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	tb_nome: Luana
	tb_cognome: Licata
	tb_denominazione_ita: Strumenti bioinformatici per lo studio e l’analisi dei dati biologici: dalla genomica alla proteomica. 
	tb_denominazione_eng: Bioinformatics tools to study and analyse biological data: from genomics to proteomics
	tb_anno_accademico: 2024/2025
	tb_cds: Biologia Cellulare E Molecolare E Scienze Biomediche
	tb_codice: 8067867
	tb_canale: unico
	tb_CFU: 3
	tb_obiettivi_ita: Conoscenza delle principali banche dati, risorse e tool bioinformatici per lo studio di dati biologici.
Capacità di consultare le principali banche dati biologiche, di estrarne i dati e le informazioni disponibili per l’analisi di dati biologici e la progettazione di esperimenti.


	tb_obiettivi_eng: 
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.


	tb_prerequisiti_ita: Laurea triennale in Scienze Biologiche/Biotecnologie
	tb_prerequisiti_eng: Bachelor's degree in Biological sciences/Biotechnology
	tb_programma_ita: Il corso prevede una prima parte dedicata ai concetti generali riguardanti le caratteristiche principali delle banche dati biologiche, gli standard e le ontologie utilizzate, i dati contenuti e la qualità delle annotazioni (2 ore); una seconda parte in cui si analizzeranno nel dettaglio le più importanti banche dati internazionali (14 ore) e una terza parte di esercitazioni e tutorial per imparare ad utilizzare le banche dati studiate durante il corso e la preparazione e discussione critica di un progetto (12 ore).
DI seguito il programma nel dettaglio:
- Banche dati: acquisizione e conservazione dei dati, biocurazione, qualità dei dati, uso di vocabolari controllati, ontologie e standard comuni, dati FAIR, valutazione della qualità 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), siRNA e RNA non codificanti (RNA central, RFam). 
-Tool e banche dati per lo studio di dati di proteine e studi di proteomica: Uniprot, protein ncbi, InterPro, PFam, Human Protein Atlas e risorse del ProteomeXchange Consortium). Utilizzo di Uniprot e Human protein Atlas. 
-Cenni su tool e banche dati per lo studio di dati di segnalazione (Reactome, KEGG, SIGNOR, etc) e utilizzo di REACTOME.
-Banche dati e tool per analisi di malattie genetiche e SNPs (ClinVar, dbSNP, DisGeNET, OMIM, Orphanet, COSMIC, Cancer Atlas, CancerGeneNet, TCGA e GDC Data Portal). 



	tb_programma_eng: The course includes a first part dedicated to general concepts regarding the main characteristics of biological databases, the standards and ontologies used, the data types and the quality of the annotations (2 hours); a second part in which the most important international databases will be analyzed in detail (14 hours) and a third part dedicated to  hand-on tutorials to learn how to use those databases and a project work preparation and presentation (12 hours).

Below is the program in detail:
- 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).
-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, PFam, Human Protein Atlas and resources of the ProteomeXchange Consortium). Using Uniprot and Human Protein Atlas.
-Ttools and databases for signaling data (Reactome, KEGG, SIGNOR, etc) and use of REACTOME.
-Databases and tools for the analysis of genetic diseases and SNPs (ClinVar, dbSNP, DisGeNET, OMIM, Orphanet, COSMIC, Cancer Atlas, CancerGeneNet, TCGA and GDC Data Portal).




	cb_mod_presenza: Yes
	cb_mod_distanza: Off
	tb_mod_svolgimento_ita: Lezioni frontali, presentazioni in powerpoints, esercitazioni pratiche e discussione critica di un progetto.  

	tb_mod_svolgimento_eng: Frontal lessons, hands-on tutorials and project work presentation.
	rb_freq_obbligatoria: 
	cb_freq_facoltativa: Yes
	tb_mod_frequenza_ita: La frequenza non è obbligatoria ma si suggerisce agli studenti di frequentare almeno il 70% delle lezioni.
	tb_mod_frequenza_eng: Attendance is not compulsory however students are recommended to attend at least 70% of the lessons.
	cb_prova scritta: Off
	cb_prova_orale: Yes
	cb_val_itinere: Off
	cb_val_progetto: Off
	cb_val_tirocinio: Off
	cb_prova_pratica: Off
	cb_prova_lab: Off
	tb_mod_verifica_ita: Non idoneo: importanti carenze e/o inaccuratezze nella conoscenza e comprensione degli
argomenti; limitate capacità di analisi e sintesi, frequenti generalizzazioni.
- 18-20: conoscenza e comprensione degli argomenti appena sufficiente con possibili 
imperfezioni; capacità di analisi sintesi e autonomia di giudizio sufficienti.
- 21-23: Conoscenza e comprensione degli argomenti routinaria; Capacità di analisi e sintesi
corrette con argomentazione logica coerente.
- 24-26: Discreta conoscenza e comprensione degli argomenti; buone capacità di analisi e
sintesi con argomentazioni espresse in modo rigoroso.
- 27-29: Conoscenza e comprensione degli argomenti completa; notevoli capacità di analisi,
sintesi. Buona autonomia di giudizio.
- 30-30L: Ottimo livello di conoscenza e comprensione degli argomenti. Notevoli capacità
di analisi e di sintesi e di autonomia di giudizio. Argomentazioni espresse in modo
originale.

	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.

	tb_testi_ita: Fondamenti di Bioinformatica, Helmer-Citterich et al., Ed. Zanichelli.
	tb_testi_eng: Basic Principles of Bioinformatics, Helmer-Citterich et al., Zanichelli Ed. 
	tb_biblio_ita: Lezioni del corso e articoli su argomenti trattati che verranno forniti dal docente.
	tb_biblio_eng: Course lessons and articles on topics that will be provided by the teacher.
	tb_altre_info_ita: 
	tb_altre_info_eng: 


