SYLABUS ZAJEC

I. Informacje ogdlne

1.

00O NOUL B WN

9.

Nazwa zajeé/przedmiotu:

Podstawy bioinformatyki

. Kod zajeé/przedmiotu:

. Rodzaj zajeé/przedmiotu (obowigzkowy lub fakultatywny):obowigzkowy
. Kierunek studiéw: Biologia i zdrowie cztowieka, studia stacjonarne

. Poziom studiow (I lub Il stopien, jednolite studia magisterskie): | stopien
. Profil studiéw (ogdlnoakademicki / praktyczny): ogélnoakademicki

. Rok studiow (jesli obowiazuje): Il

. Rodzaje zaje¢ i liczba godzin (np.: 15 h W, 30 h CW):

Wyktady: 10 godzin
Cwiczenia: 35 godzin
Liczba punktéw ECTS: 4

10. Imie, nazwisko, tytut/stopiert naukowy, adres e-mail prowadzacego zajecia

prof. dr hab. Izabela Makatowska, izabel@amu.edu.pl
dr Maciej Chylenski, maciej.ch@amu.edu.pl

11. Jezyk wyktadowy: polski
12. Zajecia/przedmiot prowadzone zdalnie (e-learning) (tak [czesciowo/w catosci] / nie): nie

Il. Informacje szczegétowe

1.

2.

3.

Cele zaje¢/przedmiotu
Celem przedmiotu jest zapoznanie studentow z podstawami analiz bioinformatycznych oraz
mozliwosciami ich wykorzystania w badaniach zwigzanych w szeroko pojetym zdrowiem cztowieka. W
ramach zaje¢ studenci zapoznajg sie takze z podstawowymi bazami danych oraz narzedziami
bioinformatycznymi wykorzystywanymi w omawianych analizach danych molekularnych.

Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci oraz kompetencji spotecznych (jesli obowigzujg)

Podstawy genetyki i biologii molekularnej; szczegdlnie: budowa biatek i kwaséw nukleinowych, budowa
genomu, budowa genu, regulacja ekspresji gendw, replikacja materiatu genetycznego, mutacje

Efekty uczenia sie (EU) dla zajec i odniesienie do efektéw uczenia sie (EK) dla kierunku studiéw

Symbol EU dla | Po zakonczeniu zajec i potwierdzeniu osiggniecia EU Symbole EK dla
zajeé/przedmiotu student/ka: kierunku studiéw
Efekt 01 Potr.afl Qplsac molekularne i ewolucyjne podstawy K W02, K_KO1

analiz bioinformatycznych
Efekt 02 Potrafi \A{ymlenlc i c?plsac zastosowania bioinformatyki K W02, K_UOL, K_KO1
- w badaniach cztowieka - - -

Efekt 03 Potrafi wymieni¢ najwazniejsze bazy danych K_W02, K_U02, K_KO1

molekularnych

Potrafi wyszukac i pobrac dane z baz
Efekt_04 administrowanych przez National Center for
Biotechnology Information

K_W02, K_U02, K_KO1,
K_KO5

Potrafi zastosowac podstawowe narzedzia

E 2 1 1
fekt_05 bioinformatyczne w analizach sekwencji RNA i DNA K_W02, K_U0L, Kk Ko
Efekt_06 Pf)t'rafl zastosowacd podst'awowe narzeciua' K W02, K_UO1, K_KO1

bioinformatyczne w analizach sekwencji biatkowych
Efekt_07 Potrafi oszacowac potencjalny wptyw mutacji na K_W02, K_UO1, K_KO1

ekspresje genu i funkcjonowanie kodowanego biatka



Potrafi wykonac¢ adnotacje funkcjonalne w oparciu o

Efekt_08 dane GO | KEGG K_W02, K_U01, K_K01

Efekt_09 ;na i rozumie zasady i metody konstruowania drzew K_W02, K_KO1
filogenetycznych

Efekt_10 Potrafi skonstruowac i zinterpretowacd proste drzewo K_W02, K_U01, K_KO1

filogenetyczne

4. Tresci programowe zapewniajgce uzyskanie efektéw uczenia sie (EU) z odniesieniem do odpowiednich
efektow uczenia sie (EU) dla zaje¢/przedmiotu

Symbol EU dla

Tresci la zaieé .
reéci programowe dla zajeé/przedmiotu zajeé/przedmiotu

Kodowanie i odczytywanie informacji zawartych w genomach Efekt_01
Pojecie bioinformatyki Efekt_02
Przyktady zastosowania analiz bioinformatycznych w diagnostyce,
. . . . Efekt_02

epidemiologii, farmakologii -
Bazy NCBI jako przyktad baz sekwencji nukleinowych i biatkowych Efekt_03, Efekt_04
Ewolucyjne podstawy analiz poréwnawczych sekwencji nukleinowych i

. Efekt_01
biatkowych -
Zasady i podejscia w przeprowadzaniu analiz podobieristwa sekwencji  |Efekt_05, Efekt_06
Narzedzia do przyréwnywania sekwencji Efekt_05, Efekt_06
Metody identyfikacji gendw Efekt_05
Gtéwne zasady analizy transkryptomow i zwigzane z tym problemy Efekt_05

Gtéwne podejscia w przeprowadzaniu analiz majacych na celu

identyfikacje motywdw i czynnikéw regulatorowych Efekt_05
Identyfikacja motywdw funkcjonalnych w sekwencjach biatkowych Efekt_06
Analiza struktury drugo- i trzeci-rzedowej sekwencji biatkowych Efekt_06
Analiza wptywu mutacji na ekspresje genu i funkcjonowanie

kodowanego biatka Efekt_07
Adnotacje funkcjonalne — ontologie i $ciezki metaboliczne Efekt_08
Teoretyczne podstawy budowania drzew filogenetycznych Efekt_09
Metody i narzedzia do analiz filogenetycznych Efekt_10

5. Zalecana literatura

Wydawnictwa ksigzkowe (wybrane fragmenty wskazane przez prowadzacego)
1. Attword Teresa K., Higgs Paul G.: Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Wydawnictwo Naukowe
PWN, Warszawa, 2011
2. Jin Xiong: Podstawy Bioinformatyki, Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego, Warszawa, 2011

6. Informacja o tym, gdzie mozna zapoznac sie z materiatami do zaje¢, instrukcjami do laboratorium, itp.

lll. Informacje dodatkowe

1. Metody i formy prowadzenia zaje¢ umozliwiajgce osiggniecie zatozonych EK (prosze wskazac z
proponowanych metod wtasciwe dla opisywanego modutu lub/i zaproponowac inne)

Metody i formy prowadzenia zajec
Woyktad z prezentacjg multimedialng wybranych zagadnien TAK
Wyktad konwersatoryjny
Wyktad problemowy



Dyskusja

Praca z tekstem

Metoda analizy przypadkéw TAK
Uczenie problemowe (Problem-based learning)

Gra dydaktyczna/symulacyjna

Rozwigzywanie zadan (np.: obliczeniowych, artystycznych, praktycznych) TAK
Metoda ¢wiczeniowa

Metoda laboratoryjna

Metoda badawcza (dociekania naukowego)

Metoda warsztatowa TAK
Metoda projektu

Pokaz i obserwacja

Demonstracje dzwiekowe i/lub video

Metody aktywizujgce (np.: ,,burza mézgdéw”, technika analizy SWOT, technika
drzewka decyzyjnego, metoda , kuli Sniegowej”, konstruowanie ,,map mysli”)

Praca w grupach

2. Sposoby oceniania stopnia osiggniecia EK (prosze wskaza¢ z proponowanych sposobow wtasciwe dla
danego EK lub/i zaproponowac inne)

Symbole EK dla modutu zajeé/przedmiotu
EK_1 [EK_2 EK_3 |[EK_4 EK_5 EK_6 [EK_7 [EK_8 EK_9 |EK_10
Egzamin pisemny |TAK |TAK |TAK TAK |TAK |TAK |TAK |TAK

Sposoby oceniania

Egzamin ustny

Egzamin z
,otwartg ksigzka”

Kolokwium
pisemne

TAK |TAK |TAK |TAK [TAK |TAK TAK
Kolokwium ustne
Test
Projekt
Esej
Raport TAK TAK

Prezentacja
multimedialna

Egzamin
praktyczny
(obserwacja
wykonawstwa)

Portfolio



3. Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Srednia liczba godzin na zrealizowanie

Forma aktywnosci L .
aktywnosci

. . studia
studia stacjonarne . .
niestacjonarne
Godziny zaje¢ (wg planu studiéw) z nauczycielem 45 0
Praca witasna studenta
Przygotowanie do zajec 15 0
Czytanie wskazanej literatury 5 0

Przygotowanie pracy pisemnej, raportu,

prezentacji, demonstracji, itp. > 0
Przygotowanie projektu 0
Przygotowanie pracy semestralnej 0
Przygotowanie do egzaminu / zaliczenia 30 0
SUMA GODZIN 100 0
LICZBA PUNKTOW ECTS DLA MODUtU 4 0

ZAJEC/PRZEDMIOTU

4. Kryteria oceniania wg skali stosowanej w UAM

bardzo dobry (bdb; 5,0): Minimum 95% punktéw na kolokwium/egzaminie

dobry plus (+db; 4,5): Minimum 85% punktow na kolokwium/egzaminie, przygotowanie bardzo dobrze
opracowanych raportéw

dobry (db; 4,0): Minimum 75% punktéw na kolokwium/egzaminie, przygotowanie bardzo dobrze
opracowanych raportéw z nielicznymi btedami,

dostateczny plus (+dst; 3,5): Minimum 65% punktéw na kolokwium/egzaminie, przygotowanie dobrze
opracowanych raportéow

dostateczny (dst; 3,0): Minimum 60% punktow na kolokwium/egzaminie, przygotowanie poprawnie
opracowanych raportéw,

niedostateczny (ndst; 2,0): Ponizej 60% punktéw na kolokwium/egzaminie, brak raportu



