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Formy zaje¢ Forma zajeé Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ (0.0 0.0 10.0 0.0 0.0 10
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |10 3.0 15.0 28
studenta

Cel przedmiotu

Zaznajomienie studentow z praktycznymi umiejetnosciami z zakresu bioinformatyki, umozliwiajgcymi
wykorzystanie metod i narzedzi komputerowych w badaniach z dziedziny biotechnologii morskiej. Studenci
beda wyszukiwaé, pobiera¢ i interpretowa¢ dane naukowe, w szczegdlnosci pochodzgce z baz danych,
zawierajgcych informacje niezbedne do przeprowadzania analiz bioinformatycznych. Studenci beda
analizowac¢ dane z sekwencjonowania oraz inne dane biologiczne przy uzyciu zaréwno publicznie
dostepnego jak i komercyjnego oprogramowania, oraz wykonywac¢ analizy celem przygotowania nowo-
zebranych danych do depozycji w publicznych bazach danych. Studenci beda projektowa¢ eksperymenty in

silico.
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Efekty uczenia sie Efekt kierunkowy Efekt z przedmiotu Sposob weryfikacii i oceny efektu

przedmiotu [MBMU2-KU03] Potrafi biegle Student potrafi opisac i [SU4] test/egzamin - ustny lub
korzystac i krytycznie analizowa¢ |zinterpretowac wyniki pisemny

dostepne informacje naukowe; na |przeprowadzonych analiz

ich podstawie oraz na podstawie |bioinformatycznych oraz

wiasnej pracy potrafi przygotowaé |wyciagna¢ z nich wnioski o

i przedstawi¢ wystgpienie ustne znaczeniu biologicznym. Student

lub/i pisemne opracowanie potrafi przygotowaé raport z
obejmujgce szczegbtowe wykonanych analiz

zagadnienia w zakresie bioinformatycznych i wnioskowa¢
biotechnologii morskiej, stosujgc |0 znaczeniu rezultatéw w

jezyk naukowy w tym kontekscie biotechnologii morskiej.

specijalistyczng terminologig i
aparat pojeciowy; posiada
umiejetnosé prowadzenia dyskusji

[MBMU2-KUQZ2] Potrafi zebrac i Student potrafi skorzystac z [SU5] realizacja zadania
interpretowac dane empiryczne; w |publicznie dostgpnych baz danych |problemowego

analizie danych stosuje metody oraz oprogramowania [SU6] demonstracja umiejetnosci
statystyczne i narzedzia bioinformatycznego, pozyskac praktycznych

informatyczne; formutuje wnioski | niezbedne informacje (w tym dane

w oparciu o dane empiryczne z sekwencjonowania) oraz

przeprowadzi¢ analizy
bioinformatyczne z uzyciem tych
narzedzi.

Tresci przedmiotu Samodzielne przeprowadzenie analiz bioinformatycznych: 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 wynikow (BLAST). Analizy sekwencji za pomoca réznego
oprogramowania (Chromas, MEGA, Geneious). Przyrownanie (alignment) sekwencji z uzyciem réznego
oprogramowania (np. MEGA, Geneious). Przyréwnania sekwencji nukleotydéw i aminokwasow. Analiza
filogenetyczna: wybdr modelu substytuciji nukleotydéw i aminokwaséw, konstrukcja drzew filogenetycznych
réznymi metodami: maksymalnej parsymonii, dystansu genetycznego, maksymalnego prawdopodobienstwa,
wnioskowania bayesowskiego, weryfikacja poprawnosci wygenerowanych drzew filogenetycznych (np.
oprogramowanie Geneious, MEGA). Sktadanie odczytéw z sekwencjonowania Sangera w konsensus i
poszukiwanie otwartych ramek odczytu (ORF-Finder). Projektowanie starteréw przy uzyciu réznych
programéw: PRIMERS, PrimerQuest, OligoAnalyzer. Poszukiwanie sekwencji chimerycznych (np.
oprogramowanie Bellerophon). Dobre praktyki przy stosowaniu Al w pracy naukowe;.

Wymagania wstepne

i dodatkowe
Sposoby i kryteria Sposéb oceniania (sktadowe) Prég zaliczeniowy Sktadowa oceny koncowej
oceniania OSIa_gan.ych Nabyte umiejetnosci zostang 51.0% 100.0%
efektow uczenia sie zweryfikowane poprzez
samodzielnie wykonanie zadan
bioinformatycznych w trakcie
zaliczenia praktycznego.
Poprawnos¢ analiz oraz
interpretacja rezultatéw beda
oceniane.
Zalecana lista lektur Podstawowa lista lektur Applied Bioinformatics - An Introduction, Paul M. Selzer Richard J.
Marhéfer, Oliver Koch. Druga edycja. 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.
Studenci bedg samodzielnie wyszukiwaé¢ publicznie dostepne
materiaty, korzystajac m.in. z elektronicznych zrédet informacji.
Uzupetniajgca lista lektur Bioinformatics. Sequence and genome analysis". D.W. Mount. 2001.
Adresy eZasobow

Przyktadowe zagadnienia/ Realizowane zagadnienia dotyczg uzyskania praktycznego doswiadczenia w: pozyskaniu informacji z
; ogdlnodostepnych bioinformatycznych baz danych, przeprowadzeniu przyréwnan sekwencji, uzyskaniu
przyktadowe pytania/ , : il :
. . sekwencji konsensusowych, wykonaniu analiz filogenetycznych, dobrych praktykach przy stosowaniu Al w
realizowane zadania pracy naukowej, poszukiwaniu genow i zdeterminowaniu ich funkcji.

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu
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