SYLABUS — OPIS ZAJEC/PRZEDMIOTU

I. Informacje ogodlne

1. Nazwa zajeé/przedmiotu:

. Pr
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Bioinformatyka

. Kod zajeé/przedmiotu:

. Rodzaj zajeé/przedmiotu (obowigzkowy lub fakultatywny): obowigzkowy
. Kierunek studiéw: Biotechnologia, studia stacjonarne

. Poziom studiow (I lub Il stopien, jednolite studia magisterskie): | stopien

ofil studidw (ogdlnoakademicki / praktyczny): ogdlnoakademicki

. Rok studiow (jesli obowiazuje): Il
. Rodzaje zaje¢ i liczba godzin (np.: 15 h W, 30 h CW):

Wyktady: 15 godzin
Cwiczenia: 15 godzin

9. Liczba punktow ECTS: 3
10. Imie, nazwisko, tytut/stopiert naukowy, adres e-mail prowadzacego zajecia

prof. dr hab. Wojciech Kartowski, wmk@amu.edu.pl
dr Maciej Chylenski, maciej.ch@amu.edu.pl
dr hab. Patryk Konieczny, prk@amu.edu.pl

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

Il. Informacje szczegétowe

1. Cele zajeé/przedmiotu

Celem modutu jest prezentacja podstaw teoretycznych oraz metod obliczeniowych wykorzystywanych
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1
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do analiz danych biologicznych we wspotczesnej biologii molekularnej i biotechnologii. Program
ksztatcenia obejmuje:

. Przekazanie wiedzy na temat dostepnych zasobdw oraz rodzajow danych biologicznych.

. Przedstawienie technik i strategii przeszukiwania biologicznych baz danych.

. Wyksztatcenie umiejetnosci analizy rekorddw danych biologicznych.

. Wyksztatcenie umiejetnosci prawidtowego i wydajnego wykorzystywania narzedzi bioinformatycznych
do poréwnywania sekwencji biologicznych.

. Prezentacja podstawowych metod stosowanych do analizy danych pochodzacych z
wysokoprzepustowych technik biologii molekularne;j.

. Przedstawienie metod wykorzystywanych do identyfikacji motywdw w sekwencjach biologicznych.

. Przedstawienie metod wyszukiwania sekwencji spokrewnionych ewolucyjnie oraz wyksztatcenie
umiejetnosci interpretacji otrzymywanych wynikéw.

. Przekazanie praktycznej wiedzy z zakresu analiz relacji filogenetycznych w oparciu o dane
sekwencyjne.

0. Prezentacja wybranych technik identyfikacji gendw i ich opisu funkcjonalnego.

1. Przekazanie wiedzy na temat podstaw modelowania struktury kwaséw nukleinowych i biatek.

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

Z

najomos$¢ podstawowych zagadnien z zakresu biologii molekularnej.

3. Efekty uczenia sie (EU) dla zajec¢ i odniesienie do efektow uczenia sie (EK) dla kierunku studiéw

zajec/przedmiotu

Symbole EK dla
Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia EU student/ka: kierunku
studiéw

Symbol EU dla

potrafi przedstawic i scharakteryzowa¢ dostepne rodzaje

Efekt_01 danych biologicznych oraz ich zasobow. K_W20, K_U05
umie dobiera¢ wiasciwe techniki i strategie przeszukiwania
. . L . K_W20, K_UO05,
Efekt_02 biologicznych baz danych oraz eksplorowac informacje zawarte K_U07 K _U08

w rekordach.




umie prawidtowo przeprowadzac analize poréwnawczg dwéch
Efekt_03 lub wiekszej liczby sekwencji biologicznych przy pomocy metod
obliczeniowych.

K_W20, K_U07,
K_U08, K_W04

potrafi stosowac metody obliczeniowe do analizy danych
Efekt_04 pochodzgcych z wysokoprzepustowych technik biologii K_W20, K_U07
molekularnej.

umie prawidtowo przeprowadzac analize z zakresu rekonstrukcji | K_W20, K_W04,

Efekt
ekt_05 filogenetycznej w oparciu o dane sekwencyjne. K_W12, K_U07
potrafi prawldfowo t.worzyc opis funkc;c.)n.alny. sekvyencn K W20, K_W04,
Efekt_06 genomowej w oparciu o poznane techniki obliczeniowe oraz - -
. . K_U05, K_U07
dostepne zasoby danych biologicznych. - -
Efekt_07 umie prawidtowo przeprowadza¢ podstawowag analize K_W20, K_U07

strukturalng kwaséw nukleinowych i biatek.

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

Tresci programowe dla zaje¢/przedmiotu Symbol EU dla
zaje¢/przedmiotu

Przeglad biologicznych baz danych (pierwszorzedowych i drugorzedowych) Efekt_01, Efekt_02,

oraz technik opisu (Bioontologie), wyszukiwania i pozyskiwania danych Efekt_06
(NCBI Entrez).
Metody obliczeniowe stosowane do lokalnego i globalnego poréwnywania Efekt_03, Efekt_06

dwadch sekwencji (matryce punktowe, programowanie dynamiczne; tablice
podstawien PAM i BLOSUM).

Programy BLAST i FASTA oraz praktyczne aspekty przeszukiwania baz danych | Efekt_02, Efekt_03,
sekwencji biologicznych w oparciu o podobienstwo. Efekt_06

Przeglad metod obliczeniowych stosowanych do analizy danych Efekt_04
sekwencyjnych pochodzacych z wysokoprzepustowych eksperymentéw
biologii molekularne;j.

Metody obliczeniowe stosowane do lokalnego i globalnego poréwnywania Efekt_03
wielu sekwencji (metoda progresywna, metody iteracyjne, Ukryte Modele
Markova).

Przeglad podstawowych metod stuzgcych do rekonstrukcji filogenetycznych Efekt_05, Efekt_03
(metoda maksymalnej parsymonii, metody oparte na odlegtosciach oraz
metody probabilistyczne).

Podstawy analizy i adnotacji sekwencji genomowych (metody Efekt_01, Efekt_02,
przewidywania sekwencji kodujgcych; oznaczenie funkcji biologicznej Efekt_03, Efekt_06
sekwencji przy pomocy narzedzi obliczeniowych oraz dostepnych baz

danych).

Podstawowe metody wizualizacji i przewidywania struktury kwaséw Efekt_07

nukleinowych oraz biatek.

5. Zalecana literatura

Wydawnictwa ksigzkowe (wybrane fragmenty wskazane przez prowadzacego)
1. Baxevanis A. (red.), Ouellette B.(red.): Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and
Proteins, Wiley, John & Sons, |, 2004.
2. Higgs P., Attwood T.: Bioinformatyka i ewolucja molekularna, PWN, 2011.

Artykuty w czasopismach
1. Hoffmann S. (2011): Computational analysis of high throughput sequencing data, Methods Mol
Biol., 719:199-217.

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

Wyktad z prezentacjg multimedialng wybranych zagadnien TAK
Wyktad konwersatoryjny

Wyktad problemowy

Dyskusja

Praca z tekstem

Metoda analizy przypadkow

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

Metoda projektu

Pokaz i obserwacja

Demonstracje dzwiekowe i/lub video

Metody aktywizujace (np.: ,burza mézgdw”, technika analizy SWOT, technika drzewka
decyzyjnego, metoda , kuli $niegowej”, konstruowanie ,,map mysli”)

Praca w grupach

2. Sposoby oceniania stopnia osiggniecia EK (prosze wskazaé z proponowanych sposobow witasciwe dla

danego EK lub/i zaproponowac inne)

Sposoby oceniania Symbole EK dla modutu zajeé/przedmiotu

EK 1| EK 2 | EK 3 | EK 4 | EK 5 | EK 6

EK_7

Egzamin pisemny

Egzamin ustny

Egzamin z , otwartg ksigzka”

Kolokwium pisemne

Kolokwium ustne

Test TAK | TAK | TAK | TAK | TAK | TAK

TAK

Projekt

Esej

Raport TAK | TAK | TAK | TAK | TAK | TAK

TAK

Prezentacja multimedialna

Egzamin praktyczny (obserwacja
wykonawstwa)

Portfolio




3. Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Forma aktywnosci Srednia liczba godzin na zrealizowanie
aktywnosci
studia stacjonarne studia niestacjonarne

Godziny zaje¢ (wg planu studiéw) z nauczycielem 30

Praca wtasna studenta

Przygotowanie do zajec 15

Czytanie wskazanej literatury

Przygotowanie pracy pisemnej, raportu, prezentacji, 15

demonstracji, itp.

Przygotowanie projektu

Przygotowanie pracy semestralnej

Przygotowanie do egzaminu / zaliczenia 30
SUMA GODZIN 90
LICZBA PUNKTOW ECTS DLA MODUtU 3

ZAJEC/PRZEDMIOTU

4. Kryteria oceniania wg skali stosowanej w UAM

bardzo dobry (bdb; 5,0): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na poziomie
poprawnosci 91 - 100% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas ¢wiczen na
poziomie poprawnosci 91 - 100%

dobry plus (+db; 4,5): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na poziomie
poprawnosci 81 - 90% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas ¢wiczen na
poziomie poprawnosci 81 - 90%

dobry (db; 4,0): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na poziomie
poprawnosci 71 - 80% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas éwiczen na
poziomie poprawnosci 71 - 80%

dostateczny plus (+dst; 3,5): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na
poziomie poprawnosci 61 - 70% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas
¢wiczen na poziomie poprawnosci 61 - 70%

dostateczny (dst; 3,0): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na poziomie
poprawnosci 51 - 60% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas éwiczen na
poziomie poprawnosci 51 - 60%

niedostateczny (ndst; 2,0): Aktywny udziat w zajeciach, zrealizowanie zadan w trakcie testu na poziomie
poprawnosci ponizej 50% oraz zrealizowanie zadan teoretycznych i praktycznych podczas ¢wiczen na
poziomie poprawnosci ponizej 50%



