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Prowadzacy zajecia:

Pracownicy i doktoranci Kat. Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin

Zatozenia, cele i opis zajec:

Przedmiot omawia bardziej zaawansowane aspekty analiz bioinformatycznych
wykonywanych na sekwencjach kwasédw nukleinowych i biatek. Przedmiot przedstawia
narzedzia do analiz architektury catych genomdw lub pojedynczych gendw od wykrywania
gendw w obrebie nieznanej sekwencji po doktadniejszg analize rejondw promotorowych.
W czasie kursu uczestnicy zapoznajg sie z najpopularniejszymi metodami oceny
ewolucyjnego pokrewienstwa organizméw w oparciu o powszechnie obecnie
wykonywane analizy fragmentéw DNA. Prezentowane s3 réwniez metody analizy
struktury drugo i trzeciorzedowej biatek. Wymienione rodzaje analiz bioinformatycznych
staty sie standardem opisu nowo charakteryzowanych sekwencji. Przedmiot ma charakter
praktyczny i kazdy student powinien samodzielnie wykonywac zaplanowane analizy
Tematyka ¢wiczen: Przypomnienie podstawowych narzedzi bioinformatyki. Analiza
architektury genomu. Molekularne podstawy ewolucji. Hierarchiczne porédwnywanie
wielu sekwencji. Topologia i interpretacja drzewa filogenetycznego. Ocena wiarygodnosci
molekularnych analiz filogenetycznych. Korzystanie z baz danych struktur
makromolekularnych. Analiza struktury 2- rzedowej biatek. Przewidywanie rejondw
transmembranowych. Analiza rozktadu tadunkéw w strukturach 2-rzedowych. Symulacje
struktur  3-rzedowych.  Analiza  wynikéw  wielkoskalowych  eksperymentéw
transkryptomowych: z wykorzystaniem programu Excel, i dedykowanych narzedzi
udostepnianych przez instytuty bioinformatyczne. Bazy danych eksperymentow
mikromacierzowych i innych analiz opisujgcych ekspresje gendw — GeneVestigator i eFP
Browser

Formy dydaktyczne, liczba godzin:

a) ¢wiczenia laboratoryjne .....................; liczba godzin ..30.....;

Metody dydaktyczne:

Cwiczenia odbywaja sie w pracowni komputerowej, gdzie kazdy student musi samodzielnie wykona¢ zaplanowane zadania.
Mozliwosci wykorzystywania ksztatcenia na odlegtosé w przypadkach koniecznych (czytaj np. pandemia)

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Wymagania formalne: Podstawy bioinformatyki, biologia molekularna , zatozenia wstepne: Uczestniczacy studenci powinni
mie¢ podstawowe przygotowanie z zakresu bioinformatyki, takie jak umiejetnosé korzystania z podstawowych baz danych
DNA i biatek, oraz prostego wyszukiwania podobienstwa z wykorzystaniem algorytmu BLAST.

Odniesienie Sita dla ef.
Efekty uczenia sie: tresc efektu przypisanego do zajec: do efektu. Kier*
kierunkowego
W1 Zna i potrafi wykorzysta¢ podstawowe oraz zaawansowane narzedzia
bioinformatyczne
W2 Wie na czym polega data mining i korzystanie z baz danych wynikow K_Wo3 3
Wiedza: eksperymentéw mikromacierzowych K_Wo04 2
. : W1 ) ) . . . ) K_Wo09
(absolwent zna i rozumie) W3 Potrafi wykona¢ symulacje struktur 2-go i 3-cio rzedowych biatek, K Wil 1
identyfikacje helis amfipatycznych i rozumie ich zalezno$¢ z funkcja biatek - 2
W4 Zna metody predykcji genu oraz identyfikacji elementéw regulatorowych
promotora i potrafi je zastosowac
o . U1 Posiada umiejetnos¢ pracy z genomowymi zestawami danych biologicznych w
Umiejetnosci: arkuszu Excel K_uo1 3
(absolwent potrafi) U1l ) . L, . . L , . . K_U02 2
U2 Posiada umiejetnosé przewidywania lokalizacji subkomoérkowej na podstawie K U20 2
sekwencji biatek -




U3 Potrafi dokona¢ wyboru sekwencji, wykona¢ drzewo filogenetyczne i je
interpretowacd

U4 Potrafi zidentyfikowac i opisa¢ wazne grupy aminokwasowe w strukturach
biatkowych z baz danych. Obserwacja struktury biatka w programie VNT Viewer

Kompetencje:
(absolwent jest gotéw do) K1

Zaawansowane aspekty analiz bioinformatycznych wykonywanych na sekwencjach kwaséw nukleinowych i biatek.
Przedmiot przedstawia narzedzia do analiz architektury catych genomdw lub pojedynczych genédw od wykrywania genéw w
obrebie nieznanej sekwencji po doktadniejszg analize rejonéw promotorowych.

Tresci programowe zapewniajgce
uzyskanie efektéw uczenia sie:

Zaliczenie. Krétki test z teorii dopuszczajacy do czesci praktycznej (10% koricowej oceny), zaliczenie praktyczne, podczas
sie: ktérego kazdy samodzielnie wykonuje kilka zadan.
i Mozliwosci wykorzystywania ksztatcenia na odlegtos¢ w przypadkach koniecznych (czytaj np. pandemia)

Sposob weryfikacji efektéw uczenia

Szczegoty dotyczace sposobow
weryfikacji i form dokumentacji
osiagnietych efektéw uczenia sie:

Imienna lista egzaminacyjna, ocenione testy zaliczeniowe.
Mozliwosci wykorzystywania ksztatcenia na odlegtos¢ w przypadkach koniecznych (czytaj np. pandemia)

Elementy i wagi majgce wptyw

. o . - L - o
na ocene koficowa: Test pisemny 10%, praktyczne wykonanie zadan i oméwienie wynikow 90%

Miejsce realizacji zajec: Pracownia komputerowa (Internet, przegladarka, program VNTI)

1. Materialy pomocnicze opracowane przez prowadzacych dostepne na stronach:  http://marcin_filipecki.users.sggw.pl/bioinformatyka.htm
http://grzegorz_bartoszewski.users.sggw.pl/; Adresy wykorzystywanych aplikacji i dokumentacja na ich temat dostepne poprzez strone:
http://marcin_filipecki.users.sggw.pl/filipecki_links.htm;

2. Biotechnologia roslin 2009, wydanie nowe, pod red. S. Malepszego, Wydawnictwo Naukowe PWN;

3. Baxevanis AD, Ouellette BFF (red.) ,Bioinformatyka. Podrecznik do analizy gendw i biatek.” (2004) PWN;

4. Jin X. ,,Podstawy bioinformatyki”(2011) Wydawnictwo UW;

5. H.G. Barry ,tatwe drzewa filogenetyczne” (2008) Wydawnictwo UW

UWAGI
Do wyliczenia oceny kornicowej stosowana jest 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 szczegétowy, 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: 32
taczna liczba punktéw ECTS, ktdra student uzyskuje na zajeciach wymagajgcych bezposredniego udziatu nauczycieli

akademickich lub innych oséb prowadzacych zajecia: L2







