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EUROPEJSKI SYSTEM TRANSFERU I AKUMULACII PUNKTOW (ECTS)

KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Genomika populacji [S2Bioinf1>GENOM]

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/Semestr

Bioinformatyka 1/1

Studia w zakresie (specjalnosc) Profil studiow

- ogolnoakademicki

Poziom studiow Jezyk oferowanego przedmiotu
drugiego stopnia polski

Forma studiow Wymagalnosc¢

stacjonarne obligatoryjny

Liczba godzin

Wyktad Laboratorium Inne (np. online)
30 30 0

Cwiczenia Projekty/seminaria

0 0

Liczba punktéw ECTS

5,00

Koordynatorzy Wyktadowcy

dr hab. inz. Agnieszka Rybarczyk dr hab. inz. Agnieszka Rybarczyk
agnieszka.rybarczyk@put.poznan.pl agnieszka.rybarczyk@put.poznan.pl
Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze z zakresu podstaw
programowania i zna¢ podstawowe metody stosowane przy rozwigzywaniu prostych zadan
informatycznych. Powinien réwniez posiada¢ umiejetnos¢ rozwigzywania podstawowych problemow,
ktorymi zajmuje sie informatyka oraz umiejetnos¢ pozyskiwania informacji ze wskazanych zrodet. Powinien
réwniez posiadac¢ podstawowqg wiedze z zakresu biologii molekularnej, genetyki molekularnej oraz
statystyki.

Cel przedmiotu

1. Przekazanie studentom podstawowej wiedzy z zakresu genomiki populacyjnej, a w szczegolnosci
dotyczgcej: zmiennosci genetycznej i fenotypowej oraz jej organizacji, wptywu czynnikéw takich jak dryf
genetyczny, mutacja dobdr darwinowski. 2. Zapoznanie studentow z narzedziami bioinformatycznymi,
podejsciami i analizami wykorzystywanymi w szeroko rozumianych badaniach realizowanych w genomice
populacyjnej. 3. Zapoznanie studentow z wykorzystywanymi obecnie metodami analizy obliczeniowej w
bioinformatyce kwasow nukleinowych na przyktadzie RNA.

Przedmiotowe efekty uczenia sie



Wiedza:

1. Ma uporzgdkowang, podbudowang teoretycznie wiedze w zakresie podejs¢, badan i analiz
dotyczgcych szeroko rozumianej genomiki populacji oraz bioinformatyki kwaséw nukleinowych na
przyktadzie RNA.

2. Zna zastosowania narzedzi i programow informatycznych do analizy danych genetycznych w genomice
populacji i bioinformatyce kwaséw nukleinowych.

3. Zna metody, techniki i narzedzia wykorzystywane w procesie rozwigzywania ztozonych zadan
bioinformatycznych, gtdéwnie o charakterze inzynierskim

4. Zna zasady planowania badan z zakresu bioinformatyki

Umiejetnosci:

1. Potrafi pozyskiwac z roznych Zzrédet dane zrédtowe dostepne w literaturze oraz Internecie, a takze
interpretowac informacje na ich temat.

2. Zna oraz potrafi wskazac i zastosowac w praktyce odpowiednie podejscie oraz oprogramowanie do
przeprowadzenia analizy z zakresu genomiki populacji. Potrafi zinterpretowac i podda¢ dyskusji
uzyskane w drodze takiej analizy wyniki.

3. Zna i potrafi zastosowac¢ w praktyce rozne poznane metody dedykowane do analizy, porownywania,
adnotacji i przewidywania oddziatywan dla czgsteczek RNA.

4. Potrafi stosowac¢ zaawansowane techniki i narzedzia informatyczne do rozwigzywania problemow
biologicznych oraz oceni¢ ich przydatnosé.

5. Potrafi przygotowacé pisemny raport w jezyku polskim prezentujgcy wyniki z przeprowadzonych analiz,
a takze dyskutowac na ich temat.

6. Formutuje i testuje hipotezy zwigzane z problemami bioinformatycznymi.

Kompetencje spoteczne:

1. Potrafi wspétdziatac¢ i pracowac w grupie, przyjmujac w niej rézne role.

2. Potrafi odpowiednio okresli¢ priorytety stuzgce realizacji zadania okreslonego przez siebie lub innych.
3. Wykazuje twérczg postawe w zyciu zawodowym i spotecznym.

Metody weryfikacji efektow uczenia sie i kryteria oceny
Efekty uczenia sie przedstawione wyzej weryfikowane sg w nastepujgcy sposob:

Ocena podsumowujgca

a) w zakresie wyktadow weryfikowanie zatozonych efektéw ksztatcenia realizowane jest przez:

* egzamin pisemny sktadajgcy sie z 5-10 pytan / zadan problemowych - kazde zadanie punktowane 0-4
pkt (zadania mogg sktadac sie z kilku podpunktéw — za kazdy podpunkt jest wowczas wyznaczona
punktacja czgstkowa). Aby uzyskac zaliczenie nalezy zdoby¢ co najmniej potowe punktéw plus jeden.
b) w zakresie laboratoriow / ¢wiczenh weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest
przez:

* ocena kohcowa stanowi srednig oceny z ocen za wykonanie poszczegolnych ¢wiczen praktycznych w
trakcie semestru. Za kazde ¢éwiczenie / opracowanie mozna otrzymac¢ maksymalnie 5 punktow (3 pkt =
ocena dst; 4 pkt = ocena db, 5 pkt = ocena bdb)

Tre$ci programowe

Przedmiot poswiecony jest teoretycznemu i praktycznemu wprowadzeniu do obszaru badan w zakresie
genomiki populacji oraz bioinformatyki kwaséw nukleinowych na przyktadzie RNA. W ramach wyktadéw
omowione zostang nastepujgce zagadnienia: rys historyczny, znaczenie genomiki populacji oraz
podstawowe pojecia; zmienno$¢ genetyczna i fenotypowa (m.in. dziedziczenie jedno i wieloczynnikowe,
polimorfizm DNA i jego znaczenie, molekularna genetyka populaci); organizacja zmiennosci genetycznej
(m.in. prawo Hardy"ego-Weinberga, jego rozwiniecia oraz sposoby testowania, nierownowaga sprzezen i
jej przyczyny); dryf genetyczny (m.in. model dryfu Wrighta-Fishera, efektywna wielkos¢ populaciji, efekt
zatozyciela i wagskiego gardta, drzewa genowe i koalescencja); mutacja i teoria neutralna (m.in. rodzaje
mutacji, model nieskonczonej liczby alleli i miejsc, powigzanie z dryfem genetycznym i rekombinacjag);
dobdr darwinowski (m.in. rodzaje doboru, dobdr u organizméw haploidalnych i diploidalnych,

powigzanie z mutacjg, stany rownowagi); kojarzenie wsobne i migracja (m.in. populacje podzielone,
kojarzenie wsobne i selektywne, rodzaje migracji i jej modele); molekularna genomika populacji (m.in.
ocena tempa réznicowania sie sekwencji molekularnej, rodzaje substytucji nukleotydow i aminokwasow,
zegar molekularny, polimorfizm, filogeneza, rodziny wielogenowe); ewolucyjna genetyka ilosciowa oraz
genetyka cztowieka (m.in. modele genetyczne, kowariancja, korelacja genetyczna); podstawowe metody



analizy i przewidywania struktury drugorzedowej RNA z wykorzystaniem istniejgcych podej$¢
bioinformatycznych jak i eksperymentalnych; metody poréwnywania, oddziatywania oraz adnotacji
sekwencji gendw RNA na przyktadzie niekodujgcych RNA; Zagadnienia bedg ilustrowane przyktadami.
Laboratoria polegajg na analizie danych biologicznych i biomedycznych, z nastawieniem na poznanie
mozliwosci programow, narzedzi oraz podejs¢ dotyczgcych omawianych w czesci wyktadowej zagadnien
oraz i ich zastosowan.

Metody dydaktyczne

Wyktad ilustrowany prezentacjg multimedialng zawierajgcg omawiane tresci programowe, wzbogacone
przyktadami;

Laboratoria: ¢wiczenia praktyczne z zakresu genomiki populacji oraz analiz dedykowanych RNA, praca
grupowa, dyskusja i analiza probleméw.

Literatura
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Uzupetniajgca
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 125 5,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 60 2,50
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 65 2,50
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




