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WYDZIAL CHEMICZNY
KARTA PRZEDMIOTU

Nazwa przedmiotu w jezyku polskim: Elementy bioinformatyki
Nazwa przedmiotu w jezyku angielskim: Elements of bioinformatics
Kierunek studiow (jesli dotyczy): Biotechnologia
Specjalnos¢ (jesli dotyczy): Biotechnologia farmaceutyczna
Biotechnologia molekularna i biokataliza
Poziom i forma studiow: II stopien, stacjonarna
Rodzaj przedmiotu: obowigzkowy
Kod przedmiotu BTC023041
Grupa kursow NIE
Wyktad | Cwiczenia | Laboratorium | Projekt | Seminarium
Liczba godzin zaje¢ zorganizowanych w 15
Uczelni (ZZU)
Liczba godzin catkowitego naktadu pracy 30
studenta (CNPS)
Forma zaliczenia zaliczenie
na oceng
Dla grupy kurséw zaznaczy¢ kurs
koncowy (X)
Liczba punktow ECTS 1

W tym liczba punktow odpowiadajaca
zajeciom o charakterze praktycznym (P)

w tym liczba punktow ECTS 0,5
odpowiadajaca zajeciom wymagajacym
bezposredniego kontaktu (BK)

WYMAGANIA WSTEPNE W ZAKRESIE WIEDZY, UMIEJETNOSCI I KOMPETENCJI

SPOLECZNYCH
1. Podstawowa znajomo$¢ biochemii i biologii molekularnej
2. Podstawowa znajomo$¢ jezyka angielskiego
3. Podstawowa znajomos¢ technologii informatycznych

CELE PRZEDMIOTU
C1 Zapoznanie studentow z biologicznymi bazami danych
C2 Zapoznanie studentow ze struktura informacji w biologicznych bazach danych
C3 Zapoznanie studentow z metodami i narzedziami stuzacymi do porownywania sekwencji biologicznych
C4 Zapoznanie studentéw z metodami i narzgdziami stuzacymi do przewidywania struktury biatek
C5 Zapoznanie studentéw z metodami i narzedziami shuzacymi do tworzenia drzew filogenetycznych

PRZEDMIOTOWE EFEKTY UCZENIA SIE

Z zakresu wiedzy:

Osoba, ktora zaliczylta przedmiot:

PEK_WO01 — posiada wiedzg na temat zawartosci i organizacji biologicznych baz danych.

PEK_W02 — posiada wiedzg o algorytmach i metodach stuzacych do poréwnywania sekwencji
biologicznych.

PEK_WO03 — posiada wiedzg o metodach stuzacych do przewidywania struktury biatek.

PEK_WO04 — posiada wiedzg o metodach tworzenia drzew filogenetycznych.

PEK_WO05 — posiada wiedzg o narzedziach bioinformatycznych umozliwiajacych analize sekwencji bialek,
DNA oraz tworzenia drzew filogenetycznych.

PEK_WO06 — posiada wiedz¢ o narzedziach bioinformatycznych umozliwiajacych analiz¢ struktury biatek.

Z. zakresu umiejetnosci:

Osoba, ktora zaliczyta przedmiot:

PEK_UO1 — posiada umiej¢tno$¢ wyszukiwania informacji w biologicznych bazach danych.

PEK_UQ02 — posiada umiejetno$¢ doboru odpowiednich narzgdzi bioinformatycznych do badanego problemu.

PEK _UQ3 — posiada umiejetno$¢ doboru metody optymalnej dla badanego zagadnienia.
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PEK_UO04 — posiada umiejetno$¢ analizy wynikow otrzymanych przy uzyciu narzedzi  bioinformatycznych.

TRESCI PROGRAMOWE
Forma zaje¢ - wyklad Liczba godzin
Wyklad wprowadzajacy. Zaznajomienie studenta z planem kursu, literaturg oraz
Wy1 | zasadami oceny. Zapoznanie studenta z podstawowymi pojeciami z zakresu 1h

bioinformatyki.

Whprowadzenie do biologicznych baz danych. Oméwienie podstawowych baz
WYy2 | biologicznych oraz zasobéw gromadzonych w bazach. Zaznajomienie studenta z lh
mozliwo$ciami wyszukiwania informacji w bazach biologicznych.

Sekwencje biologiczne i struktura rekordu w bazie danych. Oméwienie rodzajow

Wy3 | sekwencji gromadzonych w bazach danych. Omoéwienie struktury rekordu, tworzenie 2h
adnotacji.
Porownywanie sekwencji biologicznych. Zapoznanie studenta z algorytmami,

Wy4 | metodami i programami umozliwiajacymi porownywanie sekwencji biologicznych. 3h

Omowienie zasad interpretacji wynikow.

Analiza filogenetyczna. Oméwienie metod dopasowania wielu sekwencji,
interpretacja wynikow. Zapoznanie studentow z modelami odlegtosci ewolucyjne;.

Wys Analiza filogenetyczna: podstawowe pojecia, stosowane metody i interpretacja 3
wynikow.
Wy6 Przewidywanie struktury na podstawie sekwencji. Analiza struktury drugorzedowej 3h
biatek. Modelowanie struktury trzeciorzedowej biatek, podstawy teoretyczne, metody.
Wy7 Przewidywanie genow i funkcji bialek. Identyfikacja motywow i domen biatkowych. 1h
Przewidywanie genéw i promotorow.
Wy8 | Pisemne kolokwium zaliczeniowe 1h
Suma godzin 15
STOSOWANE NARZEDZIA DYDAKTYCZNE
N1. Wyktad informacyjny
N2. Prezentacja multimedialna
OCENA OSIAGNIECIA PRZEDMIOTOWYCH EFEKTOW UCZENIA SIE
Oceny (F — formujaca (w trakcie Numer efektu uczenia si¢ Sposdb oceny osiggniccia
semestru), P — podsumowujaca (na efektu uczenia si¢
koniec semestru)
P PEK_WO01- PEK_WO06, Koncowe kolokwium
PEK UO1- pisemne
PEK U04

LITERATURA PODSTAWOWA I UZUPELNIAJACA

LITERATURA PODSTAWOWA:

[1] P.G. Higgs, T. K. Attwood, Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Wydawnictwo Naukowe PWN,
Warszawa, 2011.

[2] J. Xiong, Podstawy bioinformatyki, Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego, Warszawa, 2011.

[3] A.D. Baxevanis, B. F. Ouellette, Bioinformatyka, Wydawnictwo Naukowe, PWN, Warszawa, 2004.

LITERATURA UZUPELNIAJACA:
[1] J. M. Berg, L. Stryer, J. L. Tymoczko, Biochemia, Wydawnictwo Naukowe, PWN wyd. 4 i pozn.
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