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Obowigzkowy

Blok zajeciowy
Przedmioty nieprzypisane

Patryk Konieczny

Patryk Konieczny

Forma zajec / liczba godzin / forma zaliczenia

* Wyktad: 5, Zaliczenie z oceng; w tym zajecia zdalne:
o Wyktad synchroniczny: 5

+ Cwiczenia: 10, Zaliczenie z ocena
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Kod
C1
C2
C3
C4
C5
Ccé6
C7

Kod

Cele ksztatcenia dla zajec

Cel

Zapoznanie z metodami bioinformatycznymi wykorzystywanymi w réznych obszarach badan biologicznych

Zapoznanie z najwazniejszymi bazami danych

Zapoznanie z metodami i narzedziami do poréwnywania sekwencji nukleotydowych i biatkowych

Zapoznanie z technikami sktadania genoméw i transkryptomoéw

Zapoznanie z metodami i narzedziami identyfikacji genéw w sekwencjach genomowych

Zapoznanie z metodami adnotacji gendéw i przegladarkami genomowymi

Zapoznanie z podstawowymi metodami analizy biatek

Efekty uczenia sie dla zajec

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

Wiedzy - Student/ka:

w1

W2

W3

W4

W5

W6

w7

w8

wie jak przeszukiwa¢ najwazniejsze bazy danych
i interpretowad znajdujace sie w nich informacje

wie jak wykona¢ analizy poréwnawcze sekwencji
nukleotydowych i biatkowych, wyjasni¢ ich podstawy
i prawidtowo interpretowa¢ wyniki poznanych
programoéw

wie jak zaprojektowac startery do PCR

wie jak zidentyfikowa¢ geny w sekwencji genomowej
wykorzystujgc metody obliczeniowe; potrafi¢ wyjasnic
réznice pomiedzy poszczegdlnymi strategiami
identyfikacji genéw

wie jak odszukac¢ potrzebne informacje
w przegladarkach genomowych i wyjasni¢ znaczenie
poszczegdlnych adnotacji

wie jak wyjasni¢ podejscia i problemy zwigzane
ze sktadaniem sekwenc;ji

wie jak przeprowadzi¢ podstawowgq analize sekwencji
biatkowej i wykona¢ wizualizacje struktury
trzeciorzedowej na podstawie informacji z baz danych

wie jak wymieni¢ i objasni¢ najwazniejsze
zastosowania technik bioinformatycznych w biologii

Efekty uczenia sie dla
kierunku

BIO_K1 W02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

BIO_K1_W02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

BIO_K1_WO02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

BIO_K1_W02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

BIO_K1_W02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

BIO_K1_W02

BIO_K1_W02,
BIO_K1_W03

BIO_K1_W02,
BIO_K1_WO03,
BIO_K1_W04

Tresci programowe dla zajec
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Metody weryfikacji
osiagniecia efektéow

uczenia sie dla zajec

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne

Kolokwium pisemne
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Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe dla zajec zajec Formy zajec

1. Bioinformatyka i jej zastosowania na przyktadach w8 Wyktad, Cwiczenia,
badan medycznych, filogenetycznych, Wyktad synchroniczny
srodowiskowych, kryminalistycznych

2. Podstawy biologii molekularnej i w2, w4 Wyktad, Wyktad
bioinformatyki: budowa DNA, RNA i biatek; oméwienie synchroniczny
poje¢ genom, transkryptom, proteom; sktadniki
genomdw i gendw

3. Sekwencjonowanie I, Il i lll generacji W6, W8 Wyktad, Wyktad

synchroniczny

4. Adnotacje genomowe strukturalne i funkcjonalne, W1, W4, W5, W8 Wyktad, Wyktad
metody identyfikacji genéw, techniki identyfikacji synchroniczny
transkryptéw, ekspresja réznicowa, mutacje i
polimorfizmy, elementy powtarzalne, transpozycja,
bazy danych i przeglagdarki genomowe

5. Biologiczne bazy danych (NCBI, Ensembl, UCSC W1, W7, W8 Cwiczenia
Genome Browser, SwissProt, OMIM, PDB), rodzaj
deponowanych informacji, struktura rekordéw

6. Metody poréwnywania sekwencji nukleotydowych i W2, W5, W8 Cwiczenia
biatkowych, zasady dziatania programéw BLAST,
Splign oraz Clustal Omega

7. PCR i projektowanie starteréw, zasady dziatania W3 Cwiczenia

programéw Oligo Calc, OligoAnalyzer, Multiple Primer
Analyzer, PrimerBLAST, Primer3Plus

Forma zajec
Wyktad

Cwiczenia

Forma zajec

Wyktad

Cwiczenia

Informacje dodatkowe

Metody i formy prowadzenia zaje¢
Wyktad z prezentacja multimedialna wybranych zagadnien

Wykfad z prezentacjq multimedialng wybranych zagadnien, Rozwigzywanie zadan (np.:
obliczeniowych, artystycznych, praktycznych)

Warunki zaliczenia zajec

Zaliczenie wyktadu odbywa sie na podstawie kolokwium koncowego. Zaliczenie ¢wiczen jest
warunkiem przystgpienia do kolokwium koncowego. Skala ocen: 5 - znakomita wiedza i
umiejetnosci 4,5 - bardzo dobra wiedza i umiejetnosci 4 - dobra wiedza i umiejetnosci 3,5 -
wiedza i umiejetnosci ze znacznymi niedociggnieciami 3,0 - wiedza i umiejetnosci ze
znacznymi btedami 2,0 - niezadawalgca wiedza i umiejetnosci

Zaliczenie ¢wiczen odbywa sie na podstawie kolokwium pisemnego, ktére obejmuje

rozwigzywanie zadan przy komputerze. W przypadku negatywnej oceny z ¢wiczeh mozliwe jest

jednokrotne poprawianie, nie péZniej jednak niz w ciaggu dwéch tygodni od zakohczenia
¢wiczen. Skala ocen: 5 - znakomita wiedza i umiejetnosci 4,5 - bardzo dobra wiedza i
umiejetnosci 4 - dobra wiedza i umiejetnosci 3,5 - wiedza i umiejetnosci ze znacznymi
niedociagnieciami 3,0 - wiedza i umiejetnosci ze znacznymi btedami 2,0 - niezadawalaca
wiedza i umiejetnosci
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Obowiazkowa

Literatura

1. Terence A. Brown, Genomy. Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa, 2019
2. Lesk Arthur, Wprowadzenie do bioinformatyki. Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa, 2019

Dodatkowa
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2011

Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Rodzaje zajec studenta
Wyktad

Cwiczenia

Przygotowanie do zaliczenia
Przygotowanie do egzaminu
Czytanie wskazanej literatury
Przygotowanie raportu

Przygotowanie do zajec

taczny nakiad pracy studenta

Liczba punktéw ECTS

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
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Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

5
10
10
15
20
10

10

Liczba godzin
80

ECTS
3
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Efekty uczenia sie dla kierunku

Kod Tresé

Absolwent/ka zna i rozumie podstawy matematyki oraz metody statystyczne i bioinformatyczne niezbedne

BIO_K1_W02 w interpretacji zjawisk i proceséw przyrodniczych oraz zasady ich wykorzystania

Absolwent/ka zna i rozumie budowe i wiasciwosci podstawowych typéw makroczgsteczek biologicznych i ich
BIO K1 W03 | elementdéw sktadowych a takze uwarunkowania fizyczne i chemiczne oraz mechanizmy molekularne
szlakéw metabolicznych

Absolwent/ka zna i rozumie reguty dziedziczenia postugujac sie opisem molekularnym i genetycznym,

BIO_K1 W04 : . - 7 L o
- mechanizmy molekularne przeptywu informacji genetycznej i regulacji jej ekspresji
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