Nazwa przedmiotu: Bioinformatyka

Kod przedmiotu: L6

Typ przedmiotu: obligatoryjny
Poziom kursu: 1

Rok studiéw: llI

Semestr: 6

ECTS: 4

Prowadzacy: dr hab. Joanna Szyda

Cel przedmiotu:
1. Efekty ksztatcenia:

Student zdobywa informacje o zawarto$ci oraz strukturze najwazniejszych baz danych
sekwencji DNA i biatka, funkcji genow, polimorfizmu pojedynczych nukleotyddw, publikaciji
naukowych. Roéwnolegle nabywa praktyczne umiejetnosci korzystania z tych baz oraz
wykorzystania ich zawartosci w poréwnywaniu sekwencji, analizie filogenetycznej oraz
poszukiwaniu genow. Dodatkowo nabywa umiejetnos¢ rozwigzywania ztozonych zadan w
systemie pracy grupowe;.

Kompetencje:

Ukonczenie kursu umozliwia korzystanie z publicznie dostepnych baz danych, wizualizacje
i przetwarzanie informacji o sekwencjach nukleotydowych i aminokwasowych. Nabyte
umiejetnosci mozna wykorzysta¢ w pracy licencjackiej lub magisterskiej, w prowadzeniu
badan naukowych oraz w pracy w jednostkach zajmujacych sie doradztwem genetycznym,
biologig molekularng oraz tworzeniem oprogramowania dla biologii.

. Wymagania wstepne:

technologia informacyjna, genetyka ogdlna, biologia komérki, biologia molekularna

Tresci ksztatcenia:

bazy danych, sekwencje nukleotydéw, sekwencje aminokwaséw, struktura biatek, polimorfizm
nukleotydéw

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.nim.nih.gov/About/index.html

Metody ksztatcenia: wyktady — 15 h, laboratorium komputerowe — 30 h, praca wiasna — 15 h

Metody oceny: zaliczenie éwiczeh na podstawie sredniej z ocen zdobywanych w ciggu semestru
(minimum 2,51); zaliczenie wyktadéw na podstawie zaliczonych éwiczen oraz wyniku egzaminu
(minimalny zaséb wiedzy 60%)

Jezyk wyktadowy: polski lub angielski (w miare zapotrzebowania)



Wyktady z bioinformatyki dla studentow kursu
Wydziat Biologi:i i Hodowl i Zwierzat

Tematyka wyktadow (15 wyktaddéw po 1 godzinie)

Wstemarodziny bioinformatyki, projekty mapowani a

statystycznego:

1. Wyktad wstepny: (i) charakterystyka przedmiotu, (ii) narodziny bioinformatyki, projekty
poznania genomu cztowieka, (iii) projekty poznania innych genomow.

2. Sekwencjonowanie genomow, Expressed Sequence Tags (EST).

3. Podstawy wnioskowania statystycznego: testowanie hipotez, btedy zwigzane z testowaniem,
populacje i proby danych.

Publicznie dost e p NEBlibnmebazydanych:c h

4. Wstep do bazy National Center for Biotechnology Information (NCBI).

5. NCBI - sekwencje nukleotydow (wyszukiwanie, importowanie).

6. NCBI — sekwencje aminokwasow (wyszukiwanie, wizualizacja).

7. NCBI - polimorfizm pojedynczych nukleotyddéw.

Przetwarzanie danych o sekwenciji nukl eotydoéow i am

8. Porownywanie sekwencji aminokwasow i nukleotydéw — wprowadzenie.

9. Poroéwnywanie sekwencji aminokwasow i nukleotyddw — program CLUSTALW.

10. Analiza filogenetyczna.

Analiza zmiennos$ci genetycznej

11. Wstep do bazy HAPMAP.

12. Mikromacierze — ekspresyjne, SNP.

13. Analiza danych pochodzgcych z mikromacierzy ekspresyjnych.

14. Analiza danych pochodzgcych z mikromacierzy SNP.

15. Wizyta osoby zajmujgcej sie badaniami z zakresu bioinformatyki.

Tematyka éwiczen (15 ¢wiczen po 2 godziny)

Analiza przyktadowych danych:

1. Cwiczenia wstepne: omoéwienie organizacji i zasad prowadzenia éwiczen, podziat na grupy

robocze.

Sekwencjonowanie genomu.

Analiza sekwencji — wyszukiwanie sekwencji o okreslonych cechach funkcjonalnych.

Analiza sekwencji — przyréwnywanie sekwencji.

. Poszukiwanie funkcji genéw.

Sprawdzenie wiadomos$ci

6. Kolokwium 1.

Wykorzystanie danych z publicznie dostepnych baz

7. Baza danych OMIM: poszukiwanie genu warunkujgcego dang jednostke chorobowsg,
identyfikacja mutacji przyczynowe;.

8. Baza danych NCBI: lokalizowanie genéw na mapie chromosomowe;.

9. Bazy danych NCBI, Entrez Gene, GenBank: wyszukiwanie sekwencji nukleotydow.

10. Bazy danych NCBI, Swiss-Prot: wyszukiwanie sekwencji aminokwasow.

11. Wizualizacja struktury 3D biatek.

Sprawdzenie wiadomos$ci

12. Kolokwium 2.

13. Projekty studentéw czesc .

14. Projekty studentéw czesé Il.

15. Zaliczenie ¢wiczen.
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