POLITECHNIKA POZNANSKA

EUROPEJSKI SYSTEM TRANSFERU I AKUMULACII PUNKTOW (ECTS)

KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Proteomika [S1Bioinf1>PROT]

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/Semestr

Bioinformatyka 3/5

Studia w zakresie (specjalnosc) Profil studiow

- ogolnoakademicki

Poziom studiow Jezyk oferowanego przedmiotu
pierwszego stopnia polski

Forma studiow Wymagalnosc¢

stacjonarne obligatoryjny

Liczba godzin

Wyktad Laboratorium Inne (np. online)
0 0 0

Cwiczenia Projekty/seminaria

30 0

Liczba punktéw ECTS

2,00

Koordynatorzy Wyktadowcy

t ukasz Marczak

Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten modut powinien posiada¢ podstawowg wiedze o roli biatek w organizmach.
Powinien posiada¢ umiejetnosc¢ rozwigzywania podstawowych problemow dotyczgcych prozni oraz fizyki
powstawania i rozdziatu jonow.

Cel przedmiotu

1. Przekazanie studentom postawowej wiedzy o analizie jakosciowej (identyfikaciji), ilosciowej biatek oraz
mozliwos$ciach ich profilowania. 2. Zapoznanie studentéw z metodami analitycznymi stosowanymi do
rozdziatu i identyfikacji biatek — spektrometria mas. 3. Rozwiniecie u studentéw umiejetnosci korelacji
danych z poziomu molekularnego opisujgcego biatka z danymi uzyskiwanymi na innych poziomach, na
przyktad: transkryptom i metabolom. 4. Wyksztatcenie u studentéw $wiadomosci o koniecznosci
wykorzystania metod statystycznych oraz informatycznych do interpretacji uzyskiwanych danych
analitycznych. 5. Zapoznanie z praktycznym wykorzystaniem réznych technik spektrometrii mas do analizy
biatek.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:
W wyniku przeprowadzonych zaje¢ student:



- rozumie podstawowe zjawiska i procesy biologiczne z zakresu badan biatek, a ich interpretacje opiera
na podstawach empirycznych, wykorzystujgc metody matematyczne, w tym statystyczne,

- zna budowe i wkasciwosci podstawowych typdw makroczgstek biologicznych i ich elementow
sktadowych,

- zna podstawy biochemiczne gtéwnych szlakéw metabolicznych,

- zna wybrane metody i techniki stosowane w badaniach biatek, w tym metody wykorzystujgce
technologie wysokoprzepustowe,

- zna podejscia do analizy strukturalnej biopolimerow.

Umiejetnosci:

W wyniku przeprowadzonych zajeé student:

- potrafi integrowaé uzyskane informacje na poziomie proteomu i metabolomu, a takze wyciggac¢
wnioski oraz formutowac i uzasadnia¢ swoje opinie w zakresie oddziatywan pomiedzy biatkami oraz
metabolitami,

- wykonuje proste pomiary i dodwiadczenia laboratoryjne z zakresu technik analiz proteomicznych i
metabolomicznych, potrafi zintepretowac ich wyniki,

- stosuje metody analityczne do ilosciowego i jakosciowego oznaczania biatek, ocenia ich przydatnosg¢,
- dostrzega systemowe i pozatechniczne aspekty podejmowanych zadan bioinformatycznych.

Kompetencje spoteczne:

W wyniku przeprowadzonych zaje¢ student:

- rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie i podnoszenia swoich kompetencji,
- potrafi wspotdziataé i pracowac w grupie, przyjmujgc w niej rézne role.

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

Ocena wiadomosci i umiejetnosci zwigzanych z wykonaniem oraz interpretacjg analiz metodami MS i
elektroforezy, weryfikacja zdobytej wiedzy poprzez kolokwium — test wyboru. Kolokwium odbedzie sie
po zapoznaniu studentéw z zasadami pracy na spektrometrze masowym oraz regutami interpretaciji
zarejestrowanych widm masowych. Ocenianie na kolejnych zajeciach odpowiedzi ustnych —
premiowanie przyrostu umiejetnosci postugiwania sie poznanymi zagadnieniami. Zestawienie ocen
wystawionych w trakcie semestru w Sredniej wazonej: udziat w dyskusji o przekazanej wiedzy na
poprzednich zajeciach 20% oceny, wynik uzyskany na kolokwium po czesci zaje¢ 25%, kolokwium
koncowe w formie pisemnej, test wyboru 55%.

Tresci programowe

Program ¢wiczen obejmuje nastepujgce zagadnienia.

1. Techniki spektrometrii mas stosowane do analizy biopolimerow (peptydy, biatka, kwasy
nukleinowe) w materiale biologicznym (6 godzin):

* Metody jonizacji wykorzystywane do analizy probek

* Metody tgczenia technik chromatograficznych ze spektrometrami mas wykorzystywane do
analizy mieszanin (chromatografia gazowa i cieczowa, elektroforeza kapilarna)

» Tandemowa spektrometria mas z kolizyjnie indukowang fragmentacjg (CID MS/MS lub MSn) —w
badaniach proteomicznych i metabolomicznych)

2. Zastosowania desorbcyjnych metod jonizacji (ESI, APCI, Maldi) z wykorzystaniem tandemowej
spektrometrii mas do analizy strukturalnej biopolimerow (cukry, biatka, kwasy nukleinowe) (7 godzin):
* Bottom-up proteomics — zastosowania elektroforezy 2D oraz spektrometrii mas do analizy
proteomicznej (LC/MS i LC/MS/MS lub 2D LC/MS/MS)

» Shotgun proteomics — metody identyfikacji biatek z wykorzystaniem systemow 2D LC/MS/MS

» Top-down proteomics — identyfikacja biatek przy zastosowaniach ultra wysokiej rozdzielczo$ci
analizatorow MS oparta na weryfikacji mas czgsteczkowych biatek i dalej zastosowaniach technik
MS/MS do analizy sekwencji otrzymywanych fragmentow

* Analiza ilosciowa biatek — ICAT, SILAC, iTRAQ i katalizowane trypsyng znaczenie tlenem 180

* Analiza profili metabolitow pierwotnych i wtérnych metodami spektrometrii mas

3. Przyktady praktycznych zastosowan technik spektrometrii mas do identyfikacji i badan nad rolg i
funkcjg produktow naturalnych oraz biopolimerow (gtéwnie biatek). Zastosowanie bezposredniego
wprowadzania probek lub wykorzystanie potgczen technik separacyjnych. Profilowanie metabolitéw
pierwotnych i wtérnych w probkach materiatu biologicznego. (7 godzin):



* Okreslanie funkciji biatek z wykorzystaniem technik MS

* Analiza oddziatywan biatek przy pomocy technik MS

» Poszukiwanie biomarkeréw chordb przy wykorzystaniu technik MS

» Diagnozowanie choréb genetycznych metodg profilowania ptynéw fizjologicznych przy

wykorzystaniu metod GC/MS i LC/MS

* Mozliwosci zastosowan technik MS podczas realizacji projektéw badawczych z zakresu
biotechnologii

Dodatkowo cztery dwu-i-pétgodzinne zajecia odbywajg sie w laboratorium spektrometrii mas. Pierwsze
zajecia przeznaczone sg na zapoznanie studentéw z wykorzystaniem spektrometréw mas do analiz
proteomicznych. Pozostate realizowane sg z wykorzystaniem spektrometrow mas przystosowanych do
analiz metabolomicznych. Cwiczenia realizowane sg przez siedmioosobowe zespoty studentéw. Program
¢wiczenh w laboratorium obejmuje nastepujgce zagadnienia: przygotowanie materiatu biologicznego do
analiz metodami elektroforezy 2D, wykonanie elektroforetogramdéw, trawienie biatek oraz analize
prébek metodami MS. W drugiej czesci ¢wiczeh wykonane zostang analizy metabolomiczne materiatu
biologicznego metodami GC/MS.

Tematyka zaje¢
brak

Metody dydaktyczne

Cwiczenia: pokaz multimedialny, éwiczenia praktyczne w laboratorium - praca w zespole, demonstracja.

Literatura

Podstawowa

1. Spektrometria mas — podrecznik dla chemikéw i biochemikéw, R.A.W. Johnstone i M.E. Rose,
PWN 2001.

2. Spektrometria mas, E. De Hoffmann, J. Charette, V. Stroobant, Wydawnictwo Naukowo
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3. Spektrometria mas, P. Suder, J. Silberring red., Wydawnictwo Uniwersytetu Jagiellonskiego,
2006.

4. Proteomika, J.Silberring red., Wydawnictwo Uniwersytetu Jagiellonskiego, 2008.

5. Proteomika i metabolomika, J. Silberring, A. Drabik, A. Kraj, Wydawnictwa Uniwersytetu
Warszawskiego 2011.

Uzupetniajgca

1. Handbook of Proteomic Methods, P.M. Conn Ed., Humana Press 2003.

2. Introduction to mass spectrometry, 4th Edition, J.T Watson i O.D. Sparkman, Wiley 2008.

Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 50 2,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 30 1,50
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 20 0,50
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidow/egzaminu,
wykonanie projektu)




