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KARTA PRZEDMIOTU
Kod przedmiotu 0512.6.BIOT1.B/C.BI
Nazwa przedmiotu polskim Bioinformatyka
w jezyku angielskim Bioinformatics

1. USYTUOWANIE PRZEDMIOTU W SYSTEMIE STUDIOW

1.1. Kierunek studiow biotechnologia

1.2. Forma studiow stacjonarne

1.3. Poziom studiow studia pierwszego stopnia licencjackie
1.4. Profil studiow* ogoblnoakademicki

1.5. Osoba przygotowujaca karte¢ przedmiotu dr Dawid Gmiter

1.6. Kontakt dawid.gmiter@ujk.edu.pl

2. OGOLNA CHARAKTERYSTYKA PRZEDMIOTU

2.1. Jezyk wykladowy polski

2.2. Wymagania wstepne* -

3. SZCZEGOLOWA CHARAKTERYSTYKA PRZEDMIOTU

3.1. Forma zajeé stacjonarne: wyktad 45, laboratoria 45

3.2. Miejsce realizacji zajeé zajecia w pomieszezeniu dydaktycznym UJK

3.3. Forma zaliczenia zajeé Wyktad - zaliczenie z oceng (kolokwium), ¢wiczenia laboratoryjne - zaliczenie z
oceng (projekt)

3.4. Metody dydaktyczne Wyktad, dyskusja, pokaz, samodzielne do§wiadczenia, projekt

3.5. Wykaz podstawowa P.G Higgs, T. K. Attwood ,,Bioinformatyka i ewolucja molekularna” PWN 2008, A.

literatury Lesk ,,Wprowadzenie do bioinformatyki” PWN 2019
uzupelniajaca Basics of Bioinformatics 2013 Lecture Notes of the Graduate Summer School on

Bioinformatics of China Editors: Jiang, Rui, Zhang, Xuegong, Zhang, Michael Q.
(Eds.)
Materialy pomocnicze dostarczane w trakcie zaje¢

4. CELE, TRESCI I EFEKTY UCZENIA SIE

4.1. Cele przedmiotu (z uwzglednieniem formy zajec)
Wyktad:
C1.Wiedza o sposobie analizy informacji genetycznej i sposobach jej odczytywania
C2. Wykorzystanie narzedzi informatycznych do podstawowych procesow edycji sekwencji genetycznych

Cwiczenia:
C1. Uzyskanie umiejetnosci praktycznych w zakresie podstawowych analiz bioinformatycznych
C2. Zrozumienie podstawowych procesow i algorytmow bioinformatycznych oraz régnic pomiedzy nimi

4.2. Tresci programowe (z uwzglednieniem formy zajec)

Wyklad:
1.  Wprowadzenie do bioinformatyki — termin in silico, historia bioinformatyki, bazy danych
2. Obieg informacji genetycznych w Zywych komorkach: DNA/RNA/Biatko, kod genetyczny
3. Podstawowe formaty plikéw stosowanych w bioinformatyce
4. Poréwnywanie par sekwencji: stosowane algorytmy, przyrownanie globalne i lokalne
5. Algorytmy stosowane w analizie filogenetycznej. Metody odtwarzania drzew filogenetycznych; klasyczne metody oceny topologii i

metryki drzew.
6.  Prowadzenie do analizy danych sekwencjonowania wysokoprzepustowego (NGS) — technologie NGS, analiza jakosci danych (Quality
Control), asemblacja de novo, adnotacja sekwencji genomowych
7. Wprowadzenie do analizy struktur wysokiego rzedu bialek
Sposob zaliczenia: kolokwium

Cwiczenia laboratoryjne:

1.  Zapoznanie z pozyskiwanie informacji oraz ich deponowaniem w bazach danych: GenBank, PubMed, Protein, Gene, Nucleotide

2. DNA-RNA-Biatko — wyszukiwanie ramek odczytu, przepisywanie sekwencji nukleotydowych w aminokwasowe, wyznaczenie sekwencji
odwrotne komplementarnych

3. Analiza poréwnawcza 7 zastosowaniem algorytmow lokalnych (BLAST)

4. Analiza filogenetyczna cz. 1: przyrownanie sekwencji — Muscle, Clustal

5. Analiza filogenetyczna cz. 2: wizualizacja drzew filogenetycznych — porownanie metod filogenetycznych i rozumieniem stosowanych
parametrow analizy, SeaView, CLC Sequence Viewer

6.  Projektowanie i ocena jakosci starteréw reakcji PCR oraz gPCR: PrimerQuest, OligoAnalyser

7. Zapoznanie 7 programami analizujgcymi sekwencje genomowe: FASTQC, asemblatory DNA (SPADES, Unicycler), RAST, Prokka,
portale Galaxy, Patric oraz KBase

8. Zastosowanie programu R oraz systemu operacyjnego Linux w bioinformatyce

Sposob zaliczenia: projekt naukowy




4.3. Przedmiotowe efekty uczenia si¢

e Odniesienie do
aé’ - Student, ktory zaliczyl przedmiot kierunkowych
efektow uczenia si¢
w zakresice WIEDZY:
WO1 | Znairozumie metody z zakresu bioinformatyki stosowane w opisie i analizie poréwnawczej BIOT1A_WO05
danych genetycznych
WO02 | Zna pojecia odnoszace si¢ do procesu sekwencjonowania DNA, w tym analizy jako$ci danych BIOT1A_ W07
oraz analizy filogenetycznej
w zakresic UMIEJETNOSCI:
UO01 | Potrafi stosowa¢ bioinformatyczne bazy danych i rozumie ich znaczenie w biotechnologii BIOT1A_UO03
U02 | Potrafi wlasciwie dobieraé i stosowa¢ metody bioinformatyczne w badaniach BIOT1A_U04
biotechnologicznych DNA oraz biatek
U03 | Potrafi postugiwac si¢ jezykiem naukowym z zakresu bioinfromatyki, filogenetyki i biologii BIOT1A_U08
molekularnej typowym dla biotechnologii
w zakresie KOMPETENCJI SPOLECZNYCH:
K01 | Jest gotow do krytycznej oceny posiadanej wiedzy, rozumie staly rozwoj metod BIOT1A KOl
bioinformatycznych i jest gotdw do cigglego rozwijania wlasnych kompetencji
K02 | Posiada umiej¢tnosci deponowania informacji genetycznych w publicznych bazach danych oraz | BIOT1A K05
potrafi zaprezentowaé wyniki badan osobom nie posiadajacym specjalistycznej wiedzy z
bioinformatyki
4.4. Sposoby weryfikacji osiagniecia przedmiotowych efektéw uczenia sie¢
Sposéb weryfikacji (+/-)
Efekty Egzamin Kolokwium®* Projekt* Aktywnosé Praca Praca Inne:
. ustny/pisemny* na zajeciach* wlasna* w grupie* .
przedmiotowe
(symbol) Forma zajeé Forma zajeé Forma zajeé Forma zajeé Forma zajeé Forma zajeé Forma zajeé
wicC Wi L Wi L wiC Wi L Wi L Wi L
WOl + +
w02 + +
Uo1 +
Uo02 +
uo3 + +
K01 + +
K01 + +

*niepotrzebne usungé

4.5. Kryteria oceny stopnia osiagniecia efektéw uczenia si¢

Forma .
. . | Ocena Kryterium oceny
zajec
~a 3 Zaleczenie — kolokwium, uzyskanie 51-60% lacznej liczby pkt. mozliwych do uzyskania
E H 3,5 | Zaleczenie — kolokwium, uzyskanie 61-70% tacznej liczby pkt. mozliwych do uzyskania
g ) 4 Zaleczenie — kolokwium, uzyskanie 71-80% tacznej liczby pkt. mozliwych do uzyskania
E} B 4,5 | Zaleczenie — kolokwium, uzyskanie 81-90% lacznej liczby pkt. mozliwych do uzyskania
= 5 Zaleczenie — kolokwium, uzyskanie 91-100% tacznej liczby pkt. mozliwych do uzyskania
é‘ _ 3 Zaliczenie - projekt, opracowanie 51-60% przedstawionego zakresu tematu
o0
E H 3,5 | Zaliczenie - projekt, opracowanie 61-70% przedstawionego zakresu tematu
E ) 4 Zaliczenie - projekt, opracowanie 71-80% przedstawionego zakresu tematu
g B 4,5 | Zaliczenie - projekt, opracowanie 81-90% przedstawionego zakresu tematu
§ = 5 Zaliczenie - projekt, opracowanie 91-100% przedstawionego zakresu tematu




5. BILANS PUNKTOW ECTS - NAKEAD PRACY STUDENTA

Obciazenie studenta

Kategoria Studia Studia
, stacjonarne niestacjonarne
LICZBA GODZIN REALIZOWANYCH PRZY BEZPOSREDNIM UDZIALE 90
NAUCZYCIELA /GODZINY KONTAKTOWE/
Udziat w wyktadach* 44
Udzial w ¢wiczeniach, konwersatoriach, laboratoriach* 45
Udzial w egzaminie/kolokwium zaliczeniowym* 1
SAMODZIELNA PRACA STUDENTA /GODZINY NIEKONTAKTOWE/ 60
Przygotowanie do wyktadu*
Przygotowanie do ¢wiczen, konwersatorium, laboratorium*
Przygotowanie do egzaminu/kolokwium* 20
Zebranie materiatow do projektu, kwerenda internetowa™ 30
LACZNA LICZBA GODZIN 150
PUNKTY ECTS za przedmiot 6

*niepotrzebne usungé

Przyjmuje do realizacji (data i czytelne podpisy 0séb prowadzqcych przedmiot w danym roku akademickim)




