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Okres Forma zajec / liczba godzin / forma zaliczenia Liczba
Semestr 3 » Wyktad: 30, Egzamin punktéw ECTS
* Laboratorium: 45, Zaliczenie z oceng 6
Cele ksztatcenia dla zajec
Kod Cel
C1 Zapoznanie studentéw z podstawowymi wielkoskalowymi technikami stosowanymi w analizach genomoéw,
transkryptoméw i proteomoéw
C2 Zapoznanie studentéw z podejsciami do analizy otrzymanych danych.
C3 Zapoznanie studentéw z zastosowaniem technik wielkoskalowych w biologii, badaniach biomedycznych

i diagnostyce.
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Efekty uczenia sie dla zajec

Kod Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

Wiedzy - Student/ka:

w1l zna i rozumie réznice w budowie genomdw réznych
organizmoéw oraz mechanizmy ewolucyjne prowadzace
do zréznicowania na poziomie genomoéw

w2 potrafi wymieni¢ i rozumie podstawowe mechanizmy
regulacji ekspresji genéw

W3 zna najczesciej wykorzystywane techniki

wysokoprzepustowe stosowane w genomice,
transkryptomice, proteomice i metagenomice
i rozumie réznice pomiedzy poszczegdlnymi
technikami

Umiejetnosci - Student/ka:

ul rozumie wyzwania zwigzane z analizg réznego rodzaju
danych uzyskanych z wykorzystaniem technik
wysokoprzepustowych

U2 potrafi wymieni¢ przyktady zastosowania technik

wysokoprzepustowych w badaniach biologicznych
i biomedycznych oraz w diagnostyce medycznej

u3 potrafi oméwi¢ zasady i etapy sekwencjonowania
z wykorzystaniem sekwenatora Oxord Nanopore,
wykona¢ sekwencjonowanie oraz przeprowadzic¢
podstawowg analize uzyskanych danych

Efekty uczenia sie dla
kierunku

BIN_K1_W03,
BIN_K1_Wo04,
BIN_K1_WO06

BIN_K1_W03,
BIN_K1_W04,
BIN_K1_W06

BIN_K1_WO02,
BIN_K1_W03,
BIN_K1_Wo04,
BIN_K1_WO06

BIN_K1_UO1,
BIN_K1_U02,

BIN_K1_U03, BIN_K1_U06

BIN_K1_U02,

BIN_K1_U03, BIN_K1_U06

BIN_K1_UO1,

BIN_K1_U02, BIN_K1_U03

Tresci programowe dla zajec

Lp. Tresci programowe dla zajec

1. Budowa genomoéw wirusowych, prokariotycznych i
eukariotycznych.

Podstawowe mechanizmy ewolucji genoméw.
Elementy mobilne i ich rola w ewolucji genoméw.
Geny - budowa i regulacja ekspres;ji.

Techniki sekwencjonowania drugiej i trzeciej generacji.

ok, lwlnN

Sekwencjonowanie genoméw; podejscia i wyzwania
zwigzane z ich sktadaniem.

7. Sekwencjonowanie transkryptoméw i metody ich
sktadania.

8. Metody wysokoprzepustowe w badaniach interakgcji
biatko-DNA, metylacji, modyfikacji histondw.

9. Metody wysokoprzepustowe w badaniach
specyficznych typow transkryptéw (RIBO-seq, CLIP-
seq, GRO-seq i inne).
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Efekty uczenia sie dla
zajec

w1

w1
W1
w1
W2, U3
W3, Ul

w3, Ul

W3, U1, U2

W3, Ul, U2

Metody weryfikacji
osiagniecia efektéow
uczenia sie dla zajec

Egzamin pisemny

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne,
Raport

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne,
Raport

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne,
Esej, Raport

Raport

Formy zajec

Wyktad

Wyktad
Wyktad
Wyktad
Wyktad, Laboratorium
Wyktad, Laboratorium

Wyktad, Laboratorium

Wyktad

Wyktad
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Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe dla zajec zajec

10. Mikromacierze i ich wykorzystanie w badaniach W3, U1, U2
genoméw i transkryptoméw.

11. Wykorzystanie wysokoprzepustowego U2
sekwencjonowania w badaniach biomedycznych i
diagnostyce.

12. Wysokoprzepustowe techniki wykorzystywane w W3, Ul, U2
badaniach proteoméw.

13. Proteomika w badaniach biomedycznych. u2

14, Strategie w badaniach metagenomicznych. W3, U1, U2

15, Sekwencjonowanie metagenoméw z wykorzystaniem | W3, U3
sekwenatora Oxford Nanopore.

16. Analiza danych metagenomicznych. U1, U3

17. Zastosowania metagenomiki w badaniach U2

biologicznych, medycznych oraz diagnostyce.

Forma zajec
Wyktad

Laboratorium

Forma zajec

Wyktad

Laboratorium

Obowiazkowa

Informacje dodatkowe

Metody i formy prowadzenia zajec

Formy zajec

Wyktad, Laboratorium

Wyktad, Laboratorium

Wyktad

Wyktad
Wyktad

Laboratorium

Laboratorium

Wyktad, Laboratorium

Wykfad z prezentacjq multimedialng wybranych zagadnien, Wykfad problemowy

Dyskusja, Metoda ¢wiczeniowa, Metoda laboratoryjna, Praca w grupach

Warunki zaliczenia zajec

Warunkiem zaliczenia przedmiotu jest otrzymanie pozytywnej oceny z egzaminu pisemnego i

eseju.

Kryteria oceny egzaminu pisemnego:

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

dobry (db; 4,0): minimum 75% punktéw

dostateczny plus (+dst; 3,5): minimum 65% punktéw
dostateczny (dst; 3,0): minimum 60% punktéw
niedostateczny (ndst; 2,0): ponizej 60% punktéw

W celu uzyskania pozytywnej oceny z laboratorium nalezy otrzymac¢ pozytywnga ocene $rednia

z kolokwium pisemnego, eseju i raportu.

Kryteria oceny kolokwium pisemnego:

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

dobry (db; 4,0): minimum 75% punktéw

dostateczny plus (+dst; 3,5): minimum 65% punktéw
dostateczny (dst; 3,0): minimum 60% punktow
niedostateczny (ndst; 2,0): ponizej 60% punktdw

Literatura

1. Brown T.A.: Genomy., Wydawnictwo naukowe PWN, 2019
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Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Rodzaje zajec studenta
Wyktad

Laboratorium

Przygotowanie do zajec
Czytanie wskazanej literatury
Przygotowanie raportu
Przygotowanie pracy pisemnej

Przygotowanie do egzaminu

taczny nakiad pracy studenta

Liczba punktow ECTS

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

30
45
15
20
10
10

20

Liczba godzin
150

ECTS
6
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Efekty uczenia sie dla kierunku

Kod

BIN_K1_U01

BIN_K1_U02

BIN_K1_U03

BIN_K1_U06

BIN_K1_W02

BIN_K1_WO03

BIN_K1_W04

BIN_K1_WO06

Tresé

Absolwent/ka potrafi stosowa¢ metody matematyczne i statystyczne do opisu i symulacji proceséw
biologicznych

Absolwent/ka potrafi dobierac i stosowaé metody informatyczne do opisywania zjawisk i proceséw
biologicznych oraz analizy danych biologicznych

Absolwent/ka potrafi formutowac i rozwigzywac problemy biologiczne z zastosowaniem narzedzi
bioinformatycznych

Absolwent/ka potrafi postugiwac sie jezykiem angielskim w zakresie nauk przyrodniczych i informatycznych,
zgodnie z wymaganiami okreslonymi dla poziomu B2 Europejskiego Systemu Opisu Ksztatcenia Jezykowego

Absolwent/ka zna i rozumie metody, techniki i narzedzia informatyczne stosowane w rozwigzywaniu
problemdéw biologicznych

Absolwent/ka zna i rozumie zjawiska i procesy biologiczne w zakresie umozliwiajagcym ich analize
bioinformatyczng

Absolwent/ka zna i rozumie zagadnienia z zakresu bioinformatyki sekwencji biologicznych i analizy danych z
sekwencjonowania

Absolwent/ka zna i rozumie molekularne mechanizmy powielania i przeptywu informacji genetycznej oraz
powigzania regulacyjne pomiedzy tymi procesami
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