanalyse– BioCentrum – DTU

Centerleder: Søren Brunak, Professor

Center for Biologisk Sekvensanalyse (CBS) forestår grundlæggende forskning inden for bioinformatik, som er et hastigt voksende område inden for molekylær biologi og bioteknologi. CBS arbejder med og udvikler en bred vifte af praktiske bioinformatiske værktøjer. Disse værktøjer kan benyttes til alignment, genfinding, proteinstruktur og – funktionsforudsigelser, DNA array-data analyser og analyser af komplette genomer.

2 Metoder

Undervisningen forløber over et semester, der varer 13 uger, med koncentreret undervisning. Det er meningen, at der i alle ugerne vil være en veksling i mellem teoretiske forelæsninger, praktiske øvelser og case-orienterede emnedage. Undervisnings forløbet er planlagt som følger:

	Emne
	Antal timer
	I antal uger

	Introduktionsforløb
	30
	1-2

	Bioinformatikundervisning
	8
	13

	Bioinformatikprojekter
	8
	13

	Statistik
	4
	13

	Statistikøvelser
	2
	13

	PERLprogrammering
	2
	13

	PERLprogrammeringsøvelser
	9
	13

	Spørgetimer
	1
	13

	Temadage
	7
	6


Ud over dette må kursusdeltageren påregne en del hjemmearbejde.

Efter undervisningsforløbet skal kandidaten have lavet en aftale med en virksomhed om 4 ugers praktikophold med efterfølgende ansættelse, hvor der vil være jobtræningstilskud de første 6 måneder. Dette tilskud beløber sig til kr. 9.000 pr. måned. 

Kursusindhold

Computerbaserede metoder spiller allerede nu en afgørende rolle indenfor mikrobiologien, mioteknologien og lægemiddelforskningen. Store internationale sekvens- og strukturdatabaser indeholder information, som i mange tilfælde helt kan erstatte eksperimentelt arbejde og i andre

tilfælde bruges til at få langt mere ud af de eksperimentelle ressourcer.

2.1 Introduktionsforløb (1-2 uger)

Før det egentlige forløb planlægges det at afvikle en til to ugers introduktionsforløb. Målet med dette er,  er at samle op på vigtige grundlæggende elementer inden for bioinformatik og molekylærbiologi.

2.2 Bioinformatik i teori og praksis (16 timer ugentligt i 13 uger)

Modulet beskriver bioinformatikkens teorier og elementer og giver de studerende rig mulighed for at afprøve teorierne i praksis. Følgende emner gennemarbejdes teoretisk såvel som i praksis:

· Bioinformatik i genom-æraen, hvor de komplette arveanlæg for mange bakterier, svampe og dyr er kendt. 

· Sammenligning af nukleotid- og aminosyresekvenser: parvis alignment, multiple alignments, phylogeni, databasesøgning. 

· Struktur- og funktionsforudsigelse med neurale netværk og skjulte Markovmodeller.

· Genfinding i sekvenser fra genomprojekter. 

· Proteinstruktur og funktion. 

· HIV phylogeni. 

· Praktiske øvelser med alignment og neural netværksforudsigelse.

En anden væsentlig komponent er projektarbejdet, hvor den studerende sammen med andre i mindre gruppe udfører et stykke bioinformatikanalyse på en specifik problemstilling. Projektemnerne vil blive tilpasses således, at de passer med de opgaver, den studerende vil få i praktikperioden i virksomheden.

Kursets mål: At give de studerende kendskab til en række nye metoder til molekylær struktur- og sekvensanalyse – herunder at opnå kendskab til helt nye metoder til analyse af DNA chips. 

2.3 Statistik (6 timer ugentligt i 13 uger)

Da vi inden for bioinformatik ofte arbejder med store datamængder, er statistik et vigtigt værktøj. Ligegyldigt, om man beskæftiger sig med sekvensalignment, genfinding, promotoranalyse eller analyse af DNA chip eksperimenter, er det altid væsentligt at foretage et statistisk test af signifikansen af ens opdagelser. Deltagerne får en indføring i statistisk tankegang og metoder, hvilket vil sige, at deltagerne får en forståelse for variation og statistiske fordelinger samt af brugen af statistiske modeller. Statistikmodulet vil indeholde en del metoder med speciel relevans for for analyse af biologiske data.

Følgende statistiske værktøjer vil blive gennemarbejdet med brug af biologiske data:

· Empiriske fordelinger

· Histogram
· Box-plot og q-q-plot
· Modelformulering
· Estimationsteori 
· Testteori: I en- og tostikprøvesituationer, i antalstabeller og fordelingsfrie metoder.
· Modelkontrol: Test for tilfældighed, kontrol af fordelingslov. 
· Varians- og regressionsanalyser: ensidet og tosidet variansanalyse m.v. 
· Desuden en indføring i R eller SAS, der dels bruges ved forelæsningerne og dels benyttes ved løsning af projektopgaverne
Kursets mål: At indføre deltagerne i statistiske værktøjer og tankegange. At sætte kursusdeltagerne i stand til at forholde sig til oplysninger baseret på dataanalyse i f.eks. aviser. Ydermere skal deltagerne kunne forholde sig til de ofte store datamængder, som produceres overalt i det moderne informationssamfund.

2.4 Programmering (11 timer ugentligt i 13 uger)

Bioinformatik handler om at finde ny viden i de enorme biologiske databaser som allerede eksisterer, og som vokser ekspotentielt, se blot det menneskelige genom. Det er datamining på et højt plan med nye indgangsvinkler hele tiden. Denne opgave er umulig uden programmering. Andre anvendelser er udnyttelse af muligheden for at integration af statistiske metoder på resultater. Programmering er limen, der binder feltet sammen.

UNIX vil blive gennemgået som overordnet styresystem.  Følgende elementer inden for PERL vil blive gennemgået og afprøvet:

· Basal brug af UNIX

· Input/Output

· Arrays (grundlæggende og udvidet)

· Regular Expressions (på udvidet niveau)

· Subroutines

· Hashes

· Functions and objects 

Kursets mål: At deltageren kan håndtere UNIX operativsystemet og kan programmere i Perl, kan udnytte simple algoritmer og bioinformatiske databaser (som GenBank, SwissProt).

2.5 Temadage (7 timer ugentligt i 6 uger)

Der vil gennem hele uddannelsen blive afholdt temadage for deltagerne, hvor andre emner af relevans for bioteknologisk arbejde i forbindelse med data vil blive behandlet. Dels gennem at deltagerne deltager i eksisterende forelæsninger på CBS og dels gennem arrangement af  forelæsninger direkte rettet mod deltagernes behov.

Temadagene vil blive udviklet successivt i forhold til deltagernes behov. Det kan dog allerede nu forudses, at følgende emner vil blive berørt på en temadag:

· Patentering af algoritmer og sekvensdata.
· Virksomhedens bioinformatiske infrastruktur: Programmer i det offentlige domæne og i det private.

· Etik.
· Datatyper fra helt nye eksperimentelle teknikker.

· Visualiseringsmetoder indenfor bioinformatik.

· Opfriskningsdage om statistik.
3 Deltagerprofil

Kurset er rettet mod ingeniører, cand. scient.’er, jordbrugsakademikere, farmaceuter eller andre med en naturvidenskabelig baggrund. Kurset vil fortrinsvis være rettet mod biokemiske problemstillinger, hvorfor kendskab til og interesse for biokemi er en forudsætning.

4 Forbehold for ændringer

Der tages forbehold for ændringer, da kurset muligvis må tilpasses virksomhedernes behov eller holdets sammensætning.
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