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2. Mô tả

Học phần trang bị kiến thức về ứng dụng công nghệ thông tin trong sinh học bao gồm quản trị và xử lý số liệu sinh học trên mạng internet; nguyên tắc và ứng dụng các phần mềm tin sinh học cơ bản và nâng cao; so sánh và đánh giá kết quả; nắm được các kỹ thuật giải trình tự thế hệ mới.
3. 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.
4. Kết quả học tập mong đợi
Sau khi học xong học phần, học viên có thể:

1. Lựa chọn và khai thác được các cơ sở dữ liệu tin sinh học
2. Phân tích được các dữ liệu và trình tự sinh học
3. Xây dựng được mô hình tiến hóa và cây phát sinh chủng loại 

4. Xây dựng cấu trúc bậc 3 của một số protein đơn giản
5. Sử dụng được các phần mềm tin sinh học thông dụng (MEGA,  MrBayes, PAUP, Bioedit, Geneious. Model test) 
5. Nội dung

	TT
	Chủ đề
	Nhằm đạt KQHT
	Số tiết

	
	
	
	LT
	TH

	1.

1.1.

1.2.

1.3.
	Cơ sở dữ liệu tin sinh học
Các khái niệm cơ bản

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

Khai thác thông tin trên các cơ sở dữ liệu tin sinh học
	1
	3


	3

	2.

2.1.

2.2.

2.3.
	Xử lý và phân tích trình tự sinh học

Gióng hàng trình tự DNA, Xây dựng trình tự protein suy diễn
Tìm kiếm trình tự tương đồng trong các cơ sở dữ liệu

Phân tích trình tự sinh học
	2
	3


	4

	3.

3.1.

3.2.

3.3.

3.4.


	Xây dựng cây phát sinh chủng loại

Các thuật toán căn bản

Truy xuất và xử lí trình tự 

Xây dựng mô hình tiến hóa

Xây dựng cây phát sinh chủng loại dựa trên các phần mềm thông dụng (MEGA, PAUP, MrBayes)
	3, 5
	3


	4

	4.

4.1

4.2

4.3
	Kỹ thuật giải trình tự thế hệ mới
Giới thiệu về kỹ thuật giải trinh tự thế hệ mới

Các hệ thống giải trình tự thế hệ mới

Ứng dụng giải trinh tự thế hệ mới
	2.5
	3
	

	5.
4.1.

4.2.

4.3.
	Giới thiệu về cấu trúc protein

Các nền tảng về cấu trúc protein

Thể hiện cấu trúc trong không gian 3 chiều
Dữ liệu cấu trúc protein
	4, 5
	3
	4
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7. Kiển tra và đánh giá
	TT
	Hình thức kiểm tra, đánh giá
	Nhằm đạt KQHT
	Trọng số (%)

	1.
	Bài tập cuối mỗi chương
	1-5
	30

	2.
	Thi kết thúc học phần (viết)
	1-5
	70
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