Karta przedmiotu

Informacje ogélne o przedmiocie

1. Kierunek studiow: 2. Poziom ksztatcenia: studia pierwszego stopnia

Biotechnologia medyczna 3. Forma studiéw: stacjonarne

4. Rok: 1| 5. Semestr: |V

6. Nazwa modutu: Modut molekularno-biochemiczny
Nazwa przedmiotu: Molekularne bazy danych

7. Status przedmiotu: przedmiot do wyboru

8. Jednostka realizujaca przedmiot:
Zaktad Biotechnologii i Inzynierii Genetycznej
41-200 Sosnowiec ul. Jednosci 8 tel. 32 364 12 73 http://biotechnologia.sum.edu.pl/

9. Prowadzacy przedmiot (imie, nazwisko, adres e-mail):
dr hab. n. med. llona Bednarek, dribednarek@sum.edu.pl

10. Cel ksztatcenia:
Przedmiot ma na celu zapoznanie stuchaczy z podstawowymi bazami danych oraz narzedziami
informatycznymi niezbednymi w pracy biotechnologa oraz wypracowanie umiejetnosci i kompetencje w
zakresie korzystania z literatury fachowej i oprogramowania specjalistycznego umozliwiajgcego
przygotowanie bioinformatyczne studentéw do planowania i analizowania wynikow badan
eksperymentalnych.

11. Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i innych kompetencji:

Znajomosc jezyka angielskiego w stopniu Sredniozaawansowanym. Znajomos$¢ podstawowych procesow
zwigzanych z kodowaniem i ekspresjg informacji genetycznej w komadrkach. Znajomos¢ technik: reakgji
PCR, RT-PCR, elektroforezy DNA, klonowanie DNA.

12. Efekty ksztatcenia

Odniesienie L
. Odniesienie
Numer . do efektow .
Efekty ksztatcenia . do efektow
efektu , . . ksztatcenia .
. Student, ktdry zaliczyt przedmiot: ksztatcenia
ksztatcenia dla
dla obszaru
programu
Wprowadzenie do portalu baz danych National Center for K1_WA4S,
. . . K1_W4e6, M1_U0s,
Biotechnology Information (NCBI) jako podstawowego K1_U22 Ml_U06
01 narzedzia pracy biotechnologa. Umiejetnos¢ poruszania sie K1_U23’ Ml_K01’
w portalu i znajomé)scrgzr;e(z:r;aaczﬁlzéi'?oszczegoInych baz K1:K01, Ml__KOZ
ych aplixacil. K1_K02
K1 W4
Umiejetnos¢ korzystania z bazy publikacji medycznych i ~Wa5,
. L K1_W4e, M1_U06,
naukowych PubMed ze szczegdlnym uwzglednieniem K1_U22 Ml_U06
zaawansowanych kryteriow wyszukiwania. Umiejetnosé - -
02 . Y . K1_U23, M1_U14,
korzystania z Journal Citation Reports w celu dokonania - -
oceny sity oddziatywania publikacji i czasopism K1_U49, M1_Ko1,
e (Ir\rlm act faF::tor) J ° K1_Koi, M1_Ko2
P ' K1_K02
K1_Ww4s5,
K1_W4e, M1_U0s,
Umiejetnos¢ korzystania z bazy podrecznikéw Bookshelf ze K1 _U22, M1_U0s,
03 szczegblnym uwzglednieniem zaawansowanych kryteriow K1 U23, M1 _U14,
wyszukiwania informacji, rycin i tabel. K1_U49, M1 K01,
K1_KO1, M1_K02
K1_K02
04 Umiejetnos¢ korzystania z bazy terminéw medycznych K1_ w45, M1_U0s,



http://biotechnologia.sum.edu.pl/

MeSH. K1_W4e6, M1_U06,
K1_U22, M1 _U14,
K1_U23, M1_KO1,
K1_U49, M1_K02
K1_KO1,
K1_K02
Umiejetnos¢ wykorzystania bazy Genbank do precyzyjnego K1_WO0e6, M1 WO1
poszukiwania sekwencji DNA, RNA i biatek. Umiejetnos¢ K1_W16, - !
. . N M1_WO03,
05 interpretowania informacji zawartych w rekordach w celu K1 W46, Ml_ KO1
pozyskania szczegdtowej wiedzy dotyczacej budowy genu i K1 _KO1, M 1— K02’
biatka. K1_KO02 -
Umiejetnosé wykorzystania narzedzia informatycznego
BLAST do poréwnywania przyktadowych sekwencji
nukleotydowych i aminokwasowych z sekwencjami
. . . . L. K1_WoOe6,
zarejestrowanymi w bazie NCBI. Umiejetnos¢ - M1_W01,
) i , . C e K1_W16,
wyszukiwania obszaréw homologicznych i réznicujacych w - M1 W03,
06 . L . K1_W4e6,
sekwencjach. Prowadzenie miedzygatunkowych analiz K1 KO1 M1 _KO01,
porownawczych sekwencji. Prowadzenie poréwnan wielu Kl_ K02, M1 K02
sekwencji jednoczesnie w oparciu o narzedzia -
informatyczne dostepne w portalu EMBOSS (The European
Molecular Biology Open Software Suite).
- ih . L . K1_W4e6,
Umiejetnosé projektowania starteréw i sond do reakcji PCR Kl_U23 M1_U0s,
07 z wykorzystaniem aplikacji PRIMER-BLAST. Sprawdzanie Kl_KOI' M1 _KO01,
specyficznosci projektowanych oligonukleotydow. Kl_ K02, M1 K02
Umiejetnosé przeprowadzenia analizy restrykcyjnej
.. . o K1_W4e6,
sekwencji DNA w oparciu o narzedzie informatyczne K1 U23 M1_U0s,
08 NEBcutter V2.0. Zdolno$¢ prognozowania oczekiwanych - M1 K01,
. ) ) K1_KO1,
wynikéw rozdziatu elektroforetycznego fragmentéw DNA Kl_ K02 M1_KO02
poddanych restrykcji. -
13. Formy zajec¢ w odniesieniu do efektéw ksztatcenia
F jec k h
Numer efektu orma zaje dydaktycanyc
. L ¢wiczenia ¢wiczenia . .
ksztatcenia wyktad seminarium . inne e-learning
laboratoryjne | praktyczne
01 X
02 X
03 X
04 X
05 X
06 X
07 X
08 X
14. Tresci programowe
14.1. Forma zajec: ¢wiczenia LICZb.a
godzin
c1 Wprowadzenie do portalu baz danych National Center for )
Biotechnology Information (NCBI)
Wykorzystanie bazy PubMed do poszukiwania i selektywnego
C2 . ) - . 4
przeszukiwania publikacji medycznych i naukowych
c3 Wykorzystanie bazy Bookshelf do zdobywania wiedzy podstawowej i )

poszerzania wiedzy w oparciu o podreczniki z dziedziny nauk




medycznych i biomedycznych.

Wykorzystanie bazy terminéw medycznych MeSH do objasniania

c4 skrotow, wyjasniania podstawowych i specjalistycznych pojeé, 2
przeszukiwania bazy publikacji przy uzyciu stow kluczowych
s Wykorzystanie bazy Journal Citation Reports w celu dokonania oceny 1
sity oddziatywania publikacji i czasopism
Wykorzystanie bazy Genbank do poszukiwania sekwencji DNA, RNA i
Ccé6 biatek. Interpretacja i wykorzystanie informacji dotyczacych 5
poszukiwanej sekwencji
Wykorzystanie narzedzia informatycznego BLAST do poréwnywania
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych. Wykorzystanie narzedzia
Cc7 . . . 5
informatycznego dostepnego w portalu EMBOSS do poréwnywania
sekwencji
s Wykorzystanie aplikacji PRIMER-BLAST do projektowania starteréow i 5
sond do reakcji PCR i QPCR.
Wykorzystanie narzedzia informatycznego NEBcutter V2.0 do analizy
9 L . 4
restrykcyjnej sekwencji DNA.
tacznie 30
taczna liczba godzin z przedmiotu 30

15. Metody ksztatcenia

15.1. Ewiczenia

praktyczne

sytuacyjne, metody ¢éwiczebne, praca z oprogramowaniem

Pogadanka, klasyczna metoda problemowa, metoda przypadkéw, metody

16. Sposoby weryfikacji efektéw ksztatcenia i sposoby oceny

NE:;;:S;E:“ Sposoby weryfikacji Warunki zaliczenia
Kolokwia pisemne — zadaniowe z wykorzystaniem wymagane >50% poprawnych
01-09 . .
komputera i internetowych baz danych odpowiedzi
17. Obcigzenie pracg studenta
Forma aktywnosci Przecietna liczba godzin na zrealizowanie aktywnosci
Godziny kontaktowe udziat w ¢wiczeniach 30
z nauczycielem konsultacje 1
akademickim: facznie 31
przygotowanie do ¢wiczen 30
Samodzielna praca przygotowanie do kolokwidéw 4
studenta przygotowanie do testu zaliczeniowego 4
tacznie 38
tacznie 69
Sumaryczna liczba punktow ECTS dla przedmiotu 3
18. Sumaryczne wskazniki charakteryzujace przedmiot
Liczba punktéow ECTS, ktérg student uzyskuje na zajeciach wymagajacych 1
bezposredniego udziatu nauczycieli akademickich
Liczba punktéw ECTS, ktérg student uzyskuje w ramach zajeé o charakterze 1

praktycznym

19. Literatura

19.1. Podstawowa
Instrukcje baz danych dostepne w kazdej bazie internetowej

19.2. Uzupetniajaca
National Center for Biotechnology Information (US) . NCBI Help Manual [Internet]. Bethesda (MD):
National Center for Biotechnology Information (US); 2005-.
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK3831




20. Inne przydatne informacje o przedmiocie

20.1. Liczebnos$¢ grup

Ustalana zarzadzeniami J.M. Rektora

20.2. Materiatly do zajec

Rozpiski do zaje¢ umieszczane na stronie Zakfadu:
http://biotechnologia.sum.edu.pl (zaktadka: studenci)

20.3. Miejsce odbywania sie zajec

sala ¢wiczen Zaktadu Biotechnologii i Inzynierii
Genetycznej/dydaktyczna pracownia komputerowa Wydziatu

20.4. Miejsce i godzina konsultacji

zajecia

Zaktad Biotechnologii i Inzynierii
Godziny konsultacyjne ustalone przez studentéw z prowadzgcym

20.5. Inne

Biezgce ogtoszenia na stronie Zakfadu:
http://biotechnologia.sum.edu.pl (zaktadka: studenci)

21. Formy oceny — szczegoty

Efekt Na ocene 2 Na ocene 3 Na ocene 4 Na ocene 5
Student potrafi
Student potrafi poruszac sie Student potrafi poruszaé
Student nie potrafi poruszac sie pomiedzy réznymi sie pomiedzy réznymi
poruszac sie pomiedzy réznymi bazami danych, wie bazami danych, wie jakie
pomiedzy réoznymi | bazami danych, ma jakie jest jest przeznaczenie
Efekt bazami danych, nie | ograniczong wiedze przeznaczenie wszystkich omawianych
01 wie do czego stuzg codo wiekszosci baz, wie jaka jest
omawiane bazy, przeznaczenia omawianych baz, struktura iidea NCBI.
nie wie jaka jest omawianych baz, wie jaka jest Potrafi wyszukiwaé hasta w
strukturaiidea nie wie jaka jest struktura NCBI. ogoblnej wyszukiwarce i
portalu NCBI struktura i idea Potrafi wyszukiwaé | odpowiedziec¢ jakiego typu
portalu NCBI hasta w ogdlne;j rekordy ona zwraca.
wyszukiwarce.
. . . Student potrafi )
Student nie potrafi Student potrafi ) ’p ! Student potrafi
. o o, szczegbétowo S
skorzystaé¢ z bazy | ogdlnie wyszukiwad o wyszukiwac hasta w
. wyszukiwac hasta w .
PubMed ani hasta w bazach . bazach PubMed i Journal
- . bazach PubMed i L
Journal Citation PubMed i Journal L Citation Reports,
. o Journal Citation .. .
Efekt | Reports lub potrafi Citation Reports, zawezajac kryteria

02 wprowadzi¢ hasto
do wyszukiwarki
ale nie rozumie

sensu otrzymanych

wynikéw.

rozumie sens
otrzymanych
wynikow z
niewielkg pomoca
prowadzgcego.

Reports, zawezajac
kryteria
wyszukiwania,
rozumie sens
otrzymanych
wynikéw.

wyszukiwania, stosujac
kryteria zaawansowane i
filtrujac wyniki, rozumie
sens otrzymanych
wynikéw.

Student nie potrafi
skorzystaé z bazy
Bookshelf lub
potrafi wprowadzi¢

Student potrafi
ogolnie wyszukiwac
hasta w bazie

Student potrafi
szczeg6towo
wyszukiwac hasta w
bazie Bookshelf,

Student potrafi
szczegdtowo wyszukiwad
hasta w bazie Bookshelf,

zawezajac kryteria

Efekt Bookshelf, rozumie .. . wyszukiwania, stosujac
hasto do zawezajac kryteria I .
03 . . sens otrzymanych . . filtry i kryteria
wyszukiwarki ale . wyszukiwania, )
, . wynikow z . , zaawansowane, potrafi
nie rozumie sensu L potrafi dotrze¢ do , . .
niewielka pomoca . . dotrzeé do poszukiwanej
otrzymanych poszukiwanej R o
o prowadzacego. - . definicji, opisu, ryciny i
wynikéw. definicji lub opisu. .
tabeli.
Efekt | Student nie potrafi Student potrafi Student potrafi Student potrafi

04 skorzystaé z bazy

wyszukiwaé hasta

wyszukiwaé hasta w

wyszukiwaé hasta w bazie




MeSH lub potrafi
wprowadzié hasto
do wyszukiwarki
ale nie rozumie
sensu otrzymanych
wynikow.

w bazie MeSH,
rozumie sens
otrzymanych

wynikow z
niewielkg pomoca
prowadzgcego.

bazie MeSH, potrafi
dotrze¢ do
poszukiwanej
definicji i
zinterpretowad
kontekst pojecia w
hierarchii poje¢
pokrewnych.

MeSH, potrafi dotrzeé¢ do
poszukiwanej definicji,
zinterpretowac kontekst
pojecia w hierarchii poje¢
pokrewnych i wykorzystac
do wyniki do
przeszukiwania bazy
PubMed.

Student nie potrafi

Student potrafi

. odnalez¢ Student potrafi odnalezé
skorzystaé z bazy ) .
Genbank lub wymagana Student potrafi wymagana sekwencje
. ., sekwencje odnalez¢é wymagang nukleotydowg lub
potrafi wprowadzi¢ . . . .
Efekt hasto do nukleotydowg lub sekwencje biatkowg, rozumie opis
05 . . biatkowa, w nukleotydowsa lub sekwencji, potrafi na jego
wyszukiwarki ale . . . . . L
. . ograniczony sposéb | biatkowg, rozumie podstawie omowic
nie rozumie sensu . . . .. .
jest w stanie opis sekwencji. budowe czasteczki DNA,
otrzymanych ; , S
o zinterpretowac RNA i biatka.
wynikéw. . ..
opis sekwencji.
Student potrafi )
) P , Student potrafi
poréwnywac oréwhvwad
Student nie potrafi | sekwencje w bazie P . y . Student potrafi
, , . sekwencje w bazie , , .
porownywac BLAST, zna rdznice L. poréwnywac sekwencje w
. . . ‘- . BLAST, zna rdznice . .
sekwencji w bazie | pomiedzy réznymi . .. . bazie BLAST oraz narzedzie
Efekt . . o pomiedzy réznymi ., :
BLAST, nie rozumie | narzedziami bazy. L . »showalign” w bazie
06 as . . narzedziami bazy i .
réznic pomiedzy Potrafi otrafi ie Emboss. Potrafi
réoznymi zinterpretowac P , ) ) zinterpretowac wyniki
L L . zastosowac. Potrafi .
narzedziami bazy. wyniki analizy z . , analizy.
zinterpretowac
pomoca wyniki analiz
prowadzgcego. ¥ ¥
Student potrafi zastosowac
. Student potrafi aplikacje PRIMER-BLAST do
Student potrafi ,p o P Je. .
Sastosowad zastosowac aplikacje zaprojektowania pary
I PRIMER-BLAST do starterow i sond
. . | aplikacje PRIMER- . . . .
Student nie potrafi BLAST do zaprojektowania spetniajgcych okreslone
Efekt zastosowac . . pary starteréw i sond wymagania. Potrafi
L zaprojektowania .. .
07 aplikacji PRIMER- . spetniajgcych scharakteryzowac
dowolnej pary , e
BLAST. , . okreslone otrzymane wyniki i
starterow. Potrafi . ) ., .
, wymagania. Potrafi przeprowadzi¢ analize
scharakteryzowac , ) , .
. scharakteryzowac specyficznosci
otrzymane wyniki. . )
otrzymane wyniki. zaprojektowanych
oligonukleotydow.
Student potrafi zastosowac
Student potrafi Student potrafi . .p .
, . aplikacje NEBcutter V2.0 i
zastosowacd zastosowac aplikacje crczea5lowo
. .| aplikacje NEBcutter NEBcutter V2.0 i 8 , .
Student nie potrafi . . scharakteryzowac analize
. V2.0iz pomoca szczegbétowo L
Efekt zastosowac , restrykcyjng i
- prowadzacego scharakteryzowac i .
08 aplikacji NEBcutter o . . przeprowadzi¢ analize
ogolnie analize restrykcyjna. . i
V2.0. . . i zgodnie z narzuconymi
scharakteryzowa¢ | Potrafi prognozowad . .
. . . wytycznymi. Potrafi
analize wynik rozdziatu rognozowad wynik
restrykcyjna. elektroforetycznego. prog ¥

rozdziatu




‘ elektroforetycznego.




