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Zatozenia, cele i opis zajec:

Celem nauczania przedmiotu ,Podstawy bioinformatyki” jest przyblizenie podstawowych poje¢ zwigzanych, w
gtéwnej mierze, z analizg lawinowo przyrastajgcych danych sekwencyjnych, strukturalnych i funkcjonalnych.
Dane te sg powszechnie dostepne rzeszom naukowcdw i podstawowg obecnie umiejetnoscig kazdego
biotechnologa jest poréwnanie i analiza wtasnych wynikéw w kontek$cie innych danych o genomach
(transkryptomach, proteomach, metabolomach). W ciggu ostatnich kilkunastu lat powstato wiele baz danych i
wiele programéw komputerowych pozwalajgcych na korzystanie z wymienionych informacji. Biotechnolog
powinien wiec potrafi¢ wybra¢ odpowiednie narzedzie bioinformatyczne, wykorzystaé i nalezycie zinterpretowaé
otrzymane wyniki.

Tematyka zajec: Czym jest i czym sie zajmuje bioinformatyka, projekty sekwencjonowania genoméw, organizmy
modelowe, sekwencja - struktura - funkcja, instytuty bioinformatyczne, bioinformatyka a transkryptom, proteom,
metabolom, podstawowe informacje z sekwencji. Biologiczne bazy danych, formaty danych, formularz zapytania.
Poréwnywanie 2 sekwencji, podobienstwo aminokwasow, tablice podobieristw, wspoiczynnik podobieristwa,
poszukiwanie podobienstwa w bazach danych, algorytmy FASTA i BLAST, expect value.

Sposoby odczytu i obrébki danych sekwencyjnych (Edycja sekwencji przy uzyciu programu Chromas:
interpretacja chromatogramu, poszukiwanie motywu, "odcinanie" sekwencji wektorowych, zapisywanie sekwenciji
w roznych formatach, generowanie sekwencji komplementarnej i odwréconej. Sporzadzanie mapy restrykcyjnej
przy uzyciu programu REMAP z pakietu EMBOSS. Znajdowanie ramek odczytu przy pomocy aplikacji z pakietu
EMBOSS (PLOT ORF, SHOW ORF i GET ORF). Generowanie sekwencji biatkowej w oparciu o sekwencje
nukleotydowg programem TRANSEQ z pakietu EMBOSS. Podstawowe bazy danych sekwencji (DDBJ,
EMBL, GenBank). Efektywne postugiwanie sie bazami, program ENTREZ. Bazy danych sekwencji
biatkowych. Przegladarki genomowe. Docieranie do réznych zrédel informacji biologicznej poprzez server
ExXPASYy, bazy danych: Swiss Prot, PROSITE. Projektowanie starterow do PCR. Zasady projektowania
starteréw, podstawowe i zaawansowane parametry, programy: OLIGO, eprimer3 (EMBOSS), PRIME (GCG).
Poréwnywanie sekwencji i przeszukiwanie baz danych algorytmami lokalnymi BLAST i FASTA Parametry: gap
penalty, gap extension penalty, word size, expect. Dobdr tablicy podobienstwa. Udogodnienia (blastx, tblastx itd.)

Formy dydaktyczne, liczba godzin:

a) Cwiczenia laboratoryjne ; liczba godzin 45;

Metody dydaktyczne:

Cwiczenia odbywajg sie w pracowni komputerowej, gdzie kazdy student musi samodzielnie wykonaé
zaplanowane zadania.
mozliwosci wykorzystywania ksztatcenia na odlegtos¢ w przypadkach koniecznych

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Przedmioty wprowadzajgce i wymagania wstepne: genetyka, biologia molekularna,
komputera, obstuga przegladarki internetowej

Student posiada wiedze z zakresu podstaw funkcjonowania gendéw, sposobdéw dziedziczenia cech, oraz
teoretyczna znajomos$¢ podstawowych technik eksperymentalnych w biologii molekularne;.

podstawowa obstuga

Odniesienie Sita dla ef
Efekty uczenia sie: tres¢ efektu przypisanego do zajec: do efektu. Kier* ’
kierunkowego
K_wo4 3
Wiedza: w1 wie i umiejetnie korzysta z podstawowych baz danych sekwencji biologicznych i literatury K_W05 3
(absolwent zna i rozumie) naukowe;j K_Wo07 3
K_W13 3
Umiejetnosci: T N . K_U17 3
(absolwent potrafi) U1 um:(ejetnile korzysta z podstawowych baz danych sekwencji biologicznych i literatury K_U15 3
naukowej K U22 3
- - . . ) S ) K_U15 3
edytuje i opisuje nowo zsekwencjonowane czgsteczki kw. nukleinowego, jak i sekwencje
u2 . . B - - K_U17 3
kw. nukleinowego i biatka z bazy danych, oraz projektuje startery do reakcji PCR K U22 3
K_U12 3
U3 whioskuje o przypuszczalnej funkcji nieznanej sekwencji biologicznej na podstawie osobiscie K_U17 3
wykonanych poréwnan do innych sekwencji w bazach danych K_U18 3
K_U22 3
Kompeter’lqe: jest gotowy do rozwigzywania prostych problemdéw bioinfromatycznych i pogtebiania
(absolwent jest gotéw do) K1 R . K_K01 1
wiedzy na podstawie baz danych




Pojecia zwigzane z analiza lawinowo przyrastajacych danych sekwencyjnych, strukturalnych i funkcjonalnych. Poréwnanie i
Tresci programowe zapewniajace analiza wtasnych wynikéw w kontekscie innych danych o genomach (transkryptomach, proteomach, metabolomach). Bazy
uzyskanie efektéw uczenia sie: danych i programy komputerowe. Wykorzystanie odpowiednich narzedzi bioinformatycznych i interpretacja otrzymanych
wynikow..

Sposob weryfikacji efektéow uczenia

sle: zaliczenie - test z teorii i testy praktyczne,

Szczegoty dotyczace sposobdw . . . . . . . . i . .
goly dotyczace sp Imienna lista ocen studentéw, ocenione testy i zadania zaliczeniowe, mozliwosci wykorzystywania ksztatcenia na

W?ryﬂl.(aq 11 form d,Okument.acJ! odlegtos¢ w przypadkach koniecznych
osiggnietych efektéw uczenia sie:

Elementy i wagi majgce wptyw

na ocene koricowa: Test pisemny wykonanie zadan i skomentowanie wynikow

Miejsce realizacji zajec: Pracownia bioinformatyczna

Literatura podstawowa i uzupetniajaca:

Adresy wykorzystywanych aplikacji i dokumentacja na ich temat dostepne poprzez strone:
http://marcin_filipecki.users.sggw.pl/filipecki_links.htm; Materialy pomocnicze opracowane przez prowadzacych dostepne na stronach:
http://marcin_filipecki.users.sggw.pl/biocinformatyka.htm http:/grzegorz_bartoszewski.users.sggw.pl/; Baxevanis AD, Ouellette BFF (red.)
,Bioinformatyka. Podrecznik do analizy gendéw i biatek.” (2004) PWN; Biotechnologia roslin 2009, wydanie nowe, pod red. S. Malepszego,
Wydawnictwo Naukowe PWN

UWAGI Do wyliczenia oceny koncowej stosowana jest nastepujgca skala: 100-91% pkt - 5,0; 90-81% pkt - 4,5, 80-71% pkt - 4,0; 70-61% pkt -
3,5; 60-51% pkt - 3,0

*) 3 — zaawansowany i szczegotowy, 2 — znaczacy, 1 — podstawowy.

Wskazniki ilosciowe charakteryzujgce modut/przedmiot:

Szacunkowa sumaryczna liczba godzin pracy studenta (kontaktowych i pracy wtasnej) niezbedna dla osiaggniecia

zaktadanych dla zaje¢ efektow uczenia sie - na tej podstawie nalezy wypetni¢ pole ECTS: oh
taczna liczba punktéw ECTS, ktdra student uzyskuje na zajeciach wymagajgcych bezposredniego udziatu nauczycieli

akademickich lub innych oséb prowadzacych zajecia: LB ECTS



http://grzegorz_bartoszewski.users.sggw.pl/




