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Genetyka, Biologia molekularna
Limit liczby studentów: 

Cel przedmiotu: 
Celem zajęć jest zapoznanie studenta z nowoczesnymi metodami przeszukiwania baz danych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych przy użyciu sekwencji, metodami sekwencjo-nowania i składania genomów, genomiką porównawczą i funkcjo-nalną, metodami modelowania struktur białek.
Treści kształcenia: 
Wykład zawiera wiadomości dotyczące baz danych dla biologii molekularnej i biotechnologii oraz współzależności baz. Przedstawione zostaną podstawowe operacje na jednej sekwencji nukleotydowej, porównywanie dwu sekwencji, metody przeszukiwania baz danych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych przy użyciu sekwencji jako zapytań, porównywanie wielu sekwencji. Omówiona będzie analiza rodzin białek, zaawansowane metody znajdowania podobieństwa sekwencji, motywy sekwencji związane z funkcją, sygnały segregacji do przedziałów komórki, sekwencje kontrolujące ekspresję genów. Przedstawione będą metody sekwencjonowania i składania genomów, odróżnianie kodujących i niekodujących sekwecji DNA (metody ab initio i oparte na homologii), anotacja genomów, genomika porównawcza (na poziomie całych genomów) i funkcjonalna. Omówione będą struktury biopolimerów, zwijanie białek, grafika molekularna – narzędzia, modelowanie struktur białek, oddziaływania białko-białko i sieci oddziaływań, OMIKi i analiza danych eksperymentalnych pochodzących z OMIK oraz biologia systemów.
Metody oceny: 
zaliczenie zajęć
Egzamin: 

Literatura: 
brak
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