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ĐỀ CƯƠNG CHI TIẾT HỌC PHẦN

1. Thông tin về học phần: 

Tên học phần:


· Tiếng Việt:     TIN SINH HỌC

· Tiếng Anh:     BIOINFORMATICS




Mã học phần:

BIO389



Số tín chỉ:
2
Đào tạo trình độ:
Đại học 





Học phần tiên quyết:
 Hóa sinh, Di truyền, Sinh học phân tử
2. Thông tin về giảng viên: 
Họ và tên:
 Đặng Thúy Bình



Chức danh, học hàm, học vị: Tiến sĩ


Điện thoại: 094135750




Email: binhdt@ntu.edu.vn


Địa điểm, lịch tiếp SV: Văn phòng BM sinh học, Phòng TN Sinh học phân tử 
3. Mô tả tóm tắt học phần: 
Học phần này trang bị cho sinh viên kiến thức cơ bản về ứng dụng công nghệ thông tin trong sinh học, quản trị và xử lý số liệu sinh học thông qua mạng internet nhằm khai thác nguồn dữ liệu thông tin sinh học quy mô toàn cầu, hiểu được nguyên tắc và ứng dụng các phần mềm tin sinh học cơ bản và nâng cao; so sánh và đánh giá kết quả. 
4. Mục tiêu: 
Học phần trang bị cho người học kỹ năng khai thác nguồn dữ liệu sinh học toàn cầu và phân tích các dữ liệu sinh học phân tử hiện đại bao gồm so sánh, xây dựng các mô hình tiến hóa và cây phát sinh chủng loài, cấu trúc protein nhằm ứng dụng trong nghiên cứu sinh học cơ bản và ứng dụng.


 

5. Kết quả học tập mong đợi (KQHT): 
a) Hiểu khái niệm về tin sinh học, các điều kiện và công cụ cần thiết của tin sinh học, các ứng dụng tin sinh học hiện nay.

b) Nắm được một số bài toán trong nghiên cứu và ứng dụng mà tin sinh học đang xử lý và định hướng

c) Hiểu các thuật ngữ thông dụng trong các phần mềm hay cơ sở dữ liệu tin sinh học.

d) Hiểu khái niệm cơ sở dữ liệu của tin sinh học, các đặc điểm, tính năng ứng dụng của cơ sở dữ liệu.

e) Nắm được cấu trúc, vai trò và ứng dụng các công cụ trên một số cơ sở dữ liệu lớn trên thế giới hiện nay như NCBI, EMBL...

f) Hiểu được nguyên tắc, vận dụng và thực hiện được các thao tác liên quan đến truy xuất dữ liệu, tìm kiếm dữ liệu, cập nhật dữ liệu… trên các cơ sở dữ liệu.

g) Nắm được nguyên tắc và có thể sử dụng phần mềm hỗ trợ xử lý số liệu sau khi thiết bị phân tích hiển thị kết quả giải trình tự.

h) Biết lựa chọn và hiểu được các thao tác trên các phần mềm hỗ trợ một số ứng dụng trong nghiên cứu như thiết kế mồi primers, xác định bản đồ enzyme cắt giới hạn...

k) Nắm được nguyên tắc của các thuật toán trong việc so sánh trình tự sinh học

l) Hiểu được các bước thực hiện đối với công cụ BLAST trên cơ sở dữ liệu NCBI trong tìm kiếm, so sánh mức độ tương đồng của các trình tự.

m) Hiểu được cơ sở lý thuyết của các mô hình tiến hóa và cách xây dựng cây phát sinh chủng loại
n) Hiểu được nguyên tắc trong việc xây dựng cơ sở dữ liệu liên quan đến cấu trúc không gian protein hiên nay. Nắm được các công cụ hỗ trợ tìm kiếm, so sánh và hiển thị cấu trúc không gian protein

6. Kế hoạch dạy học:

6.1 Lý thuyết:
	STT
	Chương/Chủ đề
	Nhằm đạt KQHT
	Số tiết
	Phương pháp
dạy – học
	Chuẩn bị của người học

	1
	Cơ sở tin sinh học
	
	4
	Thuyết giảng
	Đọc trước Chương 2 tài liệu 1 và chương 4 tài liệu  2

	1.1
	Giới thiệu về tin sinh học và ứng dụng
	a
	1
	
	

	1.2
	Các bài toán cơ bản của tin sinh học
	b
	1
	
	

	1.3
	Thuật ngữ trong tin sinh học
	c
	2
	
	

	2
	Cơ sở dữ liệu tin sinh học 
	
	6
	Thuyết giảng 
	Đọc trước Chương 2 và 3 tài liệu 1

	2.1
	Khái niệm và đặc điểm cơ sở dữ liệu tin sinh học
	d
	1
	
	

	2.2
	Cấu trúc, đặc điểm một số cơ sở dữ liệu tin sinh học trên thế giới: NCBI, EMBL, DDBJ, PDB
	e
	2
	
	

	2.3
	Khai thác thông tin, dữ liệu tin sinh học trên các cơ sở dữ liệu: NCBI, EMBL, DDBJ, PDB
	f
	3
	
	

	3
	Xử lý và phân tích trình tự DNA
	
	6
	Thuyết giảng 
	Đọc trước chương 4 và 5 tài liệu 1

	3.1
	Nguyên tắc và phương pháp xử lý trình tự sinh học 
	g
	2
	
	

	3.2
	Một số ứng dụng trong phân tích trình tự DNA: thiết kế primers, bản đồ enzyme cắt giới hạn, đoán nhận gen,…
	h
	4
	
	

	4
	So sánh trình tự nucleic axit, protein 
	
	4
	Thuyết giảng và hướng dẫn thực hành
	Đọc trước chương 6,7 tài liệu 1

	4.1
	Nguyên tắc và các thuật toán trong so sánh trình tự sinh học
	k
	2
	
	

	4.2
	Ứng dụng của công cụ BLAST trên NCBI
	l
	2
	
	

	5
	Xây dựng cây phát sinh chủng loại
	m
	6
	Thuyết giảng và hướng dẫn thực hành
	Đọc trước chương 9 tài liệu 2

	5.1
	Các thuật toán căn bản
	
	1
	
	

	5.2
	Truy xuất và xử lí trình tự 
	
	1
	
	

	5.3
	Xây dựng mô hình tiến hóa
	
	2
	
	

	5.4
	Xây dựng cây phát sinh chủng loại dựa trên các phần mềm thông dụng (MEGA, PAUP, MrBayes)
	
	2
	
	

	6
	Phân tích cấu trúc không gian phân tử Protein
	n
	4
	Thuyết giảng và hướng dẫn thực hành
	Đọc trước chương 8 tài liệu 2

	6.1
	Nguyên tắc xây dựng cơ sở dữ liệu mô hình hóa phân tử (MMDB) và cơ sở dữ liệu bảo tồn (CDD)
	
	2
	
	

	6.2
	Tìm kiếm và phân tích cấu trúc không gian từ cơ sở dữ liệu của một phân tử protein
	
	2
	
	


7. Tài liệu dạy và học:

	STT
	Tên tác giả
	Tên tài liệu
	Năm xuất bản
	Nhà xuất bản
	Địa chỉ khai thác tài liệu
	Mục đích 

sử dụng

	
	
	
	
	
	
	Tài liệu chính
	Tham khảo

	1
	Nguyễn Văn Cách
	Tin sinh học
	2006
	Nxb. Khoa học và Kỹ thuật, Hà nội
	Thư viện
	x
	

	2
	Supratim Choudhuri
	Bioinformatics
for beginners
Genes, Genomes, Molecular
Evolution, Databases
and Analytical Tools
	2014
	Elsevier Inc. (online book)
	GV cung cấp
	
	x

	3
	Jean-Michel Claverie, Cedric Notredame
	Bioinformatics For Dummies®, 2nd Edition
	   2007
	Wiley Publishing, Inc (online book)
	GV cung cấp
	
	x


8. Đánh giá kết quả học tập:

8.1 Lịch kiểm tra giữa kỳ (dự kiến):

	Lần kiểm tra
	Tuần thứ
	Hình thức kiểm tra
	Chủ đề/Nội dung được kiểm tra
	Nhằm đạt KQHT

	1
	5
	Viết, tiểu luận
	1 và 3
	a đến k

	2
	9
	Viết
	3 đến 6
	l,m,n


8.2 Thang điểm học phần:
	STT
	Hình thức đánh giá
	Nhằm đạt KQHT
	Trọng số (%)

	1
	Chuyên cần/thái độ
	
	10

	2
	Kiểm tra giữa kỳ
	a,b,c,d,e,f
	20

	3
	Tiểu luận
	a đến l
	20

	4
	Thi kết thúc học phần
	a đến n
	50

	3
	Thi kết thúc học phần
- Hình thức thi: Trắc nghiêm kết hợp tự luận
- Đề mở: 
( 

Đề đóng: 
x
	a đến n
	50
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