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Kod
C1
C2
C3
C4
C5
Ccé6
C7

Cele ksztatcenia dla zajec

Cel

Zapoznanie z najwazniejszymi bazami danych

Zapoznanie z metodami i narzedziami do poréwnywania sekwencji nukleotydowych i biatkowych

Zapoznanie z technikami sktadania genoméw i transkryptoméw

Zapoznanie z metodami i narzedziami identyfikacji genéw w sekwencjach genomowych

Zapoznanie z metodami adnotacji genéw i przeglagdarkami genomowymi

Zapoznanie z podstawowymi metodami analizy biatek

Zapoznanie z podstawami analiz filogenetycznych

Wymagania wstepne

Podstawy genetyki molekularnej

Kod

Efekty uczenia sie dla zajec

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

Wiedzy - Student/ka:

W1

w2

W3

W4

zna i rozumie podejscia i problemy zwigzane
ze sktadaniem sekwenc;ji

zna i rozumie najwazniejsze zastosowania technik
bioinformatycznych w biologii

zna i rozumie réznice pomiedzy poszczegdélnymi
strategiami identyfikacji genéw

zna i rozumie ewolucyjne podstawy analiza
bioinformatycznych

Umiejetnosci - Student/ka:

ul

u2

U3

U4

us

u6

potrafi przeszukiwaé najwazniejsze bazy danych
i interpretowad znajdujgce sie w nich informacje

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

potrafi zaprojektowad startery do reakcji PCR

potrafi zidentyfikowa¢ geny w sekwencji genomowej
wykorzystujgc metody obliczeniowe

potrafi odszuka¢ potrzebne informacje
w przegladarkach genomowych i wyjasni¢ znaczenie
poszczegdlnych adnotacji

potrafi zidentyfikowa¢ sekwencje homologiczne,
przygotowac je do analizy filogenetycznej
i skonstruowac drzewo filogenetyczne
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Efekty uczenia sie dla
kierunku

BIO_K1_W02,
BIO_K1_W04
BIO_K1_W02
BIO_K1_W02

BIO_K1_W04

BIO_K1_U03

BIO_K1_U01, BIO_K1_U02

BIO_K1_U02

BIO_K1_U02

BIO_K1_U02, BIO_K1_U03

BIO_K1_U02

Metody weryfikacji
osiagniecia efektéw
uczenia sie dla zajec

Kolokwium pisemne, Test

Kolokwium pisemne, Test

Test

Kolokwium pisemne, Test

Kolokwium pisemne,
Test, Raport

Kolokwium pisemne,
Test, Raport

Kolokwium pisemne,
Raport

Kolokwium pisemne,
Raport

Kolokwium pisemne,
Test, Raport

Kolokwium pisemne,
Raport

2/6



Kod

u7

us

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

potrafi przeprowadzi¢ podstawowa analize sekwencji
biatkowej i wykona¢ wizualizacje struktury
trzeciorzedowej na podstawie informacji z baz danych

potrafi przeprowadzi¢ podstawowa analize danych
RNA-seq: analiza jakosci, sktadanie transkryptom,
szacowanie poziomu ekspresji

Kompetencji spotecznych - Student/ka:

K1l

Lp.

jest gotowy/gotowa do aktualizowania wiedzy
dotyczacej bioinformatycznych baz danych i narzedzi
stosowanych w analizach sekwencji nukleotydowych
i biatkowych

Efekty uczenia sie dla
kierunku

BIO_K1_U02

BIO_K1_U02

BIO_K1_K01

Tresci programowe dla zajec

Tresci programowe dla zajec

Bioinformatyka i jej zastosowania na przyktadach
badan medycznych, filogenetycznych,
srodowiskowych, kryminalistycznych

Najwazniejsze biologiczne bazy danych (BankGendw,
Ensembl, SwissProt, OMIM, PDB), rodzaj
deponowanych informacji, struktura rekordéw

Ewolucyjne podstawy i metody poréwnywania
sekwencji nukleotydowych i biatkowych, zasady
dziatania programu BLAST, opcje i interpretacja
wynikéw

Identyfikacja gendw homologicznych; projektowanie
starteréw PCR

Strategie identyfikacji genéw w sekwencjach
genomowych, przyktadowe programy, interpretacja
wynikow

Najwazniejsze przegladarki genomowe (GenBank,
UCSC, Ensembl); zawarte informacje i réznice w
metodach adnotacji

Metody sktadania sekwencji nukleotydowych, wptyw
metody sekwencjonowania na strategie sktadania
sekwencji; problemy zwigzane ze sktadaniem
sekwencji

Podstawy konstruowania drzew filogenetycznych,
programy do analiz filogenetycznych

Analiza sekwencji biatkowych: identyfikacja motywdw,
analiza funkcjonalna, wizualizacja struktury
trzeciorzedowej
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Efekty uczenia sie dla
zajec

W2, w4, K1

ul, Kl

W2, w4, U2

u3

W3, U4

us

W1, u8

w4, Ué

W2, w4, U7

Metody weryfikacji
osiagniecia efektéow
uczenia sie dla zajec

Kolokwium pisemne,
Raport

Kolokwium pisemne,
Test, Raport

Test

Formy zajec

Wyktad

Wyktad, Cwiczenia

Wyktad

Cwiczenia

Wyktad, Cwiczenia

Cwiczenia

Wyktad, Cwiczenia

Wyktad, Cwiczenia

Wyktad, Cwiczenia

3/6



Forma zajec
Wyktad

Cwiczenia

Forma zaje¢

Wyktad

Cwiczenia

Obowiazkowa

Informacje dodatkowe

Metody i formy prowadzenia zajec
Wyktad z prezentacja multimedialng wybranych zagadnien

Rozwigzywanie zadan (np.: obliczeniowych, artystycznych, praktycznych), Metoda ¢wiczeniowa

Warunki zaliczenia zaje¢

bardzo dobry (bdb; 5,0): Minimum 95% punktéw na tescie
dobry plus (+db; 4,5): Minimum 85% punktéw na tescie

dobry (db; 4,0): Minimum 75% punktéw na tescie

dostateczny plus (+dst; 3,5): Minimum 65% punktéw na tescie
dostateczny (dst; 3,0): Minimum 60% punktéw na tescie
niedostateczny (ndst; 2,0): Ponizej 60% punktdw na tescie

bardzo dobry (bdb; 5,0): Minimum 95% punktéw na kolokwium i oddane wszystkie raporty
dobry plus (+db; 4,5): Minimum 85% punktéw na kolokwium i oddane wszystkie raporty

dobry (db; 4,0): Minimum 75% punktéw na kolokwium i oddane wszystkie raporty

dostateczny plus (+dst; 3,5): Minimum 65% punktéw na kolokwium i oddane wszystkie raporty
dostateczny (dst; 3,0): Minimum 60% punktéw na kolokwium i oddane wszystkie raporty
niedostateczny (ndst; 2,0): Ponizej 60% punktéw na kolokwium, brak raportéw

Literatura

1. Jin Xiong, Podstawy bioinformatyki, Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego
2. Wprowadzenie do bioinformatyki, Arthur Lesk, Wydanie 1, Warszawa 2019, Wydawnictwo Naukowe PWN

Dodatkowa

1. Baxevanis A.D., Ouellette B.F.: Bioinformatyka, Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa, 2004
2. Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood: Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa,

2012

Rodzaje zajec studenta

Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

Wyktad 15
Cwiczenia 15
Przygotowanie do zajec 10
Przygotowanie raportu 10
Czytanie wskazanej literatury 10
Przygotowanie do egzaminu 20
Przygotowanie do zaliczenia 10

Wygenerowano: 2025-06-01 03:47 4/6



taczny naktad pracy studenta

Liczba punktéow ECTS

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
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Liczba godzin
90

ECTS
3
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Efekty uczenia sie dla kierunku

Kod
BIO_K1 K01

BIO_K1_U01

BIO_K1_U02

BIO_K1_U03

BIO_K1_W02

BIO_K1_W04

Wygenerowano: 2025-06-01 03:47

Tresé
Absolwent/ka jest gotédw/gotowa do statego aktualizowania wiedzy z zakresu nauk biologicznych

Absolwent/ka potrafi dobierad i stosowac techniki i narzedzia badawcze wykorzystywane w biologii
doswiadczalnej oraz w pracy terenowej w srodowisku przyrodniczym

Absolwent/ka potrafi wykorzystywac narzedzia matematyczne, statystyczne i bioinformatyczne do opisu
oraz interpretacji zjawisk i proceséw biologicznych

Absolwent/ka potrafi samodzielnie wyszukiwac i analizowad informacje pochodzace z réznych Zrédet i
wyciggac na tej podstawie wnioski

Absolwent/ka zna i rozumie podstawy matematyki oraz metody statystyczne i bioinformatyczne niezbedne
w interpretacji zjawisk i proceséw przyrodniczych oraz zasady ich wykorzystania

Absolwent/ka zna i rozumie reguty dziedziczenia postugujac sie opisem molekularnym i genetycznym,
mechanizmy molekularne przeptywu informacji genetycznej i regulacji jej ekspresji

6/6



