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Zatozenia, cele i opis zajec:

Genomika jest szybko rozwijajacg sie nauka, ktéra zajmuje sie analizag genoméw
organizmoéw. Wyrdznia sie dwa podstawowe dziaty genomiki - genomike strukturalng i
genomike funkcjonalng. Genomika strukturalna zajmuje sie przede wszystkim
badaniem struktury i ewolucji genomoéw zas genomika funkcjonalna poznawaniem ich
funkcji, a jej gtownymi dziatami s3 transkryptomika, proteomika i metabolomika. Innym
szybko rozwijajagcym sie dziatem genomiki jest metagenomika. Przedmiot obejmuje
czes¢ wyktadowgq i ¢wiczeniowa. W ramach wyktadow przedstawiane sg gtowne dzialy,
metody i koncepcje genomiki zaréwno strukturalnej jak i funkcjonalnej. Czes¢
¢wiczeniowa poswiecona jest wybranym metodom analizy genomoéw.

Tematyka wyktadéw: (1) Definicja, historia i giownie dziaty genomiki strukturalnej i
funkcjonalnej. (2) Metagenomika. (3) Wielkos¢ genomdéw, cytogenomika i mapowanie
fizyczne genomdéw. (4) Wysokoprzepustowe technologie mapowania genetycznego.
Mapowanie asocjacyjne. (5) Architektura genomdw i ich ztozonosc¢ - wybrane przyktady.
(6) Strategie sekwencjonowania genomoéw. Biblioteki dtugich fragmentéw DNA.
Sktadanie i adnotacja genomdéw.(7) Technologie sekwencjonowania i
resekwencjonowania genomoéw: Sanger, 454, lllumina, SOLID, lon Torrent, PacBio,
Oxford Nanopore i inne. (8) Analiza transkryptoméw: mikromacierze, RNA-seq, Chip-
seq i miRNA-seq. (9) Proteomika i jej gtowne dzialy. Metody badawcze proteomiki:
elektroforeza 2D i spektrometria mas, mikromacierze biatkowe. (10) Badanie interakgcji
biatkowych in vitro i in vivo. Prezentacja fagowa, drozdzowe systemy hybrydowe (Y2H i
inne), chromatografia powinowactwa, FRET i BiFC. Sieci interakcji biatkowych. (11)
Ztozonos$¢ metabolomu i podstawowe metody wykorzystywane w metabolomice. (12)
Wprowadzenie do biologii systemoéw.

Tematyka ¢wiczen: (1) Szkolenie z obstugi MOODLE, Izolacja HMW DNA wykorzystanie
do sekwencjonowania i tworzenia bibliotek BAC, przeglad wektorow do konstrukcji
bibliotek BAC, elektroforeza pulsacyjna PFGE (2) Sktadanie genomdw i adnotacja
strukturalna: assembling genomu, maskowanie sekwencji powtarzalnych, identyfikacja
elementéow regulatorowych, ewaluacja i konsolidacja predykcji. (3) Adnotacja
funkcjonalna i klasyfikacja ontologiczna gendw. Przyczyny btedéw w adnotacji
funkcjonalnej. (4) Analiza strukturalna i funkcjonalna biatek. (5) Analiza danych RNA-
seq i identyfikacja gendw ulegajacych zmienionej ekspresji (program CLC Genomics

Workbench).
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Metody dydaktyczne:

Wyktady z wykorzystaniem prezentacji multimedialnych, demonstracje laboratoryjne, ¢wiczenia w pracowni
bioinformatycznej, wykorzystanie systemu e-learnigowego, mozliwos¢ wykorzytsania ksztatcenia na odlegtos¢ w
przypadkach koniecznych

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Wymagania formalne: Genetyka, inzynieria genetyczna, biologia molekularna, podstawy bioinformatyki, zatozenia
wstepne: Student powinien zna¢ podstawy genetyki, biologii molekularnej, inzynierii genetycznej oraz bioinformatyki
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Tresci programowe zapewniajgce
uzyskanie efektéw uczenia sie:

Gtéwne dziaty, metody i koncepcje genomiki zaréwno strukturalnej (badaniem struktury i ewolucji genomoéw) jak i
funkcjonalnej (transkryptomika, proteomika i metabolomika). Zagadnienia takie jak:) Metagenomika. Wielko$¢
genomow, cytogenomika i mapowanie fizyczne genoméw. Wysokoprzepustowe technologie mapowania genetycznego.
Mapowanie asocjacyjne. Architektura genoméw i ich ztozonos¢. Strategie sekwencjonowania genomow. Biblioteki dtugich
fragmentow DNA. Sktadanie i adnotacja genomow. Technologie sekwencjonowania
i resekwencjonowania genomow: Sanger, 454, lllumina, SOLID, lon Torrent, PacBio, Oxford Nanopore i inne.
Analiza transkryptomoéw: mikromacierze, RNA-seq, Chip-seqi miRNA-seq. Proteomikai jej gtéwne dziaty. Metody
badawcze proteomiki: elektroforeza 2D i spektrometria mas, mikromacierze biatkowe. Badanie interakcji biatkowych in
vitro i in vivo. Prezentacja fagowa, drozdzowe systemy hybrydowe (Y2H i inne), chromatografia powinowactwa, FRET i BiFC.
Sieci interakcji biatkowych. Ztozono$¢ metabolomui podstawowe metody wykorzystywane w metabolomice.
Wprowadzenie do biologii systeméw

Sposob weryfikacji efektow uczenia
sie:

Efekt W1-3 - egzamin pisemny; Efekt W3, U1, U2 — kolokwium pisemne.

Efekt U1, U2, K1 - projekt dotyczacy wykonania adnotacji strukturalnej i funkcjonalnej na danych genomowych.
Efekt W1-3, U1-2, K1 — zaliczenie lekcji e-learnig i zadan na platformie MOODLE

mozliwos¢ wykorzytsania ksztatcenia na odlegtos¢ w przypadkach koniecznych

Szczegoty dotyczace sposobow
weryfikacji i form dokumentacji
osiggnietych efektow uczenia sie:

Tres$é pytan z egzaminu pisemnego, tresci kolokwium, tres¢ opracowania analizy bioinformatycznej danych genomicznych,
zaliczenia lekgji e-learnigowych i zadan na platformie MOODLE

Elementy i wagi majace wptyw
na ocene koricowa:

Do weryfikacji efektéw ksztatcenia stuza:

1. Ocena z egzaminu pisemnego.

2. Ocena z kolokwium.

3. Ocena opracowania analizy bioinformatycznej genomu.
4. Ocena z zaliczenia zadan i lekcji e-learningowych

Dla kazdego z tych elementéw okreslana jest maksymalna liczba punktéw do uzyskania. Student, ktéry uzyskat z kazdego
elementu (1, 2, 3 i 4) przynajmniej 50% punktéw zalicza przedmiot. Wystawiane s oceny z czesci ¢wiczeniowej i z czesci
wyktadowej w zaleznosci od uzyskanych punktow (skala ponizej). Ocena koricowa jest Srednig ocen z czesci ¢wiczeniowej i
wyktadowej. Skala stosowana podczas wystawiania ocen: 51-60% pkt ocena 3.0, 61-70% pkt ocena 3.5, 71-80% pkt ocena
4.0, 81-90% pkt ocena 4.5, 91-100% pkt ocena 5.0.

Miejsce realizacji zajec:

Sala wyktadowa, laboratorium biologii molekularnej i genomiki, pracownia bioinformatyczna, platforma MOODLE

Literatura podstawowa i uzupetniajaca23):

1. Brown TA, Genomy. Wydawnictwo Naukowe PWN; wydanie II, 2009.

2. Lesk A. Introduction to Genomics. Wydawnictwo Oxford University Press, 2007.

3. Campbell A.M., Heyer L.J. Discovering Genomics, Proteomics and Bioinformatics. Wydawnictwo Benjamin Cummings; wydanie Il, 2006.
4, Briat J.F. Functional Plant Genomics. Wydawnictwo: Science Publishers, 2007.

5. Polecane na biezgco przez prowadzacego artykuty z pism naukowych krajowych i zagranicznych.

UWAGI

*) 3 — zaawansowany i szczegotowy, 2 — znaczacy, 1 — podstawowy.




Wskazniki ilosciowe charakteryzujgce modut/przedmiot:
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