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Italiano Strumenti bioinformatici per lo studio e I'analisi dei dati biologici: dalla genomica alla proteomica.

|ng|ese Bioinformatics tools to study and analyse biological data: from genomics to proteomics

Informazioni insegnamento/attivita formativa

AA. |2024/2025
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Canale |unico

CFU 3

Obiettivi formativi e risultati di apprendimento attesi

Conoscenza delle principali banche dati, risorse e tool bioinformatici per lo studio di dati
biologici.

Capacita di consultare le principali banche dati biologiche, di estrarne i dati e le informazioni
disponibili per I'analisi di dati biologici e la progettazione di esperimenti.

Italiano
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Inglese

Prerequisiti

Italiano

Inglese

Programma

Italiano

Knowledge of the main bioinformatics databases, resources and tools to study

biological data.

Ability to navigate the main biological databases, to extract data and information available in
order to perform data analysis and to design experiments.

Laurea triennale in Scienze Biologiche/Biotecnologie

Bachelor's degree in Biological sciences/Biotechnology

- Banche dati: acquisizione e conservazione dei dati, biocurazione, qualita dei dati, uso di
vocabolari controllati, ontologie e standard comuni, dati FAIR, valutazione della qualita di
una banca dati.

-Tool e banche dati per lo studio di dati di DNA e utilizzo dei principali archivi di sequenze
nucleotidiche (gene ncbi, Genbank, DDBJ, ENA).

-Utilizzo dei principali Browsers Genomici: Ensembl e Genome Data Viewer (esplorazione di
regioni genomiche e di geni, utilizzo BioMArt).

-Principali banche dati di annotazione funzionale di geni e genomi: Gene Ontology,
QuickGO, GEO, ArrayExpress, Expression Atlas (utilizzo di QuickGO, amigo2 e Expression
Atlas).

-Tool e banche dati per lo studio di dati di RNA: miRNA (miRScan, MiRFinder, miRBase) e
predizione di target per miRNA (Pictar, TargetScan), RNAi (GenomeRNAi, RNAi Codex),
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- Databases: data acquisition and storage, biocuration, data quality, controlled vocabularies,
ontologies and common standards, FAIR data, evaluation of database quality.

-Tools and databases for the study of DNA and use of the main archives of nucleotide
sequences (ncbi gene, Genbank, DDBJ, ENA).

-Use of the main Genomic Browsers: Ensembl and Genome Data Viewer (exploration of
genomic regions and genes, use of BioMArt).

Inglese | _Resources for genes and genomes functional annotation: Gene Ontology, QuickGO, GEO,
ArrayExpress, Expression Atlas (use of QuickGO, amigo2 and Expression Atlas).

-Tools and databases for RNA data: miRNA (miRScan, MiRFinder, miRBase) and target
prediction for miRNA (Pictar, TargetScan), RNAi (GenomeRNAi, RNAi Codex), siRNA and
non-coding RNAs (RNA central, RFam).

-Tools and databases for proteins and proteomics studies: Uniprot, protein ncbi, InterPro,

Modalita di svolgimento

[ ] Modalita in presenza
Modalita a distanza

Descrizione della modalita di svolgimento e metodi didattici adottati

Lezioni frontali e presentazioni in powerpoints e esercitazioni pratiche.

Italiano

Frontal lessons and hands-on tutorials.

Inglese

Modalita di frequenza

QO Frequenza obbligatorie
@® Frequenza facoltativa
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Descrizione della modalita di frequenza

La frequenza non & obbligatoria ma si suggerisce agli studenti di frequentare almeno il 70%
delle lezioni.

Italiano

Attendance is not compulsory however students are recommended to attend at least 70% of
the lessons.

Inglese

Modalita di valutazione

[ ] Prova scritta

Prova orale

[] Valutazione in itinere
[] Valutazione di progettc
[ ] Valutazione di tirocinio
[] Prova pratica

[] Prova di laboratorio

Descrizione delle modalita e dei criteri di verifica dell’apprendimento

Criteri di graduazione del voto per esame orale

18-21, lo studente ha acquisito i concetti di base della disciplina, modo di esprimersi e
linguaggio sufficientemente corretti e appropriati.

22-25, lo studente ha acquisito in maniera approfondita i concetti di base della disciplina, ed
€ adeguatamente in grado di effettuare i collegamenti fra le varie materie. Presenta linearita
nella strutturazione del discorso. Il linguaggio & appropriato e corretto.

26-29, lo studente possiede un bagaglio di conoscenze completo e ben strutturato. E in
grado di applicare e rielaborare in maniera autonoma, senza alcun errore, le conoscenze
acquisite. Evidenzia ricchezza di riferimenti e capacita logico-analitiche con un linguaggio

Italiano
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Graduation criteria for oral exam grade

18-21, the student has acquired the basic concepts of the discipline, expression and
language are sufficiently correct and appropriate.

22-25, the student has acquired in depth the basic concepts of the discipline, and she/he is
adequately able to make the connections between the various subjects. The language is
appropriate and correct.

26-29, the student has a complete and well-structured set of knowledge. She/he is able to
independently apply and re-elaborate the acquired knowledge without errors. She/he
highlights a wealth of references and logical-analytical skills with a fluid and appropriate

Inglese

Testi adottati

Fondamenti di Bioinformatica, Helmer-Citterich et al., Ed. Zanichelli.

Italiano

Basic Principles of Bioinformatics, Helmer-Citterich et al., Zanichelli Ed.

Inglese

Bibliografia di riferimento

Lezioni del corso e articoli su argomenti trattati che verranno forniti dal docente.

Italiano

Course lessons and articles on topics that will be provided by the teacher.

Inglese
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Altre informazioni

Italiano

Inglese
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Knowledge of the main bioinformatics databases, resources and tools to study biological data.

Ability to navigate the main biological databases, to extract data and information available in order to perform data analysis and to design experiments.
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18-21, lo studente ha acquisito i concetti di base della disciplina, modo di esprimersi e linguaggio sufficientemente corretti e appropriati.

22-25, lo studente ha acquisito in maniera approfondita i concetti di base della disciplina, ed è adeguatamente in grado di effettuare i collegamenti fra le varie materie. Presenta linearità nella strutturazione del discorso. Il linguaggio è appropriato e corretto.

26-29, lo studente possiede un bagaglio di conoscenze completo e ben strutturato. È in grado di applicare e rielaborare in maniera autonoma, senza alcun errore, le conoscenze acquisite. Evidenzia ricchezza di riferimenti e capacità logico-analitiche con un linguaggio fluido, appropriato e vario.

30 e 30 e lode, lo studente possiede un bagaglio di conoscenze completo e approfondito. Sa applicare conoscenze a casi e problemi complessi ed estenderle a situazioni nuove. I riferimenti culturali sono ricchi e aggiornati. Si esprime con brillantezza e perfetta proprietà di linguaggio.


	tb_mod_verifica_eng: Graduation criteria for oral exam grade



18-21, the student has acquired the basic concepts of the discipline, expression and language are sufficiently correct and appropriate.

22-25, the student has acquired in depth the basic concepts of the discipline, and she/he is adequately able to make the connections between the various subjects. The language is appropriate and correct.

26-29, the student has a complete and well-structured set of knowledge. She/he is able to independently apply and re-elaborate the acquired knowledge without errors. She/he highlights a wealth of references and logical-analytical skills with a fluid and appropriate language.

30 and 30 cum laude, the student has a complete and in-depth knowledge base. She/he knows how to apply knowledge to complex cases and problems and extend it to new situations. The cultural references are rich and up-to-date. It expresses itself with brilliance and perfect language properties.
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