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Poziom ksztatcenia

| stopnia - licencjackie

Grupa zaje¢

Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow

Forma studiéw stacjonarne Sposob realizacji na uczelni
Rok studiow 3 Jezyk wyktadowy polski
Semestr studiow 6 Liczba punktow ECTS 2.0
Profil ksztatcenia ogdlnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie
Jednostka prowadzaca
Imie i nazwisko Odpowiedzialny za przedmiot prof. dr hab. Marek Zigtara
wyktadowcy (wyktadowcow) | Prowadzacy zajecia z przedmiotu | prof. dr hab. Marek Zietara
dr Beata Guzow-Krzeminska
dr Natalia Oledrzynska
mgr Michalina Kijowska
Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ |0.0 0.0 30.0 0.0 0.0 30

W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0

Dodatkowe informacje:

Liczba godzin pracy studenta skfada sie z 30 godzin zaje¢ , 3 godzin konsultacji oraz 17 godzin pracy

Aktywno$¢ studenta
i liczba godzin pracy

wiasnej.
Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajeciach Udziat w Praca wlasna RAZEM
dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 0.0 0.0 30
studenta

Cel przedmiotu

Celem przedmiotu jest zapoznanie studentéw z zaawansowanymi narzedziami bioinformatycznymi, z
technikami filogenetyki molekularnej, z elementami bioinformatyki strukturalnej i z podstawami genomiki.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy Efekt z przedmiotu Sposéb weryfikacji i oceny efektu
[GBEL3_UO02] Absolwent potrafi: | Student stosuje narzedzia [SUZ2] prezentacja/projekt/referat/
postugiwac sie programami bioinformatyczne do klasteryzacji |raport
komputerowymi, stuzgcymi do danych biologicznych i
wykonywania analiz i kalkulacji uzyskiwania struktur 11 i Ill

oraz wykorzystywac¢ bazy danych i [rzedowych czgstek biologicznych.
narzedzia bioinformatyczne do
rozwigzywania probleméw
biologicznych

[GBEL3_U04] Absolwent potrafi: Potrafi czyta¢ ze zrozumieniem [SU1] wypowiedz ustna/rozmowa/
czyta¢ ze zrozumieniem teksty teksty naukowe z bioinformatyki w |dyskusja

naukowe w jezyku angielskim i jezyku angielskim i [SU8] obserwacja samodzielnej
polskim, dokonuje syntezy przygotowywac ich przekiad na lub zespotowej pracy studenta
zawartej w nich wiedzy, jezyk polski.

przygotowuje dobrze
udokumentowane opracowania
probleméw biologicznych oraz
dotyczacych komercjalizacji badan

[GBEL3_KO08] Absolwent jest Jest odpowiedzialny za [SK1] wypowiedz ustna/rozmowa/
gotéw do: odpowiedzialnosci za powierzony sprzet komputerowy/ |dyskusja

powierzony sprzet/materiaty oraz | materiaty wtasng prace oraz [SK8] obserwacja samodzielnej
szanuje prace innych szanuje prace innych. lub zespotowej pracy studenta

Tresci przedmiotu

Cwiczenia: Odtworzenia zwigzkéw filogenetycznych diagnozowanych taksonéw u wybranego modelu
badawczego. Wykorzystanie narzedzi bioinformatycznych do szczegdtowego opisu drzew filogenetycznych
w celu ich prezentaciji i interpretacji. Szacowanie zwigzkéw filogenetycznych metodg zegara molekularnego.
Zastosowanie metod bioinformatycznych do przewidywania wybranych struktur RNA/biatek. Zastosowanie
metod bioinformatycznych do mapowania, sktadania i poréwnywania genoméw. Wykorzystanie
specjalistycznego oprogramowania (np. MEGA, Seaview, BEAST, MrBayes, tRNAscan-SE).

Wymagania wstepne
i dodatkowe

w. wstepne: wiedza i umiejetnosci z Podstaw bioinformatyki.

w. formalne: student ma obowigzek uczestniczenia w wyktadzie Bioinformatyka w diagnostyce

w. dodatkowe:

1. Student ma obowigzek uczestniczenia w zajeciach, a w razie nieobecnosci nalezy jg usprawiedliwi¢
zgodnie z par. 12 Regulaminu Studiéw UG.

2. Warunkiem zaliczenia ¢wiczen jest uczestnictwo w co najmniej 85% zajec¢.

3. Student ma obowigzek uzupetni¢ braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig na
wyktadach we wtasnym zakresie, natomiast braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig
na ¢wiczeniach w sposob i w terminie wskazanym przez Prowadzgcego zajecia.

Sposoby i kryteria Sposdb oceniania (sktadowe) Prég zaliczeniowy Sktadowa oceny koricowej

oceniania osigganych Kolokwium 51.0% 60.0%

efektéw uczenia Sie Srednia ocen czgstkowych 51.0% 40.0%

Zalecana lista lektur Podstawowa lista lektur A Liter_atu)ra wymagana do ostatecznego zaliczenia zaje¢ (zdania
egzaminu):

A.1. wykorzystywana podczas zajec

Jin Xiong. Podstawy bioinformatyki. Wydawnictwa Uniwersytetu
Warszawskiego

A.2. studiowana samodzielnie przez studenta

Barry G. Hall Latwe drzewa filogenetyczne. Wydawnictwa Uniwersytetu
Warszawskiego

artykuty naukowe wskazane przez prowadzgcego zajecia
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Uzupetniajaca lista lektur

B. Literatura uzupetniajgca

Baxevanis A.D., Ouellette B.F. (red.) (2005) Bioinformatyka -
podrecznik do analizy gendw i biatek. PWN, ISBN 83-01-142111

Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood (2008) Bioinformatyka i ewolucja
molekularna. PWN, ISBN: 978-83-01-15494-3

Adresy eZasobow

Przyktadowe zagadnienia/ |Nie dotyczy
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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