应用生物信息学 课程教学大纲

	课程基本信息（Course Information）

	课程代码
（Course Code）
	BI437
	*学时

（Credit Hours）
	32
	*学分

（Credits）
	2

	*课程名称

（Course Name）
	（中文）应用生物信息学

	
	（英文）Applied Bioinformatics

	课程性质
(Course Type)
	培养计划内课程

	授课对象
（Audience）
	生命学院本科生

	授课语言
(Language of Instruction)
	中文

	*开课院系
（School）
	生命科学技术学院

	先修课程
（Prerequisite）
	无

	授课教师
（Instructor）
	欧竑宇
	课程网址
(Course Webpage)
	

	*课程简介（Description）
	（中文300-500字，含课程性质、主要教学内容、课程教学目标等）

本课程从分子生物学、计算机技术和统计学等学科交叉视角，学习生物信息学基本方法和应用。介绍在基因组学、转录组学和蛋白质组学等功能组学背景下，生物信息学常用的开放工具和数据库。本课程将丰富以生物学为主要背景学生的知识体系，帮助学生掌握获取和分析NGS数据的基本方法。重点介绍Linux操作系统，分子生物学数据库，分子生物学工具包EMBOSS,序列比对工具BLAST，在线生物信息学分析平台GALAXY及统计学工具包R等常用工具的使用。

此外，以我们课题组自己开发的细菌基因组学分析软件及数据库为例，将用细菌耐药基因水平转移等具体实例展示给学生，如何用生物信息学的方法及研究思路来解决生命科学里的实际问题。以期引发学生对生命科学的研究兴趣，启发学生的独立思考能力。

	*课程简介（Description）
	Bioinformatics has become a basic skill in the post-genomic era. The NGS techniques, coupled with the rapidly growing methodologies of bioinformatics, are providing exciting opportunities for us to understand biological questions beyond previous imagination. 

Students from varied disciplines (e.g., microbiology, bioengineering and biotechnology) are becoming interested in big data mining. This course provides up-to-date and detailed information on various aspects of large-scale data analysis with applications to microbiology. The chapters include topics such as NGS techniques and reads assembly, gene finding and functional annotation, comparative analysis, phylogenetic analysis, RNA-seq and more. It describes a number of different useful freely available tools and database, makes links to some wet-lab techniques, explains different approaches to tackle a problem, talks about frequently used bioinformatics tools including EMBOSS, BLAST and R.



	课程教学大纲（course syllabus）

	*学习目标(Learning Outcomes)
	1． 掌握基础化学、生物实验操作、计算机在生物及相关学科领域的应用等基本技能 (生物技术专业A5.2 )。

2． 系统地掌握生物学、工程学以及相关专业的基本实验方法与技能；具有设计实验和创造实验条件的能力；能够归纳、整理、分析实验结果、撰写学术论文和参与学术交流 (生物工程专业B10)

3． 具有较宽的数学、生物学和计算机学科的综合素养和能力 (生物信息学专业C7)。

	*教学内容、进度安排及要求
(Class Schedule

& Requirements)
	教学内容
学时
教学方式
作业及要求
基本要求
考查方式
第一章 绪论 
2

课堂讲解

-

第一章 简介生物信息学的产生与发展
-

第二章 常用操作系统及语言简介
4

课堂讲解
作业1. 安装linux虚拟机
: 2.1 Linux; 2.2 Perl and Python.
PPT制作及课堂汇报
第三章 常用分子生物数据库简介: 
6

课堂讲解
作业2. 从NCBI下载细菌基因组序列和注释，学习EMBOSS分子生物学工具包的使用

3.1 一级和二级数据库简介; 3.2 二级数据库构建方法. 3.3 课堂讨论作业1和2

PPT制作及课堂汇报
第四章 基因组数据分析: 4
16

课堂讲解
作业3. 序列比对软件BLAST和引物设计软件primer3plus的使用； 作业4. 细菌组注释系统RAST的使用； 作业5. 系统发生分析软件MEGA7的使用

4.1 NGS测序、拼装和质控; 4.2 细菌基因识别和功能注释; 4.3 序列比对和保守域分析; 4.4 细菌基因组比较分析; 4.5 基于WGS的系统发生分析; 4.6 作业讲解:作业3,4,5.
PPT制作及课堂汇报
第五章 转录组数据分析简介

2

课堂讲解

-

Galaxy等在线分析工具

-

第六章 蛋白质组数据分析简介

2

课堂讲解

-

expasy等在线分析工具

-



	*考核方式
(Grading)
	本课程的考试，注重对学生综合运用所学知识解决问题能力的考核，考试成绩包括两个方面：
（1）考试，占总成绩的50％。
（2）作业成绩，占50％。



	*教材或参考资料
(Textbooks & Other Materials)
	Bioinformatics for beginners、Supratim Choudhuri、否、Academic Press、2014、9780124104716、3、外文教材



	其它
（More）
	

	备注
（Notes）
	


备注说明：
1．带*内容为必填项。
2．课程简介字数为300-500字；课程大纲以表述清楚教学安排为宜，字数不限。
