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Zatozenia, cele i opis zajec:

Bioinformatyka jest niezbednym narzedziem, ktérym powinien umie¢ sie postugiwaé wspoétczesny
biolog. Celem tego przedmiotu jest nauczenie studenta korzystania z nowoczesnych narzedzi
wyszukiwania i analizy informacji biologicznych.

Po zapoznaniu sie z bazami danych biologicznych i podstawowymi narzedziami dopasowania
sekwencji i analizy filogenetycznej na zajeciach w trakcie studiow licencjackich student zapozna sie
z:

metodami analizy odlegtych homologii, modelami HMM, zasadami tgczenia biatek w rodziny,
bazami Pfam, UniProt, JGlI,

metodami przewidywania wtasciwosci, funkcji i struktur biatek- identyfikacja domen
strukturalnych, przewidywanie topologii transmembranowej biatka, modyfikacji potranslacyjnych.
metodami wizualizacji, analizy i modelowania struktur biatkowych — analiza miejsca aktywnego,
analiza powierzchni wigzania receptor-ligand, strukturalne dopasowywanie podjednostek,
minimalizacja energii

analizg genomu, wielkoskalowymi technikami badania ekspresji genu, narzedziami
obliczeniowymi stuzgcymi do analizy ekspresji genow.

narzedziami biologii systemowej, bazami danych relacji miedzy obiektami biologicznymi,

pozna podstawy pisania prostych skryptow pomagajacych w analizie duzych plikéw w jezyku Perl.

Formy dydaktyczne, liczba godzin:

a)  wyktad; liczba godzin 15;
b)  ¢wiczenia laboratoryjne (komputerowe); liczba godzin 30;

Metody dydaktyczne:

rozwigzywanie probleméw biologicznych metodami obliczeniowymi, doswiadczenia obliczeniowe, dyskusja, konsultacje,
wyktad z wykorzystaniem prezentacji audiowizualnej

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Zaliczenie przedmiotow Technologie informacyjne i Wstep do bioinformatyki, genetyka, podstawowa znajomos¢ biologii
molekularnej, chemii organicznej oraz genetyki. Podstawowa znajomos¢ matematyki i statystyki.

Odniesienie Sita dla ef
Efekty uczenia sie: tresc efektu przypisanego do zajec: do efektu. Kier* ’
kierunkowego
Zna i rozumie gtéwne zagadnienia z zakresu technik bioinformatycznych
w1 : . K_wo1 1
wykorzystywanych w badaniach przyrodniczych.
W2 Rozumie znaczenie metod matematycznych, statystycznych i bioinformatycznychw | K_W03 1
Wiedza: opisywaniu i interpretowaniu zjawisk i proceséw przyrodniczych. K_Wo04 1
(absolwent zna i rozumie)
w3
w4
U1 Wykorzystuje w krytyczny sposéb i analizuje dostepne informacje ze Zrédet | K_U02 2
o . elektronicznych z zakresu nauk przyrodniczych, w jezyku angielskim i polskim. K_Uo4 2
Umiejetnosci:
. K_uo1 2
(absolwent potrafi) . ; . X . X
U2 Umie stosowaé zaawansowane metody bioinformatyczne do opisu zjawisk i analizy | K_U02 2
danych biologicznych. K_U04 1
K_U06 1




u3

Kompetencje: K1
(absolwent jest gotéw do)

Jest gotow do wykorzystania wiedzy i umiejetnosci z dziedziny bioinformatyki,
krytycznie je oceniajgc, do aktualizowania wiedzy biologicznej oraz statej
weryfikacji posiadanej wiedzy i krytycznego korzystania z fachowych narzedzi.

K2

Tresci programowe zapewniajgce
uzyskanie efektéw uczenia sie:

Korzystanie z nowoczesnych narzedzi wyszukiwania i analizy informacji biologicznych. Bazy danych wiedzy
biologicznej. Systemy Entrez/PubMed i Uniprot. Organizacja i zasady korzystania z publicznych biologicznych
baz danych, sposoby poszukiwania informacji. Korzystanie z ontologii biomedycznych (Mesh, GeneOntology).
Proteomiczne i transkryptomiczne bazy danych ekspresji, bazy danych zaleznosci, oddziatywan, sciezek
sygnatowych. Podstawowe i zaawansowane analizy sekwencji biologicznych, narzedzia do poréwnywania i
dopasowywania sekwencji oraz sekwencyjnego przeszukiwania baz danych. Analizy filogenetyczne,
podstawowe zasady modeli filogenetycznych, interpretacja drzew filogenetycznych. Struktury biatek—fizyka i
chemia. Metody wizualizacji, analizy i modelowania struktur biatkowych — analiza miejsca aktywnego, analiza
powierzchni wigzania receptor-ligand, strukturalne dopasowywanie podjednostek, przewidywanie struktury.
Analiza genomu, wielkoskalowe techniki badania ekspresji gendw i biatek, narzedzia obliczeniowe stuzgce do
analizy ekspresji genow. Wykorzystanie narzedzi biologii systemowej, bazy danych relacji miedzy obiektami
biologicznymi.

Sposob weryfikacji efektéow uczenia
sie:

Test komputerowy, kolokwium na zajeciach ¢wiczeniowych.

Szczegoty dotyczace sposobow
weryfikacji i form dokumentacji
osiggnietych efektow uczenia sie:

Karty kolokwidw (teoretycznego i praktycznego) z ocenami

Elementy i wagi majgce wptyw
na ocene koricowa:

Kolokwium sprawdzajgce wiedze teoretyczng: 50%, kolokwium praktyczne — rozwigzywanie problemdw bioinformatycznych:
50%,

Miejsce realizacji zajec:

sala dydaktyczna (wyktadowa), laboratorium komputerowe Katedry Biochemii i Mikrobiologii SGGW

B. Genomy, T.A Brown, PWN, 2019

Literatura podstawowa i uzupetniajaca:
1. Bioinformatyka. Podrecznik do analizy gendw i biatek, A.D. Baxevanis, B.F. Ouellette, PWN, 2005
R. Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood, PWN, 2012

B. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books

K. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed

UWAGI

inne godziny kontaktowe nie ujete w pensum (konsultacje, egzaminy, przygotowanie kolokwidw), liczba godzin 15h

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

Wskazniki ilosciowe charakteryzujgce modut/przedmiot:

Szacunkowa sumaryczna liczba godzin pracy studenta (kontaktowych i pracy wiasnej) niezbedna dla osiggniecia

zaktadanych dla zaje¢ efektdw uczenia sie - na tej podstawie nalezy wypetni¢ pole ECTS:

95 h

taczna liczba punktdw ECTS, ktdra student uzyskuje na zajeciach wymagajacych bezposredniego udziatu nauczycieli

akademickich lub innych oséb prowadzacych zajecia:

2 ECTS



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books

