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OPIS PREDMETA

Ciljevi predmeta

Glavni cilj predmeta je upoznati studente s dostupnim alatima koje bioinformatika
nudi za potrebe analiziranja sekvence i strukture proteina te nukleinskih kiselina
kako bi do kraja kolegija bili samostalni u izvodenju analiza.

Uvjeti za upis
predmeta i ulazne
kompetencije
potrebne za
predmet

Za uspjesno pracenje kolegija bioinformatika potrebno je predznanje biokemije i
biofizike. To¢nije, potrebno je poznavanje strukture i fizikalno-kemijskih svojstava
nukleotida i aminokiselina $to je pokriveno prethodno sluSanim kolegijima
studenata.

Ocekivani ishodi
ucenja na razini
predmeta (4-10
ishoda ucenja)

1. Poznavanje alata za usporedivanje sekvenci nukleinskih kiselina.

2. Poznavanje alata za usporedivanje sekvenci proteina.

3. Predvidanje strukture proteina.

4. Samostalnost u odabiru alata prema potrebama analize.

5. Samostalnost u interpretaciji rezultata dobivenim koristenjem bioinformatickih
alata.

6. Razvoj kriticnosti prema javno dostupnim bioinformati¢kim alatima, {j.
sposobnost prepoznavanja lazno-negativnih i lazno-pozitivnih rezultata.

Sadrzaj predmeta
detaljno razraden
prema satnici
nastave

(4h P) Uvod u bioinformatiku, upoznavanje s povijeScu i razvojem bioinformatike.
(6h P, 4h V) Upoznavanje s bazama podataka: literaturne baze podataka (NCBI),
baze podataka genskih i proteinskih sekvenci (NCBI, SWISSPROT, UNIPROT,
CATH, SCOP), proteinskih struktura (PDB), funkcionalnih domena proteina
(PFAM) te cjelovitih genoma (ENSEMBL).

(4h P, 6h V) Poravnavanje sekvenci nukleinskih kiselina i proteina, alati za
poravnavanje sekvenci: TCOFFEE, MCOFFEE, Clustal.

(5h P, 6h V) Predvidanje sekundarne i tercijarne strukture proteina: modeliranje po
homologiji te alati koji se koriste za navedena predvidanja (PSI-PRED, Modeller,
Phyre, Threader).

(3h P, 4h V) Programi za vizualizaciju strukture proteina.

(4h P, 8h V) Uvod u molekularnu dinamiku proteina.

(4h P, 2h V) Predvidanje sekundarne i tercijarne strukture nukleinskih kiselina.

Vrste izvodenja
nastave:

predavanja samostalni zadaci
O seminari i radionice O multimedija
vjezbe O laboratorij

Oon line u cijelosti O mentorski rad

O mjeSovito e-u€enje Odomace zadace
O terenska nastava

Obveze studenata

Obveze studenata uklju€uju redovno dolaZenje na predavanja i vieZzbe kao i
interakcija s predavaem: rie§avanje zadataka na predavanjima i vieZbama.




Naziv Ects Naziv Ects Naziv Ects
Praéenje rada
studenata (upisati Pohadanje nastave 1 IstraZivanje 2 Eksperimentalni rad
udio u ECTS
bodovima za svaku || Usmeni ispit 2 Referat Domace zadace
aktivnost tako da
ukupni broj ECTS Seminarski rad 1 Esej
bodova odgovara
bodovnoj vrijednosti || Kolokvij Prakti¢ni rad
predmeta):
Pismeni ispit Projekt
U ocjenu studenata ulazi njihova prisutnost na nastavi kao i sposobnost pra¢enja
nastave koja je procijenjena na temelju ukljuenosti studenata u raspravu vezanu
Ocjenjivanje i za odredenu temu i u rjeSavanje zadataka na predavanjima i prakti¢noj nastavi. Na

vrjednovanje rada
studenata tijekom
nastave i na
zavrsnom ispitu

kraju kolegija, u okviru ispita, studenti su morali rjeSiti zadatak (svaki student svoj
zadatak) koji je ukljucivao primjenu kompletnog sadrzaja pokrivenog kolegijem.
Time je testirano ne samo znanje studenata, ve¢ i samostalnost u rjeSavanju
bioinformatickih problema. Kao usmeni dio ispita, studenti su morali prezentirati
zadatak i njegovo rjeSenje, kao i braniti odabir odrdenih alata koje su odlugili
koristiti u rjeSavanju problema. Njihova usjeSnost u tome je najvecéim dijelom
odredila njihovu ocjenu.

Obvezna literatura
(dostupna u
knjiznici i putem
ostalih medija)

Broj Dostupnost
Naslov primjeraka | putem ostalih
u knjiznici medija
[1] Arthur Lesk: Introduction to da
Bioinformatics 0
[2] Charles Cantor: Biophysical Chemistry da
Part I, The Conformation of biological 0
Macromolecules.

Dopunska literatura

[1] Des Higgins and Willie Taylor's "Bioinformatics: Sequence Structure and
Databanks.

Nacini prac¢enja
kvalitete koji
osiguravaju
stjecanje utvrdenih
ishoda ucenja

RjeSavanje zadataka na predavanjima i vjezbama.

RjeSavanje zadatka zavrSnog ispita.

Sposobnost objasnjenja odabira bioinformatickih alata koriStenih u rjeSavanju
zadataka.

Statistika ispitnih rezultata i studentsko evaluiranje putem anonimne ankete na
kraju izvedbe predmeta. Anketa se provodi prema pravilniku Sveucilista u Splitu.

Ostalo (prema
misljenju
predlagatelja)




