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Kod
C1

C2

C3

ca

Cele ksztatcenia dla zajec

Cel

Zdobycie wiedzy na temat podstawowych technik sekwencjonowania wysokoprzepustowego

Zrozumienie réznic pomiedzy podstawowymi technikami wysokoprzepustowymi wykorzystywanymi
w badaniach genoméw, transkryptoméw, modyfikacjach DNA, interakcjach biatko-DNA i biatko-RNA

Zdobycie wiedzy na temat narzedzi bioinformatycznych i praktycznych umiejetnosci ich wykorzystania

w analizach danych z sekwencjonowania DNA i RNA

Zdobycie umiejetnosci wykorzystywania specjalistycznej literatury i baz danych w badaniach genomicznych,

transkryptomicznych i proteomicznych

Wymagania wstepne

Podstawowa wiedza z zakresu biologii molekularnej

Kod

Efekty uczenia sie dla zaje¢

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

wil

w2

W3

W4

wysokoprzepustowe metody sekwencjonowania
i analizy ekspresji genéw

podstawowe zasady analizy bioinformatycznej
genoméw i transkryptomoéw

réznice pomiedzy technikami majgcymi na celu
analizy metylacji, asocjacji z rybosomami, oddziatywan
biatko-DNA, oddziatywan biatko-RNA, modyfikacji
histonow

zasady projektowania eksperymentéw
wykorzystujacych techniki wysokoprzepustowe

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

U4

us

wskazadé wtasciwe podejscia wysokoprzepustowe
do roznych aspektéw badan genomicznych
i transkryptomicznych

zasugerowac whasciwe narzedzia i rozwigzania
do analiz bioinformatycznych danych
z wystkoprzepustowego sekwencjonowania

przygotowac materiat i biblioteke NGS oraz
przeprowadzi¢ sekwencjonowanie na aparacie MinlON
(ONT)

wykonac analize, obrébke i wizualizacje danych
sekwencjonowania wysokoprzepustowego
i zinterpretowac uzyskane wyniki

uczestniczy¢ w dyskusjach naukowych dotyczaczych
technik stosowanych w genomice i transkryptomice
i krytycznie ocenia wyniki badan

Kierunkowe efekty
uczenia sie

BTE_K1_W07

BTE_K1_WO01

BTE_K1_W07

BTE_K1_W07

BTE_K1_U05

BTE_K1_UO01

BTE_K1_U03,
BTE_K1_U09

BTE_K1_UO1

BTE_K1_U06

Metody weryfikacji
osiagniecia efektéw
uczenia sie dla zajec

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne,
Raport

Egzamin pisemny

Egzamin pisemny, Raport

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne

Egzamin pisemny,
Kolokwium pisemne,
Raport

Raport

Kolokwium pisemne,
Raport

Egzamin pisemny
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Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

poszerzania swojej wiedzy w zakresie
K1 wysokoprzepustowych technologii i krytycznej oceny
aplikacji tych metod

BTE_K1_KO1,

BTE_K1_K02 Egzamin pisemny

Tresci programowe dla zajec

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe dla zajec zajec Formy zajec
1. Nowoczesne techniki sekwencjonowania RNA i DNA W1, K1 Wyktad, Cwiczenia
2. Mikromacierze - technologia i mozliwosci aplikacyjne W1, U5 Wyktad

Wysokoprzepustowe metody badania genoméw, )
3. transkryptoméw i exoméw - wyzwania zwigzane z W1, w2, U1, u4 Wyktad, Cwiczenia
analizg danych

Specjalistyczne techniki i aplikacje : RNA-seq,

4. smallRNA-seq, ChiP-seq, RIBO-seq, BS-seq, GRO-seq W2, W3, U2, U5, K1 Wykdad, Cwiczenia
5 Sekwenqonqwanle i anallz§ m|krc')bl|omu z W2, W4, U2, U3 Cwiczenia
wykorzystaniem technologii trzeciej generacji (MinION)
6. Istotne aspekFy projektowania wysokoprzepustowych W4, U5 Wykfad, Cwiczenia
eksperymentéw
Informacje dodatkowe
Forma zajec Metody i formy prowadzenia zajec
Wyktad Wykifad z prezentacja multimedialng wybranych zagadnien, Wykfad problemowy
Cwi . Wykifad z prezentacjq multimedialng wybranych zagadnien, Metoda ¢wiczeniowa, Metoda
wiczenia .
laboratoryjna, Praca w grupach
Forma zajec Warunki zaliczenia zajec
bardzo dobry (bdb; 5,0): Minimum 95% punktéw na egzaminie
dobry plus (+db; 4,5): Minimum 85% punktéw na egzaminie
Wyklad dobry (db; 4,0): Minimum 75% punktéw na egzaminie
y dostateczny plus (+dst; 3,5): Minimum 65% punktéw na egzaminie
dostateczny (dst; 3,0): Minimum 60% punktéw na egzaminie
niedostateczny (ndst; 2,0): Ponizej 60% punktdéw na egzaminie
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
Cwiczenia 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% punktdw na kolokwium, brak raportéw

Literatura

Obowiazkowa

1. Wprowadzenie do bioinformatyki, Arthur Lesk, Wydanie 1, Warszawa 2019, Wydawnictwo Naukowe PWN
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Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Rodzaje zajec studenta
Wyktad

Cwiczenia

Przygotowanie do zajec
Przygotowanie raportu
Przygotowanie do egzaminu
Przygotowanie do zaliczenia

Czytanie wskazanej literatury

taczny nakiad pracy studenta

Liczba punktéow ECTS

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

15
45
15
20
20
20

10

Liczba godzin
145

ECTS
5
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Kod

BTE_K1_KO1

BTE_K1_K02

BTE_K1_U01

BTE_K1_U03

BTE_K1_U05
BTE_K1_U06

BTE_K1_U09

BTE_K1_W01

BTE_K1_W07

Kierunkowe efekty uczenia sie

Tresé

Absolwent jest gotéw do krytycznej oceny posiadanej wiedzy i odbieranych tresci z zakresu biologii i
biotechnologii

Absolwent jest gotéw do poszerzania i aktualizowania wiedzy z zakresu biotechnologii i dziedzin
pokrewnych

Absolwent potrafi stosowa¢ metody matematyczne, statystyczne i bioinformatyczne do opisu i analizy
danych biologicznych

Absolwent potrafi stosowa¢ podstawowe techniki wykorzystywane w laboratoriach biologii molekularnej i
biotechnologii

Absolwent potrafi proponowac rozwigzania probleméw biologicznych z zastosowaniem nowoczesnych
metod biologii molekularnej i biotechnologii

Absolwent potrafi bra¢ udziat w dyskusji naukowej w oparciu o posiadang wiedze

Absolwent potrafi podejmowac zréznicowane role w zespole oraz efektywnie wspétdziata¢ w grupie w
zakresie zdobywania wiedzy i umiejetnosci

Absolwent zna i rozumie metody matematyczne, statystyczne i bioinformatyczne w zakresie niezbednym do
opisu i analizy danych biologicznych

Absolwent zna i rozumie nowoczesne metody stosowane w biotechnologii oraz analizie i inzynierii
bioczagsteczek
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