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Narzedzia bioinformatyczne w badaniach genomu i transkryptomu
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow
Bioinformatyka

Specjalnos¢
techniki programistyczne w biologii molekularnej (TP)

Jednostka organizacyjna
Wydziat Biologii i Hodowli Zwierzat

Poziom studiow
studia drugiego stopnia (magister inzynier)

Forma studiéw
stacjonarne

Profil studiow
og6lnoakademicki

Nauczyciel Bartosz Kozak
akademicki
odpowiedzialny

za przedmiot

Pozostali prowadzacy Bartosz Kozak

Cykl ksztatcenia
2020/21

Kod przedmiotu
WBiHZBBITMS.MI4C.1360.20

Jezyki wyktadowe
polski

Obligatoryjnos¢
Fakultatywny

Blok zajeciowy
Przedmioty specjalnosciowe

Dyscypliny
Nauki biologiczne

Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
Nie

Przedmiot ksztattujacy umiejetnosci praktyczne
Nie

Liczba

punktéw ECTS

6.0

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Przedmiot ma na celu zapoznanie studentéw z narzedziami analizy danych sekwencyjnych uzyskiwanych

Okres Forma zaliczenia

Semestr 3 Egzamin
Forma prowadzenia i godziny zajec
Wykfad: 15
Cwiczenia laboratoryjne: 45

C1

metodami nowej generacji (NGS)
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Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kod Efekty uczenia sie w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

Ma wiedze z zakresu stosowania zaawansowanych

w1 pakietéw statystycznych

Umiejetnosci - Student potrafi:

Ul Pracuje w $rodowisku Linux

u2 Posiada umiejetnos¢ analizy danych NGS

Wykorzystuje literature naukowa do pozyskania

U3 danych do analiz
Potrafi wspétpracowac w grupie, przyjmujac w niej
u4 rézne role, jest odpowiedzialny za prace wtasna

i zespotowg

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

Okresla priorytety stuzace realizacji postawionego

K1 przez siebie lub innych zadania

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji

Projekt, Aktywnos¢ na
zajeciach, Referat,
Prezentacja, Wykonanie
¢wiczen

BI_P7S_WG02

Projekt, Obserwacja
pracy studenta,
Aktywnos¢ na zajeciach,
Wykonanie ¢wiczeh

BI_P7S_UWO1,
BI_P7S_UW11

Projekt, Obserwacja
pracy studenta,
Aktywnos$¢ na zajeciach,
Wykonanie ¢wiczen

BI_P7S_UWO08

Projekt, Obserwacja
pracy studenta,
Aktywnos¢ na zajeciach,
Wykonanie ¢wiczen

BI_P7S_UK13

Projekt, Obserwacja
pracy studenta,
Aktywnos$¢ na zajeciach,
Wykonanie ¢wiczen

BI_P7S_UO17

Aktywnos¢ na zajeciach,

BI_ P75_KO04 Wykonanie ¢wiczen

Bilans punktow ECTS

Forma aktywnosci studenta

Wykfad

Cwiczenia laboratoryjne
Przygotowanie do zajec
Przygotowanie projektu

Przygotowanie prezentacji/referatu

taczny nakiad pracy studenta

Zajecia z bezposrednim udziatem nauczyciela
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Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane aktywnosci

15
45
30
45
35
Liczba godzin ECTS
170 6.0
Liczba godzin ECTS
60 2.0
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Naktad pracy zwiazany z zajeciami o charakterze praktycznym
* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe
1. Wprowadzenie do srodowiska Linux
2. BLAST

1. 3. Analiza danych NGS

4. Metody mapowania odczytéw

(8]

. GATK - zastosowanie w poszukiwaniu polimorfizméw SNP

. Bazy danych BLAST

. Wykorzystanie BLAST

. Alternatywy dla BLAST

. Aligner bwa

. Aligner bowite

. Jak poréwna¢ aligmenty

. Mapowanie sekwencji (SAM)

. Specyfikacja SAM

9. Filtrowanie i analiza plikéw SAM

10. AWK i BioAWK

11. Warianty genomu (VCF) cz |

12. Warianty genomu (VCF) cz Il

13. Wyszukiwanie SNP cz |

14. Wyszukiwanie SNP cz Il - analiza wieloprébkowa
15. Wyszukiwanie SNP cz Ill - normalizacja i efekt predykcji

co~NOUT A WN

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

Praca w grupie, Pracownia komputerowa, Wyktad, Cwiczenia

Aktywnosci Metody zaliczenia

Wyktad Referat, Prezentacja

Projekt, Obserwacja pracy studenta, Aktywnos¢ na

Cwiczenia laboratoryjne oo A
vl Wykonanie ¢wiczeh

Wymagania wstepne

Liczba godzin
45

zajeciach,

ECTS

Formy prowadzenia
zajec

Wyktad

Cwiczenia laboratoryjne

Udziat procentowy
w ocenie tacznej
przedmiotu

20%

80%

Wiedza z zakresu genetyki klasycznej i molekularnej, znajomos¢ budowy genomu organizméw eukariotycznych, znajomos¢
organizacji DNA u organizmoéw eukariotycznych, zasady dziatania przegladarek internetowych, znajomos¢ podstaw

statystyki. Znajomos¢ jezyka angielskiego na poziomie komunikatywnym.
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Literatura
Obowiazkowa
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Dodatkowa
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Kod

BI_ P7S_K004

BI_P7S_UK13

BI_P7S_UO17
BI_P7S_UWO1

BI_P7S_UWO08

BI_P7S_UW11

BI_P7S_WG02

Kierunkowe efekty uczenia sie

Tresé

Absolwent jest gotéw do myslenia i dziatania w sposéb przedsiebiorczy oraz inicjowania dziatah na rzecz
interesu publicznego

Absolwent potrafi samodzielnie przygotowac projekt i pisemne opracowanie naukowe z zakresu
bioinformatyki oraz publicznie je zaprezentowac i komunikowac sie na tematy specjalistyczne ze
zréznicowanymi kregami odbiorcéw

Absolwent potrafi wspétdziatac i pracowac w grupie
Absolwent potrafi pracowac i programowacé w srodowiskach réznych systeméw operacyjnych

Absolwent potrafi przeprowadzi¢ zaawansowang analize sekwencji nukleotydéw, sekwencji aminokwaséw,
ekspresji gendw i Sciezek sygnalizacyjnych

Absolwent potrafi stosowaé na poziomie zaawansowanym pakiety statystyczne, posiada umiejetnos¢
wyboru, instalacji i zastosowania programéw dostepnych w dystrybucji typu ,open source” do pracy z
duzymi zbiorami danych biologicznych i hodowlanych

Absolwent zna i rozumie w stopniu pogtebionym zagadnienia z zakresu stosowania wybranych pakietéw
statystycznych
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