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Nazwa przedmiotu
Analiza danych wysokoprzepustowych [S2Bioinf1>ADW]

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/Semestr

Bioinformatyka 2/3

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)
15 15 0

Cwiczenia Projekty/seminaria

0 0

Liczba punktéw ECTS

3,00

Koordynatorzy Wyktadowcy

dr hab. inz. Aleksandra Swiercz
aleksandra.swiercz@put.poznan.pl

Wymagania wstepne

Osoba podejmujgca studia na Il stopniu Bioinformatyki powinna mie¢ osiggniete efekty ksztatcenia z |
stopnia tego kierunku studiéw, zdefiniowane w Uchwale Senatu PP — efekty te prezentowane sg w serwisie
internetowym wydziatu www.cat.put.poznan.pl. Student rozpoczynajgcy ten modut powinien posiadac
podstawowg wiedze z zakresu statystyki, algorytmiki oraz genomiki. Student musi prezentowac takie
postawy, jak uczciwos¢, odpowiedzialnosé, wytrwatosé, ciekawos$¢ poznawczg, kreatywnosé, kulture
osobistg, szacunek dla innych ludzi.

Cel przedmiotu

1. Przekazanie studentom podstawowej wiedzy o nowych technologiach sekwencjonowania
wysokoprzepustowego. 2. Zapoznanie studentow z réznymi problemami i zagadnieniami, ktére mogg by¢
rozwigzywane za pomocg sekwencjonowania nowej generacji. Zapoznanie studentéw z zagadnieniami
alternatywnego splicingu, wyznaczania réznic pomiedzy genomami osobnikéw tego samego gatunku,
asemblacji de novo oraz resekwencjonowania. 3. Rozwiniecie u studentow umiejetnosci zastosowania
poznanej wiedzy do rozwigzywania wyzej wymienionych problemow.

Przedmiotowe efekty uczenia sie



Wiedza:

1. Zna metody i narzedzia wykorzystywane w procesie rozwigzywania ztozonych zadan
bioinformatycznych, gtéwnie o charakterze inzynierskim

2. Zna i potrafi wykorzysta¢ specjalistyczne narzedzia informatyczne oraz bioinformatyczne

3. Posiada wiedze z zakresu analizy bioinformatycznej w skali genomowej opartg na solidnych
podstawach z zakresu statystyki

4. Zna podstawowe technologie sekwencjonowania, posiada wiedze i potrafi wykorzysta¢ podstawowe
metody i narzedzia z zakresu analizy sekwencji genomowych w kontekscie omawianych zagadnien

5. Zna trendy rozwojowe bioinformatyki, rozumie i potrafi wycigga¢ wnioski z publikacji naukowych

Umiejetnosci:

1. potrafi wykorzysta¢ poznane metody i narzedzia informatyczne do rozwigzywania problemow
biologicznych, potrafi oceni¢ ich przydatnosé¢, a w razie potrzeby zaproponowacé alternatywne
rozwigzanie

2. formutuje i testuje hipotezy zwigzane z omawianymi zagadnieniami bioinformatycznymi, np. badanie
réznic w poziomie ekspresji genéw, badanie alternatywnego splicingu, itp.

Kompetencje spoteczne:

1. rozumie potrzebe systematycznego poszukiwania nowych rozwigzan, zapoznawania sie z
czasopismami naukowymi, takze w jezyku angielskim, w celu pogtebiania wiedzy bioinformatyczne;j

2. systematycznie aktualizuje swojg wiedze z zakresu biologii i informatyki oraz dostrzega mozliwosci jej
praktycznego zastosowania

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

Ocena formujgca

a) w zakresie wykftadow weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest przez:

» odpowiedzi na pytania dotyczace materiatu omowionego na poprzednich wykfadach

b) w zakresie laboratoriéw weryfikowanie zatozonych efektéw ksztatcenia realizowane jest przez:

* ocene umiejetnosci zwigzanych z realizacjg ¢wiczen laboratoryjnych

* oceneg za aktywnos¢ na zajeciach lub brak przygotowania do zaje¢

* ocene sprawozdan przygotowywanych czesciowo w trakcie zajec, a czesciowo po ich zakonczeniu

* ocene zrealizowanych przez studenta ¢wiczen laboratoryjnych

Ocena podsumowujgca

a) w zakresie wykfadow weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest przez:

* ocene wiedzy i umiejetnosci wykazanych na kolokwium zaliczeniowym pisemnym o charakterze
problemowym. Kolokwium sktada sie z szesciu pytan; taczna liczba punktow to 5. Aby zdoby¢ ocene 3.0
nalezy uzyskaé¢ 2.7 punktéw.

* oméwienie wynikow kolokwium

b) w zakresie laboratoridw / ¢wiczenh weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest
przez:

* ocene wiedzy i umiejetnosci zwigzanych z tresciami przekazywanymi na ¢wiczeniach poprzez
kolokwium koncowe

+ zestawienie ocen wystawionych w trakcie semestru w postaci sredniej wazonej. Oceny uzyskane z
¢wiczeh przeprowadzonych na zajeciach oraz ze sprawozdan brane sg do sredniej z wagg 1, natomiast
ocena z kolokwium z wagg 2. Dodatkowo aktywnos$c¢ na zajeciach moze podnies¢ ocene koncowg o 0.5
(pod warunkiem nie przekroczenia oceny 5.0).

Aktywnos¢ podczas zajec premiowana jest dodatkowymi punktami, w szczegdlnosci za:

» omowienie dodatkowych aspektéw zagadnienia,

* efektywnos¢ zastosowania zdobytej wiedzy podczas rozwigzywania zadanego problemu,

» uwagi prowadzgce do udoskonalenia materiatéw dydaktycznych lub procesu dydaktycznego.

Tresci programowe

Program wyktadu obejmuje nastepujgce zagadnienia:

Zapoznanie sie z nowymi technologiami sekwencjonowania nowej generacji. R6zne sposoby
generowania bibliotek dla sekwenatora lllumina. Sekwencjonowanie pojedynczych odczytéow i odczytéw
sparowanych. Sekwencjonowanie DNA; podejscia i metody sekwencjonowania de novo;
resekwencjonowanie, czyli mapowanie odczytéw do genomu referencyjnego; algorytm Smitha-



Watermana; transformacja Burrowsa-Wheelera. Grafy w kontekscie algorytmow asemblac;ji; grafy
natozen oraz grafy DNA. Sekwencjonowanie RNA; poszukiwanie nowych miejsc splicingowych dla
transkryptomow, badanie poziomu ekspresji genow dla kilku prébek, analiza krotkich RNA (np. miRNA,
piRNA). Rézne podejscia i algorytmy do rozwigzywania tychze probleméw. Sposoby analizy danych pod
katem roznic genomowych (CNV, SNP).

Cwiczenia laboratoryjne prowadzone sg w formie siedmiu/o$miu dwugodzinnych zaje¢ odbywajgcych sie
w laboratorium komputerowym. Pierwsze zajecia przeznaczone sg na zapoznanie studentow z zasadami
uzytkowania laboratorium i zaliczania ¢wiczen. Cwiczenia realizowane sg samodzielnie przez kazdego
studenta. Program zajec¢ laboratoryjnych obejmuje nastepujgce zagadnienia: zapoznanie sie z
dostepnymi narzedziami do analizy danych pochodzgcych z sekwenatoréw nowej generaciji,
przegladanie baz danych w poszukiwaniu danych eksperymentalnych. Wykorzystanie dostepnych
narzedzi dla probleméw omawianych na wyktadach i zajeciach laboratoryjnych: wstepne filtrowanie
danych po jakos$ci, szukanie i odcinanie adapterow w odczytach z sekwenatora, mapowanie DNA i RNA
do genomu referencyjnego, badanie poziomu ekspresji genoéw, wyszukiwanie genéw z alternatywnym
splicingiem, analiza krotkich RNA, asemblacja de novo transkryptomu, wizualizacja wynikéw mapowania
w programie IGV.

Metody dydaktyczne

Wyktad: prezentacja multimedialna, ilustrowana przyktadami podawanymi na tablicy.
Cwiczenia laboratoryjne: prezentacja multimedialna prezentacja ilustrowana przyktadami podawanymi
na tablicy oraz wykonanie zadan podanych przez prowadzacego - éwiczenia praktyczne.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 75 3,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 30 1,50
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 45 1,50
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidow/egzaminu,
wykonanie projektu)




