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Kod
C1
C2
C3
C4

C5

C6
c7

C8
c9
C10

Cele ksztatcenia dla zajec

Cel

Przekazanie wiedzy na temat dostepnych zasobéw oraz rodzajéw danych biologicznych.

Przedstawienie technik i strategii przeszukiwania biologicznych baz danych.

Wyksztatcenie umiejetnosci analizy rekordéw danych biologicznych.

Wyksztatcenie umiejetnosci prawidtowego i wydajnego wykorzystywania narzedzi bioinformatycznych

do poréwnywania sekwencji biologicznych.

Prezentacja podstawowych metod stosowanych do analizy danych pochodzacych z wysokoprzepustowych

technik biologii molekularnej.

Przedstawienie metod wykorzystywanych do identyfikacji motywéw w sekwencjach biologicznych.

Przedstawienie metod wyszukiwania sekwencji spokrewnionych ewolucyjnie oraz wyksztatcenie umiejetnosci

interpretacji otrzymywanych wynikéw.

Przekazanie praktycznej wiedzy z zakresu analiz relacji filogenetycznych w oparciu o dane sekwencyjne.

Prezentacja wybranych technik identyfikacji genéw i ich opisu funkcjonalnego.

Przekazanie wiedzy na temat podstaw modelowania struktury kwaséw nukleinowych i biatek.

Wymagania wstepne

Znajomos$¢ podstawowych zagadnien z zakresu biologii molekularne;.

Kod

Efekty uczenia sie dla zajec

Efekty uczenia sie dla

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie Kierunku

Umiejetnosci - Student/ka:

ul

u2

u3

u4

us

u6

u7

przedstawic¢ i scharakteryzowaé dostepne rodzaje BTE_K1_UO1
danych biologicznych oraz ich zasobéw.

dobiera¢ wtasciwe techniki i strategie przeszukiwania | BTE_K1_UO1
biologicznych baz danych oraz eksplorowa¢ informacje
zawarte w rekordach.

prawidtowo przeprowadza¢ analize poréwnawczg BTE K1 UO1
dwdch lub wiekszej liczby sekwencji biologicznych
przy pomocy metod obliczeniowych.

stosowa¢ metody obliczeniowe do analizy danych BTE_K1 U0l
pochodzacych z wysokoprzepustowych technik biologii
molekularne;j.

prawidtowo przeprowadza¢ analize z zakresu BTE_K1_UO1
rekonstrukgji filogenetycznej w oparciu o dane

sekwencyjne.

prawidtowo tworzy¢ opis funkcjonalny sekwencji BTE_K1_UO1

genomowej w oparciu o poznane techniki obliczeniowe
oraz dostepne zasoby danych biologicznych.

prawidtowo przeprowadza¢ podstawowq analize BTE_K1 U0l
strukturalng kwaséw nukleinowych i biatek.
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Lp. Tresci programowe dla zajec

Tresci programowe dla zajec

Efekty uczenia sie dla

zajec Formy zajec

1. Przeglad biologicznych baz danych U1, Uz, Ue Wyktad, Cwiczenia
(pierwszorzedowych i drugorzedowych) oraz technik
opisu (Bioontologie), wyszukiwania i pozyskiwania
danych (NCBI Entrez).

2. Metody obliczeniowe stosowane do lokalnego i U3, U6 Wyktad, Cwiczenia
globalnego poréwnywania dwoch sekwencji (matryce
punktowe, programowanie dynamiczne; tablice
podstawien PAM i BLOSUM).

3. Programy BLAST i FASTA oraz praktyczne aspekty U2, U3, U6 Wyktad, Cwiczenia
przeszukiwania baz danych sekwencji biologicznych w
oparciu o podobienstwo.

4. Przeglad metod obliczeniowych stosowanych do U4 Wyktad, Cwiczenia
analizy danych sekwencyjnych pochodzacych z
wysokoprzepustowych eksperymentdéw biologii

molekularnej.

5. Metody obliczeniowe stosowane do lokalnego i u3 Wyktad, Cwiczenia
globalnego poréwnywania wielu sekwencji (metoda
progresywna, metody iteracyjne, Ukryte Modele

Markova).

6. Przeglad podstawowych metod stuzacych do U3, Us Wyktad, Cwiczenia
rekonstrukgji filogenetycznych (metoda maksymalnej
parsymonii, metody oparte na odlgtosciach oraz
metody probabilistyczne).

7. Podstawy analizy i adnotacji sekwencji genomowych U1, U2, U3, U6 Wyktad, Cwiczenia
(metody przewidywania sekwencji kodujacych;
oznaczenie funkcji biologicznej sekwencji przy pomocy
narzedzi obliczeniowych oraz dostepnych baz danych).

8. Podstawowe metody wizualizacji i przewidywania u7 Wyktad, Cwiczenia
struktury kwaséw nukleinowych oraz biatek.

Forma zajec
Wykiad

Cwiczenia

Forma zajec

Wyktad

Informacje dodatkowe

Metody i formy prowadzenia zaje¢
Wyktad z prezentacjg multimedialng wybranych zagadnien

Metoda analizy przypadkéw

Warunki zaliczenia zajec

Warunkiem zaliczenia zajec jest pozytywna ocena z testu.

Kryteria oceny:

* bardzo dobry: student wykonat test w zakresie powyzej 90%.

* dobry plus: student wykonat test w zakresie 81-90%.

* dobry: student wykonat test w zakresie 71-80%.

* dostateczny plus: sudent wykonat test w zakresie 61-70%.

* dostateczny: student wykonat test w zakresie 51-60%.

* niedostateczny: student wykonat test w zakresie ponizej 51% poprawnych odpowiedzi.
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Forma zajec Warunki zaliczenia zajec

Cwiczenia Warunkiem zaliczenia zajec jest pozytywna ocena z testu oraz oddanie prowadzacemu
raportéw z wszystkich zaje¢ laboratoryjnych.
Kryteria oceny:
* bardzo dobry: student przygotowat raporty z zaje¢ oraz poprawnie wykonat test w zakresie
powyzej 90%.
* dobry plus: student przygotowat raporty z zaje¢ oraz poprawnie wykonat test w zakresie
81-90%.
* dobry: student przygotowat raporty z zaje¢ oraz poprawnie wykonat test w zakresie 71-80%.
* dostateczny plus: sudent przygotowat raporty z zaje¢ oraz poprawnie wykonat test w zakresie
61-70%.
* dostateczny: student przygotowat raporty z zaje¢ oraz poprawnie wykonat test w zakresie
51-60%.
* niedostateczny: student nie przygotowat raportéw z zaje¢ lub wykonat test w zakresie ponizej
51% poprawnych odpowiedzi.

Literatura
Obowiazkowa

1. Arthur M. Lesk "Introduction to Bioinformatics" Oxford University Press 2019

Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Rodzaje zajec studenta na zrealizowane rodzaje zajec

Wykfad 15
Cwiczenia 15
Przygotowanie do zajec 15
Przygotowanie raportu 15

Liczba godzin

taczny nakiad pracy studenta 60

Liczba punktéw ECTS EC2T5

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
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Efekty uczenia sie dla kierunku

Kod Tresé

Absolwent/ka potrafi stosowa¢ metody matematyczne, statystyczne i bioinformatyczne do opisu i analizy

BTE_K1_U01 danych biologicznych
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