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	Założenia, cele i opis zajęć:
	Cel: Celem ogólnym przedmiotu jest zapoznanie studentów z technikami analizy sekwencji DNA genomów bakterii,

plazmidów i bakteriofagów, oraz wybranymi metodami analizy genomów mikroorganizmów eukariotycznych, z wymaganiami i standardami przygotowania annotacji oraz weryfikacji i korekty annotacji, z ogólnie dostępnym w sieci oprogramowaniem do analizy i annotacji genomów, bazami danych genomowych. Dodatkowym celem jest uświadomienie studentom problemów wynikających ze współczesnych technologii sekwencjonowania i składania sekwencji, a także sposobami oceny i weryfikacji poprawności składek sekwencji genomowych.

Zakres wykładów: Informacje możliwe do pozyskania na podstawie analizy sekwencji DNA genomowego. Wstęp do teorii dopasowania sekwencji.(2h)

Metody przewidywania cech na bazie danych sekwencyjnych. Modele HMM i sieci neuronowe, metody  identyfikacji genów kodujących białka. Wady i zalety metod identyfikacji. Weryfikacja uzyskanych danych (3h). 

Identyfikacja genów kodujących strukturalne, transportowe i regulacyjne cząsteczki RNA. Rola doboru parametrów analizy (2h);

Identyfikacja funkcjonalnych sekwencji DNA: rejony inicjacji i terminacji replikacji, rejony inicjacji i terminacji transkrypcji. Dostępne metody identyfikacji funkcjonalnych sekwencji DNA in silico. Wady i zalety poszczególnych metod (2h);

Identyfikacja rejonów DNA wiążących białka regulatorowe. Dostępne oprogramowanie i szkice różnic pomiędzy stosowanymi algorytmami. Różne podejścia do identyfikacji miejsc wiążących specyficzne i globalne regulatory. Porównanie wyników analiz in silico z danymi empirycznymi, Problem "pustych rejonów DNA" (2h); 

Standardy annotacji sekwencji genomowych. Wymagane minima plików z annotacjami. Dostępne oprogramowanie do przygotowywania i korekty annotacji. Przegląd tzw. ,,pipelines" do automatycznych annotacji - wady i zalety poszczególnych systemów. Ewaluacja poprawności annotacji (3h); Problemy poprawności danych otrzymanych z wykorzystaniem różnych metod sekwencjonowania. Problemy wynikające z metod składania i metody weryfikacji poprawności składek. Całościowa analiza funkcjonalna genomów. Annotacje specyficzne (1h).

Zakres ćwiczeń: Ogólne omówienie zakresu ćwiczeń. Zakładanie katalogów osobistych. Zasady przygotowywania i nazewnictwa podkatalogów i plików z wynikami analiz. identyfikacja genów kodujących białka w genomie bakteryjnym z wykorzystaniem różnych programów. Porównanie, weryfikacja i korekta plików wynikowych, identyfikacja sekwencji SD;

Przygotowanie skorygowanych plików sekwencji białkowych (5h); Standardowe oprogramowanie do annotacji sekwencji małych genomów. Rodzaje i zasady wprowadzania danych. Przygotowanie plików bazowych z sekwencjami DNA oraz koordynatami genów. Zasady dodawania nowych annotacji (5h). Otwieranie kont na serwerach do automatycznych annotacji. Fragmentacja genomów i seryjna ekstrakcja wybranych rejonów. Identyfikacja jednostek transkrypcyjnych oraz

genów kodujących strukturalne i transportujące RNA. Uzupełnianie annotacji w przygotowanych wcześniej plikach (5h); Import danych z serwerów do automatycznych annotacji. Analiza otrzymanych danych i konwersja do form edytowalnych. Wykorzystanie annotowanych plików sekwencji referencyjnych jako szkieletów do annotacji własnych plików sekwencji

(5h); Identyfikacja przynależności do taksonów na podstawie analiz fragmentów sekwencji, weryfikacja otrzymanych danych; Globalna analiza funkcjonalna dużych fragmentów genomów; Annotacje specyficznych rejonów genomu - porównanie wyników otrzymanych z wykorzystaniem różnych programów; Walidacja przygotowanych plików z annotacjami pod kątem poprawności - rodzaje błędów i ich korekta (5h); Porównanie plików z annotacjami własnymi i plików z automatycznymi annotacjami tych samych fragmentów genomów. Wizualizacja map genowych - przegląd ogólnie

dostępnych programów. Przygotowanie plików zaliczeniowych. (5h)


	Formy dydaktyczne, liczba godzin:
	W – wykład,  liczba godzin 15
L - ćwiczenia laboratoryjne, liczba godzin 30
 

	Metody dydaktyczne:
	Wykłady z wykorzystaniem prezentacji w programie Power Point. Ćwiczenia w laboratorium komputerowym z wykorzystaniem programów i serwerów ogólnodostępnych w sieci.

	Wymagania formalne 
i założenia wstępne:
	Podstawowa znajomość obsługi komputera, zaliczenie przedmiotu :Genetyka i biologia molekularna organizmów prokariotycznych


	Efekty uczenia się:
	Wiedza:

W1 - Student wie jakie rodzaje informacji można uzyskać metodami analizy bioinformatycznej sekwencji genomów bakteryjnych

W2 - Student zna ogólne zasady działania algorytmów do identyfikacji genów

kodujących białka oraz różne rodzaje RNA, a także do identyfikacji funkcjonalnych

sekwencji genomowych

W3 - Student wie w jaki sposób należy weryfikować poprawność wyników sekwencjonowania i składania sekwencji genomowych.

W4 - Student zna standardy annotacji sekwencji genomowych oraz problemy związane z annotacjami

W5 - Student zdaje sobie sprawę z różnic pomiędzy różnymi metodami annotacji funkcjonalnych i porównywania genomów

	Umiejętności:

U1 - Student potrafi zidentyfikować w

sekwencjach genomów lub ich fragmentów geny kodujące białka,

strukturalne, transportujące i regulatorowe RNA oraz jednostki transkrypcyjne i rejony potencjalnie

wiążące białka regulatorowe

U2 - Student potrafi weryfikować poprawność podstawowych annotacji

genomów bakteryjnych

U3 - Student potrafi samodzielnie przygotować poprawny plik z

annotacjami sekwencji oraz skorzystać z programów do automatycznych annotacji sekwencji

U4 - Student potrafi przeanalizować "puste rejony DNA" oraz określić

przynależność taksonomiczną na podstawie analizy genomu lub dużych

fragmentów genomu

U5 - Student potrafi dokonać globalnej analizy funkcjonalnej genomu

U6 - Student potrafi pracować w zespole i dyskutować problemy

związane z metodami i wynikami

analizy sekwencji in silico na forum

grupy
	Kompetencje:

K1 - Student umie pracować w

zespole i dyskutować problemy

problemy związane z metodami i

wynikami analizy sekwencji in silico.

	Sposób weryfikacji efektów uczenia się:
	Praca zaliczeniowa w formie plików z wynikami analiz sekwencji otrzymanych indywidualnie przez każdego studenta.

	Forma dokumentacji osiągniętych efektów uczenia się:
	Pliki zaliczeniowe studentów zgrane w imiennych katalogach studentów lub na nośniku (dysk CD , DVD lub USB).

	Elementy i wagi mające wpływ
na ocenę końcową:
	Zrozumienie metodologii oraz poprawne i staranne wykonanie analiz zaliczeniowych: 70%, aktywny udział w ćwiczeniach komputerowych: 30%



	Miejsce realizacji zajęć:
	Sale wykładowe WRiB SGGW, laboratoria komputerowe WRiB SGGW

	Literatura podstawowa (1) i uzupełniająca:

1. A. Baxevanic, B.F. Francis Ouelette: Bioinformatyka. Podręcznik do analizy genów i białek, Wydawnictwo Naukowe PWN, 2004, 8301142111

2. T.A. Brown. Genomy, rozdział 5. Zrozumieć sekwencje genomu, Wydawnictwo Naukowe PWN, Wydanie II, Warszawa 2018

3. J. Xiong. Podstawy Bioinformatyki. Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego, 2011

	UWAGI
inne godziny kontaktowe nie ujęte w pensum (konsultacje, praca własna studenta.), liczba godzin 25




Wskaźniki ilościowe charakteryzujące moduł/przedmiot:

	Szacunkowa sumaryczna liczba godzin pracy studenta (kontaktowych i pracy własnej) niezbędna dla osiągnięcia zakładanych dla zajęć efektów uczenia się - na tej podstawie należy wypełnić pole ECTS:
	110  h

	Łączna liczba punktów ECTS, którą student uzyskuje na zajęciach wymagających bezpośredniego udziału nauczycieli akademickich lub innych osób prowadzących zajęcia:
	2  ECTS


Tabela zgodności kierunkowych efektów uczenia się z efektami przedmiotu:

	kategoria efektu
	Efekty uczenia się dla zajęć:
	Odniesienie do efektów dla programu studiów dla kierunku
	Oddziaływanie zajęć na efekt kierunkowy*)

	Wiedza – W1
	Student wie, jakie rodzaje informacji można uzyskać metodami analizy bioinformatycznej sekwencji genomów bakteryjnych
	K_W01, K_W03, K_W04, K_W05
	1

	Wiedza – W2
	Student zna ogólne zasady działania algorytmów do identyfikacji genów kodujących białka oraz różne rodzaje RNA, a także do identyfikacji funkcjonalnych sekwencji genomowych
	K_W01, K_W03, K_W04, K_W05
	3

	Wiedza – W3
	Student wie, w jaki sposób należy weryfikować poprawność wyników sekwencjonowania i składania sekwencji genomowych.
	K_W01, K_W02, K_W03, K_W04, K_W05
	2

	Wiedza – W4
	Student zna standardy annotacji sekwencji genomowych oraz problemy związane z annotacjami
	K_W01, K_W02, K_W03, K_W04, K_W05
	1

	Wiedza – W5
	Student zdaje sobie sprawę z różnic pomiędzy różnymi metodami annotacji funkcjonalnych i porównywania genomów
	K_W01, K_W02, K_W03, K_W04, K_W05
	1

	Umiejętności – U1
	- Student potrafi zidentyfikować w sekwencjach genomów lub ich fragmentów geny kodujące białka, strukturalne, transportujące i regulatorowe RNA oraz jednostki transkrypcyjne i rejony potencjalnie wiążące białka regulatorowe
	K_U01, K_U06, 
	3

	Umiejętności – U2
	Student potrafi weryfikować poprawność podstawowych annotacji

genomów bakteryjnych
	K_U01, K_U04
	3

	Umiejętności – U3
	Student potrafi samodzielnie przygotować poprawny plik z

annotacjami sekwencji oraz skorzystać z programów do automatycznych annotacji sekwencji
	K_U05
	1

	Umiejętności – U4
	Student potrafi przeanalizować "puste rejony DNA" oraz określić

przynależność taksonomiczną na podstawie analizy genomu lub dużych fragmentów genomu
	K_U07, K_U06
	3

	Umiejętności – U5
	Student potrafi dokonać globalnej analizy funkcjonalnej genomu
	K_U07, K_U08
	3

	Umiejętności – U6
	Student potrafi pracować w zespole i dyskutować problemy związane z metodami i wynikami analizy sekwencji in silico na forum grupy
	K_U12, K_U11, 
	1

	Kompetencje – K1
	- Student umie pracować w zespole i dyskutować problemy

problemy związane z metodami i wynikami analizy sekwencji in silico.
	K_K01, K_K02, K_K03
	1


*)

3 – zaawansowany i szczegółowy, 

2 – znaczący,

1 – podstawowy,
