Gdanski

Karta przedmiotu

Uniwersytet

Nazwa i kod przedmiotu

Bioinformatyka - aplikacje , PG_00153621

Kierunek studiow

Biotechnologia (O)

Data rozpoczecia studiéw

pazdziernik 2024 r.

Rok akademicki realizaciji
przedmiotu

2024/2025

Poziom ksztatcenia Il stopnia Grupa zaje¢ Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Forma studiéw stacjonarne Sposob realizacji na uczelni
Rok studiow 1 Jezyk wyktadowy polski
Semestr studiow 2 Liczba punktow ECTS 2.0
Profil ksztatcenia ogolnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie
Jednostka prowadzaca Rektor -> Migdzyuczelniany Wydziat Biotechnologii UG i GUMed
Imie i nazwisko Odpowiedzialny za przedmiot dr hab. Matgorzata Waleron
wyktadowcy (wyktadowcow) | Prowadzacy zajecia z przedmiotu | dr hab. Matgorzata Waleron
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
Aktywnos¢ studenta Aktywno$¢ studenta | Udziat w zajeciach Udziatw Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktyczny_qh, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 5.0 15.0 50
studenta

Cel przedmiotu

*  Zapoznanie studentow z wiedzg pozwalajgca na $wiadome stosowanie metod i narzedzi
bioinformatycznych wykorzystywanych w biotechnologii i innych dziedzinach nauki.

»  Student zdobedzie umiejetnos¢ korzystania z informacji naukowej ze szczegélnym uwzglednieniem baz
danych zawierajacych informacje niezbedne w prowadzeniu analiz bioinformatycznych

»  Studenci posiada praktyczne umiejetnosci zbierania i analizy danych oraz ich opracowywaniai
przygotowania do zdeponowania w publicznych bazach danych.

»  Studenci zdobeda umiejetnos¢ projektowania eksperymentow in silico.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[BIOTECHMU2_WO05] Posiada
wiedze w zakresie metod
stosowanych w

dziedzinie nauk $cistych i
przyrodniczych niezbedng

dla zrozumienia zjawisk i
procesow biologicznych na
poziomie molekularnym

Student posiada wiedze w
zakresie metod stosowanych w
bioinformatyce.

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[BIOTECHMUZ2_U02] Zbiera i
interpretuje dane empiryczne; w
analizie

danych stosuje metody
statystyczne i narzedzia
informatyczne; formutuje wnioski
w oparciu o dane

empiryczne

Student potrafi zgromadzic¢ i

zinterpretowac dane sekwencyjne.

Potrafi wykona¢ podstawowe
analizy zastosowaniem narzedzi
bioinformatycznuch; Potrafi
sformutowaé wnioski w oparciu o
dane empiryczne i wyniki
przeprowadzonych analiz.

[SU2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SU5] realizacja zadania
problemowego

[BIOTECHMU2_U04] Posiada
umiejetnos¢ biegtego korzystania
z informacji naukowej, w tym
angielskojezycznej, dotyczacej
biotechnologii; krytycznie analizuje
i selekcjonuje informacije;
wykorzystuje zrodta elektroniczne;
posiada umiejetnosé korzystania z

wiasciwych baz danych

Student potrafi korzystac z
publicznie dostgpnych
bioinformatycznych baz danych i
pozyskiwa¢ pozadane informacje,
a nastepnie krytycznie je
przeanalizowac.

[SUZ2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SU5] realizacja zadania
problemowego

Tresci przedmiotu

*  Przeszukiwanie sekwencyjnych bazy danych oraz popularnych serweréw bioinformatycznych.

*  Przeglad najpopularniejszych formatéw sekwencji z uwzglednieniem wymogéw typowego
oprogramowania bioinformatycznego.

*  Szukanie podobnych sekwencji w bazach danych. Parametry poszukiwania i statystyczna analiza

wynikéw (BLAST).

* Aanaliza sekwencji z wykorzystaniem réznego oprogramowania (Chromas, Bioedit, Geneious, Ugene,

Bionumerics).

*  Poréwnywanie sekwencji (porownania pary sekwencji, poréwnania wielu sekwencji) za pomoca réznych
programéw m.in.Clustal, Bioedit, MEGA, Geneious, Bionumerics.

+  Badanie podobienstwa sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych.

»  Skiadanie wiekszych fragmentéw sekwencji (Geneious, MEGA, i in. programy) oraz wyszukiwanie
otwartych ramek odczytu (ORE-Finder).

»  Sktadanie i adnotacja genomu (RAST, Geneious, KEGG)

*  Wyszukiwanie klastrow genéw kodujgcych metabolity wtérne (platforma antiSMASH)

*  Wyszukiwanie plazmidéw (oprogramowanie plasmidfinder), profagéw (Phaster), mobilnych elementéw
genetycznych (ICEfinder) w danych NGS

*  Analiza filogenetyczna: wybo6r modelu substytucji nukleotyddw i aminokwasoéw, konstrukcja drzew
filogenetycznych z wykorzystaniem réznych metod: dystansu genetycznego maksymalnej parsymonii,
maksymalnego prawdopodobienstwa oraz wnioskowania Bayesowskiego, weryfikacja poprawnosci
drzew filogenetycznych (Geneious, MEGA, i in. programy).

»  Projektowanie starterow w wykorzystaniem réznych programéw: : PRIMERS, PrimerQuest,

OligoAnalyzer,
*  Analiza restrykcyjna in silico.

*  Analiza sekwencji uzyskanych z biblioteki klonéw, Wyodrebianie najmniejszych jednostek
taksonomicznych (OTU) (program mothur) i wariantéw sekwencji amplikonu AVS (K-base).

*  Wyszukiwanie sekwencji chimerycznych (program Bellerophon).

» Podstawowa genomika poréwnawcza (konstruowanie profili filogenetycznych, wyszukiwanie rejonéw
plastycznosci genomowej, okreslenie pangenomu, genéw rdzeniowych (core genom), genéw
unikalnych dla poszczegdlnych szczepdéw (dispensable genes), - IMG, Microbial Genome Annotation &
Analysis Platform, Edgar 3, K-base, KEGG).

»  Poréwnanie sekwencji genomowych z wykorzystaniem metod OGRI: hybrydyzacja DNA-DNA in silico,
$rednia identyczno$¢ nukleotydowa (ANI) (platformy: TYGS, Jspecies
«  Sktadanie i adnotacja genomu, przewidywanie funkgji bialek (RAST, Geneious, KEGG, BioCyc)

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektéw uczenia sie

Sposob oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

Zdobyte umiejetnosci zostang
zweryfikowne w pracy
zaliczeniowej polegajacej na
samodzielnym przeprowadzeniu
analizy bioinformatycznej

0.0%

60.0%

Do zaliczenia przedmiotu
konieczne beda raporty ze
wszystkich zajec¢.

0.0%

20.0%

Wiedza nabyta na zajeciach
zostanie zweryfikowana w formie
testu

0.0%

20.0%
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https://www.geneious.com/
https://www.geneious.com/
https://www.megasoftware.net/
https://www.megasoftware.net/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder
https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start
https://antismash.secondarymetabolites.org/#!/start
https://cge.food.dtu.dk/services/PlasmidFinder/
https://cge.food.dtu.dk/services/PlasmidFinder/
http://phaster.ca/
http://phaster.ca/
https://bioinfo-mml.sjtu.edu.cn/ICEfinder/index.php
https://bioinfo-mml.sjtu.edu.cn/ICEfinder/index.php
https://www.geneious.com/
https://www.geneious.com/
https://www.megasoftware.net/
https://www.megasoftware.net/
https://www.primer3plus.com/
https://www.primer3plus.com/
https://www.idtdna.com/pages/tools/primerquest?returnurl=%2FPrimerquest%2FHome%2FIndex
https://www.idtdna.com/pages/tools/primerquest?returnurl=%2FPrimerquest%2FHome%2FIndex
https://www.idtdna.com/pages/tools/oligoanalyzer?returnurl=%2Fcalc%2Fanalyzer
https://www.idtdna.com/pages/tools/oligoanalyzer?returnurl=%2Fcalc%2Fanalyzer
https://www.idtdna.com/pages/tools/oligoanalyzer?returnurl=%2Fcalc%2Fanalyzer
https://www.idtdna.com/pages/tools/oligoanalyzer?returnurl=%2Fcalc%2Fanalyzer
https://mothur.org/
https://mothur.org/
https://www.kbase.us/
https://www.kbase.us/
https://comp-bio.anu.edu.au/bellerophon/bellerophon.pl
https://comp-bio.anu.edu.au/bellerophon/bellerophon.pl
https://img.jgi.doe.gov/
https://img.jgi.doe.gov/
https://mage.genoscope.cns.fr/microscope/home/index.php
https://mage.genoscope.cns.fr/microscope/home/index.php
https://mage.genoscope.cns.fr/microscope/home/index.php
https://mage.genoscope.cns.fr/microscope/home/index.php
https://mage.genoscope.cns.fr/microscope/home/index.php
https://edgar3.computational.bio.uni-giessen.de/cgi-bin/edgar_login.cgi?cookie_test=1&status=1
https://edgar3.computational.bio.uni-giessen.de/cgi-bin/edgar_login.cgi?cookie_test=1&status=1
https://www.kbase.us/
https://www.kbase.us/
https://www.kegg.jp/
https://www.kegg.jp/
https://tygs.dsmz.de/
https://tygs.dsmz.de/
https://jspecies.ribohost.com/jspeciesws/
https://jspecies.ribohost.com/jspeciesws/
https://rast.nmpdr.org/
https://rast.nmpdr.org/
https://www.geneious.com/
https://www.geneious.com/
https://www.kegg.jp/
https://www.kegg.jp/
https://biocyc.org/
https://biocyc.org/

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

*  Woprowadzenie do bioinformatyki. Arthur Lesk. PWN 2019
*  Applied Bioinformatics - An Introduction, Paul M. Selzer Richard J.

Marhéfer, Oliver Koch. Second Edition.2018

»  "Bioinformatyka - Podrecznik do analizy gendw i biatek". Tytut

oryginalny: Bioinformatics. A Practical Guide to the Analysis of
Genes and Proteins. Redakcja naukowa: A.D. Baxevanis, B.F.F.
Ouellette. Tlumaczenie: Matgorzata Cebrat, Jacek Leluk, Pawet
Mackiewicz. Wydanie 2005.

»  "Bioinformatyka i ewolucja molekularna”. Tytut oryginalny:

Bioinformatics and Molecular Evolution. Paul G. Higgs, Teresa K.
Attwood.Tlumaczenie: Krzysztof Murzyn, Marcin Kurdziel, Piotr
Liguzinski. Wydanie 2008.

Uzupetniajaca lista lektur

* Bioinformatics. Sequence and genome analysis". D.W. Mount.

2001.

»  Studenci samodzielnie wyszukujg materiaty dotyczace zaje¢

korzystajac m.in. z elektronicznych zrédet informacii.

Adresy eZasobdéw

Adresy na platformie eNauczanie:

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Praktyki zawodowe
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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