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2. Kod przedmiotu: KiADG

. Karta przedmiotu wazna od roku akademickiego: 2017/2018
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. Semestr:

10. Jednostka prowadzaca przedmiot: Instytut Informatyki, RAu2

11. Prowadzacy przedmiot: dr inz. Agnieszka Danek

12. Przynaleznos$¢ do grupy przedmiotow: przedmioty fakultatywne

13. Status przedmiotu:

14. Jezyk prowadzenia zaje¢: polski/angielski

15. Przedmioty wprowadzajgce oraz wymagania wstepne: Bioinformatyka. Znajomo$¢ podstawowych
zagadnien oraz terminologii z zakresu bioinformatyki.

16. Cel przedmiotu: Celem przedmiotu jest zrozumienie metodologii tworzenia narzedzi oraz serwisGw
poréwnawczej analizy sekwencji biologicznych jak réwniez poznanie ich zalet oraz ograniczen. Studenci zostang
przygotowani do samodzielnego tworzenia procedur analizy danych oraz wykorzystania narzedzi
bioinformatycznych do rozwigzywania probleméw badawczych z dziedziny genomiki.

17. Efekty ksztatcenia:!

Nr Opis efektu ksztalcenia Metoda Forma Odniesienie
sprawdzenia |prowadzenia | do efektéw
efektu zajec dla kierunku
ksztatcenia studiow
W1 | Ma wiedze dotyczacg najwazniejszych probleméw WT, WM RAU_I W01
bionformatycznych oraz metodologii ich rozwigzywania
W2 | Zna zaawansowane narzedzia i serwisy analizy WT, WM RAU_I W03
poréwnawczej sekwencji biologicznych
W3 | Ma wiedze dotyczaca technologii zarzadzania danymi WT, WM RAU_I W05
biologicznymi oraz oprogramowaniem bioinformatycznym
W4 | Zna techniki projektowania narzedzi bioinformatycznych WT, WM RAU_1I W07
Ul Potrafi sformutowaé problemy badawcze oraz tworzy¢ WT, WM RAU_I U01
zaawansowane procedury analizy danych B
U2 Posiada umieje¢tnos¢ wyszukiwania, przetwarzania oraz WT, WM RAU_I U03
selekcjonowania informacje z r6znych Zrédet
U3 Posiada umiejetno$¢ analizy oraz interpretacji WT, WM RAU_I U06
otrzymywanych wynikéw badan
U4 | Posiada umiejetnos¢ projektowania algorytméw stuzacych WT, WM | RAU_I UO4
rozwigzaniu okre$lonych probleméw badawczych w
genomice
K1 Potrafi pracowa¢ i komunikowac¢ si¢ w zespole WT, WM RAU I KO1
K2 | Rozumie potrzebg aktualizacji wiedzy dotyczacej metod i WT,WM | RAU_I K02

narzg¢dzi badawczych oraz wykorzystywania jej w
dzialalno$ci naukowe;j

! nalezy wskaza¢ ok. 5 — 8 efektéw ksztatcenia




18. Formy zaje¢¢ dydaktycznych i ich wymiar (liczba godzin)
W.:10 L.:0

19. Tresci ksztalcenia:

Wyklad

Wprowadzenie do przedmiotu: podstawowe pojecia. Metody oraz narzg¢dzia modyfikacji sekwencji
genomowych. Wyszukiwanie otwartych ramek odczytu, ORF.

Metody badania podobienstwa oraz wzajemnego dopasowania sekwencji biologicznych. Algorytmy
dopasowania dwéch sekwencji. Przeszukiwanie baz danych sekwencji biologicznych. Algorytmy BLAST oraz
FASTA. Ocena jako$ci dopasowania.

Metody dopasowania wielu sekwencji biologicznych. Zasada dziatania programu Clustal. Edycja wzajemnego
dopasowania wielu sekwencji DNA.

Analiza filogenetyczna. Podstawowe pojecia, topologia drzew filogenetycznych. Metody konstruowania
molekularnych drzew filogenetycznych, algorytm $rednich potaczen UPGMA, metoda najblizszego sasiedztwa,
metoda bootstrap.

Narzedzia do asemblacji sekwencji DNA. Metody sktadania petnych sekwencji genomowych z krétkich odczytow.
Mapowanie krétkich odczytéw sekwencji do genomu referencyjnego.

Struktura drugorzedowa RNA. Podstawowe pojecia, formy prezentacji struktury drugorzgdowej. Metody przewidywania
struktury drugorzedowej RNA. Algorytm Nussinova optymalizacji ilo$ci par zasad. Algorytm Zukera
optymalizacji energii swobodnej struktury RNA.

Wyszukiwanie charakterystycznych motywéw w sekwencjach biologicznych. Metody opisu i prezentacji
motywow. Zasada dziatania programéw do wyszukiwania charakterystycznych motywéw w sekwencjach DNA.
Projekt 1000 genoméw. Zatozenia oraz obecny status projektu. Formaty przechowywania danych. Metody
dostepu do danych z projektu 1000 genoméw. Narzedzia analizy oraz przetwarzania danych z projektu.

Zajecia praktyczne

Uzupetnieniem wyktadéw z przedmiotu sg zajecia praktyczne, w ramach ktérych studenci maja mozliwosé

praktycznego zapoznania si¢ z omawianymi metodami oraz narzedziami stosowanymi w genomice.

1. Przeszukiwanie biologicznych baz danych. System Entrez — metody dostgpu oraz przeszukiwania najwazniejszych baz
danych sekwencji molekularnych. Zasada dziatania algorytméw BLAST oraz FASTA. Ocena jakosci dopasowania
sekwencji.

2. Wzajemne dopasowanie wielu sekwencji. Zasada dziatania programu Clustal.

Analiza filogenetyczna. Metody konstruowania molekularnych drzew filogenetycznych.

4. Skiadanie sekwencji genomowych z krétkich odczytéw. Mapowanie krétkich odczytéw sekwencji do genomu
referencyjnego.

5. Przewidywanie struktury drugorzedowej RNA. Algorytm Zukera optymalizacji energii swobodnej struktury RNA. Zasada dziatania
serwisu RNAfold.

6. Wyszukiwanie charakterystycznych motywéw w sekwencjach biologicznych. Metody opisu i prezentacji motywéw. Zasda dziatania
programu MEME.

7. Projekt 1000 genoméw. Dostep do danych z projektu 1000 genoméw. Narzedzia przetwarzania oraz analizy danych z
projektu.

Sl

20. Egzamin: nie

Zaliczenie na podstawie dyskusji w trakcie wyktadéw oraz opcjonalnie na podstawie przedtozonego przez
studenta opracowania pisemnego wybranego zagadnienia.
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23. Naklad pracy studenta potrzebny do osiagniecia efektow ksztalcenia

Lp. Forma zajec¢ Liczba godzin
kontaktowych / pracy studenta
1 Wyktad 10/5
2 Cwiczenia 0/0
3 Laboratorium 0/0
4 Projekt 0/0
5 Seminarium 0/0
6 Inne: konsultacje 5/5
Suma godzin 15/10

24. Suma wszystkich godzin: 25

25. Liczba punktéw ECTS:? 1

26. Liczba punktéw ECTS uzyskanych na zajeciach z bezposrednim udzialem nauczyciela akademickiego: 1

27. Liczba punktow ECTS uzyskanych na zajeciach o charakterze praktycznym (laboratoria, projekty): 0

26. Uwagi: Efekty ksztalcenia w zakresie wiedzy weryfikowane s3 na biezaco w trakcie wyktadow, natomiast
umiejetnosci podlegaja weryfikacji poprzez formutowanie i rozwigzywanie zadan praktycznych. Efekty ksztalcenia w
zakresie kompetencji spotecznych sprawdzane sa w trakcie pracy zespotowej nad przyktadowymi problemami

badawczymi oraz przy opracowywaniu i prezentacji raportéw koncowych.

Zatwierdzono:

(data i podpis kierownika studiow doktoranckich)

21 punkt ECTS — 25-30 godzin.



