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Opis kursu (cele ksztatcenia)

Celem kursu jest prezentacja podstaw teoretycznych oraz metod obliczeniowych
wykorzystywanych do analiz sekwencji biologicznych. Program ksztatcenia obejmuje:

1. Przedstawienie strategii sktadowania i zarzgdzania danymi sekwencyjnymi przy pomocy
narzedzi i technologii informatycznych.

2. Przekazanie wiedzy na temat dostepnych zasobow oraz rodzajow danych biologicznych.

3. Prezentacja teoretyczna i praktyczna technik oraz strategii przeszukiwania biologicznych baz
danych.

4. Wyksztatcenie umiejetnosci analizy i efektywnego pozyskiwania informacji zawartych w
rekordach danych biologicznych.

5. Przedstawienie podstaw dziatania algorytmow obliczeniowych wykorzystywanych do
poréwnywania sekwencji.

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

7. Prezentacja wybranych technik identyfikacji genéw i ich opisu funkcjonalnego.

8. Przekazanie wiedzy na temat metod i algorytméw stosowanych do identyfikacji motywow w
sekwencjach biologicznych.

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

Warunki wstepne

Znajomosc¢ podstawowych pojec i procesow z zakresu genetyki,
Wiedza programowania i bioinformatyki

Uriietmags! Podstawowe umiejetnosci postugiwania sie systemem operacyjnym Linux

Podstawy oprogramowania, Wstep do programowania, Wprowadzenie do

Kursy bioinformatyki, Algorytmy i struktury danych, Programy do analizy danych



Efekty uczenia sie

Wiedza

Umiejetnosci

Kompetencje
spoteczne

biologicznych, Podstawy genetyki

Efekt uczenia sie dla kursu

W01, ma wiedze na temat dostepnych zasobdw oraz
rodzajéw danych biologicznych

W02, posiada wiedze na temat strategii sktadowania i
zarzadzania danymi sekwencyjnymi oraz przeszukiwania
biologicznych baz danych.

W03, zna podstawy dziatania algorytmow obliczeniowych
wykorzystywanych do porownywania sekwenciji.

W04, ma wiedze na temat wybranych technik identyfikaciji
genow i ich opisu funkcjonalnego.

Efekt uczenia sie dla kursu

U01, analizuje i efektywnie pozyskuje informacje zawarte
w rekordach danych biologicznych.

U02, prawidtowo i wydajnie wykorzystuje narzedzia
bioinformatyczne do poréwnywania sekwencji
biologicznych.

U03, wykorzystuje techniki wyszukiwania sekwencji
spokrewnionych ewolucyjnie oraz interpretuje
otrzymywane wyniki.

Efekt uczenia sie dla kursu

KO1. Rozumie konieczno$¢ uzupetniania wiedzy w
oparciu o aktualne dane

K02. W interpretacji zjawisk korzysta z podstaw
empirycznych oraz metod statystycznych i narzedzi
informatycznych

Odniesienie do efektow
kierunkowych
K_ W01, K W11

K_W11, K W17

K_W09, K_W10, K W17

K_W03, K_WO05, K_W17

Odniesienie do efektow
kierunkowych

K_U01, K_U02

K_U05, K_U06, K_U09

K_U02, K_U06

Odniesienie do efektow
kierunkowych

K_KO1

K_KO3



Organizacja

Cwiczenia w grupach

) Wyktad
Forma zajec
W)
A K L S P E
Liczba godzin 10 30

Opis metod prowadzenia zajec

Podczas wyktaddw omawiane sg realizowane tresci, przedstawiane sg schematy, zdjecia, rysunki
oraz prezentacje multimedialne.

Podczas ¢wiczen studenci zapoznajg sie w praktyce z metodami przeszukiwania baz
danych sekwencji nukleotydowych i biatkowych oraz algorytmami dopasowywania dwoch
i wielu sekwencji z uzyciem specjalistycznego oprogramowania i samodzielnie
tworzonych skryptéw

Zajecia odbywajg sie z wykorzystaniem kompetencji nabytych podczas indywidualnego
szkolenia pt: ,Programowanie w jezyku Python dla biologéw” zrealizowanego w ramach
projektu ,Uczelnia najwyzszej jakosci — UP to the TOP, zad. 5 Szkolenia podnoszgce
kompetencje dydaktyczne kadry dydaktycznej - Indywidualne kursy z zakresu
nowoczesnych metod dydaktycznych w ramach Pilotazowego Programu Szkolen
Indywidualnych (PPSI).

Formy sprawdzania efektow ksztatcenia
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WO01 X X

W02 X X

W03 X X

wo4 X X

uo1 X X

uo2 X X

u03 X X

K01 X X

K02 X X



Warunkiem pozytywnego zaliczenia kursu jest zaliczenie ¢wiczen (kohcowy

Kryteria oceny  projekt indywidualny) oraz pozytywna ocena z egzaminu pisemnego (50% +1

punktéw)

Uwagi Kurs prowadzony w jezyku polskim

Tresci merytoryczne (wykaz tematow)

1.

2.

10.

11.

Edycja surowych danych sekwencyjnych i podstawowe formaty danych sekwenciji (abl,
scf, FASTA)

Formaty danych sekwencji w bazach danych (NCBI, EBI), narzedzia do wyszukiwania i
pobierania danych.

Strategie wyszukiwania informacji w biologicznych bazach danych z wykorzystaniem
systemow ENTREZ (NCBI) i SRS (EBI).

Rekordy sekwencji i operacje na sekwencjach w Srodowisku Python i R, statystyki
pojedynczych sekwenciji.

Metody obliczeniowe stosowane do lokalnego i globalnego dopasowywania dwdch
sekwencji (matryce punktowe, programowanie dynamiczne, tablice podstawien).
Przeglad metod statystycznych stosowanych do oznaczania jakosci dopasowania dwéch
sekwencji.

Programy BLAST i FASTA oraz praktyczne aspekty przeszukiwania baz danych sekwencji
biologicznych w oparciu o podobienstwo.

Algorytmy progresywne i iteracyjne dopasowania wielu sekwencji (Clustalw, MUSCLE,
MAFFT, T-coffee), wyszukiwanie blokéw konserwatywnych (Gblocks)

Algorytmy dopasowywania dtugich sekwencji (MUM, LCS, MSA) i fragmentéw sekwencji
(tablice haszujgce, transformanta Burrowsa-Wheelera)

Poréwnywanie sekwencji bez dopasowania (frekwencje k-meréw, metody ztozonosci i
entropii)

Podstawy adnotacji funkcjonalnej sekwencji biologicznych (wyszukiwanie motywow
sekwencji; metody przewidywania sekwencji kodujgcych biatka; wyszukiwanie
promotorowych motywdw regulatorowych; identyfikacja domen biatkowych)

Wykaz literatury podstawowe;j



Higgs P.G., Attwood T.K. (2008) Bioinformatyka i ewolucja molekularna. Wydawnictwo
Naukowe PWN.

Polanski A. (2010) Podstawy Bioinformatyki. Wydawnictwo PJWSTK.
Wykaz literatury uzupetniajgcej
Baxevanis A.D., Ouellette B.F. (2005) Bioinformatyka. Podrecznik do analizy genow i

biatek. Wydawnictwo Naukowe PWN.

Mount D.W. (2004) Bioinformatics: sequence and genome analysis. Cold Spring Harbor
Laboratory Press

Bilans godzinowy zgodny z CNPS (Catkowity Naktad Pracy Studenta)

Wyktad 10
liczba godzin w kontakcie z Konwersatorium (éwiczenia, laboratorium itd.) 30
prowadzacymi
Pozostate godziny kontaktu studenta z prowadzgcym 5
Lektura w ramach przygotowania do zajec 5
Przygotowanie krétkiej pracy pisemnej lub referatu po 0
liczba godzin pracy studenta zapoznaniu sie z niezbedng literaturg przedmiotu
bez kontaktu z
prowadzacymi Przygotowanie projektu lub prezentacji na podany temat 5
(praca w grupie)
Przygotowanie do egzaminu/zaliczenia 5
Ogotem bilans czasu pracy 60

Liczba punktéw ECTS w zaleznosci od przyjetego przelicznika 4



