生物信息学实验（343013） 实验教学大纲

01．教学单位名称：生命科学学院

02．实验中心名称：吉林大学国家级生物实验教学示范中心

03．课程名称：生物信息学实验

04．课程代码：343013

05．课程类别：专业课

06．课程性质：选修

07．课程学时：32

08．课程学分：1

09．面向专业：生物科学、生物技术、制药工程、药物制剂、唐敖庆班

10．实验课程的教学任务、要求和教学目的

10.1教学任务：

生物信息学是综合利用生物学、计算机科学和信息技术揭示大量复杂生物数据的科学。本实验课程的教学任务包括熟悉Linux操作系统、了解蛋白质和DNA序列同源性比对的算法（BLAST）和实现、掌握蛋白质同源模建的流程及相应软件（MODELLER）的使用。

10.2教学要求：

本实验课程要求学生能够熟练操作Linux系统；由已知蛋白质或DNA序列能够找到满足一定相似性的序列；根据模板蛋白能够模建出目标蛋白的三维空间结构。

10.3教学目的：

通过本课程的教学，使学生了解生物信息学这一新的学科领域。熟悉序列比对、同源模建等生物信息学的基本算法原理与技术，提高利用计算机作为研究生物问题手段的认识；了解生物信息存储、分析和处理等相关流程，培养从大量生物实验数据中挖掘有用信息的意识和能力。

11．学生应掌握的实验技术及实验能力

    Linux系统的操作使用；序列比对技术；同源模建技术。

12．开设实验项目

Linux操作系统的使用项目，主要实验内容包括Linux系统的开关机命令；进入个人账户、登陆远端服务器命令；进入各层次文件夹，创建、删除、修改、保存、复制文本命令；对文件或文件夹打包、压缩、复制、移动等命令。
    序列比对方法项目，主要实验内容包括了解蛋白质和DNA已有的数据库；理解BLAST算法；掌握网页版和单机版序列比对方法的操作步骤和命令，并会分析所获得序列的生物学含义。基于已有的一段序列，在数据库中查找相似序列，分析结果。

蛋白质同源建模及三维结构比对分析项目：主要实验内容包括了解蛋白质晶体结构数据库；掌握PYTHON脚本语言的基本命令；学会MODELLER软件的使用，并会分析模建结果的合理性。

设计实验项目，主要实验内容包括（1）设计蛋白质或核酸序列，查找相似序列；

（2）对于序列已知，结构未知的蛋白质，构建其三维空间结构。学生在以上项目中自选一项，通过自行查阅资料、设计实验方案、填写设计实验申请书，由指导教师评阅。

开设实验项目一览表

	实验项目编号
	实验项目名称
	实验类型
	实验性质
	实验学时
	每组人数
	首次开出年月

	34301301
	Linux操作系统的使用
	综合性
	必做
	10
	1
	201211

	34301302
	序列比对方法
	综合性
	必做
	10
	1
	201211

	34301303
	蛋白质同源建模及三维结构比对分析
	综合性
	必做
	10
	1
	201211

	34301304
	设计实验
	设计性
	必做
	2
	1
	201403


13．实验教材或指导书或主要参考资料

1）霍奇曼（T.CharlieHodgman），生物信息学，科学出版社，2010年9月1日.

14．考核要求、考核方式及成绩评定标准

14.1考核要求：以培养学生的科学态度、科学思维和实验操作能力为前提，注重训练学生的独立动手能力、思考能力，发现问题、分析问题和解决问题的能力，实验设计能力及创新能力，教师应及时、客观、公正、如实评价每名学生实验情况及评阅试卷、实验报告和设计实验。

14.2考核方式：采取考核与考试相结合的方式综合评定实验成绩，按百分制方式计分。

14.3成绩评定标准：根据吉林大学国家级生物实验教学示范中心制定的《学生实验成绩考评方法》进行评定。实验习惯成绩，10%；预习考试成绩，10%；实验操作成绩，30%；实验考试成绩，10%；实验报告成绩，20%；实验设计，20%。
15．执笔人

     赵莉 讲师

16．制定日期

20131020

17．审核人

     田圃 教授

18．审核日期

20131122

19．学院审定程序说明

2013年10月10日接到学校通知后成立《生命科学学院实践教学大纲（2013版）》修订专项工作组并进行前期筹备工作。2013年10月14日至2013年10月16日各门课程梯队召开《生命科学学院实践教学大纲（2013版）》修订工作会议，分配修订任务。2013年10月21日前各门课程梯队提交《生命科学学院实践教学大纲（2013版）》修订稿。2013年10月25日生命科学学院教学委员会召开第一次会议审议《生命科学学院实践教学大纲（2013版）》修订稿并提出整改意见。2013年10月26日至10月28日各门课程梯队按照“整改意见”进行整改。2013年10月30日生命科学学院教学委员会召开第二次会议审定通过《生命科学学院实践教学大纲（2013版）》。

20．学院审定日期

20131120

生物信息学实验（343013）实验项目卡1

	No
	字段名
	填写内容

	1
	课程名称
	生物信息学实验

	2
	课程编号
	343013

	3
	实验项目名称
	Linux操作系统的使用

	4
	实验项目编号
	34301301

	5
	网络实验
	0

	6
	每组人数
	1

	7
	计划学时数
	10

	8
	实验性质
	必做

	9
	实验目的
	熟练使用Linux操作系统

	10
	实验内容
	Linux系统的开关机命令；进入个人账户、登陆远端服务器命令；进入各层次文件夹，创建、删除、修改、保存、复制文本命令；对文件或文件夹打包、压缩、复制、移动等命令。


	11
	实验原理
	Linux是一种自由和开放源码的系统，免费并可以自由传播，其使用人数还在迅猛增长。Linux以它的高效性和灵活性著称，具有模块化的设计结构，以及多任务多用户的能力。Linux的基本思想有两点：第一，一切都是文件；第二，每个文件都有确定的用途。Linux系统中的所有都可以归结为一个文件，包括命令、硬件和软件设备、操作系统、进程等。

	12
	实验类型
	1.演示性□；2.验证性□；3.综合性(；4.设计性□；5.研究性□。

	13
	实验者层次
	本科生

	14
	实验仪器设备
	计算机（40台），服务器（1台），不间断电源（1台）

	15
	实验套数
	40

	16
	开出时间
	201403

	17
	教学单位名称
	生命科学学院

	18
	教学单位编号
	1113

	19
	实验单位名称
	吉林大学国家级生物实验教学示范中心

	20
	实验中心编号
	111301

	21
	实验地名称
	生物信息学实验室

	22
	实验地编号
	唐敖庆楼239

	23
	一次性材料品名
	视实验题目而定

	24
	一次性材料
	视实验题目而定

	25
	面向专业
	生物科学、生物技术、制药工程、药物制剂、唐敖庆班

	26
	实验项目卡制定人
	赵莉

	27
	实验项目卡审核人
	田圃


生物信息学实验（343013）实验项目卡2

	No
	字段名
	填写内容

	1
	课程名称
	生物信息学实验

	2
	课程编号
	343013

	3
	实验项目名称
	序列比对方法

	4
	实验项目编号
	34301302

	5
	网络实验
	0

	6
	每组人数
	1

	7
	计划学时数
	10

	8
	实验性质
	必做

	9
	实验目的
	掌握序列比对方法

	10
	实验内容
	了解蛋白质和DNA已有的数据库；理解BLAST算法；掌握网页版和单机版序列比对方法的操作步骤和命令，并会分析所获得序列的生物学含义。基于已有的一段序列，在数据库中查找相似序列，分析结果。

	11
	实验原理
	序列比对即为了确定两个或多个序列之间的相似性以及同源性，而将它们按照一定的规律排列。这一方法常用于研究由共同祖先进化而来的序列，特别是如蛋白质序列或DNA序列等生物序列。在比对中，错配与突变相应，而空位与插入或缺失对应。

	12
	实验类型
	1.演示性□；2.验证性□；3.综合性(；4.设计性□；5.研究性□。

	13
	实验者层次
	本科生

	14
	实验仪器设备
	计算机（40台），服务器（1台），不间断电源（1台）

	15
	实验套数
	40

	16
	开出时间
	201403

	17
	教学单位名称
	生命科学学院

	18
	教学单位编号
	1113

	19
	实验单位名称
	吉林大学国家级生物实验教学示范中心

	20
	实验中心编号
	111301

	21
	实验地名称
	生物信息学实验室

	22
	实验地编号
	唐敖庆楼239

	23
	一次性材料品名
	视实验题目而定

	24
	一次性材料
	视实验题目而定

	25
	面向专业
	生物科学、生物技术、制药工程、药物制剂、唐敖庆班

	26
	实验项目卡制定人
	赵莉

	27
	实验项目卡审核人
	田圃


生物信息学实验（343013）实验项目卡3

	No
	字段名
	填写内容

	1
	课程名称
	生物信息学实验

	2
	课程编号
	343013

	3
	实验项目名称
	蛋白质同源建模及三维结构比对分析

	4
	实验项目编号
	34301303

	5
	网络实验
	0

	6
	每组人数
	1

	7
	计划学时数
	10

	8
	实验性质
	必做

	9
	实验目的
	掌握蛋白质同源建模及三维结构比对分析方法

	10
	实验内容
	了解蛋白质晶体结构数据库；掌握PYTHON脚本语言的基本命令；学会MODELLER软件的使用，并会分析模建结果的合理性。

	11
	实验原理
	同源模建方法的理论基础即蛋白质的三维结构的保守性大于一级序列的保守性。因此，在获得蛋白质序列后，可以基于已知同源蛋白的结构构建目标蛋白的三维结构。在模板蛋白和目标蛋白序列一致性>30%时，同源模建方法获得的三维结构比较可靠。相应软件有INSIGHTii和modeller。

	12
	实验类型
	1.演示性□；2.验证性□；3.综合性(；4.设计性□；5.研究性□。

	13
	实验者层次
	本科生

	14
	实验仪器设备
	计算机（40台），服务器（1台），不间断电源（1台）， Discover Studio软件（1套）

	15
	实验套数
	40

	16
	开出时间
	201403

	17
	教学单位名称
	生命科学学院

	18
	教学单位编号
	1113

	19
	实验单位名称
	吉林大学国家级生物实验教学示范中心

	20
	实验中心编号
	111301

	21
	实验地名称
	生物信息学实验室

	22
	实验地编号
	唐敖庆楼239

	23
	一次性材料品名
	视实验题目而定

	24
	一次性材料
	视实验题目而定

	25
	面向专业
	生物科学、生物技术、制药工程、药物制剂、唐敖庆班

	26
	实验项目卡制定人
	赵莉

	27
	实验项目卡审核人
	田圃


生物信息学实验（343013）实验项目卡4

	No
	字段名
	填写内容

	1
	课程名称
	生物信息学实验

	2
	课程编号
	343013

	3
	实验项目名称
	设计实验

	4
	实验项目编号
	34301304

	5
	网络实验
	0

	6
	每组人数
	1

	7
	计划学时数
	2

	8
	实验性质
	必做

	9
	实验目的
	灵活综合运用前几节课程所学知识，深入理解并掌握序列比对和同源模建方法。

	10
	实验内容
	设计蛋白质或核酸序列，查找相似序列；对于序列已知，结构未知的蛋白质，构建其三维空间结构。

	11
	实验原理
	序列比对即为了确定两个或多个序列之间的相似性以及同源性，而将它们按照一定的规律排列。这一方法常用于研究由共同祖先进化而来的序列，特别是如蛋白质序列或DNA序列等生物序列。在比对中，错配与突变相应，而空位与插入或缺失对应。同源模建方法的理论基础即蛋白质的三维结构的保守性大于一级序列的保守性。因此，在获得蛋白质序列后，可以基于已知同源蛋白的结构构建目标蛋白的三维结构。在模板蛋白和目标蛋白序列一致性>30%时，同源模建方法获得的三维结构比较可靠。

	12
	实验类型
	1.演示性□；2.验证性□；3.综合性□；4.设计性(；5.研究性□。

	13
	实验者层次
	本科生

	14
	实验仪器设备
	计算机（40台），服务器（1台），不间断电源（1台）， Discover Studio软件（1套）

	15
	实验套数
	40

	16
	开出时间
	201403

	17
	教学单位名称
	生命科学学院

	18
	教学单位编号
	1113

	19
	实验单位名称
	吉林大学国家级生物实验教学示范中心

	20
	实验中心编号
	111301

	21
	实验地名称
	生物信息学实验室

	22
	实验地编号
	唐敖庆楼239

	23
	一次性材料品名
	视实验题目而定

	24
	一次性材料
	视实验题目而定

	25
	面向专业
	生物科学、生物技术、制药工程、药物制剂、唐敖庆班

	26
	实验项目卡制定人
	赵莉

	27
	实验项目卡审核人
	田圃


