1. Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku polskim
Bioinformatyka
2. Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku angielskim
Bioinformatics
3. Jednostka prowadzgca przedmiot
Wydziat Biotechnologia
4, Kod przedmiotu/modutu
29-BT-S2-E2-Blc
5. Rodzaj przedmiotu/modutu (obowigzkowy lub fakultatywny)
Obowigzkowy
6. | Kierunek studiéow
Biotechnologia
7. Poziom studiow (I lub II stopien lub jednolite studia magisterskie)
II stopien
8. Rok studiéw (jesli obowigzuje)
I rok
9. Semestr (zimowy lub letni)
Letni
10. | Forma zajec i liczba godzin
Cwiczenia: 15 godz.
11. | Imie, nazwisko, tytut/stopien naukowy osoby prowadzacej zajecia
Dr Anna Szlachcic
12. | Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych dla
przedmiotu/modutu oraz zrealizowanych przedmiotéw
Zaliczenie przedmiotéw: Struktura i funkcja biatek i cukrow, Struktura i funkcja
kwasdéw nukleinowych, Informatyka, Cwiczenia rachunkowe.
13. | Cele przedmiotu
Celem przedmiotu jest przedstawienie sposobow gromadzenia oraz przetwarzania
danych, analizy sekwencji nukleotydowych i biatkowych, omdéwienie metod
obliczeniowych stosowanych do przewidywania struktur polipeptydéw oraz
projektowania biatek i niskoczasteczkowych liganddéw.
14. | Zaktadane efekty ksztatcenia
Po zaliczeniu ¢éwiczen studenci powinni by¢ K2_W03, K2_W06, K2_U03,
zaznajomieni z réznorodnymi narzedziami K2_U05, K2_K05
bioinformatycznymi: do analizy sekwencji biatkowych
i nukleotydowych, ich porownywania, analizy
trojwymiarowych struktur biatkowych, ich modyfikacji
oraz modelowania homologicznego. Zostang réwniez
zapoznani z réznymi rodzajami baz danych
(literaturowe, sekwencji, strukturalne) oraz metodami
korzystania z nich.
15. | Tresci programowe

Zapoznanie z bazami danych (PubMed, UniProt, PDB) oraz z narzedziami i algorytmami
do porownywania sekwencji (BLAST, ClustalW), tok postepowania przy analizie




sekwencji i jej uwspolnianiu (aligmnment).

Obrazowanie trojwymiarowych struktur biatkowych (m.in. w programie Swiss Viewer),
przewidywanie miejsc modyfikacji potranslacyjnych, modelowanie struktury biatka,
detekcja reszt aminokwasowych oddziatujacych w kompleksie biatko-biatko, biatko-
ligand.

Podstawowe zagadnienia dotyczace manipulacji sekwencjami DNA - klonowanie,
analiza sekwencji nukleotydowej i aminokwasowe]j transkryptu za pomocg dostepnych
programéw i algorytmow.

16. | Zalecana literatura (podreczniki)
1. Bioinformatics - From Genomes to Drugs (2004) Lengauer T., Wiley-VCH,
2. Molecular Modeling, Basic Principles and Applications (2008) Hoéltje, H-D., Sippl,
W., Rognan, D., Folkers G., Wiley-VCH,
3. Bioinformatyka. Podrecznik do analizy gendéw i biatek (2005) Baxevanis, A.D.,
Quellette, B.F.F., Wydawnictwo Naukowe PWN.
17. | Forma zaliczenia poszczegdlnych komponentéw przedmiotu/modutu, sposéb
sprawdzenia osiggniecia zamierzonych efektéw ksztatcenia:
¢wiczenia/laboratorium: do zaliczenia konieczna jest obecnos¢ na wszystkich zajeciach.
Podstawg oceny i zaliczenia jest pisemne sprawozdanie (raport) z wykonanych ¢wiczen.
18. | Jezyk wyktadowy
Polski
19. | Obcigzenie pracq studenta

Forma aktywnosci studenta Srednia liczba godzin na
zrealizowanie aktywnosci

Godziny zaje¢ (wg planu studiéw) z nauczycielem:

- ¢wiczenia/laboratorium: 15
Praca wtasna studenta np.:

- napisanie raportu z zajec: 15
Suma godzin 30

Liczba punktow ECTS 1




