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Wstep

Ten szablon zostal opracowany przez R. Gogolewskiego i E. Kotowskiego. Nie nalezy
go traktowac¢ jako obowigzujacy wzorzec, ale raczej jako przykladowe rozwigzanie.
The main matter is initiated with the command \mainmatter
Specifically, this command starts the main body of the thesis on arabic page 1.

Standard KTEX sectioning commands can be used thereafter; for example:
e \chapter{Chapter title} Produces a numbered chapter section.
e \section{Section title} Produces a numbered section of a given chapter.

e \subsection{Subsection title} Produces a numbered subsection of a given sec-

tion.

e \appendix Place this command before your first appendix chapter. Use the

\chapter command thereafter. Appendix sections are numbered ,A”, B” etc.

The dalthesis class also provides the following command. \nonumchapter{Title}
Produces a chapter section that is not numbered, which may be appropriate for an
introductory chapter. This is used in the same way as the \chapter command.
Standard IXTEX provides \chapter*®, which is similar to \nonumchapter in that
it produces an unnumbered chapter section. However, \nonumchapter produces an

entry in the table of contents; \chapter® does not [8].



Rozdzial 1
Wprowadzenie do bioinformatyki

Przyklad wypunktowania Wspodtczesna bioinformatyka skupia sie na takich za-

gadnieniach jak:

e Poréwnywanie sekwencji kodu genetycznego.

Badanie poziomu ekspresji genow.

Odkrywanie funkcji genow.

Badanie struktur biatkowych.

Tworzenie baz danych i wydobywanie z nich informacji.

1.1 Ekspresja genow

Ekspresja genow okreslana jest jako proces komérkowy, w ktérym ....[1]



Rozdzial 2
Technologia mikromacierzowa

Obrazek w formacie *.png potrzebuje drugiego pliku o tej samej nazwie co nasz
plik graficzny, ale o rozszerzeniu *.bb i tresci %%BoundingBox: 0 0 x y ,gdzie z i y

to rozmiary obrazka.

>

Rysunek 2.1: Przyktadowa mikromacierz oligonukleotydow, czyli Gene Chip firmy
Affymetrix.

Dzieki nadaniu etykiety poleceniem \label{etykieta} mozemy sie odnie$¢ do ry-
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sunku 2.1 poprzez \ref{etykieta}. Podobne zasady dotycza wypunktowania, rozdzia-

Yow...

2.1 Rodzaje mikromacierzy i ich uzyskiwanie

Dotaczenie rysunku w formacie *.eps
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Rysunek 2.2: Typowy przebieg zdarzen dla eksperymentu z wykorzystaniem mikro-

macierzy ¢cDNA [5].

Rysunek 2.2 to prosty schemat.
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Przyklad wyliczania

Do podstawowych dazen podczas analizy ekspresji genow naleza:
1. Grupowanie genéw wedltug ich ekspresji w roznych warunkach.

2. Klasyfikacja nowego genu, majac dang ekspresje innych genéw oraz znajac

podziat na grupy.
3. Grupowanie warunkéw opierajac sie na ekspresji pewnej liczby gendw.

4. Klasyfikacja nowej probki, majac dang ekspresje gendow w danych warunkach

eksperymentalnych.

Przyktad wzoru
Odleglosé euklidesowa pomiedzy dwoma p-wymiarowymi obserwacjami x = [x1, za, ...

iy = [y1,Y2, ..., yp] Oblicza si¢ nastepujaco:

d(z,y) = /(21— 91)? + (22— 12)2 + oo + (2 — yp)?

Ogoélny wzor na dystans, ktéry nazywany jest norma Ly, pomiedzy obiektem x

i obiektem /centroidem y jest nastepujacy [4, 6]:

Ly(z,y) = [Ep: @i — yz-lN} "

=1

Przyktad tabelki

Przypadek | X; | X,

A 6 |40

B 100

C 10 | 70

D 1 130

E 8 |50

Grupa T To

(AB) | %2 =45 =70

10+148 __ 1 70+30+50 __
(CDE) | 104148 — gL 10430450 _ 5




Rozdziat 3

Podsumowanie
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