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1. Informacje podstawowe
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Poziom studiéw
drugiego stopnia (mgrinz.)

Profil studiéw
Profil ogélnoakademicki

Forma studiéw
studia stacjonarne

Wymagania wstepne

polski

Obligatoryjnos¢
Obowigzkowy

Blok zajeciowy
Przedmioty specjalnosciowe

brak wymagan

Przedmioty brak przedmiotéw wprowadzajacych
wprowadzajace
Koordynator Monika Rewers, lwona Jedrzejczyk
Okres Forma zaliczenia
Semestr 2 Egzamin

Forma prowadzenia i godziny zajec

Wykfad: 15

Cwiczenia laboratoryjne: 30
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Kod Opis efektow uczenia sie

Wiedza:

W1 Posiada wiedze na temat metod poznania
i zrozumienia genomu, transkryptomu, proteomu
i metabolomu roslin.

W2 Ma specjalistyczng wiedze w zakresie baz danych

sekwencji nukleotydowych i biatkowych.
Umiejetnosci:

ul Posiada umiejetnos¢ wyszukiwania, zrozumienia
i analizy informacji pochodzacych z baz danych
sekwencji nukleotydowych i biatkowych. Potrafi
poréwnywac sekwencje, analizowad i interpretowac
uzyskane wyniki.

u2 Potrafi zastosowa¢ narzedzia bioinformatyczne w celu
optymalizacji prac biotechnologicznych.

Kompetencje spoteczne:

K1 Prawidtowo identyfikuje i rozstrzyga problemy podczas
pracy samodzielnej i w zespole.

Odniesienie
do kierunkowych
efektow uczenia sie

BIO_02_K_WO02,
BIO_02_K_W07

BIO_02_K_WO08

BIO_02_K_U01

BIO_02_K_U03

BIO_02 K K02,
BIO_02_K_K04

3. Tresci programowe

Lp. Tresci programowe

1. Mapowanie genoméw, mapy fizyczne,
cytogenetyczne, restrykcyjne, optyczne, genetyczne,
poréwnawcze i zintegrowane. Metody i strategie
sekwencjonowania genomoéw. Analiza sekwencji
genomdw, genomika funkcjonalna i poréwnawcza.
Techniki badania RNA. Ustalanie funkcji gendéw.
Proteomika. Platformy wykorzystywane w edycji
genomu. Wykorzystanie Al w genomice i proteomice.

2. Wyszukiwanie informacji w bazach nukleotydowych i
biatkowych. Analiza restrykcyjna in silico. Analiza
sekwencji DNA (wyszukiwanie gendéw, promotoréw,
miejsc splicingu, wysp CG, znajdowanie potencjalnych
miejsc wigzania czynnikéw transkrypcyjnych).
Projektowanie reakcji z wykorzystaniem systemu
CRISPR/Cas9. Analiza sekwencji biatek. Poréwnanie
sekwencji biatek. Analiza filogenetyczna. Wizualizacja
molekularna za pomocg PyMol.

Formy zajec

Wyktad

Cwiczenia laboratoryjne

Odniesienie
do charakterystyk
PRK

P7S_WG, P7S_WG_inz,
P7S_WG P7S_WG_inz

P7S_WG P7S_WG_inz

P7S_UW

P7S_UW P7S_UW_inz

P7S_KR, P7S_KR

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, w2

W1, W2, U1, U2, K1

4. Metody prowadzenia zajec, weryfikacji efektow uczenia sie i warunki zaliczenia

Forma zaje¢
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Wyktad

Cwiczenia laboratoryjne

Metody prowadzenia zajec:

Wyktad
Metody (sposoby) weryfikacji: Udziat:
Egzamin pisemny 100%

Warunki zaliczenia przedmiotu:

Uzyskanie co najmniej 51% punktéw potwierdzajacych osiggniecie kazdego z
efektéw uczenia.

Metody prowadzenia zajec:

Cwiczenia laboratoryjne

Metody (sposoby) weryfikacji: Udziat:
Zaliczenie pisemne 80%
Prezentacja 20%

Warunki zaliczenia przedmiotu:

Dwa zaliczenia pisemne w ciagu semestru, prezentacja multimedialna w grupach na

temat wskazany przez prowadzacego. Uzyskanie co najmniej 51% punktéw
potwierdzajgcych osiggniecie kazdego z efektdw uczenia.

Efekt

uczenia Metody (sposoby) weryfikacji

sie dla

grzedmlot Egzamin pisemny Zaliczenie pisemne Prezentacja
W1 X X X

W2 X X X

Ul X X

u2 X X

K1l X

Literatura podstawowa
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6. Naktad pracy studenta - bilans godzin i punktéw ECTS
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Aktywno$¢ studenta

Zajecia prowadzone

z bezposrednim udziatem
nauczyciela akademickiego
lub innych oséb
prowadzacych zajecia

Wyktad

Cwiczenia laboratoryjne

Przygotowanie prezentacji multimedialnej
Przygotowanie do egzaminu
Praca wtasna studenta
Przygotowanie do zaliczenia
Konsultacje
taczny nakiad pracy studenta

Liczba punktéw ECTS

* Godzina (dydaktyczna) oznacza 45 minut
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Obcigzenie
studenta
Liczba godzin

15

30

10
15
10
5
85
3

474



