SYLABUS PRZEDMIOTU

Nazwa przedmiotu w jezyku polskim oraz jezyku angielskim
Bioinformatyka i bazy danych

Bioinformatics and data bases

Dyscyplina naukowa
Nauki medyczne

Inzynieria biomedyczna

Jezyk wyktadowy
jezyk polski

Jednostka prowadzgca przedmiot

Wydziat Biotechnologii

Rodzaj przedmiotu
do wyboru (wybdr ograniczony: Bioinformatyka i bazy danych lub
Bioinformatyka z modelowaniem biatek)

Kierunek studidw

Biotechnologia

Poziom studiow

I stopien

Rok studidw

II rok

Semestr

semestr zimowy

10.

Forma zajec i liczba godzin
wyktad, 15 godzin

cwiczenia komputerowe, 30 godzin

11.

Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych
dla przedmiotu

e podstawowa umiejetnosc¢ obstugi komputera

12.

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Glownym celem zajec jest:

e poznanie teoretycznych i praktycznych podstaw réznych analiz




bioinformatycznych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych

13.

Tresci programowe wyktadow i éwiczen:

podstawowe terminy zwigzane z bioinformatyka;

przedmiot i poziomy analiz bioinformatyki, genomiki, transkryptomiki i
proteomiki;

rodzaje baz danych; podstawowe bazy sekwencji nukleotydowych i
aminokwasowych: Baza NCBI, GenBank, EMBL, UniProt;
wyszukiwanie informacji zawartych w bazach literaturowych, bazach
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych;

podstawowe analizy bioinformatyczne sekwencji nukleotydowych: analiza
sktadu, okreslanie uzywalnosci kodonéw;

komputerowe identyfikowanie sekwencji kodujgcych biatko:
poszukiwanie otwartych ramek odczytu, poszukiwanie gendéw u
Prokaryota i Eukaryota, metody rozpoznawania gendéw na podstawie
sktadu, sygnatéw, podobienstwa do innych sekwencji;

zintegrowane metody poszukiwania gendw (analiza dyskryminacyjna,
programowanie dynamiczne, sieci neuronowe, tanicuchy Markowa);
komputerowe analizy sekwencji RNA, przewidywanie struktury
drugorzedowej;

przyrownanie (dopasowanie) par sekwencji — alignment: definicja,
zastosowanie, rodzaje metod (macierz punktow, programowanie
dynamiczne - przyrownanie lokalne i globalne), systemy punktacji
(macierze aminokwasowe PAM i BLOSUM, kary dla przerw), ocena
istotnosci przyrownania, przyktady programow;

przyrownanie wielu sekwencji: definicja, zastosowanie, etapy
postepowania, rodzaje algorytmdw i programow, progresywne
przyrownanie globalne, edytowanie przyréwnania.

poszukiwanie sekwencji podobnych w bazach danych (podstawowa
terminologia i cele, sposoby poszukiwan, rodzaje programow i
algorytmow (FASTA, BLAST), kryteria i istotno$¢ podobienstwa
sekwencji, rodzaje programow z rodziny BLAST i ich opcje, np.
MegaBLAST, PSI-BLAST, PHI-BLAST);

motywy i wzory w sekwencjach: sposoby ich wyrazania (konsensus,
wyrazenia regularne, bloki, profile, logo);

komputerowa analiza sekwencji biatkowych: analiza podstawowych
wiasciwosci fizykochemicznych biatka, komputerowe trawienie biatka,
poszukiwanie regiondow transbtonowych, modyfikacje potranslacyjne
biatek, okreslanie lokalizacji subkomodrkowej biatek, poszukiwanie
motywow i domen, okreslanie struktury drugorzedowej i trzeciorzedowej
biatka;




e bazy struktur przestrzennych (PDB), przyréwnanie strukturalne, metody

przewidywania struktur przestrzennych, klasyfikacja strukturalna biatek,

programy do ogladania struktur przestrzennych.

14.

Zaktadane efekty uczenia sie

Student:

zna podstawowe i specjalistyczne bazy
danych dotyczace gendw, biatek i
genomow;

zna i rozumie teoretyczne i praktyczne
podstawy analiz bioinformatycznych na
réznych poziomach organizacji informacji
biologicznej: DNA, RNA i biatek oraz
genomow;

wie jak zastosowac bazy danych i
narzedzia bioinformatyczne do opisywania
i interpretowania zjawisk oraz procesow
biologicznych oraz przy planowaniu i
interpretowaniu eksperymentow;

przeszukuje odpowiednie bazy danych i
stosuje odpowiednie oprogramowanie
bioinformatyczne do rozwigzywania
konkretnych probleméw i zadan
zwigzanych z analiza danych biologicznych
na poziomie nukleotydow i aminokwasow,
a takze na poziomie genomowym;

potrafi zaplanowac analizy
bioinformatyczne i dobra¢ odpowiednie
programy do postawionego problemu;

jest chetny do poszerzania swojej wiedzy
przez poszukiwanie dodatkowych narzedzi
bioinformatycznych w Internecie oraz jest
$wiadomy potrzeby ciagtego
aktualizowania wiedzy w szybko
rozwijajacej sie dziedzinie bioinformatyki.

Symbole odpowiednich
kierunkowych efektéw uczenia

sie:
K1_WO02, K1_WwWO07

K1_WO03, K1_W07

K1_U06

K1_U06

K1i_uo8

15.

Literatura zalecana:

Lesk A, Wprowadzenie do bioinformatyki, PWN

Xiong ], Podstawy bioinformatyki, Wydawnictwo Uniwersytetu

Warszawskiego

Baxevanis AD, Ouellette BFF (red.) Bioinformatyka — podrecznik do

analizy genéw i biatek, PWN




Metody weryfikacji zaktadanych efektow uczenia sie:

¢wiczenia: czastkowe zaliczenia pisemne (testy na komputerze
weryfikujgce praktyczng wiedze na temat analiz bioinformatycznych z

16. poszczegolnych zagadnien);

e wyktad: egzamin pisemny (test na komputerze weryfikujacy teoretyczng i
praktyczng wiedze bioinformatyczng) (warunkiem przystgpienia do
egzaminu jest uzyskanie oceny pozytywnej z ¢wiczen).

Warunki i forma zaliczenia poszczegoélnych komponentéw przedmiotu:

17.

uzyskanie ocen pozytywnych z ¢wiczen i egzaminu

Naktad pracy studenta wyrazony w godzinach zaje¢ oraz
punktach ECTS

liczba godzin
przeznaczona na
zrealizowanie danego
rodzaju zajec

zajecia (wg planu studidéw) z prowadzacym:

e wyktad 15 godzin
e c¢wiczenia komputerowe 30 godzin
praca witasna studenta (w tym udziat w pracach

grupowych):

e przygotowanie do zajec¢ i zadan praktycznych

e konsultacje 50 godzin
e przygotowanie do egzaminu

taczna liczba godzin zajec 95 godzin
Liczba punktéw ECTS 4 ECTS




