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Informacje podstawowe

Nazwa przedmiotu

Genomika stosowana

Prowadzacy Dr Pawel Dabrowski-Tumanski
Wydziat Biologii i Nauk o Srodowisku
Kierunek Biotechnologia
Poziom studiéw IT stopien

Profil studiow ogolnoakademickim
Forma studiéw stacjonarne

Modutl specjalnosciowy/$ciezka
(Jesli dotyczy)

Dyscyplina naukowa, do ktorej
odnosza sie efekty uczenia si¢

nauki chemiczne

Przedmiot obowiazuje od roku

akademickiego 2026/2027
Rok studiow 1
Semestr I
Jezyk wyktadowy polski

Status przedmiotu
(obowigzkowy, obowigzkowy z
grupy do wyboru)

Obowigzkowy z grupy do wyboru

Odniesienie do kierunkowych
efektow uczenia sie (symbole)

Wyklad: BIO2 W06
Cwiczenia: BIO2 U04, BIO2 U09

o Wyktad
Rodzaj zajec¢ Cwi};zenia
' _ Wyktad: 30h
Liczba godzin C'wi}(]:zenia: 30h
Wyktad: 2

Liczba ECTS

Cwiczenia 2

Wymagania wstgpne

podstawy biologii molekularnej i genetyki
podstawowa znajomos$¢ bioinformatyki (np. kurs
,Bioinformatyka i cheminformatyka)

Opis i cele przedmiotu

Celem przedmiotu jest poglebienie wiedzy z zakresu analizy 1
interpretacji danych genomowych w konteks$cie zastosowan
biologicznych, biotechnologicznych i medycznych.

Student poznaje:

nowoczesne technologie genomowe i ich ograniczenia,
praktyczne pipeline’y analizy danych,

metody interpretacji zmienno$ci genomowej,
zastosowania genomiki w badaniach populacyjnych i
klinicznych,

role sztucznej inteligencji w analizie danych
biologicznych.
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Szczegblny nacisk potozony jest na:
e rozumienie danych eksperymentalnych,
e interpretacje wynikow analiz,
e krytyczng ocen¢ metod i ich ograniczen.

Tresci programowe — wyklad

Temat/blok zajec: Liczba godzin
1. | Wprowadzenie do genomiki stosowanej i technologii sekwencjonowania 2
2. | Pipeline analizy danych genomowych 2
3. | Identyfikacja wariantow genetycznych 2
4. | Interpretacja wariantow 2
5. | RNA-seq — projektowanie i analiza 2
6. | Regulacja ekspresji genow 2
7. | Epigenomika — metody i dane 2
8. | Dostgpnos¢ chromatyny 2
9. | Organizacja 3D genomu 2
10. | Genomika pojedynczych komorek 2
11. | Metagenomika 2
12. | Genomika populacyjna i GWAS 2
13. | Pangenomika 2
14. | Sztuczna inteligencja w genomice 2
15. | Biobanki i genomika w badaniach klinicznych 2
Lacznie godzin: 30
Tresci programowe — ¢wiczenia
Temat/blok zajec: Liczba godzin

1. | Wprowadzenie do srodowiska analizy danych genomowych 2
2. | Kontrola jakosci danych sekwencjonowania 2
3. | Mapowanie odczytow do genomu referencyjnego 2
4. | Identyfikacja wariantow (variant calling) 2
5. | Adnotacja i interpretacja wariantow 2
6. | Analiza danych RNA-seq 2
7. | Analiza réznicowej ekspresji 2
8. | Analiza danych metylacji DNA 2
9. | Analiza dostepno$ci chromatyny (ATAC-seq) 2
10. | Analiza danych single-cell 2
11. | Analiza danych metagenomicznych 2
12. | Analiza danych GWAS 2
13. | Wprowadzenie do analizy pangenomu 2
14. | Wprowadzenie do narzedzi Al w analizie danych 2
15. | Projekt konicowy — integracja danych 2
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‘ Lacznie godzin: ‘ 30
Opis przedmiotowych efektow uczenia si¢
i sposoby ich weryfikacji
. Opis przedmiotowych Sposoby
Kierunkowe efektow uczenia si¢ weryfikacji
efekty uczenia sig Student... efektéw uczenia si¢
Symbol (wylgcznie czasownikami operacyjnymi - | (np.: kolokwium
ofektu (zgodne z programem czynnosci, ktore da si¢ zweryfikowac, pisemne, egzamin ustny,
na BIPUKSW) mierzalne; w nawiasie nalezy poda¢ egzamin pisemny,
numery tematow zajeé, ktore realizuj sprawozdanie,
Absolwent... 4 dan é/ie/,ct) y4 prezentacja na
(zna i rozumie/potrafi/jest gotow) Y zajeciach, raport,
projekt indywidualny,
Student... grupowy.)
PEU Wi1: Student opisuje
metody  bioinformatyczne i | architekture systemow przetwarzania
cheminformatyczne oraz zasady | danych dla danych NGS,
BIO2 W06 p.rzetw'arzanla i anah;y danych uwzgl@dn%ajqc etapy konjtroh Jakosck Kolokwium pisemne
biologicznych i chemicznych, w | mapowania oraz identyfikacji
tym ich znaczenie dla | wariantoéw genetycznych i réznicowej
interpretacji wynikow badan ekspresji (W1, W2, W3, W5, C2, C3,
C4, C6).
. . PEU Ul: Student samodzielnie
wykorzystywaé  specjalistyczne — .
4 .. . | przeprowadza kompleksowa analizg
narzedzia bioinformatyczne i :
cheminformatyczne do analizy danych genomicznych (np. RNA-scq, Prezentacja na
BIO2 U04 . .~ | ATAC-seq lub GWAS) przy uzyciu e
danych, modelowania procesow R R . zajeciach
oraz rozwiazywania probleméw narzedzi linii komend i srodowisk
badawezvch programistycznych (C1, C7, C9, C10,
Y C12, C15).
samodzielnie planowac 1 | PEU_KI1: Student wykazuje zdolno$¢
realizowa¢ proces uczenia si¢ | do krytycznej analizy najnowszych
przez cate zycie, aktualizowac¢ | doniesien z zakresu genomiki
wiedze oraz rozwija¢ | pojedynczych komorek oraz Al, Prezentacja na
BIO2 U09 . . ) S L
- kompetencje zawodowe 1 | potrafigc wskaza¢ nowe narzedzia i zajeciach
badawcze, w tym poprzez analiz¢ | bazy =~ danych  niezbedne  do
literatury naukowej 1 udziat w | aktualizacji warsztatu badawczego
dziatalnos$ci naukowej (W10, W14, W15, C14).
Metody dydaktyczne
(dostosowane do przedmiotowych efektow uczenia sie)
wyktad  informacyjno-problemowy prowadzony z  wykorzystaniem  prezentacji

multimedialnych; przedstawienie nowoczesnych technologii genomowych i pipeline’éw
analizy danych NGS; analiza etapéw kontroli jako$ci, mapowania odczytow, identyfikacji 1
interpretacji wariantéw genetycznych; omawianie metod analizy RNA-seq, epigenomiki,
dostepnosci chromatyny, organizacji 3D genomu, genomiki pojedynczych komorek,
metagenomiki, genomiki populacyjnej, GWAS i pangenomiki; prezentacja zastosowan
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sztucznej inteligencji w genomice; analiza przypadkéw dotyczacych zastosowania danych
genomowych w badaniach biologicznych, biotechnologicznych i klinicznych; dyskusja
dotyczaca mozliwosci 1 ograniczen poszczegdlnych metod oraz krytyczna interpretacja
wynikow.

¢wiczenia komputerowe o charakterze praktycznym, problemowym i projektowym; praca z
rzeczywistymi lub modelowymi zbiorami danych genomowych; kontrola jakosci danych
sekwencjonowania; mapowanie odczytow do genomu referencyjnego; identyfikacja,
adnotacja 1 interpretacja wariantow; analiza danych RNA-seq, roznicowej ekspresji, metylacji
DNA, ATAC-seq, single-cell, metagenomiki i GWAS; wykorzystanie narzedzi linii komend,
srodowisk programistycznych, baz danych i narzedzi Al; samodzielne wyszukiwanie 1 analiza
aktualnej literatury naukowej; krytyczna ocena metod i ich ograniczen; przygotowanie
projektu koncowego integrujacego rézne typy danych oraz prezentacja i interpretacja
uzyskanych wynikow.

Opis nakladu pracy studenta w ECTS — wyklad

Kontakt z Akt ., Liczba Razem liczba
prowadzacym A godzin | godzin/ECTS
: udzial w zaje¢ciach 30
b Sred
czpostednt udziat w zaliczeniach poza zajeciami 0 307,20
raca wlasna przygotowanie do zajec 10 20/0.80
P przygotowanie do zaliczenia 10 ’

Opis nakladu pracy studenta w ECTS — ¢wiczenia

Kontakt z Ak ., Liczba Razem liczba
prowadzacym tywnose godzin godzin / ECTS
, . udziat w zajg¢ciach 30
bezposredni udziat w zaliczeniach poza zajgciami 0 307,20
praca wlasna przygotowanie do zajgé 10 25/0.80
przygotowanie do zaliczenia 10 ’

Kryteria oceny koncowej

(Opis sktadowych oceny koncowej zajeé, rozktad procentowy lub punktowy, informacja o
dopuszczalnej liczbie nieobecnosci, inne kryteria)

e projekt koncowy: 40%
e sprawozdania z ¢wiczen: 30%
e kolokwia / testy: 30%

Efekty uczenia si¢ w zakresie wiedzy:
3,0 — Student posiada podstawowa wiedze dotyczacg technologii genomowych oraz
przetwarzania danych NGS. Opisuje podstawowe etapy pipeline’u analizy danych
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genomowych, w tym kontrole jakos$ci, mapowanie odczytow, identyfikacje wariantow i
analiz¢ ekspresji gendw. Rozpoznaje podstawowe zastosowania wybranych metod
genomowych.

4,0 — Student posiada dobra i uporzadkowang wiedze dotyczaca technologii genomowych 1
metod analizy danych. Wyjasnia zasady analizy wariantow, RNA-seq, danych
epigenomicznych, single-cell, metagenomicznych 1 populacyjnych oraz poprawnie
interpretuje znaczenie poszczegolnych etapow pipeline’u analitycznego.

5,0 — Student posiada bardzo dobrg i poglgbiong wiedze dotyczaca wspdtczesnej genomiki.
Poréwnuje technologie 1 metody analizy danych genomowych, dobiera wiasciwe podejscie
do okreslonego problemu badawczego, krytycznie ocenia ograniczenia metod oraz
interpretuje  znaczenie  uzyskanych  wynikow ~w  badaniach  biologicznych,
biotechnologicznych i medycznych.

Efekty uczenia si¢ w zakresie umiejetnosci:

3,0 — Student przy czesciowym wsparciu prowadzgcego wykorzystuje podstawowe narzgdzia
bioinformatyczne do analizy danych genomowych. Wykonuje podstawowe etapy analizy
danych, interpretuje najwazniejsze wyniki oraz korzysta z literatury naukowej, dokumentacji
narzedzi i baz danych potrzebnych do rozwigzania problemu badawczego. Rozumie potrzebe
aktualizowania wiedzy i1 rozwijania wlasnych kompetenc;ji.

4,0 — Student samodzielnie wykorzystuje specjalistyczne narz¢dzia bioinformatyczne do
analizy danych genomowych, przeprowadza wybrane analizy m.in. RNA-seq, ATAC-seq,
danych single-cell lub GWAS oraz poprawnie interpretuje uzyskane wyniki. Samodzielnie
wyszukuje 1 analizuje aktualng literatur¢ naukowa, dokumentacje oraz bazy danych,
wykorzystujac je do rozwigzywania probleméw badawczych i rozwijania wlasnego
warsztatu analitycznego.

5,0 — Student samodzielnie planuje i przeprowadza kompleksowa analize¢ danych
genomowych, wlasciwie dobiera narzedzia i parametry, integruje wyniki réznych analiz oraz
krytycznie ocenia ich jako$¢ i ograniczenia. Formutuje poglebione wnioski biologiczne,
krytycznie analizuje najnowsze doniesienia naukowe, identyfikuje nowe metody, narzedzia
i bazy danych, w tym rozwigzania wykorzystujace Al, oraz $wiadomie i samodzielnie rozwija
wlasny warsztat badawczy.

Ocena poldwkowa 3.5 jest wystawiana w przypadku pelnego zaliczenia efektow uczenia si¢
na ocen¢ 3,0, ale student nie przyswoit w pelni efektow uczenia si¢ na ocen¢ 4,0.
Ocena polowkowa 4,5 jest wystawiana w przypadku pelnego zaliczenia efektow uczenia si¢
na oceng 4,0, ale student nie przyswoit w pelni efektow uczenia si¢ na ocene 5,0.

Literatura obowiazkowa

1. Brown T.A. — Genomes
Pevsner J. — Bioinformatics and Functional Genomics

Literatura uzupelniajaca

materialy online i dokumentacje narzedzi bioinformatycznych
publikacje przegladowe (Nature, Science, NAR)
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