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1. Efekty kształcenia: 
Student zdobywa informacje o zawartości oraz strukturze najważniejszych baz danych 
sekwencji DNA i białka, funkcji genów, polimorfizmu pojedynczych nukleotydów, publikacji 
naukowych. Równolegle nabywa praktyczne umiejętności korzystania z tych baz oraz 
wykorzystania ich zawartości w porównywaniu sekwencji, analizie filogenetycznej oraz 
poszukiwaniu genów. Dodatkowo nabywa umiejętność rozwiązywania złożonych zadań w 
systemie pracy grupowej. 

2. Kompetencje: 
Ukończenie kursu umożliwia korzystanie z publicznie dostępnych baz danych, wizualizację 
i przetwarzanie informacji o sekwencjach nukleotydowych i aminokwasowych. Nabyte 
umiejętności można wykorzystać w pracy licencjackiej lub magisterskiej, w prowadzeniu 
badań naukowych oraz w pracy w jednostkach zajmujących się doradztwem genetycznym, 
biologią molekularną oraz tworzeniem oprogramowania dla biologii. 

3. Wymagania wstępne:  
technologia informacyjna, genetyka ogólna, biologia komórki, biologia molekularna 

4. Treści kształcenia:  
bazy danych, sekwencje nukleotydów, sekwencje aminokwasów, struktura białek, polimorfizm 
nukleotydów 
 

Literatura:  

 Baxevanis, A.D., Ouellette, B.F. (2005) Bioinformatyka. Wydawnictwo Naukowe PWN.;  

 Lesk, A.M. (2002) Introduction to Bioinformatics, Oxford University Press;  

 Barnes, M.R., Gray, I.C. (2003) Bioinformatics for Geneticists. John Wiley & Sons;  

 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/About/index.html 
 

Metody kształcenia: wykłady – 15 h, laboratorium komputerowe – 30 h, praca własna – 15 h 
 
Metody oceny: zaliczenie ćwiczeń na podstawie średniej z ocen zdobywanych w ciągu semestru 
(minimum 2,51); zaliczenie wykładów na podstawie zaliczonych ćwiczeń oraz wyniku egzaminu 
(minimalny zasób wiedzy 60%) 
 
Język wykładowy: polski lub angielski (w miarę zapotrzebowania) 

 
 



Wykłady z bioinformatyki dla studentów kursu licencjackiego Biologii 
Wydział Biologii i Hodowli Zwierząt 

 
Tematyka wykładów (15 wykładów po 1 godzinie) 

 

Wstęp – narodziny bioinformatyki, projekty mapowania genomów, elementy wnioskowania 
statystycznego: 
1. Wykład wstępny: (i) charakterystyka przedmiotu, (ii) narodziny bioinformatyki, projekty 

poznania genomu człowieka, (iii) projekty poznania innych genomów. 
2. Sekwencjonowanie genomów, Expressed Sequence Tags (EST). 
3. Podstawy wnioskowania statystycznego: testowanie hipotez, błędy związane z testowaniem, 

populacje i próby danych. 
Publicznie dostępne bazy danych – NCBI i inne bazy danych: 

4. Wstęp do bazy National Center for Biotechnology Information (NCBI). 
5. NCBI – sekwencje nukleotydów (wyszukiwanie, importowanie). 
6. NCBI – sekwencje aminokwasów (wyszukiwanie, wizualizacja). 
7. NCBI – polimorfizm pojedynczych nukleotydów. 
Przetwarzanie danych o sekwencji nukleotydów i aminokwasów: 

8. Porównywanie sekwencji aminokwasów i nukleotydów – wprowadzenie. 
9. Porównywanie sekwencji aminokwasów i nukleotydów – program CLUSTALW. 
10. Analiza filogenetyczna. 
Analiza zmienności genetycznej: 

11. Wstęp do bazy HAPMAP. 
12. Mikromacierze – ekspresyjne, SNP. 
13. Analiza danych pochodzących z mikromacierzy ekspresyjnych. 
14. Analiza danych pochodzących z mikromacierzy SNP. 
15. Wizyta osoby zajmującej się badaniami z zakresu bioinformatyki. 
 

Tematyka ćwiczeń (15 ćwiczeń po 2 godziny) 
 

Analiza przykładowych danych: 

1. Ćwiczenia wstępne: omówienie organizacji i zasad prowadzenia ćwiczeń, podział na grupy 
robocze. 

2. Sekwencjonowanie genomu. 
3. Analiza sekwencji – wyszukiwanie sekwencji o określonych cechach funkcjonalnych. 
4. Analiza sekwencji – przyrównywanie sekwencji. 
5. Poszukiwanie funkcji genów. 
Sprawdzenie wiadomości: 
6. Kolokwium 1. 
Wykorzystanie danych z publicznie dostępnych baz danych: 

7. Baza danych OMIM: poszukiwanie genu warunkującego daną jednostkę chorobową, 
identyfikacja mutacji przyczynowej. 

8. Baza danych NCBI: lokalizowanie genów na mapie chromosomowej. 
9. Bazy danych NCBI, Entrez Gene, GenBank: wyszukiwanie sekwencji nukleotydów. 
10. Bazy danych NCBI, Swiss-Prot: wyszukiwanie sekwencji aminokwasów. 
11. Wizualizacja struktury 3D białek. 
Sprawdzenie wiadomości: 

12. Kolokwium 2. 
13. Projekty studentów część I. 
14. Projekty studentów część II. 
15. Zaliczenie ćwiczeń. 

 
 


