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B. CILJEVI MODULA

Osnovni cilj modula je spoznaja o bioinformatickim metodama, kao i njezinim principima i
nac¢inima primjene u razliCitim oblastima molekularne genetike, genetickog inzenjeringa i
biotehnologije. Budu¢i da je u savremenim tokovima navedenih oblasti nemogucée adekvatno
izvr$iti analize bez primjene bioinformatiCkih metoda, realizacijom modula ostvaruju se
preduvjeti za adekvatnu primjenu molekularno bioloskih metoda u oblastima genetickog
inZenjeringa 1 biotehnologije.

C. SPECIFICNI ZADACI MODULA

Realizacijom ovog modula dobija se elementarno znanje o adekvatnim bioinformatickim
metodama u procesu djelatnosti u oblasti molekularne biologije, genetiCkog inZenjerstva i
biotehnologije. To podrazumijeva realizaciju zadataka u specificnim segmetima kao $to su
npr. bioloske baze podataka,

analize nukleinskih i proteinskih sekvenci, predvidanje strukture i fukcije gena i proteina.

D. OCEKIVANI REZULTATI NASTAVNOG PROCESA

‘ Rezultati realizacije modula daje osnovu za daljne usvajanje prakticnog i teorijskog znanja iz




procesa molekulane genetike, genetickog inzenjerstva i biotehnologije sa aplikativim
aspektima u oblasti molekularne biologije, biomedicine, agrobiotehnologije, Sumarstva itd.

E. SADRZAJ NASTAVNOG PROCESA

Sati rada
Br. Nastavne teme i jedinice Kontakt Samostalno
P \Y S K |Ukupno
1 Prmcz;vaf rac{a u informatickoj mrezi i 5 3 1 1 7 3
pretrazZivanje literature
Molekularn- bioloske baze podataka
2 i baze podataka nasljednih bolesti > 6 2 ! 14 4
3 Anallza_ nukleinskih 1 proteinskih 3 6 15 | 15 12 4
sekvenci
4 Determltlac.ua homo!oglje sgkvenm o 9 5 3 19 4
pronalaZenje specificnih motiva
5 Poravnanje sekvenci i filogeneticka 5 9 2 2 18 3
stabla
6 | Predvidanje strukture i fukcije gena 5 6 2 2 15 3
7 | Predvidanje strukture i funkcije proteiry 5 6 2 2 15 4
Ukupno 30 | 45 125 (125 | 100 25
F. PROVJERA ZNANJA | OCJENJIVANJE
Provjera znanja — Kriteriji Ocjenjivanje
Kriterii Maksimalni | Bodovi Osvojeni broj Ocjena
ritery broj bodova | za prolaz bodova BiH ECTS
Pohadanje nastave 8 5 <55 5 F
AngaZman u nastavl 5 3 55 — 64,99 6 E
Testovi! 30 16 65 — 74,99 7 D
Seminarski rad 15 8 75 — 84,99 8 C
Projekat’ 12 7 85 — 94,99 9 B
Pismeni zavr$ni ispit 30 16 95 - 100 10 A
Ukupno 100 55

'Ukupno dva testa tokom semestra, a zadaci u testu ¢e obuhvatiti gradivo teoretskog i prakti¢nog
dijela. Oba testa maksimalno po 15 bodova. Zavr$ni test maksimalno 30 bodova, a minimalno 16
bodova.

2Seminarski rad se ocjenjuje:

- kvalitet pisanog rada: do 8 bodova (pristup,obrada i struktura rada -do 5 boda, literatura-do 1 bod,
graficki i drugi prilozi, te tehni¢ka opremljenost rada -do 2 bod)
- kvalitet prezentacije: do 7 bodova (prosjek ocjene koju daju studenti i nastavnik)
3Grupni projekat osmisljen sa nastavnikom,realizovan i prezentiran tokom semestra .
Ocjenjuje se:

- kvalitet projekta i pisanog izvjeStaja : do 7 bodova (obrada teme i struktura —do 5 boda, originalnost
i pristup-do 1 bod, literatura, prilozi, stil, tehnika -do 1 bod) i
- kvalitet prezentacije: do 5 bodova (prosjek ocjene koju daju studenti i ocjene koju daje nastavnik)
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