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Cel przedmiotu

Zdobycie wiedzy na temat poczatkdw i rozwoju dziedziny bioinformatyki, Poznanie bioinformatycznych metod badawczych, niestosowanych obecnie oraz stosowanych do dnia
dzisiejszego. Zapoznanie sie i rozumienie uktadu strukturalnego budowy biologicznych baz danych. Korzystanie z sekwencyjnych i strukturalnych baz danych (Swiss-Prot,
TREMBL, PDB). Zapoznanie sie z fundamentalnymi zasadami funkcjonowania aplikacji stuzacych do teoretycznych badan poréwnawczych sekwencji biologicznych. Rozumienie
i umiejetno$¢ wiasciwego doboru narzedzi statystycznych i niestatystycznych w konkretnych badaniach poréwnawczych. Konstrukcja macierzy stochastycznych opisujacych
substytucje aminokwasowe w procesie zmiennosci mutacyjnej oraz diagramu relacji genetycznych miedzy aminokwasami. Korzystanie z publicznie dostepnych ustug
bioinformatycznych (BLAST, zasoby genomowe). Korzystanie z biologicznych baz literaturowych (PubMed). Obstuga publicznie dostepnych aplikacji bioinformatycznych.
Prawidtowe interpretowanie uzyskanych wynikéw analizy teoretycznej na poziomie molekularnym i mezoskopowym. Pozyskiwanie petnej mozliwej informacji o parametrach
strukturalnych biatek i kwaséw nukleinowych, mechanizmach zmiennosci, relacjach sekwencja-struktura-funkcja-zmiennos$¢. Umiejetno$¢ oszacowania istotnosci podobiefistwa
poréwnywanych sekwencii i struktur molekularnych (SSSS). Poznanie réznych sposobow zastosowania modeli Markowa do interpretacji zjawisk i proceséw biologicznych na
roznych poziomach organizacji. Umiejetno$¢ oszacowania prawidtowosci takiej interpretacji w konkretnych badaniach. Prawidtowe wzajemne dopasowywanie wielu sekwencji
homologicznych. Zapoznanie si¢ i umiejetnos¢ korzystania z oprogramowania do analizy zmienno$ci mutacyjnej w homologicznych rodzinach biatek (program ConSurf, program
Talana). Umiejetnos¢ korzystania z oprogramowania do analizy mutacji sprzezonych na poziomie biatek (program Corm). Umiejetnos¢ wyboru wtasciwej metody oraz
poréwnania ich warto$ci poznawczej w konkretnej analizie teoretycznej. Umiejetnos¢ korzystania z programéw do wizualizacji i analizy struktur molekularnych (Rasmol, WebLab
Viewer, VMD, DSVisualizer17). Wtasciwy dobdr narzedzi (oprogramowania i baz danych) do skutecznej i prawidtowej realizacji projektow badawczych w zakresie molekularnej
analizy teoretycznej uktadéw biologicznych.

Wymagania wstepne
Obstuga komputera i internetu. Obstuga ogdlnouzytkowych programéw przewidzianych w programie przedmiotu "Podstawowe zastosowania komputeréw". Zaliczony
pozytywnie kurs "Wstep do bioinformatyki i proteomiki”.

Zakres tematyczny

Ogédlna charakterystyka struktury i organizacji najpopularniejszych baz. Przeglad narzedzi i algorytméw do analizy poréwnawczej sekwencji biologicznych. Metody statystyczne i
niestatystyczne analizy poréwnawczej. Algorytm semihomologii genetycznej. Metody badan podobieristwa sekwencji biologicznych. Istotne kryteria analizy poréwnawczej
sekwencji. Biologiczne mechanizmy zmiennosci mutacyjnej na poziomie molekularnym. Markowowska i niemarkowowska interpretacja ewolucyjnego réznicowania sie biatek.
Przeglad metod i algorytméw stosowanych do konstruowania molekularnych drzew filogenetycznych. Dopasowywanie sekwencji biatkowych przy uzyciu programu ClustalX.
Dopasowywanie pary sekwencji oraz wielu sekwencji w oparciu o algorytm semihomologii genetycznej i program GEISHA. Analiza wynikow graficznych dot matrix
poréwnywania dwdch sekwencji. Lokalizacja przerw, identyfikacja sekwencji zduplikowanych (zmultiplikowanych). Teoretyczna charakterystyka biatka na podstawie znanej jego
sekwencji aminokwasowej. Przewidywanie procentowego udziatu struktur drugorzedowych w czasteczce biatkowej. Szczegétowa analiza zmiennosci mutacyjnej w rodzinach
biatek homologicznych. Identyfikacja i charakterystyka obszaréw zmiennych i konserwatywnych. Szczegétowa analiza, identyfikacja i charakterystyka mutacji sprzezonych,
wystepujacych w grupach biatek spokrewnionych. Graficzna wizualizacja wynikéwna strukturach przestrzennych biatek.

Metody ksztatcenia

Wyktad z prezentacjami multimedialnymi (PowerPoint) oraz korzystaniem z bioinformatycznych serwisdw i baz danych online oraz specjalistycznego oprogramowania
bioinformatycznego. Cwiczenia praktyczne z wykorzystaniem biologicznych baz danych i specjalistycznego oprogramowania bioinformatycznego. Korzystanie z materiatu
zdalnego nauczania (e-learning)


http://www.wnb.uz.zgora.pl/
http://www.wnb.uz.zgora.pl/
http://www.wnb.uz.zgora.pl/

Efekty uczenia sie i metody weryfikacji osiggania efektéw uczenia sie

Opis efektu
dokonuije analizy, selekcji i wtasciwego taczenia uzyskanych informacji
literaturowych oraz informacji pochodzacych z innych Zrédet

zna specjalistyczne narzedzia bioinformatyczne

rozumie konieczno$¢ pogtebiania wiedzy z biologii w oparciu o literature
fachowa, w tym publikacje angielskojezyczne

korzysta ze zrodet literaturowych i zasobdw internetowych (w jezyku
polskim i angielskim) i wykorzystuje pozyskane tg droga informacije przy
realizacji zadan badawczych

postuguije sie specjalistycznymi narzedziami i technikami badawczymi w
obrebie specyfiki okreslonej specjalnosci na kierunku biologia

tworzy modele biologiczne w oparciu o znajomos$¢ zagadnien
matematycznych

potrafi stosowac techniki bioinformatyczne i metody statystyczne do opisu
ztozonych zjawisk i analizy danych

podejmujgc dziatania w zakresie realizowanych zadan badawczych
dostrzega potrzebe przedsiebiorczosci i kreatywnego myslenia

wykazuje umiejetno$¢ przygotowania i prezentowania (prezentacja
multimedialna, wystapienie ustne etc.) probleméw naukowych z zakresu
biologii, w tym wynikéw swoich badan

Warunki zaliczenia

Wyktad - warunkiem zaliczenia jest uzyskanie pozytywnej oceny z koficowego testu egzaminacyjnego

Laboratorium - warunkiem zaliczenia jest uzyskanie pozytywnych ocen ze wszystkich ¢wiczer laboratoryjnych, przewidzianych do realizacji w ramach programu laboratorium,

oraz pozytywne zaliczenie testu koicowego.
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