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Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten modut powinien posiada¢ podstawowg wiedze z zakresu biologii molekularnej,
a takze programowania i analizy bioinformatycznej sekwencji biologicznych. Powinien posiadaé
umiejetnos¢ rozwigzywania podstawowych problemow biologicznych i bioinformatycznych, testowania i
poprawiania btedow w zaimplementowanych przez siebie programach oraz pozyskiwania informacji ze
wskazanych zrodet i korzystania z baz danych. Ponadto w zakresie kompetencji spotecznych student musi
prezentowac takie postawy, jak uczciwo$¢, odpowiedzialnosé, wytrwatosé, ciekawos$¢ poznawcza,
kreatywno$¢, kultura osobista, szacunek dla innych ludzi.



Cel przedmiotu

1. Przekazanie studentom podstawowej wiedzy dotyczgcej analizy danych pochodzacych z sekwenatorow
DNA, mikromacierzy oraz spektrometrow masowych, o podstawowych formatach danych uzyskiwanych z
maszyn wysokoprzepustowych oraz zapoznanie z narzedziami do przetwarzania i analizy takich danych. 2.
Rozwijanie u studentéw umiejetnosci rozwigzywania probleméw zwigzanych z przetwarzaniem oraz
analizg danych. 3. Ksztattowanie u studentéw umiejetnosci pracy zespotowej oraz samodzielnosci w
rozwigzywaniu problemow.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Rozumie podstawowe zjawiska i procesy biologiczne, a ich interpretacje opiera na podstawach
empirycznych, wykorzystujgc metody matematyczne, w tym statystyczne

2. Zna podstawowe metody, techniki wysokoprzepustowe i narzedzia wykorzystywane w procesie
rozwigzywania zadan bioinformatycznych, gtdwnie o charakterze inzynierskim

3. Zna wybrane metody stosowane w biologii molekularnej, w tym metody wykorzystujgce technologie
wysokoprzepustowe

4. Zna trendy rozwojowe bioinformatyki

Umiejetnosci:

1. Potrafi pozyskiwac¢ informacje z literatury, baz danych oraz innych wiasciwie dobranych zrédet, takze
w jezyku angielskim

2. Potrafi stosowac podstawowe techniki i narzedzia informatyczne do rozwigzywania problemoéw
biologicznych, oceniaé ich przydatnosc

3. Pod kierunkiem opiekuna naukowego potrafi stosowaé metody analityczne, symulacyjne oraz
eksperymentalne do formutowania i rozwigzywania zadan badawczych

4. Wie jak zastosowac podstawowe metody statystyczne oraz algorytmy i techniki informatyczne do
opisu procesow biologicznych i analizy danych

5. Potrafi dostrzega¢ systemowe i pozatechniczne aspekty podejmowanych zadan bioinformatycznych

Kompetencje spoteczne:

1. Jest gotow do okreslania priorytetow stuzgcych realizacji zadania zdefiniowanego przez siebie lub
innych

2. Rozumie, ze w bioinformatyce wiedza i umiejetnosci bardzo szybko stajg sie przestarzate - rozumie
potrzebe uczenia sie przez cate zycie.

3. Potrafi wspétdziatac i pracowaé w grupie, przyjmujgc w niej rozne role w szczegdlnosci podczas
realizacji projektow informatycznych.

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 dyskusiji 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 sktadajgce sie z 5 pytan / zadanh 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 punktow. 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 wyktadow,
wskazanego przez prowadzgcego i uzyskania pozytywnej oceny za to opracowanie

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

* ocena kohcowa stanowi srednig oceny z opracowania i przedstawienia publikacji naukowych oraz ocen
za wykonanie poszczegoélnych ¢wiczen praktycznych. Za kazde ¢wiczenie / opracowanie mozna otrzymac
maksymalnie 5 punktéw (3 pkt = ocena dst; 4 pkt = ocena db, 5 pkt = ocena bdb)



Tresci programowe

Program wyktadu obejmuje nastepujgce zagadnienia:

* Podstawy analizy danych proteomicznych oraz lipidomicznych, zasad dziatania poszczegolnych
typdw spektrometrow masowych, metod jonizacji czgsteczek, rodzajow detektoréw i analizatoréw jonow
oraz danych jakie produkowane sg w wyniku analizy probek za pomocg metod spektrometrycznych.

* Roézne rodzaje mikromacierzy, przeprowadzenie analizy od pojedynczego

punktu na mikromacierzy do macierzy ekspresji genow.

* Rézne rodzaje normalizacji danych, analiza statstyczna, klastrowanie genéw oraz klasyfikacja prébek.
* Sekwencjonowania DNA, formaty plikéw wynikowych i podstawowe miary jako$ci sekwencjonowania.
* Pojecie genomu referencyjnego. Mapowanie odczytow do genomu referencyjnego z wykorzystaniem
réznych programow. Analiza jako$ci mapowania i formaty plikow wyjsciowych.

* Wykrywanie wariantéw genetycznych (somatic and germline) - oméwienie potoku przetwarzania danych,
narzedzia do kontroli jakosci, formaty plikow wyjsciowych.

* Asemblacja de-novo - podstawowe pojecia i algorytmy.

* Wykrywanie wariantéw strukturalnych - rodzaje wariantéw, rodzaje metod i podstawowe narzedzia.

* Analizy RNA-seq - zatozenia, narzedzia, formaty plikéw, sposoby normalizacji wynikéw, alternatywny
splicing gendw.

* Sekwencjonowanie trzeciej generacji - oméwienie technologii, podstawowych zatozen, probleméw i
metod analizy danych. Porownanie metod sekwnecjonowania kroétkich i dlugich odczytéw.

Tematyka zaje¢

Program wyktadu obejmuje nastepujgce zagadnienia:

(1) Podstawy analizy danych proteomicznych oraz lipidomicznych, zasad dziatania poszczegdélnych
typdw spektrometrow masowych, metod jonizacji czgsteczek, rodzajow detektoréw i analizatoréw
jonéw oraz danych jakie produkowane sg w wyniku analizy prébek za pomocg metod
spektrometrycznych. (2) R6zne rodzaje mikromacierzy. (3) Przeprowadzenie analizy od pojedynczego
punktu na mikromacierzy do macierzy ekspresji genow. (4) R6zne rodzaje normalizacji danych, analiza
statstyczna, klastrowanie gendéw oraz klasyfikacja probek. (5) Wprowadzenie do sekwencjonowania
DNA. (6) Standardowe formaty plikbw wynikowych i podstawowe miary jakosci sekwencjonowania. (7)
Pojecie genomu referencyjnego. Mapowanie odczytéw do genomu referencyjnego z wykorzystaniem
réznych programow. Analiza jakosci mapowania i formaty plikow wyjsciowych.(8) Wykrywanie
wariantow genetycznych (somatic and germline) - omdwienie potoku przetwarzania danych, narzedzia
do kontroli jakoséci, formaty plikéw wyjsciowych. (9) Asemblacja de-novo - podstawowe pojecia i
algorytmy. (10) Wykrywanie wariantow strukturalnych - rodzaje wariantow, rodzaje metod i
podstawowe narzedzia. (11). Analizy RNA-seq - zatozenia, narzedzia, formaty plikéw, sposoby
normalizacji wynikow, alternatywny splicing genow.(12) Sekwencjonowanie trzeciej generaciji -
omowienie technologii, podstawowych zatozen, problemow i metod analizy danych. Poréwnanie metod
sekwnecjonowania krotkich i dtugich odczytow.

Cwiczenia laboratoryjne prowadzone sg w formie pietnastu dwugodzinnych zaje¢ odbywajgcych sie w
laboratorium komputerowym. Pierwsze zajecia przeznaczone sg na zapoznanie studentow z zasadami
uzytkowania laboratorium i zaliczania ¢wiczen. Cwiczenia realizowane sg przez dwuosobowe zespoty
studentéw. Program zajec¢ laboratoryjnych obejmuje nastepujgce zagadnienia:

(1) Analiza danych spektrometrycznych za pomocg popularnych i powszechnie uzywanych aplikacji
komputerowych oraz baz danych. (2) Wykorzystanie biblioteki BioTools dla jezyka R do pisania
dedykowanych skryptéw analizy danych pochodzgcych z eksperymentéw spektrometrycznych. (3)
Analiza danych mikromacierzowych (4) Wykorzystanie roznych pakietéw jezyka R, w tym Bioconductor
w celu normalizacji danych, analizy ekspresji roznicowej oraz prezentacji wynikdw na wykresach. (5)
Podstwowa analiza jakosci danych sekwencjonowania - ocena jako$ci, filtrowanie. (6) Wykorzystanie
programow do mapowania odczytéw do genomu referencyjnego. Omaoéwienie funkcjonalnosci programu
samtools - konwersja typow, filtrowanie zmapowanych odczytéw. (7) Wykorzystanie pakietu GATK do
wykrywania wariantow genetycznych. Roznice miedzy analizami somatic i germline. Filtrowanie
wariantow, praca z plikami gvcf.(8) Wykrywanie wariantéw strukturalnych - podstawowe algorytmy.(9)
Asemblacja de-novo - przyktad asemblacji i ocena jakosci uzyskanego wyniku. (10) RNA-seq -
przeprowadzenie przyktadowego eksperymentu obliczeniowego, rodzaje normalizacji, detekcja genow
dla ktérych wystepuje istotna statystycznie roznica w ekspresji genéw. (11) Sekwencjonowanie trzeciej
generaciji - formaty plikow, podstawowe narzedzia oceny jakosci, mapowania do genomu
referencyjnego.

Metody dydaktyczne



Wyktad ilustrowany prezentacjg multimedialng zawierajgcg omawiane tresci programowe, wzbogacone
przyktadami;
Laboratoria: éwiczenia praktyczne z zakresu analizy danych , prezentacje, dyskusja, praca grupowa
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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 kolokwiéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




