(’l HPST Prakticky kurz

a member of Altium Group

Pouziti softwaru Cytogenomics a interpretace
dat z aCGH

Pripravujeme pro Vas prakticky jednodenni workshop ve dvou terminech, kdy jeden
je zameéreny na zacatecniky, a druhy na pokrocilé pouziti a ovladani softwaru
Cytogenomics od firmy Agilent a nasledné vyhodnocovani a interpretaci vysledku
analyz aCGH (postnatalni a prenatalni).

O

O

Obsahem workshopu bude ovladani a nastaveni programu Cytogenomics,
prace s internetovymi databazemi a zdroji slouzicimi ke klasifikaci nalez(
a diskuze nad problémy pfi vyhodnocovani dat a interpretaci vysledkd.
Kurz probéhne pod vedenim odbornikd pro danou problematiku, ktefi se
vyhodnocovanim a interpretaci analyz aCGH vénuji. Uvodem Vés provede
Mgr. Monika Fleischhansova.

Pro koho je workshop urceny?

o

Workshop je ur€en pro uzivatele metody aCGH a programu Cytogenomics (Agilent
Technologies), ktefi zvladaji zakladni funkce softwaru (nahrani a analyza souboruy,
znalost zakladnich funkci).

Pocet ucastnikii je omezen na 10 na jeden termin.

KDY:

26.4. 2023 (stieda) - zacatecnici '
27.4. 2023 (ctvrtek) - pokrocili

Zacatek kurzu: 9:00 Konec kurzu: 16:00

KDE:

Sidlo spolecnosti HPST, s.r.o.
Na Jetelce 69/2, 190 00, Praha 9

CENA:

2 900,- CZK (Vcetné drobného obéerstveni a obéda)

Chcete-li se prihlasit, napiste nam na:
monika.fleischhansova@hpst.cz

(do predmétu uvedte ,Cytogenomics - Workshop”).
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amember of Altium Group

Pouziti softwaru Cytogenomics a interpretace
dat z aCGH

Co je naplni workshopu pro zacatecniky?

o

o

Zakladni funkce softwaru Cytogenomics a prace s nim (nahrani soubor( v¢.
zadavani atributd, zhodnoceni kvality a QC parametr(, zakladni analyza

a vybér algoritmd, zobrazeni vysledki a jejich hodnoceni, nahravani vlastnich
referencnich dat a databdzi a prace s nimi).

Diskuze nad problémy pfi vyhodnocovani dat a interpretaci vysledkd.

Co je naplni workshopu pro pokrocilé?

O O0dborna prednaska na téma genomovych databazi, detekce aberaci programem
Cytogenomics a jejich klasifikace a interpretace.

O Pouzivani softwaru Cytogenomics a interpretace dat.

O vysvétleni vybranych algoritm(i pouzivanych v softwaru Cytogenomics.

O Na konkrétnich pikladech se kazdy nauci nejen vyhodnotit, ale i interpretovat
vysledky analyz aCGH.

O Seznameni s novymi designy microarrayi.

O V druhé ¢asti bude prostor na Vase dotazy a konzultace Vami
poslanych/pfinesenych pfipad (je tfeba zaslat je pfedem; pfi velkém poctu budou
probrany jen vybrané pfipady, ostatni dotazy budou individualné zodpovézeny).

Co s sebou?
O Nic neni potfeba - pocitaCe jsou zajisténé, software predinstalovany.

Poslani vlastnich dat:

Nabizime moznost konzultace vysledkG z Vasich analyz aCGH a pomoc

s interpretaci dat. V tomto pfipadé nam zaslete podklady idedlné ve formatu

extrahovanych dat v souboru .txt konkrétniho pole, pokud pljde o konkrétni

analyzu/ndlez (ev. i sample attribute file); pokud bude dotaz ve kvalité €ipu, tak tiff

soubor. Doporucujeme pouziti nékterého systému pro prenos dat jako je napf.

uschovna.cz a zaslani odkaz( na adresu: '
®

monika.fleischhansova@hpst.cz.

Prosime o zaslani dat nejpozdéji do 10.4. 2023.




