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Annotatsioon:
Kursus annab Ulevaate matemaetilise statistika meetoditest, milld
baseerub tdngpéevane geenitehnoloogia. Pohipunktid: geenide
keerdisamine ja Ukskute geenide mdjude hindamine, segregatsioon- ja
aheldusanallitis, assotsiatsiooniuuringud.
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Kursus on mdeldud tutvustamaks datisikutele ténapdeva geneetikas esilekerkinud
probleeme ja nende lahendamiseks kesutatavaid datidtilise andlls meetodeid.
Vadkonna ulatudikkuse ja kursuse piiratud garessursside tottu jédb  editus
oxdisdt vad tutvustuse tasemele (erinevad meetodid estateksetuletatakse mingi
kinda juhu jeoks ja illudresritekse néidetegs). Loodetavelt Onnestub  Siski
tekitada kuulgates arussam, et ega see “geenijahtiming’ pdjdt laboris toimu — ka
satistika mestoditega on sin juba pdju &a tehtud (ja paju on ved ka tegemata).
Loodgavdt aneb jargneva maejdiga  tutvumine nii mOndegi  noorde
maemaetiku  haridusega inimesde julguse ja huvi geenide uurimissga  1&hemat
tutvust teha Ka bioloogia, adti vdi loomakesvatuse erida kraadifppurele e
tohiks jargnev Ulgdu kéiv olla (vgaduse tuleks omde selgeks teha pdhilised
statistika ja tdendosusteooria seadusparad).

Padledsdt viimestd aegtatd enimkdneldud inimgenedtikde ssaved késtletud ka
loomageneetikes kesutatavad datidika meetodid. Ja ega sed tegdikult eiti  vahet
polegi, kui Uldse, dis vad sdles mida eksponesritekse. Inimese puhul réégitekse
tavdisdt  mingit haigust pohjustavest geenis  (leidmise  korrd  ssaved
ravimifirmad t6Gtada véja uus adirohte, voimdikuks sasb geeniteragpia),
loomade puhul aga mgandudikult olulig tunnust mérkimisvaarsdt majutavast
geenigt (tunduvat efektiivsemaks muutub loomade aretus). Samas on  loomadegi
puhul letud mitmeid hagudtekitavad geenimutasioone, geeniteragpia  aseme
aga odlissid loomi  jarglagpblvkonna  saamisd  lihtsdt e  kasutata vdi  dis
vdditakse vanemae teadliku vdiku abil retsessivsste homosiigootide saamist
(nditeks dress  pbhjustava HAL-geeni korrd  dgade aretuses). Ning  enamus
luggast on kindlasti kuulnud eugeenikest, kui milleski végagi taunitavest, ja eks
ta seda oegi, kuigi oma odemusdt & oe eugenika ju midagi muud Kui
aetudeooria rekendamine inimese ped. Ja kokkuvtteks & Oltu  matemaatika
slest, kas teda rekendatekse inimesd v6i looma vOi milleks saadud tulemus
Uldse Kkesutatekse, otsustama mida, kuidas ja kas Uldse uurida pesb ikkagi
inimene

Kas vBib seda kursust nimetada ka bioinformaatikekursuseks? Arvan, et mitte,
sest bioinformaetika on sdleks, e sdlest kasvdi osagi taolise kursusega katta,
liga laddane mdige — hbioinformaatikeaga seondub igesugune  bioloogilise
informatsiooni  toGtlemisega seotud avutidane t66. Sia mahuvad t66d geenidest
ja nende produktidest kuni okosligteemideni. Siski on, tulenevat suurtest
andmehulkadest, mida molekulaarbioloogia toodab, enamus  bioinformaetika
projekte kekendunud geenide ja vakude sruktuursete ja funktsionaasete
agpektide uurimisde. Pdjud neis  projektides on seotud inimese  genoomi
projektiga (vt. ka kursuse materjdile lisatud linke). Traditsoonilise métteviis
kohasdt kuuluvad kursuse késtletavad meetodid pigem biodatigika dla Samas,
avedades, e biodatistika eineb bicinformeatikast sama paju kui informaetika
datistikast — nn. klasskdise datistika traditsoonilissks rakendamiseks pole
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arvutiteadusedlaseid  teadmis eriti vga, seevadu uusmate andilsmeetadite osas
on erinevus tihti vaid uuringuid teostavate inditutsoonide nimetustes, voib
jagneva maefjdi veeddda ka kui bioinformagtika (he damsuuna detailsemat
tutvustust  (viimastel aastatel  mitmeis  (likoolides adustatud  bioinformaetika
meagistridppe kavades ongi kéesolevale sarnased kursused kirjas valikainetena).
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