1. A képzési program adatai

A TANTARGY ADATLAPJA

1.1 Fels6oktatasi intézmény

Babes-Bolyai Tudoméanyegyetem

1.2 Kar

Biologia és Geologia

1.3 Intézet

Magyar Biolégia és Okologia Intézet

1.4 Szakteriilet

Biologia

1.5 Képzési szint

Mesteri

1.6 Szak / Képesités

Orvosi biologia

2. A tantargy adatai

2.1 A tantargy neve

| Bioinformatika

2.2 Az elbadasért felelds tanar neve dr. Kosa Ferenc

2.3 A szeminariumért felelds tanar neve | dr. Kosa Ferenc

2.4 Tanulmanyi e’v| 1 |2.5 Félév| 1 |2.6. Ertékelés médja| vizsga |2.7 Tantargy tipusa| kotelezo

3. Teljes becsiilt id6 (az oktatasi tevékenység féléves oraszama)

3.1 Heti 6raszam 4 melybdl: 3.2 eléadas 2 3.3 szeminarium/labor | 2
3.4 Tantervben szerepld 0ssz-0raszam| 154 | melybdl: 3.5 eléadas 56 | 3.6 szeminarium/labor | 28
A tanulmanyi 1d6 elosztasa: ora
A tankonyv, a jegyzet, a szakirodalom vagy sajat jegyzetek tanulmanyozasa 42
Koényvtarban, elektronikus adatbdzisokban vagy terepen vald tovabbi tdjékozodas 30
Szeminariumok / laborok, hazi feladatok, portofoliok, referatumok, esszék kidolgozasa 20
Egyéni készségfejlesztés (tutoralas) 0
Vizsgak 6
Mas tevékenységek: .................. 0

3.7 Egyéni munka 0ssz-6raszama 98

3.8 A félév 0ssz-Oraszama 154

3.9 Kreditszdm 6

4. Elofeltételek (ha vannak)

4.1 Tantervi

e nincsenek

4.2 Kompetenciabeli

* nincsenek

5. Feltételek (ha vannak)




5.1 Az eldadés * nincsenek
lebonyolitasanak feltételei

5.2 A szeminarium / labor Minden gyakorlaton kotelezo a jelenlét. Esetleges hidnyzast a félévi
lebonyolitasanak feltételei oktatasi iddszak vége elbtt, egyénileg lehet potolni, a tanarral valo
eldzetes egyeztetés alapjan.

6. Elsajatitand6 jellemz6 kompetenciak

* A didkok azon képességeinek a kialakitasa, hogy a makromolekulak szerkezetével €s
funkciodjaval kapcsolatos problémak megoldésat a szekvencidk perspektivajabol is meg
Szal-( tudjak kozeliteni €s hasznalni tudjak a bioinformatikara jellemz6 specifikus terminologiat
mai ¢s elemzd modszereket.
kom
peten * Olyan gyakorlati tudas elnyerése amelynek révén hasznélni tudjak a kiilonb6zo
ciak bioinformatikai adatbazisokat és a szekvenciak elemzését lehetdvé tevo legfontosabb
bioinformatikai szoftvereket.
Tran * csoportmunkaban valo részvétel készsége a molekularis biologia teriiletén.
szver
zalis » amolekularis biologia teriiletén hasznalatos modern digitéalis vizsgalo és elemzd modszerek
kom elsajatitasa
p.e’ten * Digitalis kompetenciak: elsddleges adatok kinyerése, feldolgozasa, adatok modellezése és
ciak értékelése
Egyéni eredmények integralasanak készsége a szaktudomany tdgabb ismeretkorébe

7. A tantargy célkitiizései (az elsajatitando jellemz6 kompetencidk alapjan)

7.1 A tantargy altalanos A biologiai szekvenciak (nukleotid €s aminosav) tarolasaval,

célkitiizése hozzaférhetoségével, elemzésével kapcsolatos alapismeretek elsajatitasa.
7.2 A tantargy sajatos * A bioldgiai szekvencidkat tartalmazo adatbazisok megismerése ¢€s
celkitiizésel hasznalatdhoz sziikséges gyakorlati ismeretek elsajatitasa

* Az szekvenciaillesztések, az illesztések szerkezstésével, az ezeknek a
filogenetikai torzsfak generdldsahoz sziikséges gyakorlati ismeretek
elsajatitasa

e A fehérjék, nukleinsavak ¢és makromolekularis komplexumok
vizualizaciojat lehetdveé tevo gyakorlati ismeretek elsajatitasa

8. A tantargy tartalma

8.1 El6adas Didaktikai modszerek Megjegyzések
1. Bevezetés Frontalis ismeretkozlés,

A bioinformatika torténete. A bioinformatika targya, problematizélés, parbeszéd,

alkalmazasi teriiletei ma. Genom projektek. Trendek. | multimédias vetités

A molekuléris bioldgiaban leggyakrabban hasznalt




bioinformatikai moédszerek, programok,
programcsomagok rovid attekintése.

2. Bioinformatikai adatbazisok

Molekularis biologiai adatbazisok. Elsddleges
szekvencia-adatbdzisok. Nukleotidszekvencia
adatbazisok; Fehérjeszekvencia adatbazisok..
Masodlagos vagy szarmaztatott adatbazisok. Komplex
adatbazisok.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalés, parbeszéd,
multimédias vetités

3. Keresés az adatbazisokban: SRS, NCBI-Entrez,
Protein Identification Resource (PIR), ExXPASy.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,
multimédias vetités

4. Bevezetés a biologiai szekvenciak elemzésébe.
A szekvenciak elemzéséhez hasznalt adatok kezelése
¢és ellendrzése.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizélas, parbeszéd,
multimédias vetités

5. Szekvenciak illesztése.

Paronkénti szekvenciaillesztés. Globalis és lokalis
illesztés. Paronkénti Osszehasonlitasok: ,,dot-plot”. A
szekvenciadk hasonlésaganak a mérése.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,
multimédias vetités

6. Hasonlosagi keresések szekvencia-
adatbazisokban.
Keresési modszerek: FASTA és BLAST algoritmusok

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalés, parbeszéd,
multimédias vetités

7. Tobbszoros szekvenciaillesztés.

Tobbszoros szekvenciaillesztési modszerek. A
progressziv illesztés modszere a ClustalW program
példajan. Szegmens-alapu illesztés: dialign2.
Motivum-alapu illesztés: MEME. Tobbszoros
illesztések vizualizalasa. Illesztések ellenOrzése.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalés, parbeszéd,
multimédias vetités

8. Molekularis filogenetika 1.
Molekularis evolucio és molekularis filogenetika.
Filogenetikai torzsfak.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalés, parbeszéd,
multimédias vetités

9. Molekularis filogenetika II.
A filogenetikai torzsfak generalasahoz hasznalt
modszerek és szoftverek.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,
multimédias vetités

10. Nukleinsav-szekvenciak alapjan végzett
predikciok

Szabalyozo és promoter régiok predikcioja.
Funkcionalis helyek, régiok detektalasa a DNS-ben.
Ko6dolo régiok, exon—intron hatarok predikcidja.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,
multimédias vetités

11. Strukturalis bioinformatika I.

Fehérjék szerkezete. Fehérjék térszerkezetének a
meghatarozasa. A fehérjék térszerkezetének a
vizualizacidja. A fehérje térszerkezetek
Osszehasonlitasa €s osztalyozasa. A fehérjék szerkezeti
evolucidja.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,
multimédias vetités

12. Strukturalis bioinformatika I.

A fehérjék masodlagos és harmadlagos szerkezeteinek
predikcigja. A fehérjék szerepeinek a predikcidja. Az
RNS szerkezetének a predikcidja.

Frontalis ismeretkozlés,
problematizélés, parbeszéd,
multimédias vetités

13. Proteomika I.
A fehére expresszio elemzésének modszerei. DNS

Frontalis ismeretkozlés,
problematizalas, parbeszéd,




microarray. multimédias vetités

14. Proteomika II. Frontalis ismeretkozlés,
Sejthaldzatok. Az dnszabalyozé halozatok jellemzoi. problematizalés, parbeszéd,
Sejten beliili fehérjehaldzatok. multimédias vetités
Konyvészet

Andras Budinszky, Péter Gal, Sandor Pongor: Introduction to Bioinformatics, Pazmany Péter Katolikus
Egyetem, Semmelweis Egyetem ¢és a Dialog Campus Kiadd-Nordex Kft. altal alkotott konzorcium, 2011

https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop425/0006_Bevezetes a bioinformatikaba/adatok.html

Antal Péter, Hullam Gabor, Millinghoffer Andras, Hajos Gergely, Marx Péter, Arany Adam, Bolgar Bence,
Gézsi Andras, Poppe Laszlo, Sarkozy Péter: Bioinformatika: molekuldris méréstechnikatol az orvosi
dontéstamogatasig, BME, 2014

https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2011_0079_antal bioinformatika/adatok.html

Lesk, A.M. (2005): Introduction to Bioinformatics. 2nd Edition, Oxford University Press.

Szalai Csaba, Antal Péter, Falus Andras, Oberfrank Ferenc: Orvosi genomika és bioinformatika,
Semmelweis Egyetem, 2012
https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2010-0008 orvosi genomika/
orvosi_genomika vegleges v2 1 1.html

Szilagyi, A.: Bevezetés a bioinformatikaba. http://www.enzim.hu/~szia/bioinformatika
Xiong, J. (2006): Essential Bioinformatics. Cambridge University Press

8.2 Szeminarium / Labor Didaktikai modszerek | Megjegyzések

1. A gyakorlatok rovid bemutatsa és a félév soran
végzendo laborgyakorlatok elvégzésével kapcsolatos
szervezesi problémak megbeszélése. Bibliografia

ismertetése.

2. A legfontosabb biologiai adatbazisok bemutatasa Frontalis
ismeretkozlés,
parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

3. Az informaciok keresése és kinyerése a biologiai Frontalis

adatbazisokbol: NCBI-Entrez bemutatasa, ismeretkozlés,

szakirodalom keresése a PubMed-ben. parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

4. Az SRS (Sequence Retrieval System) bemutatdsa. | Frontalis
Egyszerii keresések az SRS-ben. Komplex keresések | ismeretkozles,

az SRS-ben. Szekvenciak kinyerése az SRS-bol. parbeszéd,
problematizélés,
elemzés

5. A szekvenciaelemzések alapjai. A szekvencidk Frontalis

kezelése, a tarolt szekvenciak formatumai. ismeretkozlés,

Szekvenciaelemzd szoftverek €s hasznélati modjuk. parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

6. A genomi adatbazisok hasznalata. Frontalis



https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2010-0008_orvosi_genomika/orvosi_genomika_vegleges_v2_1_1.html
https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2010-0008_orvosi_genomika/orvosi_genomika_vegleges_v2_1_1.html
https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop412A/2011_0079_antal_bioinformatika/adatok.html
https://www.tankonyvtar.hu/hu/tartalom/tamop425/0006_Bevezetes_a_bioinformatikaba/adatok.html

Genomszekvenciak a web-enb. Az Ensemble rendszer | ismeretkozlés,

bemutatdsa. Keresések a genomokban. Genomi régiok, | parbeszéd,

szekvenciak Osszehasonlitasa. problematizalas,
elemzés

7. A szekvencidk 0ssszehasonlitasa. Dot-plot Frontalis

modszerek. ismeretkozlés,
parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

8. Hasonlosagi keresések a szekvenciakat tartalmazo Frontalis

adatbazisokban. A FASTA3 és BLAST programok ismeretkozlés,

hasznalata. parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

9. Szekvenciak tobbszoros illesztése. A Frontalis

doménszerkezet felismerése és meghatarozasa a ismeretkozlés,

fehérjék szerkezetében. parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

10. Filogenetikai elemzések. A MEGA7 és Unipro Frontalis

Ugene programok bemutatésa. ismeretk6zlés,
parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

11. A fehérjék szerkezete. A PDB adatbazis Frontalis

bemutatasa. Szerkezetek keresése. A térszerkezetek ismeretkozlés,

vizualizécioja: Rasmol, Rastop, Kinemage, parbeszéd,

SwissPEBVewer szoftverek hasznalata. problematizalas,
elemzés

12. Fehérjeszerkezetek predikcioja: PredictProtein Frontalis

(PHD) hasznélata a masodlagos szerkezet ismeretkozlés,

meghatarozasdhoz, SBASE hasznélata a domének parbeszéd,

predikciojdhoz, DAS szoftver hasznalata a problematizalas,

transzmembran régiok kimutatasara. A Deep View elemzés

szoftver hasznélata.

13. A sejthalozatok és fehérjék kozotti kdlesonhatasok | Frontalis

elemzése. A Cytoscape szoftver hasznalata. ismeretkozlés,
parbeszéd,
problematizalas,
elemzés

14. Irasbeli dolgozatok bemutatasa

Parbeszés, a kapott
eredmények elemzése

Konyvészet
MS Teams platformon, a Bioinformatika csoportban.

9. Az episztemikus kozosségek képviselbi, a szakmai egyestiletek és a szakterlilet reprezentativ munkaltatoi

elvarasainak 6sszhangba hozasa a tantargy tartalmaval.

* A tantargy a bioinformatikdnak a kiilonboz0 teriileteken (egészségligy, evolicio, biotechnolodgia stb.)
valo alkalmazhatosagara fekteti a hangstlyt és azon ismeretek és modszerek elveinek és

crer

feldolgozhatok és elemezhetdk.




10. Ertékelés

Tevékenység tipusa

10.1 Ertékelési kritériumok

10.2 Ertékelési modszerek

10.3 Aranya a végso

jegyben
10.4 El6adas A szintetizal6 képesség Egy irasbeli referatum 20%
felmérése bemutatasa
Az elméleti ismeretek irasbeli vizsga 60%
elsajatitasanak mértéke
10.5 Laboratériumi A gyakorlati ismeretek irasbeli vizsga 20%

gyakorlatok

elsajatitasanak mértéke

10.6 A teljesitmény minimumkovetelményei

A lehetséges 100 pontbol 45 pontot kell elérni. A félévkozi irasbelik és a laborvizsga meg nem irasa kizaro

jellegti.

Pont Jegy
45- 55p. 5
55- 65p. 6
65- 75p. 7
75- 85p. 8
85- 95p. 9
95 -100 p. 10

Kitoltés datuma

2022.01.10

Eloadas felel6se

dr Kosa Ferenc adjunktus

Az intézeti j6vahagyas datuma

2022.02.08........

Intézetigazgatd

Szeminarium felelGse

dr Koésa Ferenc adjunktus

dr. Lasz16 Zoltan eléadotanar




