POLITECHNIKA POZNANSKA

EUROPEJSKI SYSTEM TRANSFERU I AKUMULACII PUNKTOW (ECTS)

KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Analiza danych genomicznych w srodowisku Bioconductor [S2Bioinf1>BIOCON]

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 obieralny

Liczba godzin

Wyktad Laboratorium Inne (np. online)
30 30 0

Cwiczenia Projekty/seminaria

0 0

Liczba punktéw ECTS

4,00

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 http://www.cat.put.poznan.pl/ Student rozpoczynajgcy ten modut powinien posiadac
podstawowg wiedze z zakresu biologii molekularnej, genomiki i transkryptomiki, a takze programowania,
statystyki i analizy bioinformatycznej sekwencji biologicznych. Powinien posiada¢ umiejetnosc
rozwigzywania podstawowych problemoéw biologicznych i bioinformatycznych, testowania i poprawiania
btedow w zaimplementowanych przez siebie programach oraz pozyskiwania informacji ze wskazanych
zrédet i korzystania z baz danych. Ponadto w zakresie kompetencji spotecznych student musi prezentowac
takie postawy, jak uczciwosé, odpowiedzialnosc¢, wytrwatosc¢, ciekawos¢ poznawcza, kreatywnosc, kultura
osobista, szacunek dla innych ludzi.



Cel przedmiotu

1. Przekazanie studentom podstawowej wiedzy na temat srodowiska Bioconductor, a w szczegdlnosci:
struktury i typédw danych, dostepnych pakietéw, mozliwosci analizy i graficznej wizualizacji danych 2.
Zapoznanie studentéw z aktualnym zestawem pakietéw Bioconductor, ich przeznaczeniem oraz
przyktadami wykorzystania, z ukierunkowaniem na omowienie podejs¢ analitycznych w genomice 3.
Rozwijanie u studentéw umiejetnosci rozwigzania probleméw z zakresu analizy danych genomicznych w
Srodowisku Bioconductor, wyboru i zastosowania narzedzi oraz pakietéw Bioconductor do analizy
wybranych typéw danych biologicznych, a takze zastosowania graficznej wizualizacji danych do
wspomagania analizy i interpretacji wynikow.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Ma uporzgdkowana, podbudowang teoretycznie wiedze w zakresie sSrodowiska Bioconductor oraz
zastosowania wybranych pakietéw do analiz w skali genomowe;j i na poziomie populacji

2. Ma wiedze o zastosowaniach pakietow Bioconductor do analizy bioinformatycznej i integracji roznych
typoéw danych genomicznych oraz wizualizacji danych biologicznych

3. Zna zastosowania pakietow Bioconductor do analizy danych genetycznych w medycynie

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

5. Zna zasady planowania badanh z zakresu bioinformatyki

Umiejetnosci:

1. Potrafi pozyska¢ dane zrodtowe opisane w publikacjach naukowych (np. wyniki analiz genomicznych)
oraz w sposob zintegrowany pozyskiwaé z roznych zrodet i interpretowaé informacje na ich temat (np.
adnotacje funkcjonalne, sciezki powigzan)

2. Potrafi wskaza¢ odpowiedni pakiet sSrodowiska Bioconductor do typowych analiz danych
genomicznych oraz zastosowac je w praktyce

3. Potrafi stosowa¢ zaawansowane techniki i narzedzia informatyczne do rozwigzywania probleméw
biologicznych oraz oceni¢ ich przydatnosé

4. Wykorzystuje srodowisko Bioconductor do przetworzenia danych genomicznych i statystycznej analizy
wynikow

5. Przygotowuje w jezyku polskim i angielskim prezentacje wynikéw prac badawczych, dyskutuje
uzyskane wyniki w kontekscie istniejgcej wiedzy naukowej

6. Formutuje i testuje hipotezy zwigzane z problemami bioinformatycznymi.

Kompetencje spoteczne:

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

2. Potrafi odpowiednio okresli¢ priorytety stuzgce realizacji zadania okre$lonego przez siebie lub innych.
3. Wykazuje tworczg 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 formujgca

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

* na podstawie aktywnosci w dyskusji na temat omawianego materiatu;

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

* na podstawie oceny biezgcego postepu realizacji zadan;

Ocena podsumowujgca

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

* kolokwium pisemne skfadajgce sie z 5 pytan / zadan problemowych - kazde zadanie punktowane 0-4
pkt (zadania mogqg sktadac sie z kilku podpunktéw — za kazdy podpunkt jest wowczas wyznaczona
punktacja czgstkowa). Aby uzyskac zaliczenie nalezy zdoby¢ co najmniej 11 punktéw. W przypadku
nieobecnosci na wiecej niz 1/3 odbytych wyktadoéw zaliczenie wyktadu bedzie wymagato dodatkowo
wykonania opracowania w formie pisemnej problemu z zakresu objetego tematykg wyktaddw,
wskazanego przez prowadzgcego i uzyskania pozytywnej oceny za to opracowanie

b) w zakresie laboratoriéw / ¢wiczeh weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest
przez:

* ocena kohcowa stanowi srednig oceny z opracowania i przedstawienia wybranego pakietu / grupy



pakietéw oraz ocen za wykonanie poszczegolnych ¢wiczen praktycznych z zakresu analizy danych w
Bioconductor w trakcie semestru. Za kazde ¢wiczenie / opracowanie mozna otrzymaé maksymalnie 5
punktow (3 pkt = ocena dst; 4 pkt = ocena db, 5 pkt = ocena bdb)

Tre$ci programowe

Przedmiot poswiecony jest teoretycznemu i praktycznemu przedstawieniu pakietu Bioconductor,
dedykowanego analizie oraz wizualizacji danych biologicznych, dostepnego bezptatnie na otwartej
licencji GPL. W ramach wykfadéw omowione zostang nastepujgce zagadnienia: wprowadzenie do
Bioconductor / utrwalenie wiedzy nt. typdw zmiennych i operacjach na nich; wczytywania i zapisywania
danych z/ do réznych formatéw i programéw zewnetrznych; przetwarzania danych i tworzenia
raportow; integracji z innymi programami, wybranych procedur statystycznych w R; przeglad i instalacja
dostepnych edytoréw przeglad przydatnych zasobow internetowych; oméwienie aktualnego zasobu
dostepnych pakietow i ich zastosowan, poznanie i praca z wybranymi bibliotekami umozliwiajgcymi
analize i wizualizacje danych genomicznych. Zagadnienia bedg ilustrowane przyktadami z literatury
naukowej. Laboratoria polegajg na analizie prac naukowych oraz na analizie danych biologicznych i
biomedycznych, z nastawieniem na poznanie mozliwosci pakietdw omawianych w czesci wyktadowej i
ich zastosowan. Zakres omawianych pakietéw jest aktualizowany tak, aby uwzglednia¢ najnowsze
osiggniecia i trendy w genomice. Ponadto kazdy student wybiera, opracowuje i prezentuje pakiet /
grupe pakietéw oraz jego mozliwosci, wg scenariusza uzgodnionego z prowadzgcym przedmiot.

Metody dydaktyczne

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

Laboratoria: éwiczenia praktyczne z zakresu analizy danych w Bioconductor, praca z pakietami R, praca
grupowa, dyskusja i analiza problemow

Literatura

Podstawowa

Biecek P. ,,Przetwarzanie danych w programie R""; epub; http://biecek.pl/R/

Biecek P. ,,Wizualizacja i modelowanie""; epub; http://biecek.pl/R/

Uzupetniajgca

1.Biecek P. Przewodnik po pakiecie R. Oficyna Wydawnicza GiS 2017 (wydanie 4), ISBN 978-83-89020-
79-6

Gorecki T. Podstawy statystyki z przyktadami w R. Wydawnictwo BTC 2011, ISBN 978-83-60233-69-6.

Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 100 4,00
Zajecia wymagajace bezposredniego kontaktu z nauczycielem 60 2,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 40 2,00
laboratoryjnych/¢wiczen, przygotowanie do kolokwiéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




