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Poziom ksztatcenia II stopnia Grupa zaje¢

Forma studiow stacjonarne Sposob realizacji na uczelni

Rok studiow 2 Jezyk wyktadowy angielski
angielski

Semestr studiow 3 Liczba punktéw ECTS 1.0

Profil ksztatcenia ogdlnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie

Jednostka prowadzaca

Miedzyuczelniany Wydziat Biotechnologii UG i GUMed -> Instytut Biotechnologii UG -> Laboratorium
Badawczo-Wdrozeniowe

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Formy zajeé

Aktywnosc¢ studenta
i liczba godzin pracy

Odpowiedzialny za przedmiot dr Agata Motyka-Pomagruk
Prowadzacy zajecia z przedmiotu
Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ (0.0 10.0 0.0 0.0 0.0 10
W tym liczba godzin zajeé na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajeciach Udziat w Praca wiasna RAZEM
dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |10 2.0 13.0 25
studenta

Cel przedmiotu

Zapoznanie studentéw z wiedza z zakresu bioinformatyki, pozwalajaca na $wiadome wykorzystywanie
metod i narzedzi bioinformatycznych stosowanych w biotechnologii morskiej Studenci nabedg umiejetnos$c
korzystania z informacji naukowej, w szczegdlnosci baz danych zawierajacych informacje niezbedne do
przeprowadzania operacji z zakresu analiz bioinformatycznych Studenci zostang zapoznani z podejsciami
do zbierania i analizowania danych z wykorzystaniem oprogramowania ogélnodostepnego i komercyjnego, a
takze metod depozycji pozyskanych danych w publicznych bazach danych. Studenci nabeda umiejetnosé
projektowania eksperymentdw in silico.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[MBMU2-KWO04] Zna i rozumie w
pogtebionym stopniu
zaawansowane metody badawcze
stosowane w biotechnologii
morskiej i naukach z nig
powigzanych

[BIOTECHMU2_WO05] Absolwent
zna i rozumie metody stosowane
w naukach Scistych i
przyrodniczych, niezbedne do
zrozumienia zjawisk i proceséw
biologicznych na poziomie
molekularnym

Student ma wiedze na temat
metod stosowanych w
bioinformatyce.
[BIOTECHMUZ2_UO02] Absolwent
potrafi zbiera¢ i interpretowaé
dane empiryczne; stosowac
metody statystyczne i narzedzia
bioinformatyczne w analizie
danych; formutowa¢ wnioski na
podstawie danych empirycznych
Student potrafi zbiera¢ dane z
sekwencyjnowania, wykonywac
analizy przy uzyciu narzedzi
bioinformatycznych i wyciagaé
whnioski na podstawie uzyskanych
wynikéw.

[BIOTECHMUZ2_U04] Absolwent
potrafi biegle korzysta¢ z
informacji naukowych, w tym
anglojezycznych informacji na
temat biotechnologii morskiej;
analizowac¢ i krytycznie wybiera¢
informacje; korzystac ze zrodet
elektronicznych; korzystac z
odpowiednich baz danych
Student potrafi korzysta¢ z
publicznie dostepnych baz danych
bioinformatycznych w celu
pobrania pozadanych informac;ji i
krytycznej ich analizy.

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SW5] realizacja zadania
problemowego

Tresci przedmiotu

Wprowadzenie teoretyczne, instrukcje i odpowiedzi na czesto zadawane pytania: Bazy z danymi
sekwencyjnymi i popularne serwery bioinformatyczne. Przeglad najpopularniejszych formatéw
generowanych lub wymaganych przez oprogramowanie bioinformatyczne. Wyszukiwanie podobnych
sekwencji w bazach danych. Parametry wyszukiwania i analizy statystycznej wynikéw (BLAST). Analizy
sekwencji za pomoca réoznego oprogramowania (Chromas, Bioedit, Geneious, Ugene, Bionumerics).
Przyréwnanie (alignment) sekwencji z uzyciem réznego oprogramowania (np. Clustal, Bioedit, MEGA,
Geneious, Bionumerics). Przyrownania sekwencji nukleotydéw i aminokwasoéw. Analiza filogenetyczna:
wybdér modelu substytucji nukleotydéw i aminokwasoéw, konstrukcja drzew filogenetycznych réznymi
metodami: maksymalnej parsymonii, dystansu genetycznego, maksymalnego prawdopodobienstwa,
wnioskowania bayesowskiego, weryfikacja poprawnosci wygenerowanych drzew filogenetycznych (np.
oprogramowanie Geneious, MEGA i inne) Sktadanie odczytéw z sekwencjonowania Sangera w konsensus i
poszukiwanie otwartych ramek odczytu (ORF-Finder) Projektowanie starteréw przy uzyciu réznych
programoéw: PRIMERS, PrimerQuest, OligoAnalyzer. Poszukiwanie sekwencji chimerycznych (np.
oprogramowanie Bellerophon, Decipher). Dobre praktyki przy stosowaniu Al w pracy naukowe;.
Metagenomika: Okreslanie operacyjnych jednostek taksonomicznych (OTU) i ASV (K-base, mothur)
Skfadanie i anotacja genomu (RAST, Geneious, KEGG, BioCyc) Poszukiwanie klastréw genéw kodujacych
metabolity wtérne (platforma antiSMASH) Poszukiwanie plazmidéw (Plasmidfinder), profagéw (Phastest),
mobilnych elementéw genetycznych (ICEfinder) w danych NGS Podstawowa genomika poréwnawcza
(konstruowanie profili filogenetycznych, poszukiwanie regionéw plastycznosci genomu z wykorzystaniem
réznych platform: Integrated Microbial Genomes - IMG, Microbial Genome Annotation & Analysis Platform,
Edgar 3, K-base, KEGG). Obliczanie wskaznika catkowitego pokrewienstwa genomu (OGRI) metodami: in
silico DNA-DNA hybrydyzacja (TYGS), ANI (platforma Jspecies) Analiza pangenomiczna - pangenom,
genom rdzeniowy, geny pomocnicze i unikalne, badania pangenomiczne z wykorzystaniem réznych
platform: Integrated Microbial Genomes - IMG, Microbial Genome Annotation & Analysis Platform, Edgar 3,

K-base)

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposéb oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

Nabyte umiejetnosci zostang
zweryfikowane poprzez
samodzielnie wykonang analize
bioinformatyczna, interpretacje
wynikéw i przygotowanie raportu.
Raporty z zaje¢ bedg wymagane
do zaliczenia kursu.

0.0%

50.0%

Wiedza teoretyczna zdobyta w
trakcie kursu bedzie weryfikowana
za pomoca quizéw (jeden quiz na
kazde spotkanie).

0.0%

50.0%
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Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

Applied Bioinformatics - An Introduction, Paul M. Selzer Richard J.
Marhofer, Oliver Koch. Second Edition.2018 Bioinformatics. A Practical
Guide to the Analysis of Genes and Proteins. Redakcja naukowa: A.D.
Baxevanis, B.F.F. Ouellette. Bioinformatics and Molecular Evolution.
Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood.

Uzupetniajaca lista lektur

Bioinformatics. Sequence and genome analysis". D.W. Mount. 2001.
Studenci bedg samodzielnie wyszukiwaé materiaty, korzystajac m.in. z
elektronicznych zrédet informaciji.

Adresy eZasobdow

Adresy na platformie eNauczanie:

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

genomiki porownawcze;.

Realizowane zagadnienia dotyczg teoretycznego przygotowania do: pozyskania informacji z
ogdlnodostepnych bioinformatycznych baz danych, przeprowadzenia przyréwnan sekwencji, uzyskania
sekwencji konsensusowych wykonania analiz filogenetycznych, dobrych praktyk przy stosowaniu Al w pracy
naukowej, poszukiwania genow i zdeterminowania ich funkcji, wykonania analiz z zakresu metagenomiki i

Praktyki zawodowe
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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