Zatacznik nr 3a do uchwaty nr 450/2022/2023
Senatu UAM z dnia 25 wrze$nia 2023 r.

EFEKTY UCZENIA SIE | TRESCI PROGRAMOWE DLA ZAJEC

Kierunek: Bioinformatyka
Poziom studiéw: Studia pierwszego stopnia

Nazwa zajec: Jezyk angielski B21

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi czytaC ze zrozumieniem teksty w jezyku angielskim o charakterze ogéinym jak i akademickim,
zwigzanym z kierunkiem studiéw, oraz analizowa¢ ich tre$é i wybieraé niezbedne informacje

2. potrafi zrozumie¢ oryginalny materiat audio lub wideo na wiekszos¢ tematéw dotyczacych zycia
codziennego, kulturalnego i spotecznego, na poziomie ogdinym jak i wychwytujgc niezbedne szczegdty.
3. potrafi przygotowac i wygtosi¢ prezentacje na wybrany temat.

4. potrafi opracowaé teksty oraz wypowiedzi dotyczgce zycia spotecznego, uniwersyteckiego
i zawodowego.

5. potrafi redagowac¢ wybrane teksty w stylu formalnym.

6. potrafi uzupetnia¢ i doskonali¢ nabytg wiedze i umiejetnosci.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow/owa do wspotpracy z innymi uczestnikami rozmowy lub dyskus;ji i do komunikowania sie
w grupie w jezyku angielskim w zakresie tematyki ogdlnej jak i tej zwigzanej z przedmiotem studiow.
2. jest gotdw/owa do uzupetniania i doskonalenia posiadanej wiedzy i umiejetnosci oraz wykazuje sie
samodzielnoscig.

Tresci programowe dla zaje¢:

Swobodne postugiwanie sie czasami gramatycznymi w jezyku angielskim.

Stownictwo dotyczgce problematyki wspoétczesnego $wiata w zakresie nastepujacych tematéw:
ekstremalne sytuacje, refleksja na temat planéw zyciowych, terapeutyczna funkcja muzyki, higiena snu,
komunikacja niewerbalna oraz wybrane stownictwo akademickie i specjalistyczne zwigzane
z kierunkiem studiow.

Strategie efektywnego czytania w celu zrozumienia ogélnego sensu wypowiedzi w tekstach popularno-
naukowych oraz specjalistycznych, domyslanie sie znaczenia nieznanych stéw w zakresie blokéw
tematycznych okreslonych w tresci 2.

Strategie efektywnego stuchania w celu zrozumienia ogélnego sensu wypowiedzi; domyslanie sig
znaczenia nieznanych stow w zakresie blokéw tematycznych okreslonych w tresci 2.

Udzielanie odpowiedzi, udziat w dyskusji oraz wyrazanie réoznorodnych funkcji jezykowych w zakresie
tematyki okreslonej w tresci 2.

Nazwa zaje¢: Statystyka z elementami rachunku prawdopodobienstwa

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiagniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe pojecia rachunku prawdopodobienstwa.

2. zna podstawowe pojecia statystyki.

3. zna podstawy jezyka programowania R w zakresie wykonywania podstawowych obliczen
statystycznych.

w zakresie umiejetnosci:

1. stosujgc odpowiedni model probabilistyczny potrafi oszacowaé prawdopodobienstwa réznych
zdarzen.

2. umie opisac rozktad empiryczny badanej cechy za pomocg odpowiednich tabel, wykreséw oraz
statystyk opisowych.

3. potrafi dobra¢ do danego zagadnienia odpowiedni test statystyczny, estymowac nieznane parametry,
wykorzysta¢ program R do wykonania obliczen i testowania, wyciggngé wnioski z weryfikacji hipotez.
w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi oceni¢ stan swojej wiedzy i dostrzega potrzebe jej poszerzania.

Tresci programowe dla zaje¢:

Przestrzen zdarzen elementarnych, zdarzenie losowe, algebra zdarzen, przestrzen probabilistyczna,
wtasnosci prawdopodobienstwa. Okreslanie prawdopodobienstwa, prawdopodobienstwo
geometryczne, prawdopodobienstwo warunkowe. Wzo6r Bayesa.

Niezaleznos¢ zdarzen. Schematy przeprowadzania doswiadczen: Bernoulliego, Pascala, Polya.
Zalezno$¢ zdarzen. Lancuchy Markowa.
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Zmienna losowa, dystrybuanta, rozktad prawdopodobienstwa, gestosé¢. Wektor losowy, momenty
zmiennych losowych, kowariancja, korelacja. Prawo wielkich liczb, centralne twierdzenie graniczne
Lindeberga-Levy'ego.

Rodzaje danych statystycznych. Opis rozktadu empirycznego badanej cechy za pomoca tabel,
wykreséw statystycznych i statystyk opisowych. Uzycie programu R do sporzadzania wykresow w
wykonywania prostych obliczen.

Dobér modelu statystycznego do danych (model normalny, jednostajny, wyktadniczy, dwumianowy,
Poissona). Estymacja punktowa i przedziatowa. Uzycie programu R do obliczen statystycznych.
Podstawy statystycznej teorii weryfikacji hipotez (hipotezy statystyczne, btedy | i Il rodzaju, obszar
krytyczny testu, p-wartos¢ testu, decyzja).

Wybrane testy statystyczne: Shapiro-Wilka, t-Studenta dla prob niezaleznych oraz dla préb zaleznych,
F-Snedecora, Welcha, Kotmogorowa-Smirnowa dla jednej i dla dwéch préb, testy dla proporcji (dla
jednej préby, dla dwéch préb niezaleznych oraz zaleznych), test niezaleznosci chi-kwadrat. Uzycie
programu R do weryfikacji hipotez statystycznych.

Regresja liniowa, prognozowanie, testy istotnosci wspétczynnikow, miara dopasowania modelu do
danych. Regresja wielokrotna, nieliniowa, logistyczna. Analiza regresji z programem R.

Nazwa zaje¢: Zastosowanie grafow w bioinformatyce

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna wiasno$ci i klasy graféw oraz zasady ich doboru.

2. zna pojecia: cyklu, drogi, Sciezki, podgrafu, drzewa. Potrafi narysowac przykfady poszczegdinych
struktur i poda¢ przyktady zastosowan. Potrafi okresli¢ wystepowanie cyklu, drogi, Sciezki w grafie.
Potrafi wyznaczy¢ dtugos¢ drogi liczbe dréog w grafie o okreslonej dlugosci i liczbe wszystkich drég w
grafie.

3. zna pojecie cyklu Eulera i Hamiltona. Potrafi oméwi¢ reprezentatywne przyktady. Zna i potrafi
zastosowacé przynajmniej jeden algorytm wyszukiwania cyklu w grafie Eulera/Hamiltona. Potrafi omoéwi¢
problemy chinskiego listonosza i komiwojazera.

4. zna pojecie kolorowania grafu. Potrafi podaé przyktady zastosowan. Potrafi wyliczyé optymalng
liczbe koloréw niezbedng do pokolorowania wierzchotkowego/ krawedziowego grafu. Potrafi podaé
jeden przyktad zastosowania w wizualizacji/kartografii/planowaniu zajeé/ projektowaniu testow
aparatury elektronicznej/ przydzielaniu zasobow.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zastosowac¢ jeden algorytm wyszukiwania minimalnego drzewa rozpinajgcego w grafie i poda¢
przyktad jego zastosowania.

2. potrafi zastosowac jeden algorytm wyszukiwania najkrétszej sciezki w grafie poda¢ przyktad jego
zastosowania w bioinformatyce.

Tresci programowe dla zaje¢:

Grafy (skierowany, nieskierowany, wazony). Klasy graféw. Reprezentacje graféw (listy krawedzi,
wierzchotkdw, macierze sasiedztwa, incydencji). Wtasnosci graféw. Zasady optymalnego doboru
reprezentacji grafu. Podstawowe operacje algebraiczne na grafach. Przyktady zastosowania grafow.
Cykl, droga, $ciezka, podgraf, drzewo. Metody znajdowania cyklu, drogi, Sciezki w grafie. Wyznaczanie
drogi, liczby drég o zadanej dlugosci oraz catkowitej liczby drég w grafie. Przyktady zastosowan w
bioinformatyce.

Algorytmy wyszukiwania minimalnego drzewa rozpinajgcego graf i jego zastosowania bionformatyce.
Algorytmy wyszukiwania najkrotszej Sciezki w grafie. Zastosowania w optymalizacji procesach
decyzyjnych.

Cykl Eulera i Hamiltona. Algorytmy wyszukiwania cyklu w grafie Eulera/Hamiltona. Problemy chinskiego
listonosza i komiwojazera.

Kolorowanie graféw (wierzchotkowe i krawedziowe). Metody wyznaczania optymalnej liczby koloréw
niezbednej do pokolorowania grafu. Przyktady zastosowania.

Nazwa zaje¢: Podstawy Bioinformatyki strukturalnej

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. potrafi opisywac struktury biatek oraz zna ogdlny zarys eksperymentalnych metod ich otrzymywania
2. rozumie biofizyczne pochodzenie struktury, funkcji i dynamiki biatek

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wizualizowa¢ struktury biatek
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2. potrafi wybra¢ odpowiednie struktury biatek z odpowiednich baz danych i zidentyfikowa¢ mozliwe
btedy w ich strukturach

3. potrafi analizowa¢ struktury biatek i ich komplekséw w celu uzyskania informacji o ich funkgc;ji,
dynamice i stabilnosci

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. rozumie podstawowe zasady i ograniczenia standardowych metod bioinformatyki strukturalnej
Tresci programowe dla zajec:

Podstawy budowy biatek - wizualizacja, oddziatywania molekularne, hierarchia budowy biatek.

Dane strukturalne - powszechne zrédta, bazy danych, formaty danych.

Jakos$¢ struktur biatkowych - btedy w strukturach, wybor struktur, walidacja.

Standardowe narzedzia i koncepcje - energetyka struktury, popularne metody optymalizacii
stochastycznej, kwestie ewolucyjne.

Przewidywanie wtasciwosci strukturalnych 2D na podstawie sekwencji.

Analiza biatek - powierzchnie, oddziatywania, miejsca wigzania i szlaki transportowe.

Dynamika biatek - natura zespotéw strukturalnych, fatdowanie i stabilno$¢, rola w rozpoznawaniu
molekularnym, dedukowanie dynamiki na podstawie danych strukturalnych, przewidywanie dynamiki
za pomocg analizy dran swobodnych.

Kompleksy biatek - czwartorzedowa struktura w bazach danych i jej walidacja, analiza molekularnych
powierzchni oddziatywania.

Oddziatywania biatko-ligand - mate czgsteczki i ich bazy danych, dokowanie molekularne.
Modelowanie homologiczne - zasady i aspekty praktyczne.

Nazwa zaje¢: Genetyka ewolucyjna i populacyjna

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe pojecia z zakresu genetyki i ewoluciji

2. zna podstawowe procesy ewolucyjne ksztattujgce zmienno$¢ genetyczng w populacji oraz jej
znaczenie dla przebiegu ewolucji

3. zna modele genetyki ewolucyjnej i ich znaczenie w analizach bioinformatycznych

4. zna podstawowe metody analityczne i potrafi wyjasni¢ znaczenie badann genomowych dla
zrozumienia proceséw ewolucyjnych

5. zna znaczenie i zastosowania genetyki populacyjnej w rolnictwie, medycynie i ochronie zagrozonych
gatunkéw

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi nazwa¢ podstawowe procesy ksztattujgce zmiennos¢ genetyczng w populacji oraz wyjasnié¢
ich znaczenie dla przebiegu ewoluciji

2. potrafi postugiwa¢ sie modelami genetyki ewolucyjnej i rozumie ich znaczenie w analizach
bioinformatycznych

3. potrafi zastosowac¢ podstawowe metody analityczne i wyjasni¢ znaczenie badan genomowych dla
zrozumienia proceséw ewolucyjnych

4. potrafi wyjasni¢ znaczenie i zastosowanie genetyki populacyjnej w rolnictwie, medycynie i ochronie
zagrozonych gatunkéw

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow/owa do wykorzystania wiedzy i kompetencji w zakresie przetwarzania danych
biologicznych

Tresci programowe dla zaje¢:

Genetyczne modele ewolucji cech jakosciowych i ilosciowych.

Mechanizmy generujace i utrzymujgce zmiennosc.

Architektura genetyczna cech.

Zastosowanie teorii genetyki populacyjnej i ewolucyjnej w praktyce bioinformatycznej.

Nazwa zaje¢: Podstawy teoretyczne biologii

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie wybrane pojecia metodologii nauk przyrodniczych

2. zna i rozumie rozne definicje zycia, wykorzystujgce zréznicowane podstawy teoretyczne

3. zna i rozumie przyktady emergencji wtasciwosci wynikajgce ze ztozono$ci zjawisk i procesow
biologicznych

4. zna najwazniejsze poziomy hierarchicznej organizacji zycia

5. zna i rozumie znaczenie procesu symbiozy w ewolucji
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6. zna i wymienia najwazniejsze strategie zyciowe organizmow

7. zna i rozumie termodynamiczne podstawy funkcjonowania ekosystemow

8. zna i rozumie najwazniejsze koncepcje teorii ewolucji

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi opisa¢ wplyw sit fizycznych na strukture i funkcjonowanie zycia

2. potrafi okreslic najwazniejsze zatozenia teorii komoérkowej i poréwna¢ z zalozeniami teorii
organizmalnej

3. potrafi scharakteryzowac¢ poszczegdlne etapy przeptywu informacji genetycznej

4. potrafi wskaza¢ najwazniejsze reguly rzadzgce rozwojem organizmow

5. potrafi przeanalizowa¢ ewolucje biologiczng i kulturowg w kontekscie teorii super-organizmu

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi samodzielnie formutowaé wnioski i bra¢ udziat w dyskusji naukowej

Tresci programowe dla zaje¢:

Podstawy metodologii pracy naukowej (teoria haukowa, hipoteza, stawianie i testowanie hipotez jako
proces tworzenia nauki, metoda naukowa).

Poznawanie $wiata zywego z perspektywy historyczne;j.

Teoretyczne podstawy nauk biologicznych a definicja zycia.

Matematyczne podtoze opisu zjawisk biologicznych (m.in. geometria, symetrie, zbiory).

Swiat zywy w okowach fizyki (podstawy termodynamiki, wptyw sit fizycznych na strukture i
funkcjonowanie organizmow.)

Teoria ztozonosci.

Koncepcja hierarchii i teoria hierarchicznej organizacji zycia.

Teoria komérkowa i organizmalna (réznice, podobienstwa, przypadki graniczne).

Podstawowy dogmat biologii molekularne;.

Elementy teorii biologii rozwoju.

Teoria endosymbiotyczna a ewolucyjne innowacje organizméw (rozwigzania metaboliczne,
morfologiczne, ekologiczne, powstanie organizméw eukariotycznych).

Wykorzystanie teorii gier do objasdnienia strategii zycia organizméw.

Funkcjonowanie ekosystemoéw (poziomy hierarchii biologicznej, dynamika ekosysteméw, struktura
troficzna, teoria ekologii ekosysteméw i znaczenie wegla, wplyw cztowieka na funkcjonowanie
ekosystemow).

Koncepcja superorganizmu (organizmy klonalne, organizmy kolonijne, organizmy eusocjalne,
ewolucyjne wyjasnienie koncepcji superorganizmu, ewolucja spoteczna cztowieka).

Teoria ewolucji (dobér naturalny, adaptacje, dostosowanie, hipoteza Czerwonej Krélowej, koewolucja,
dobor piciowy).

Nazwa zaje¢: Algorytmy w bioinformatyce sekwencji

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. ma uporzadkowang i podbudowang teoretycznie wiedze ogdlng i szczegbtowg w zakresie
algorytmow przyrownania sekwencji biologicznych

2. zna podstawowe techniki, metody oraz narzedzia wykorzystywane w procesie rozwigzywania
probleméw analizy sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych

3. ma wiedze o istotnych kierunkach rozwoju i najwazniejszych osiggnieciach informatyki z zakresu
analizy sekwencji biologicznych

4. rozumie, ze w bioinformatyce wiedza i umiejetnosci z zakresu poréwnywania sekwencji wymagajg
nieustannego poszerzania

w zakresie umiejetnosci:

1. projektuje, analizuje pod katem poprawno$ci i ztozonosci obliczeniowej oraz programuje algorytmy;
wykorzystuje podstawowe techniki algorytmiczne i struktur danych

2. umie zastosowac algorytm do danych rzeczywistych, oceni¢ uzyskane wyniki, wyjasni¢ i uzasadnic
uzycie stosowanych technik programistycznych

3. ma swiadomos$¢ znaczenia wiedzy z zakresu algorytmiki w rozwigzywaniu probleméw analizy
sekwencji biologicznych

Tresci programowe dla zaje¢:

Algorytmy. Cyfrowa reprezentacja danych. Ztozonos$¢ obliczeniowa. Rekurencja. Programowanie
dynamiczne.

Badanie podobienstw dwu sekwenciji, algorytm Nedlemana-Wunscha, algorytm Smitha Watermana.
Macierze podobienstwa, algorytm BLOSUM, algorytm PAM.

Badanie podobienstw wielu sekwencji. Profile. Wyszukiwanie motywdw.
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Asemblacja. Grafy. Asemblacja de-novo: graf pokrycia, graf de Bruijna. Resekwencjonowanie.
Asemblacja de-novo. Genomy referencyjne.

Odnajdywanie sygnatéw biologicznych. Ukryte Modele Markowa. Problem dekodowania, algorytm
Viterbiego.

Analiza danych wielowymiarowych; grupowanie, redukcja wymiarow.

Biologia syntetyczna, struktury drugorzedowe RNA. Algorytm Nussinov.

Badanie jakosci i istotnosci wynikow.

Nazwa zajeé: Regulacja proceséw komoérkowych

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie regulacje proceséw zachodzgcych w komérce. Poszczegdlne wyktady bedg dotyczyty
réznych poziomow regulacji ekspresji gendw, od regulacji na poziomie chromatyny, inicjacji trankrypciji,
dojrzewania pierwotnych transkryptéw, kontroli jakosci RNA, translacji, kierowania do poszczegdinych
kompartmentow komérkowych i degradacji biatek. Studenci poznajg tez znaczenie tych mechanizméw
przy wzroscie i roznicowaniu sie komorek, a takze w przypadku wybranych choréb cztowieka.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zrozumieé¢ ztozone mechanizmy regulacji proceséw komoérkowych.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotowy/a do podejmowania dyskusji naukowej i tumaczenia proceséw biologicznych.

Tresci programowe dla zaje¢:

Struktura chromatyny i jej wptyw na ekspresje genow: podtstawy epigenetyki.

Regulacja inicjacji transkrypcijii - przyktad hormonéw steroidowych.

Dojrzewanie i kontrola jakosci RNA.

Podstawy molekularne wybranych choréb cztowieka.

Podstawy biologii rozwoju.

Izolacja RNA.

Sprawdzenie jakosci RNA, jego oczyszczenie i odwrotna transkrypcja.

Sprawdzenie jakosci uzyskanego cDNA oraz analiza wybranych genéw regulowanych w
warunkach stresowych.

Izolacja biatek, SDS-PAGE oraz transfer biatek z zelu na membrane PVDF.

Immunodetekcja biatek na membranie PVDF (western blotting).
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Nazwa zaje¢: Podstawy programowania w jezyku Python

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie podstawowe paradygmaty programowania (strukturalne, obiektowe, funkcyjne) w
kontekscie jezyka Python

2. zna i rozumie sktadnie jezyka Python, podstawowe struktury danych i mozliwosci biblioteki
standardowej Pythona

3. wie, ze prawdopodobnie rozwigzanie problemu stojgcego przed nig/nim zostato juz znalezione i warto
korzysta¢ z doswiadczenia innych

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi dobra¢ instrukcje, struktury danych i moduty jezyka Python witasciwe dla rozwigzywanego
problemu

2. potrafi korzysta¢ z dodatkowych modutéw i pakietow jezyka Python w celu dodawania nowych
funkcjonalnosci do tworzonych aplikaciji

3. potrafi przeanalizowa¢ kod zrédtowy jezyka Python, oceni¢ jego jakos¢, znalez¢ i naprawic¢ typowe
btedy

4. potrafi napisa¢ kod, ktéry rozwigzuje problem w sposdéb efektywny

5. potrafi oceni¢ pracochtonnos¢ zadanego projektu programistycznego i wykona¢ go w terminie

6. potrafi szuka¢ informacji dotyczacych programowania

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotowy/a do ciggtego poszerzania swojej wiedzy, aby osiggna¢ sukces w programowaniu

2. Student jest gotowy/a do wspétpracy z innymi programistami nad projektem programistycznym
Tresci programowe dla zajec:

Wstep do jezyka Python. Podstawowe struktury danych (typy obiektéw): liczby, tancuchy znakdw, listy,
krotki, stowniki, zbiory i pliki.

Zmienna, referencja, instrukcje przypisania, instrukcje wyrazen i ich operatory.

Kontrola przeptywu programu (instrukcje warunkowe, petle, wyjatki)
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Funkcje. Zasiegi zmiennych. List sktadane i generatory.

Moduty i pakiety modutdw.

Moduty biblioteki standardowa jezyka Python (math, pathlib, os, argparse, re)

Wprowadzenie do programowania zorientowanego obiektowego. Podstawy tworzenia klas i metod.
Dziedziczenie, polimorfizm i przecigzanie operatoréw. Sposoby modularyzacji skryptow.

Praktyczne zastosowanie jezyka Python w analizie danych biologicznych (np. rekordéw sekwenciji np.
rekordow sekwencji FASTA).

Dokumentacja kodu (styl PEP 8, funkcja dir i help).

Nazwa zaje¢: Biologia komérki

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna budowe komorek, ich strukturalne zr6znicowanie i znaczenie ich czesci sktadowych

2. zna i rozumie procesy komoérkowe, kluczowe dla funkcjonowania komorek

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wyjasni¢ role proceséw komaérkowych w funkcjonowaniu i wspotdziataniu komoérek, w tym w
ramach organizmu jednokomorkowego i wielokomorkowego

2. potrafi wykona¢ eksperyment laboratoryjny lub obserwacje mikroskopowa przy zastosowaniu metod
umozliwiajgcych badanie struktury komorki i zachodzacych w niej proceséw, z zachowaniem zasad
bezpieczenstwa i higieny pracy w laboratorium oraz regut etycznych i prawnych

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow/owa do wyszukiwania aktualnych zrodet literaturowych i umiejetnego z nich korzystania
Tresci programowe dla zaje¢:

Budowa i funkcje komoérki prokariotycznej i eukariotycznej; budowa, funkcja i wspotdziatanie
przedziatdbw wewngtrzkomaoérkowych; zréznicowanie komérek prokariotycznych i eukariotycznych.
Podstawy energetycznego zasilania komorek.

Znaczenie bton w przebiegu procesow komorkowych: transport, wydzielanie, miejsca kontaktowe
miedzy przedziatami wewnagtrzkomorkowymi.

Cytoszkielet komorki, ruch komérki i jej wiasnosci biomechaniczne.

Oddziatywanie otoczenia komorki: substancja miedzykomérkowa i $ciana komoérkowa, znaczenie
adhezji komorek.

Wspoétdziatanie komorek: znaczenie potgczen miedzykomérkowych, zgodno$¢ komorkowa i tkankowa.
Integracja sygnatéw zewnatrz- i wewngtrzkomorkowych oraz generacja odpowiedzi komorki.

Cykl zyciowy komorki: podziat, wzrost, roznicowanie, $mieré.

Konsekwencje uposledzenia funkcjonowania komorek: odréznicowanie, transformacja nowotworowa,
cytotoksycznosc.

Nazwa zaje¢: Analiza matematyczna

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe pojecia zwigzane z funkcjami i ciggami

2. zna znaczenie pojec: wypukto$é, wklestosé, punkty przegiecia

3. zna pojecie catki oznaczonej i nieoznaczonej

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi liczy¢ granice funkgciji; potrafi wyznaczy¢ goérng i doing granice ciggu; potrafi obliczy¢ granice
funkcji, badac ciggtos¢ funkcji oraz inne ich wtasnosci

2. potrafi obliczy¢ pochodng funkgiji

3. postuguje sie rachunkiem catkowym w stopniu podstawowym

4. rozwigzuje proste réwnania rézniczkowe

Tresci programowe dla zaje¢:

Ciaggi liczbowe: ich granica, twierdzenia dotyczgce ich zbieznosci (np. zbieznosé ciggéw Cauchy'ego),
punkty skupienia ciggdéw, gorna i dolna granica ciggu; granica funkcji; ciggtosc i ciggtosé jednostajna
funkcji.

Wzér Taylora, wypukto$¢ i wklestos¢, punkty przegiecia, reguta de L'Hospitala, twierdzenia o wartoSci
sredniej.

Catka oznaczona i nieoznaczona, rozne metody catkowania; zastosowania catek.

Pojecie rownania rozniczkowego zwyczajnego i jego rozwigzan ogdlnego i szczegdlnego.

Nazwa zaje¢: Programowanie w R
Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka
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w zakresie wiedzy:

1. zna skfadnie jezyka R i dysponuje szerokim zakresem polecen

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zidentyfikowa¢ problemy, do ktérych rozwigzania jezyk R jest optymalny

2. potrafi pisa¢ funkcje w jezyku R

3. potrafi debugowac i optymalizowac napisane przez siebie funkcje

4. potrafi uwspotbiezni¢ napisany przez siebie kod

5. potrafi zbudowac¢ wiasny pakiet

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do wspotpracy w zespole

Tresci programowe dla zaje¢:

Wprowadzenie i przypomnienie podstawowych cech i elementéw jezyka R jako narzedzia do
specyficznych zastosowan zwigzanych z analizg danych.

Sktadnia (z naciskiem na te elementy, ktére wyrdzniajg R jako jezyk programowania).
Funkcje.

Debugowanie i optymalizacja kodu.

Obliczenia rownolegte.

Budowanie wtasnych pakietéw i praca zespotowa.

Nazwa zaje¢: Ekologia obliczeniowa

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe modele deterministyczne w ekologii: 1. wzrost wyktadniczy,2. regulacja zalezna od
zageszczenia (np. model logistyczny),3. regulacja wzajemna (réwnania Lotki-Volterry),4. regulacja
niemonotoniczna (efekt Allee'go).

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi scharakteryzowa¢ zrédta zmiennosci losowej wplywajgcej na przebieg proceséw
ekologicznych

2. potrafi uzasadni¢ znaczenie symulacji jako narzedzia zapewniajgcego replikacje w kontrolowanych
warunkach

3. potrafi analizowaé dane pochodzgce z eksperymentéw symulacyjnych

4. potrafi budowac stochastyczne modele wzrostu i regulacji liczebnos$ci populaciji

5. potrafi budowa¢ modele wieloagentowe

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do poszerzania wiedzy, dyskusji i krytycznej oceny wiarygodnosci uzyskanych
wynikow

Tresci programowe dla zaje¢:

Modele deterministyczne w ekologii.

Stochastyczno$é proceséw ekologicznych.

Symulacja proceséw ekologicznych.

Metody analizy danych z eksperymentéw symulacyjnych .

Dynamika i regulacja liczebnosci populaciji.

Zmiennosc¢ osobnicza i modelowanie wieloagentowe.

Nazwa zajeé: Zycie. Czym jest i skad sie wzieto

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka
w zakresie wiedzy:

1. zna problemy zwigzane ze sformutowaniem spojnej i uniwersalnej definicji zycia
2. zna najwazniejsze hipotezy dotyczace pochodzenia zycia na Ziemi

3. zna proponowane mechanizmy ewolucji pierwotnych uktadéw samoreplikujgcych
4. zna empiryczne przestanki potwierdzajgce teorie abiogenezy

5. zna czynniki decydujgce o mozliwosci powstania i ewolucji zycia na Ziemi
Tresci programowe dla zaje¢:

Czym jest zycie - poglady i definicje.

Warunki istnienia zycia.

Abiogeneza, poglady na powstanie zycia na przestrzeni wiekow.

Wspdtczesne hipotezy wyjasniajgce powstania zycia na Ziemi.

Czasteczki zycia - prebiotyczna synteza sktadnikéw biatek i kwaséw nukleinowych.
Replikatory - poglady na ewolucje informacji genetycznej.

Protokomorki.
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Ewolucja pierwotnych systemow biologicznych.

Molekulare skamieliny.

Metody eksperymentalne w badaniach nad powstaniem zycia.
Czy sg mozliwe inne formy zycia?

Nazwa zaje¢: Wprowadzenie do jezyka C++

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna skfadnie jezyka C++, podstawowe struktury danych i mozliwosci biblioteki standardowe;.

2. rozumie podstawowe paradygmaty programowania (strukturalne, obiektowe, funkcyjne) w kontekscie
jezyka C++.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi dobrac instrukcje, struktury danych i biblioteki wtasciwe dla rozwigzywanego problemu.

2. potrafi przeanalizowa¢ kod zrodtowy, ocenic jego jakosé, znalez¢ i naprawic¢ typowe btedy.

3. potrafi napisa¢ kod, ktéry rozwigzuje problem w sposéb efektywny.

4. wie, gdzie szuka¢ informac;ji dotyczgcych probleméw zwigzanych z programowaniem.

5. rozumie, ze potrzebna jest zaréwna praca wtasna, jak i state poszerzanie swojej wiedzy, aby
0siggng¢ sukces w programowaniu.

6. potrafi korzysta¢ przynajmniej z jednego zintegrowanego s$rodowiska programistycznego, ktére
utatwia pisanie oprogramowania w jezyku C++

7. potrafi odnalez¢ odpowiednie informacje w dokumentac;ji technicznej C++ w jezyku angielskim

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi opisa¢ problem, przedyskutowaé go i znalez¢ rozwigzanie wspdlnie z innymi programistami
(m. in. rozmowa, forum internetowe).

Tresci programowe dla zaje¢:

Wstep do jezyka C++ i podstawowe struktury danych.

Instrukcje deklaracji i zmienne, instrukcja przypisania, operatory.

Funkcja main(), preprocesor, pliki nagtdwkowe, obiekty cin i cout

Kontrola przeptywu programu (instrukcje warunkowe, operatory logiczne, petle for i while, instrukcja
switch, instrukcje break i continue).

Deklarowanie i inicjalizacja wskaznikéw, arytmetyka wskaznikéw, alokacja pamieci (automatyczna,
statyczna i dynamiczne).

Operacje wejscia-wyjscia, odczyt i zapis plikéw tekstowych.

Funkcje: definiowanie, prototypowanie i wywotanie. Parametry funkcji i przekazywanie wartosci.
Szablony funkcji.

Obiekty klasy string i vector.

Nazwa zaje¢: Biologiczne i biomedyczne bazy danych

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna najczesciej wykorzystywane typy i formaty danych biologicznych.

2. zna rozne rodzaje i struktury baz danych oraz systeméw, ktére nimi zarzgdzaja.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi scharakteryzowaé i przeszukiwaé systemy do przechowywania oraz przeszukiwania danych
literaturowych.

2. potrafi scharakteryzowac i przeszukiwac¢ bazy danych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych
oraz powigzane z nimi zasoby.

3. potrafi efektywnie postugiwac sie przeglgdarkami genomowymi.

4. potrafi wykorzystywac narzedzia do filtrowania i pobierania danych biologicznych.

5. potrafi skutecznie przeszukiwa¢ specjalistyczne bazy danych zwigzane z polimorfizmami, mutacjami
u chorobami cztowieka.

6. potrafi efektywnie przeszukiwaé dostepne zasoby informacyjne Swiatowej Organizacji Zdrowia
(WHO).

7. potrafi scharakteryzowag i przeszukiwac¢ specjalistyczne bazy roslin leczniczych, suplementéw diety,
czy alergenéw

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw do aktualizowania, poszerzenia i wzbogacania wiedzy z zakresu biologii molekularnej,
bioinformatyki, badan biomedycznych.

Tresci programowe dla zajec:

Najczesciej wykorzystywane typy i formaty danych biologicznych.
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Rodzaje i struktura baz danych oraz systemy nimi zarzgdzajgce.

Systemy przechowywania oraz przeszukiwania danych literaturowych (MEDLINE, PubMed i inne).
Bazy danych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych oraz powigzane z nimi zasoby.
Przegladarki genomowe (NCBI, Ensembl, UCSC).

Przydatne narzedzia do filtrowania i pobierania danych biologicznych.

Specjalistyczne bazy danych dotyczace polimorfizméw, mutacji i choréb cziowieka.

Zasoby informacyjne Swiatowej Organizaciji Zdrowia (WHO).

Bazy danych roslin leczniczych, suplementéw diety i alergendw.

Nazwa zajeé: Tips and tricks: skuteczne wyszukiwanie informacji oraz ich wizualizacja

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi przeprowadzi¢ profesjonalng kwerende naukowa z wykorzystaniem zasobow sieci (m.in.
wyszukiwarek specjalistycznych oraz wybranych baz danych).

2. potrafi poprawnie sformatowac tekst naukowy.

3. potrafi automatycznie tworzy¢ cytacje oraz zarzgdzaé bibliografig podczas pisania prac naukowych.
4. potrafi tworzy¢ nowoczesne prezentacje multimedialne.

5. potrafi poprawnie wizualizowa¢ informacje w celu zwiekszenia skutecznosci przekazu.

Tresci programowe dla zajec:

Skuteczne wyszukiwanie informacji naukowej w sieci.

Mechanizmy dziatania wyszukiwarek internetowych.

Edycja teksow naukowych: zaawansowane funkcje edytoréw tekstowych.

Endnote — automatyczne tworzenie cytacji oraz zarzadzanie bibliografig.

Tworzenie nowoczesnych prezentacji multimedialnych (Power Point, Canva, Prezi).

Nazwa zajec: Jezyk angielski B22

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi tworzy¢ ustne wypowiedzi na przygotowane tematy, prezentowac i argumentowaé swoje
stanowisko oraz innych os6b na tematy zwigzane ze swoim otoczeniem jak ja na tematy ogdlno-
akademickie.

2. potrafi czytac ze zrozumieniem teksty w jezyku angielskim o charakterze ogélnym jak i akademickim,
zwigzanym z kierunkiem studiéw, oraz analizowa¢ ich tre$é i wybiera¢ niezbedne informacie.

3. potrafi zrozumie¢ oryginalny materiat audio lub wideo na wiekszos¢ tematéw dotyczgcych zycia
codziennego, kulturalnego i spotecznego, na poziomie ogdinym jak i wychwytujgc niezbedne szczegdty.
4. potrafi przygotowac i wygtosi¢ prezentacje na wybrany temat.

5. potrafi opracowac teksty oraz wypowiedzi dotyczgce zycia spotecznego, uniwersyteckiego i
zawodowego.

6. potrafi redagowac¢ wybrane teksty w stylu formalnym.

7. potrafi uzupetnia¢ i doskonali¢ nabytg wiedze i umiejetnosci.

Tresci programowe dla zaje¢:

Swobodne postugiwanie sie czasami gramatycznymi w jezyku angielskim.

Inne struktury gramatyczne potrzebne do wyrazania réznorodnych tresci i opinii: strona bierna,
nastepstwo czaséw, zdania celu, poréwnania, rzeczowniki policzalne i niepoliczalne, przedimeki.
Stownictwo dotyczace problematyki wspotczesnego swiata w zakresie nastepujgcych tematow: system
sprawiedliwosci, przestepstwa internetowe, $wiat mediow i e-medidw, problematyka biznesu i
ekonomii, reklamy, nowoczesne miasta, wystgpienia publiczne, problemy wspodtczesnej nauki,
tematyka science-fiction oraz wybrane stownictwo akademickie i specjalistyczne zwigzane z kierunkiem
studiéw.

Strategie efektywnego czytania w celu zrozumienia ogélnego sensu wypowiedzi w tekstach popularno-
naukowych oraz specjalistycznych; domyslanie sie znaczenia nieznanych stéw w zakresie blokéw
tematycznych okreslonych w tresci 3.

Strategie efektywnego stuchania w celu zrozumienia ogdlnego sensu wypowiedzi; domyslanie sie
znaczenia nieznanych stéw w zakresie blokéw tematycznych okreslonych w tresci 3.

Udzielanie odpowiedzi, udziat w dyskusji oraz wyrazanie ré6znorodnych funkcji jezykowych w zakresie
tematyki okreslonej w tresci 3.

Nazwa zajec¢: Biologia nowotwordw i ich mikrosrodowiska
Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka
w zakresie wiedzy:
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1. zna terminologie naukowg stosowang w zakresie onkologii i biologii nowotworéw oraz danych
epidemiologicznych nowotworéw w Polsce i na swiecie

2. zna metody wizualizacji i badan nowotworéw, w tym badan na liniach komérek nowotworowych w
poszukiwaniu nowych terapii

3. zna i rozumie mozliwosci i znaczenie diagnostyki onkologicznej

4. zna heterogennos$¢ komorek nowotworowych pod wzgledem ich budowy i funkcji z uwzglednieniem
zmian biochemicznych

5. zna i rozumie mechanizmy komunikowania sie komoérek nowotworowych z otoczeniem oraz ich
efekty

6. zna immunogennos¢ nowotworéw oraz sposoby ucieczki komoérek nowotworowych spod nadzoru
immunologicznego

7. zna sposoby walki z nowotworami, zaleznosci miedzy budowg i funkcjonowaniem nowotworu a
strategiami walki z nim i jego mikro$rodowiskiem

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi interpretowac i opisywac obrazy preparatéw histologicznych nowotworéw (z uwzglednieniem
cech Zzosliwosci komorek nowotworowych i cech mikrosrodowiska oraz wynikami reakcji
immunohistochemicznych okreslajacych profile molekularne komarek)

2. potrafi prawidlowo interpretowac¢ dane literaturowe, dyskutowa¢ o nich oraz zastosowaé¢ wiasciwg
forme ich prezentacji

3. potrafi pracowa¢ zaréwno indywidualnie, jak i w grupie podczas zaje¢

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest zdolny/a do samodzielnego wyszukiwania danych literaturowych, ich krytycznej interpretacji
Tresci programowe dla zaje¢:

Terminologia naukowa w zakresie onkologii, biologii nowotworéw i ich mikrosrodowiska, metody
wizualizacji nowotworéw oraz badan, w tym wykorzystywanie linii komérek nowotworowych w
poszukiwaniu nowych terapii.

Dane epidemiologiczne wybranych typow nowotworéw w Polsce i na swiecie.

Metody i badania stosowane w ramach diagnostyki onkologicznej (immunohistochemia, badania
molekularne/mutacje).

Zmiany biochemiczne w komodrkach nowotworowych oraz ich heterogenno$¢é morfologiczna i
funkcjonalna (macierzyste komorki nowotworowe, niemacierzyste komorki nowotworowe, cechy
ztosliwosci, przejscie epitelialno-mezenchymalne komorek nowotworowych, nadekspresja biatek
opornosci wielolekowej, proliferacja i apoptoza).

Komunikacja komérek nowotworowych z otoczeniem - jej mechanizmy i efekty (nanotuby, egzosomy,
trogocytoza).

Immunogenno$¢ nowotworéw i mechanizmy ucieczki komérek nowotworowych spod nadzoru
immunologicznego (immunosupresja nowotworéw).

Ocena obrazéw histologicznych z materiatem tkankowym pochodzacym od pacjentow 2z
uwzglednieniem rozpoznawania cech komérek nowotworowych, skfadnikéw ich mikrosrodowiska i
wyniku reakcji immunohistochemicznych na wybrane markery nowotworowe.

Nazwa zaje¢: Bazy danych

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

. Zha i rozumie podstawowe cechy i zadania systemu zarzgdzania relacyjng bazg danych

. zna role systemu baz danych w systemie informatycznym i jego przyktadowe architektury

. zna i rozumie istote oraz sktadowe relacyjnego modelu danych oraz jego podstawe teoretyczng

. zna i rozumie podstawowe pojecia i wtasnosci nierelacyjnych baz danych

. rozumie potrzebe normalizacji schematu, nakfadania ograniczen integralnosciowych

6. zna metody optymalizacji wykonywania zapytan, w tym budowe i rodzaje indekséw i fizyczng
strukture zapisu danych w bazie

7. zna pojecie i wtasno$ci transakcji w bazie danych; rozumie trudnosci wynikajgce ze wspotbieznego
wykonywania transakcji; zna koncepcje blokad oraz poziomow izolacji transakgji

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zaprojektowac relacyjng baze danych w modelu koncepcyjnym oraz ocenic istniejgcy schemat
2. potrafi dobra¢ odpowiednie rozwigzanie bazodanowe do rzeczywistego problemu

3. wykonuje podstawowe i zaawansowane operacje na bazie danych z wykorzystaniem jezyka SQL
4. programuje serwer bazodanowy

5. potrafi znormalizowac¢ i zdenormalizowa¢ schemat

6. stosuje odpowiedni poziom izolacji transakcji

A WONPER
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7. potrafi zaprojektowac i zaimplementowac¢ prosty system bazodanowy

8. korzysta z odpowiednich metod optymalizacji zapytan

Tresci programowe dla zajec:

Historia baz danych; Modele baz danych; Podstawowe pojecia relacyjnego modelu danych: relacja,
atrybut, krotka, klucz podstawowy, klucz obcy, inne ograniczenia integralnosciowe; algebra relaciji i
rachunek relacji; standardy SQL

Modelowanie konceptualne bazy danych na diagramie ER; zwigzki 1:1, 1:N i N:M, ograniczenia udziatu,
encje stabe, zwigzki cykliczne; zasadny transformacji diagramu ER do modelu relacyjnego

Pojecie zalezno$ci funkcyjnej, klucz kandydujgcy, klucz gtéwny i nadklucz; postaci normalne;
omowienie zasad i algorytmoéw normalizacji oraz anomalii wynikajgcych z braku normalizaciji

Jezyk SQL - polecenie SELECT - filtrowanie, projekcja, sortowanie; podzapytania; zigczenia
wewnetrzne i zewnetrzne, samo-ztgczenia oraz anty-ztgczenia; funkcje agregujgce oraz grupowanie;
operacje na zbiorach

Jezyk SQL — polecenia DDL oraz DML; tworzenie obiektéw bazodanowych; typy danych; metadane
Jezyk SQL - widoki, wyrazenia tablicowe CTE, tabele i zmienne tablicowe; elementy programowania
bazy danych: funkcje i procedury uzytkownika, skrypty, operator APPLY; procedury wyzwalane.
Optymalizacja zapytan - optymalizacja regutowa i kosztowa; analiza planu wykonania zapytania;
statystyki; rola i budowa indekséw; B+-drzewa; indeksy klastrujgce i nieklastrujgce; fizyczna organizacja
danych w bazie danych, strony, zakresy, wielkos¢ strony, podziat stron.

Transakcje w bazach danych - pojecie transakcji, wtasnosci ACID; uszeregowalnos$¢ transakcji; pojecie
blokady, algorytm 2PL; poziomy izolacji transakcji oraz anomalie; dziennik logu transakcji

Podstawy tworzenia aplikacji bazodanowych

Bazy rozproszone, partycjonowanie, bazy NoSQL

Nazwa zaje¢: Socjobiologia

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. rozumie mechanizmy ewolucyjne ksztattujgce zachowania spofeczne zwierzat

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zastosowac proste modele matematyczne do analizy zachowa spotecznych

2. potrafi formutowac testowalne przewidywania wynikajgce z hipotez dotyczgcych ewolucji zachowan
spotecznych i zaplanowac¢ odpowiednie eksperymenty

3. potrafi krytycznie oceni¢ informacje na temat zachowan spotecznych pojawiajgce sie w mediach
Tresci programowe dla zaje¢:

Zachowanie spoteczne jako cecha podlegajgca doborowi naturalnemu.

Koncepcja stabilnosci ewolucyjnej jako narzedzie badania zachowan spotecznych.

Dobor krewniaczy i rola pokrewienstwa genetycznego w ewolucji zachowan spotecznych.

Altruizm rozrodczy i reprodukcyjny podziat pracy.

Alruizm wzajemny i ewolucja wspétpracy.

Zachowania samolubne i konflikty; ewolucyjna stabilnos¢ agresji.

Ewolucyjna konsekwencje konkurencji rozrodczej, dobér i konflikt ptciowy.

Opieka nad potomstwem i konflikty miedzypokoleniowe.

Ewolucyjna stabilnos¢ systemoéw komunikacji miedzyosobnicze;.

Nazwa zaje¢: Podstawy analizy danych NGS

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. posiada wiedze na temat aktualnie stosowanych protokotéw analizy danych z eksperymentéow
opartych o sekwencjonowanie

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi oceni¢ jakos¢ danych wejsciowych otrzymanych z technik wysokoprzepustowego
sekwencjonowania

2. potrafi przeprowadzi¢ standardowg analize danych wysokoprzepustowych z uzyciem powszechnie
dostepnych narzedzi bioinformatycznych

3. potrafi zinterpretowac wyniki przeprowadzonych analiz

Tresci programowe dla zaje¢:

Analiza jakosci danych uzyskanych z wysokoprzepustowego sekwencjonowania

Algorytmy i narzedzia stosowane do mapowania odczytow pochodzgcych z wysokoprzepustowego
sekwencjonowania do sekwencji referencyjnych
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Identyfikacja polimorfizmu genetycznego na podstawie danych uzyskanych z wysokoprzepustowego
sekwencjonowania

Profilowanie ekspresji genéw na podstawie danych uzyskanych z wysokoprzepustowego
sekwencjonowania: transkryptom, mate RNA oraz identyfikacja alternatywnego skfadania mRNA
Analiza réznicowej ekspresji gendw na podstawie danych uzyskanych z wysokoprzepustowego
sekwencjonowania.

Identyfikacja rejondw DNA wigzacych biatka na podstawie danych uzyskanych =z
wysokoprzepustowego sekwencjonowania

Analiza porbwnawcza i interpretacja publicznie dostepnych danych uzyskanych za pomocg réznych
technik opartych o wysokoprzepustowe sekwencjonowanie.

Nazwa zajeé: Analizy kopalnego DNA

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie czym jest kopalny DNA i jakie sg metody jego pozyskiwania oraz zna bazy kopalnych
genomoéw mitochondrialnych, ktére mozna wykorzystaé badaniach populacji ludzkich

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi przyrbwna¢ sekwencje kopalnego DNA do sekwencji referencyjnej oraz oznaczy¢
autentycznosc¢ otrzymanych sekwencji kopalnego DNA

2. potrafi okresli¢ przynalezno$é haplogrupowg na podstawie SNP regionu kodujgcego i kontrolnego
mitochndrialnego DNA przy uzyciu m.in. narzedzi tj. Haplofind i Haplogrep

3. potrafi przeprowadzi¢ podstawowe analizy z zakresu genetyki populacyjnej bazujgce na
czestosciach haplogrup mtDNA

4. potrafi dokona¢ obrobki sekwencji i analizy jakosci wynikédw sekwencjonowania
wysokoprzepustowego

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. zna i rozumie czym jest kopalny DNA i jakie sg metody jego pozyskiwania oraz potrafi wykorzystaé
bazy kopalnych genoméw mitochondrialnych w badaniach populacji ludzkich

Tresci programowe dla zaje¢:

Analiza sekwencji kopalnego DNA, w tym przyréwnanie do sekwencji referencyjnej i ocena
autentycznosci sekwencji kopalnego DNA.

Oznaczenie przynaleznosci haplogrupowej mtDNA oraz podziat filogeograficzny haplogrup mtDNA w
populacjach ludzkich.

Podstawowe analizy z zakresu genetyki populacyjnej bazujgce na mtDNA stosowane w badaniach
pochodzenia i migracji ludzkich populacji pradziejowych.

Ogodlna charakterystyka kopalnego DNA, jego zachowania w materiatach kostnych oraz metod
pozyskiwania i sekwencjonowania. Wykorzystania baz danych kopalnego mtDNA.

Podstawowe analizy oceny jakosci i obrébki wynikéw sekwencjonowania wysoko-przepustowego.

Nazwa zaje¢: Programowanie obiektowe w C++

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna wybrane zagadnienia jezyka C++ w stopniu zaawansowanym.

2. rozumie idee programowania obiektowego i potrafi¢ wykorzysta¢ jego techniki we wiasnej pracy
programistyczne;j

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi samodzielnie kontynuowa¢ ksztatcenie w dziedzinie programowania w C++

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi opisa¢ problem, przedyskutowaé go i znalez¢ rozwigzanie wspélnie z innymi programistami
(m. in. rozmowa, forum internetowe).

Tresci programowe dla zaje¢:

Wybrane, zaawansowane zagadnienia zwigzane z programowaniem w jezyku C++.

Programowanie obiektowe w C++ (klasy i obiekty, metody, konstruktory i destruktory, operatory,
polimorfizm, dziedziczenie i inne cechy programowania obiektowego).

Projekt programistyczny, majgcy na celu rozwigzanie wybranego problemu, np. z dziedziny algorytmiki.

Nazwa zaje¢: Tworzenie aplikacji internetowych w Django (Python)

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie podstawy tworzenia aplikacji internetowych za pomocg frameworku Django.
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w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi samodzielnie zaprojektowa¢ i zaimplementowa¢ dynamiczng aplikacje internetowg
zawierajgcg baze danych i funkcje komunikacji z uzytkownikami za pomocg formularzy.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotowy/a wzigé aktywny udziat w realizacji projektéw bioinformatycznych zwigzanych z
tworzeniem baz danych i serwiséw internetowych.

Tresci programowe dla zajec:

Podstawowe informacje na temat budowy aplikacji internetowych: rozréznienie technologii na:
'backend' i 'frontend'. Koncepcja dynamicznego dostarczania tresci.

Struktura i sktadnia dokumentéw HTML oraz podstawy jezyka CSS i frameworku Bootstrap.

Struktura projektu Django (katalogi aplikacji, modele, widoki, adresy URL, szablony HTML, pliki
statyczne, plik settings.py), konfiguracja bazy danych i aplikacji administratora.

Zaprojektowanie i implementacja aplikacji Django zbierajgcej aktualne wydarzenia naukowe z wielu
serwisow internetowych (np. Nature, Science, The New Scientist) [format JSON, dodanie wzorcow
adresow URL do widokow, dziedziczenie szablondw].

Zaprojektowanie i implementacja aplikacji Django obstugujacej baze danych na przyktadzie blogu
poswieconego bioinformatyce [tworzenie modeli, migracje, praca z obiektami QuerySet, tworzenie
formularzy na podstawie modelu].

Zarzgdzanie uzytkownikami — rejestracja, logowanie i uwierzytelnianie uzytkownikow.

Samodzielne zaprojektowanie i implementacja aplikacji Django (na przykfadzie biologicznym)
umozliwiajgcej komunikacje z uzytkownikiem poprzez zastosowanie formularzy [tworzenie formularzy
w Django, ich obstuga w widoku oraz generowanie w szablonie].

Nazwa zaje¢: Jezyk angielski B1

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi tworzy¢ ustne wypowiedzi na przygotowane tematy, prezentowaé i argumentowacé swoje
stanowisko oraz innych os6b na tematy zwigzane ze swoim otoczeniem jak ja na tematy ogdlno-
akademickie

2. potrafi czyta¢ ze zrozumieniem teksty w jezyku angielskim o charakterze ogélnym jak i akademickim
oraz analizowaé ich tre$¢ i wybieraé niezbedne informacje

3. potrafi zrozumie¢ dostosowany do poziomu oryginalny materiat audio lub wideo na poziomie ogélnym
oraz wychwytujgc niezbedne szczegoty

Tresci programowe dla zaje¢:

Czasy gramatyczne potrzebne do wyrazania roznorodnych czynnosci osadzonych w czasie Present
Simple and Present Continuous, Narrative Tenses, Present Perfect and Present Perfect Continuous,
Future Perfect and Future Continuous.

Inne struktury gramatyczne potrzebne do wyrazania réznorodnych tresci i opinii: mowa zalezna oraz
pytania w mowie zaleznej, formy przymiotnikowe i przystéwkowe.

Stownictwo dotyczace zycia codziennego oraz jak i ogdélno-akademickie w zakresie nastepujgcych
tematoéw: praca, rozmowa kwalifikacyjna o prace, stuzba zdrowia, podr6zowanie, moda oraz dress
code, $rodowisko naturalne, zmiany klimatyczne.

Strategie efektywnego czytania w celu zrozumienia ogdlnego sensu wypowiedzi; domyslanie sie
znaczenia nieznanych stéw w zakresie blokéw tematycznych okreslonych w tresci 3.

Strategie efektywnego stuchania w celu zrozumienia ogolnego sensu wypowiedzi; domys$lanie sie
znaczenia nieznanych stéw w zakresie blokéw tematycznych okreslonych w tresci 3.

Udzielanie odpowiedzi, udziat w dyskusji oraz wyrazanie ré6znorodnych funkcji jezykowych w zakresie:
przeprowadzania oraz udziatu w rozmowie kwalifikacyjnej o prace, przedstawiania problemoéw,
moderowania dyskusji oraz wyrazania opinii na tematy zawarte w tresci 3.

Nazwa zaje¢: Enzymologia molekularna

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna budowe i dziatanie enzyméw, kinetyke enzymatyczng, wiasciwosci enzymow oraz strategie
katalityczne i regulacyjne enzymow

2. zna role enzymow w procesach zachodzacych w komaorkach zaréwno w warunkach naturalnych jak
i stresowych, powigza¢ gtdéwne szlaki metaboliczne

3. zna wykorzystanie biokatalizatoréw w przemysle i medycynie; strategie enzymatycznej aktywac;ji
lekow
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4. zna metody mapowania miejsc aktywnych i grup katalitycznych enzymu, metody projektowania i
uzyskiwania zmodyfikowanych enzyméw, w tym sztucznych enzyméw

Tresci programowe dla zajec:

Chemiczne zréznicowanie enzymoéw; klasyfikacja enzymoéw; kinetyka reakcji enzymatycznych; energia
swobodna i stan przejsciowy; parametry kinetyczne; inhibicja odwracalna/nieodwracalna; enzymy z
kinetykg Michaelisa-Menten/allosteryczne; aktywnos$¢ enzymatyczna/wiasciwa; reakcje sprzezone;
enzymy biatkowe; rybozymy; deoksyrybozymy.

Rola enzymoéw w integracji i regulacji szlakéw metabolicznych w komorce; strategie katalityczne i
regulacyjne.

Praktyczne wykorzystanie enzymow: biosensory, przeciwciata katalityczne (abzymy), diagnostyka i
terapia, detergenty, popularne biotransformacje chemiczne, produkcja biopaliw.

Nazwa zajeé: Algebra liniowa

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie podstawowe struktury algebraiczne wystepujgce w algebrze liniowej (ciato liczb
rzeczywistych, zespolonych i ciato reszt mod p, grupa permutacji zbioru n-elementowego).

2. zna i rozumie podstawowe pojecia zwigzane z wektorami (wektor w przestrzeni n-wymiarowej,
wektory liniowo niezalezne, powtoka liniowa, wymiar i baza).

3. zna i rozumie podstawowe pojecia zwigzane z macierzami (macierz m na n, wyznacznik macierzy,
rzad macierzy, macierz odwrotna, operacja elementarna, posta¢ schodkowa i schodkowa
zredukowana, odwzorowanie liniowe, macierz przejscia).

4. zna i rozumie podstawowe pojecia zwigzane z uktadami rownan liniowych (ukfad réwnan liniowych,
zbiér rozwigzan, rozwigzania w postaci parametrycznej).

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wykonywac¢ obliczenia i rozwigzywac¢ proste réwnania w strukturach algebraicznych
wykorzystywanych w algebrze liniowej (w ciele liczb zespolonych, w ciatach reszt mod p, na wektorach
n-wymiarowych i macierzach, w grupie permutacji).

2. posiada kompetencje zwigzane z uktadami wektoréw i uktadami réwnan liniowych (potrafi wybieraé
podzbiér bedacy bazg powtoki liniowej zadanych wektoréw, oblicza¢ rzad i wyznacznik macierzy i
wycigga¢ wnioski na podstawie obliczonych wartoéci, oblicza¢ wymiar zadanej powltoki liniowej,
uzupetnia¢ ukfad liniowo niezalezny do bazy przestrzeni, przechodzi¢ pomiedzy réznymi formami
zapisu uktadu réwnan liniowych, rozwigzywac¢ uktad i zapisywac rozwigzania w postaci parametrycznej,
znajdowac rownania opisujgce prostg lub ptaszczyzne przechodzgcg przez zadane punkty, znajdowaé
punkty przeciecia prostych i ptaszczyzn, zadanych rownaniami lub uktadami rownan, oblicza¢ wektor o
zadanych wspotrzednych w danej bazie, oblicza¢ wspétrzedne w zadanej bazie dla zadanego wektora,
przelicza¢ wspotrzedne wektora w jednej bazie na wspoétrzedne w innej bazie).

3. potrafi obliczaé pole/objetos¢ rownolegtoboku/tréjkata/czworoscianu o zadanych wierzchotkach.
Tresci programowe dla zaje¢:

1. Podstawowe struktury algebraiczne: grupa, grupa przemienna, ciato.

Wtasno$ci dziatan, grupy i ciata ztozone z liczb rzeczywistych, ciato liczb zespolonych, ciata rzedu
p. Obliczenia i rozwigzywanie rownanh w ciele liczb zespolonych i w ciatach rzedu p: obliczanie wyrazenh
ztozonych z wykorzystaniem dodawania, odejmowania, mnozenia, dzielenia i (w przypadku liczb
zespolonych) sprzezenia, rozwigzywanie rownan przez odwracanie kolejnych operaciji, obliczenia takze
w pierscieniach reszt mod n dla n niekoniecznie bedacego liczba pierwsza.

2. Przestrzen wektoréw n-wymiarowych.

Przestrzenie K*n, dziatania na wektorach, przestrzenie afiniczne, dzielenie odcinka, wektory w
trojkgcie, kombinacja liniowa i wypukta, powtoka liniowa, podprzestrzenie liniowe i afiniczne.
Znajdowanie wspotrzednych punktéw na odcinku i w trojkacie, parametryzacja powtok liniowych,
prostych i ptaszczyzn przechodzgcych przez okreslone punkty.

3. Macierze i dziatania na nich. Terminologia, dziatania na macierzach, macierz jednostkowa i zerowa,
wilasnosci dziatah na macierzach, réwnanie Ax=b, dziatania na macierzach w jezyku
Python. Wykonywanie dziatan na macierzach, rozwigzywanie prostych rownan.

4. Macierze odwracalne.

Macierze odwracalne, metoda eliminacji Gaussa-Jordana, odwracanie macierzy metodg eliminaciji,
przykfady w jezyku Python.

Sprowadzanie macierzy do postaci schodkowej i schodkowej zredukowanej, sprawdzanie
odwracalnosci.

5. Wektory liniowo niezalezne i baza przestrzeni
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Liniowa zalezno$¢ i niezalezno$¢ uktadu wektoréw, liniowa niezaleznos¢ wektora od ukftadu, baza i
wymiar przestrzeni.

Mnozenie macierzy jako obliczanie kombinacji liniowych wierszy i kolumn, przechodzenie pomiedzy
mnozeniem a takimi kombinacjami, rozpoznawanie liniowej niezaleznosci uktadu wektoréw w
przestrzeni tréjwymiarowej, wybieranie maksymalnego podzbioru liniowo niezaleznego (bazy
podprzestrzeni), uzupetnianie do bazy.

6. Szybkie obliczanie rzedu macierzy i co z tego wynika

Zwigzek rozwigzalnosci uktadu réwnan liniowych z wiasnosciami funkgji liniowej o tej samej macierzy
wspotczynnikow, obraz funkgji liniowej jako powtoka liniowa uktadu kolumn macierzy, Réwnowazne
definicje rzedu, niezmienniczos¢ w operacjach elementarnych, obliczanie rzedu, wtasno$ci rzedu, rzad
macierzy klatkowe;.

Obliczanie rzedu macierzy, sprawdzanie odwracalnosci macierzy, sprawdzanie wtasnosci ukfadu
wektoréw (podzbidr liniowo niezalezny, wymiar powtoki liniowej, baza).

7. Uktady réwnan liniowych

Sposoby patrzenia na uktad réwnan liniowych, sprawdzanie rozwigzalnosci, rozwigzywanie metodg
eliminacji, interpretacja wyniku algorytmu (zbiér rozwigzan), problem dzielenia przez zero przy
obliczeniach numerycznych.

Znajdowanie zbioréw rozwigzanh zadanych uktadéw réwnan. Znajdowanie réwnanh opisujgcych prostg
lub ptaszczyzne przechodzacg przez zadane punkty.

8. Zbidr rozwigzan uktadu réwnan liniowych

Przedstawienie rozwigzania parametrycznego w postaci wektorowej, liniowa niezaleznosé
otrzymanych wektoréw, twierdzenie Kroneckera-Capellego.

Znajdowanie punktow przecigcia zadanych prostych, ptaszczyzn itp. Baza podprzestrzeni
liniowej/afinicznej zadanej warunkami.

9. Wyznacznik macierzy. Definicja rekurencyjna przez rozwinigcie Laplace’a, orientacja uktadu
wektorow liniowo niezaleznych, rownowazne kryteria odwracalnosci macierzy, wyznaczniki macierzy 1
x 1, 2 x 2, 3 x 3, szybkie obliczanie wyznacznika, wyznacznik iloczynu macierzy. Obliczanie
wyznacznika macierzy, obliczanie pola rownolegtoboku i objeto$ci réwnolegtoscianu.

10. Odwzorowania liniowe i afiniczne

Funkcje liniowe i afiniczne z R do R, uogdlnienie na przestrzenie skoriczenie wymiarowe, postac
macierzowa podstawowych przeksztatceh geometrycznych (translacja, obrét, jednokfadnosc,
symetria), wyprowadzenie warunkoéw liniowosci z postaci macierzowej, odwzorowywanie uktadu
wektoréw jako mnozenie macierzy.

Znajdowanie wzoréw na konkretne przeksztatcenia geometryczne, znajdowanie obrazéw figur
geometrycznych w takich przeksztatceniach. Ustalanie wtasnosci przeksztatcen afinicznych (zmiana
pola lub objetosci, zmiana lub zachowanie orientac;ji).

11. Permutacje zbioru n-elementowego

Co to jest permutacja, zapis permutacji za pomocg tabelki, grupa permutacji, znak i parzystos¢, macierz
permutacyjna.

Dziatania na permutacjach, rozwigzywanie rownan w grupie permutacji, zamiana permutacji na macierz
permutacyjng i odwrotnie, mnozenie przez macierze permutacyjne.

12. Bazy i macierze przejscia

Baza a uktad wspotrzednych, przeliczanie miedzy wspétrzednymi, macierz odwzorowania liniowego w
bazie kanonicznej i w zadanej bazie, macierz przejscia, macierz permutacyjna jako macierz przejscia.
Przeliczanie wspotrzednych miedzy réoznymi bazami, przeliczanie macierzy przeksztatcenia w réznych
bazach.

13. lloczyn skalarny

Definicja, wtasnosci algebraiczne, zwigzek z dtugoscig wektora, odlegtos$¢, prostopadtosé, kat miedzy
wektorami, korelacja wektoréw, rozbicie wektora na sktadowe prostopadte, ortogonalizacja uktadu
wektoréw. Krétka informacja o regresji liniowej (problem dopasowania wspotczynnikéw w
wieloczynnikowym modelu liniowym, przyblizenie wektora przez kombinacje liniowg ukfadu wektorow).

Nazwa zaje¢: Bioinformatyka mikroorganizmoéw i wiruséw

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie molekularne podstawy budowy i funkcjonowania mikroorganizmow i wiruséw

2. zna i rozumie budowe genomu oraz molekularne mechanizmy przeptywu informacji genetycznej u
mikroorganizméw i wiruséw oraz potrafi wskazac réznice w poréwnaniu do innych organizméw

3. zna pojecie i zasady adnotacji genomow

w zakresie umiejetnosci:
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1. potrafi wskaza¢ implikacje specyfiki genetycznej mikroorganizmdw i wiruséw w bioinformatyce

2. potrafi scharakteryzowa¢ aktualne molekularne metody identyfikacji mikroorganizméw a takze umie
wykorzystywacé je w praktyce

3. potrafi analizowaé dane dotyczgce ewoluciji dywergentnych genomoéw mikroorganizmow i wiruséw
4. potrafi stosowa¢ nowoczesne narzedzia bioinformatyczne w badaniach nad mikroorganizmami i
wirusami oraz wskazac potrzeby i zaproponowaé nowe rozwigzania w tym zakresie

Tresci programowe dla zajec:

Budowa i r6znorodnosc¢ bakterii, archeondw, mikroorganizmow eukariotycznych i wirusow.

Podstawy genetyki i genomiki mikroorganizmow i wiruséw.

Mechanizmy ewolucji genomoéw mikroorganizmow i wiruséw.

Horyzontalny transfer genow.

Molekularne metody identyfikacji mikroorganizméw.

Narzedzia bioinformatyczne i bazy danych stosowane w mikrobiologii i wirusologii.

Techniki adnotacji i kuracji matych genoméw.

Przeglad aktualnych problemow i podej$¢ badawczych w bioinformatyce mikroorganizmow i wiruséw.

Nazwa zaje¢: Mechanizmy regulacyjne zalezne od RNA

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie rozne role wypetniane przez RNA w procesach komodrkowych, i réznice miedzy
konstytutywnymi i regulatorowymi RNA

2. rozumie mechanizmy dziatania RNA w roli czynnikéw regulatorowych na réznych etapach ekspresii
genéw

3. zna podstawowe techniki zwigzane z praktycznym wykorzystaniem mechanizméw regulatorowych
zaleznych od RNA

4. zna mechanizmy regulacyjne w komorce i role jakg odgrywajg w nich niekodujgce RNA

Tresci programowe dla zajec:

Struktura i funkcje RNA.

Znaczenie struktur RNA jako elementéw regulatorowych dziatajgcych in cis.

Rola RNA w regulacja aktywnosci transkrypcyjne;j.

Niekodujgce RNA jako czynniki regulacji potranskrypcyjne;.

Rola RNA w procesach epigenetycznych - zmiana struktury chromatyny, modyfikacja histonow.

Rola niekodujgcych RNA w patogenezie choréb cziowieka.

Praktyczne zastosowanie proceséw regulacji zaleznych od RNA w badaniach podstawowych,
medycynie i biotechnologii - katalityczne RNA, aptamery, CRISPR.

Nazwa zaje¢: Technologie Internetowe

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna zagadnienia zwigzane z bezpieczenstwem ustug w Internecie

2. zna podstawowe aspekty zwigzane z komercyjnym wykorzystaniem stron WWW

3. zna zagadnienie wykorzystania ciasteczek i innych danych przechowywanych w przegladarce
4. zna architekture klient-serwer

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wykorzysta¢ podstawowe narzedzia przydatne w pracy z Internetem

2. potrafi stworzy¢ strone internetowag korzystajagc z HTML oraz CSS, jak réwniez dynamiczng strone
internetowg

3. potrafi korzystac¢ z narzedzi zwiekszajgcych prywatnosé w Internecie

4. potrafi operowaé danymi w formacie JSON

5. potrafi stworzy¢ prostg aplikacje internetowg opartg o chmure

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotowy/a do samodzielnego dalszego ksztatcenia sie w dziedzinie technik internetowych
2. jest gotowy/a do tworzenia ogdlnodostepnych aplikacji internetowych

3. jest gotowy/a do komercyjnego wykorzystania zdobytych umiejetnosci

Tresci programowe dla zaje¢:

Podstawowe pojecia oraz zagadnienia zwigzane z ustugami internetowymi.

Prywatnos$¢ i bezpieczenstwo w Internecie, zagadnienia takie, jak: ciasteczka, webstorage, tryb
incognito, AdBlock, konfiguracja proxy, firewall oraz UFW.

Przesytanie danych w Internecie: architektura klient-serwer, MVC, webserwisy.

Tworzenie witryn internetowych, m.in. z wykorzystaniem HTML, CSS, JavaScript.
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Stworzenie prostej aplikacji w chmurze: Google Firebase / Amazon WS / MS Azure / Google Cloud
Platform.
Bezpieczenstwo stron www - protokét HTTPS.

Nazwa zaje¢: Elementy niespecjalistyczne w pracy absolwenta

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie gtéwne elementy procesu osiggania porozumienia

2. zna i rozumie mechanizmy skutecznej komunikacji ustnej i pisemnej

3. zna i rozumie czynniki zwiekszajgce skutecznos$¢ dziatania oraz utatwiajgce zarzadzania zmiang
4. zna i rozumie wybrane kwestie dotyczgce savoir-vivre w sytuacjach zawodowych

5. zna i rozumie mechanizmy dziatajgce na rynku pracy oraz dotyczace procedury szukania pracy
w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi prawidtowo zinterpretowac przyktadowe sytuacje zwigzane z dziataniami zawodowymi
w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do dziatania w sytuacjach zawodowych

Tresci programowe dla zajec:

Dogadywanie sie, negocjacje.

Komunikacja ustna i pisemna; asertywnosc.

Skuteczne dziatanie; zarzgdzanie zmiang osobista.

Savoir-vivre w sytuacjach zawodowych.

Rynek pracy i proces szukania pracy.

Nazwa zaje¢: Bioinformatyka RNA

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. posiada wiedze na temat aktualnie stosowanych metod przewidywania i modelowania struktury
drugorzedowej czgsteczek RNA

2. posiada wiedze na temat metod bioinformatycznych stuzgcych do adnotacji czasteczek ncRNA w
sekwencjach genomowych

3. posiada wiedze na temat wptywu struktury na funkcjonowanie czgsteczek RNA

w zakresie umiejetnosci:

1. stosowac w praktyce poznane metody przewidywania i analizy struktury drugorzedowej RNA

2. zastosowac¢ dane eksperymentalne do modelowania struktury drugorzedowej RNA

3. poréwnywac ze sobg sekwencje czgsteczek RNA z uwzglednieniem ich cech strukturalnych

4. stosowac aktualne narzedzia i metody bioinformatyczne do adnotacji gendw ncRNA w sekwencjach
genomowych

Tresci programowe dla zaje¢:

Przewidywanie struktury drugorzedowej RNA za pomocg metod termodynamicznych,
probabilistycznych oraz poréwnawczych

Analiza ksztattéw abstrakcyjnych RNA

Modelowanie struktury drugorzedowej RNA z zastosowaniem danych eksperymentalnych

Metody poréownan sekwencyjno-strukturalnych RNA oraz modele kowariancji w sekwencjach RNA
Modelowanie dynamiki fatdowania RNA

Wyszukiwanie i adnotacja genow ncRNA

Nazwa zaje¢: Sieci interakcji ekologicznych

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podobienstwa i réznice miedzy siecig interakcji ekologicznych a sieciami tworzonymi przez
cztowieka.

2. zna koncepcje i pojecia z teorii graféw i teorii matych swiatéw i potrafi zastosowa¢ odpowiednie
narzedzia do zbadania sieci ekologicznych.

3. rozumie w jaki sposdb natura jest zrédtem inspiracji w tworzeniu innowacji technologicznych,w
poprawie jakosci zycia cziowieka i w ochronie srodowiska.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi badac¢ i analizowac sieci biologiczne za pomocg narzedzi biologicznych, matematycznych i
statystycznych.

2. potrafi dyskutowaé krytycznie w grupie w stopniu umozliwiajgcym mu wziecie udziatu w otwartej
debacie oxfordzkiej z udziatem studentéw z innych kierunkéw studidw.
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w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotébw/owa do diagnozowania i rozwigzywania probleméw dotyczgcych funkcjonowania sieci
ekologicznych, szczegdlnie tych o duzym znaczeniu dla poprawy jakosci zycia cztowieka i w ochronie
srodowiska wspdlnie z ekspertami z innych dziedzin.

Tresci programowe dla zajec:

Réznorodnos¢ sieci ekologicznych (réznorodnos¢ budowy, funkciji, sposobéw komunikowania sie
organizmoéw w sieci i rodzaju wymienianej informacji) i ich poréwnanie do sieci internetowej
(podobienstwa i réznice).

Teoria graféw i teoria matych $wiatéw do wyjadniania ewolucyjnych sieci ekologicznych.

Metody, narzedzia i wskazniki do opisu sieci ekologicznych interakcji.

Wykorzystanie sieci interakcji ekologicznych do tworzenia innowacji technologicznych, ktére poprawiajg
jakosé zycia cztowieka oraz minimalizujg negatywne koszty ingerencji cztowieka w funkcjonowanie
przyrody.

Przygotowanie debaty oxfordzkiej na wybrany temat przez studentéw dotyczgcy wykorzystania sieci
ekologicznych w celu zminimalizowania efektéw zwigzanych ze zmianami klimatycznymi.

Nazwa zaje¢: Struktura i funkcja czasteczek biologicznych

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie zaleznosci pomiedzy strukturg a funkcjg biologiczng biatek, kwaséw nukleinowych i
innych czgsteczek chemicznych.

2. zna strukture monomerdéw oraz hierarche strukturalng kwaséw nukleinowych i biatek na poziomie
molekularnym.

3. zna i rozumie kluczowe procesy metaboliczne oraz ich znaczenie biologiczne.

4. zna zasady dziatania metod stosowanych do badania wtasciwosci czgsteczek biologicznych.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi stosowaé podstawowe techniki badawcze i wyjasnia¢ ich zastosowanie.

2. potrafi wnioskowac¢ na temat funkcji kwaséw nukleinowych i biatek w oparciu o analize wtasciwoSci
ich komponentdw oraz ich struktury liniowej i przestrzenne;.

3. potrafi wybra¢ metody badawcze odpowiednie do analizy wiasciwosci réznych czagsteczek
biologicznych.

4. potrafi krytycznie analizowac wyniki i formutowa¢ wnioski w oparciu o otrzymane wyniki badan.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow/owa do przyjmowania aktywnej postawy w wyszukiwaniu informacji w zrédfach
literaturowych oraz interpretacji danych.

Tresci programowe dla zaje¢:

Podstawowe wtasciwosci chemiczne i fizyczne czgsteczek biologicznych.

Struktura i wkasciwosci chemiczne aminokwaséw oraz struktura I, 11 i lll-rzedowa biatek.

Zalezno$ci pomiedzy strukturg a funkcjg biatek na przyktadzie hemoglobiny oraz enzyméw.

Struktura i wkasciwosci chemiczne nukleotyddéw oraz struktura liniowa i przestrzenna DNA i RNA.
Zalezno$ci pomiedzy strukturg a funkcjg DNA i RNA.

Budowa, funkcje biologiczne oraz metabolizm weglowodandw i ttuszczowcow.

Szlaki i cykle metaboliczne powigzane z procesami oddychania komérkowego.

Procesy biosyntetyczne.

Nazwa zaje¢: Maszyny molekularne

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna w stopniu zaawansowanym zasady rzgdzgce organizacjg struktury przestrzennej kwaséw
rybonukleinowych i ich komplekséw z biatkami.

2. zna w stopniu zaawansowanym mechanizmy dziatania maszyn molekularnych, takich jak rybosom,
spliceosom, egzosom i innych, oraz ich role w procesach biologicznych.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wybra¢ odpowiednie metody biochemiczne oraz biofizyczne do badania struktur RNA oraz
ich kompleksow z biatkami.
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2. potrafi wybra¢ odpowiednie metody biochemiczne oraz biofizyczne do badania stabilnosci
termodynamicznej oraz kinetyki oddziatywar pomiedzy biatkami a kwasami nukleinowymi.

3. potrafi zastosowa¢ odpowiednie oprogramowanie do analizy wynikow eksperymentalnych
dotyczacych badania struktury oraz oddziatywan komplekséw RNA-biatko, oraz dokonaé krytycznej
interpretacji tych wynikéw.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow/owa do samodzielnego poszukiwania informacji w zrédtach literaturowych oraz ich
krytycznej analizy.

Tresci programowe dla zaje¢:

Struktura przestrzenna kwasow nukleinowych oraz komplekséw nukleoproteinowych.

Mechanizm oraz funkcja biologiczna maszyn molekularnych, m.in. rybosomu, spliceosomu oraz
egzosomu.

Zastosowania medyczne oraz biotechnologiczne maszyn molekularnych, oraz wiedzy na temat ich
mechanizmoéw dziatania.

Metody biochemiczne oraz biofizyczne stosowane w badaniach struktury RNA oraz ich kompleksow z
biatkami.

Metody biochemiczne oraz biofizyczne stosowane do analizy stabilnosci termodynamicznej oraz
kinetyki oddziatywan kwaséw nukleinowych z biatkami.

Metody znakowania i detekcji kwaséw nukleinowych oraz biatek przydatne w badaniach struktury i
oddziatywan kwasow nukleinowych i biatek.

Nazwa zajec¢: Teledetekcja i narzedzia GIS w pozyskiwaniu informacji przyrodniczej

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna ograniczenia wynikajgce z réznic w podejsciu metodologicznym do analizy danych w postaci
gotowych baz danych referencyjnych (m. in. BDOT, MPHP, VMapa) i tematycznych ( m. in. CLC), a
danych pozyskanych samodzielnie w oparciu o analize materiatow teledetekcyjnych.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wyszukiwaé i pozyskiwaé dane teledetekcyjne (obrazy satelitarne i lotnicze, dane ze skaningu
laserowego), zna mozliwosci ich zastosowania i ich ograniczenia. Zna zalety i ograniczenia
pozyskiwania obrazéw przy uzyciu bezzatogowych statkéw powietrznych (UAV).

2. potrafi analizowa¢ i interpretowaé dane przyrodnicze uzyskane po przetworzeniu materiatéw
surowych (obrazy satelitarne, lotnicze i chmury punktéw). Potrafi wizualizowaé efekty pracy w systemie
GIS, tworzy¢ mapy tematyczne, podsumowania najwazniejszych wynikéw i przekazywac je w sposob
przystepny i zrozumiaty.

3. potrafi przetwarza¢ dane teledetekcyjne w postaci obrazéw lotniczych i satelitarnych wykorzystujagc
specjalistyczne oprogramowanie. Umie oblicza¢ wskaznik roslinnosci NDVI. Potrafi pracowa¢ z danymi
LiDAR tj. filtrowaé chmury punktéw, zmienia¢ formaty zapisu, tworzy¢ modele DEM, DSM, nDSM,
CHM.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do kontynuacji samodzielnego poszerzania wiedzy w zakresie metod
teledetekcyjnych wraz z ich postepujgcym rozwojem i ich promowania w otoczeniu zawodowym.
Tresci programowe dla zaje¢:

Zdjecia satelitarne i lotnicze jako zrédta zdalnie pozyskiwanych danych o srodowisku - podstawowe
cechy, mozliwosci pozyskiwania danych zastosowanie, zalety i ograniczenia. Wykorzystanie
bezzatogowych statkow powietrznych (UAV) w pozyskiwaniu materiatéw teledetekcyjnych.
Przygotowanie obrazoéw do klasyfikacji, korekta, usuwanie szumow.

Klasyfikacja nadzorowania i nienadzorowana obrazéw satelitarnych.

Wizualizacja wynikdéw analiz teledetekcyjnych, tworzenie map siedliskowych, pokrycia terenu,
hipsometrii, ekspozycji stokdéw, spadkéw terenu, potencjatu promieniowania stonecznego.

Skaning laserowy (LIDAR) jako Zrédto informacji o uksztattowaniu terenu i przestrzennej strukturze jego
pokrycia. Sposéb dziatania, mozliwosci, zalety i ograniczenia.

Analiza danych pozyskanych dzieki LIDAR w systemie GIS (filtracja danych, tworzenie modeli -
Numerycznego Modelu Terenu (MNT), Numerycznego Modelu Pokrycia terenu (NMPT),
Zroznicowanego Numerycznego Modelu Pokrycia terenu (zZNMPT) i Modelu Koron Drzew (CHM).
Modelowanie 3D informacji przestrzennej pozyskanej na bazie chmur punktéw ze skanowania
lotniczego.

Nazwa zaje¢: Badania wielkoskalowe w biologii molekularnej
Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka
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w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie réznice w budowie genomow réznych organizméw oraz mechanizmy ewolucyjne
prowadzgce do zréznicowania na poziomie genomow

2. potrafi wymienic¢ i rozumie podstawowe mechanizmy regulacji ekspresji genéw

3. zna najczesciej wykorzystywane techniki wysokoprzepustowe stosowane w genomice,
transkryptomice, proteomice i metagenomice i rozumie réznice pomiedzy poszczegolnymi technikami
w zakresie umiejetnosci:

1. rozumie wyzwania zwigzane z analizg réznego rodzaju danych uzyskanych z wykorzystaniem
technik wysokoprzepustowych

2. potrafi wymieni¢ przyktady zastosowania technik wysokoprzepustowych w badaniach biologicznych
i biomedycznych oraz w diagnostyce medycznej

3. potrafi oméwi¢ zasady i etapy sekwencjonowania z wykorzystaniem sekwenatora Oxord Nanopore,
wykonaé sekwencjonowanie oraz przeprowadzi¢ podstawowg analize uzyskanych danych

Tresci programowe dla zaje¢:

Budowa genoméw wirusowych, prokariotycznych i eukariotycznych.

Podstawowe mechanizmy ewolucji genoméw.

Elementy mobilne i ich rola w ewolucji genoméw.

Geny - budowa i regulacja ekspresiji.

Techniki sekwencjonowania drugiej i trzeciej generacji.

Sekwencjonowanie genoméw; podejscia i wyzwania zwigzane z ich skladaniem.

Sekwencjonowanie transkryptoméw i metody ich sktadania.

Metody wysokoprzepustowe w badaniach interakcji biatko-DNA, metylacji, modyfikacji histonow.
Metody wysokoprzepustowe w badaniach specyficznych typow transkryptow (RIBO-seq, CLIP-seq,
GRO-seq i inne).

Mikromacierze i ich wykorzystanie w badaniach genoméw i transkryptomow.

Wykorzystanie wysokoprzepustowego sekwencjonowania w badaniach biomedycznych i diagnostyce.
Wysokoprzepustowe techniki wykorzystywane w badaniach proteoméw.

Proteomika w badaniach biomedycznych.

Strategie w badaniach metagenomicznych.

Sekwencjonowanie metagenoméw z wykorzystaniem sekwenatora Oxford Nanopore.

Analiza danych metagenomicznych.

Zastosowania metagenomiki w badaniach biologicznych, medycznych oraz diagnostyce.

Nazwa zaje¢: Wprowadzenie do systemu Linux

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawy dziatania systemu operacyjnego Linux.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zainstalowaé¢ i skonfigurowaé system operacyjny Linux do realizacji zadanh
bioinformatycznych.

2. potrafi wykorzystywaé komendy i programy systemu Linux do pracy z danymi wykorzystywanymi w
bioinformatyce.

3. potrafi uruchamiac, konfigurowac¢ i kontrolowaé zadania na klastrach obliczeniowych.

Tresci programowe dla zaje¢:

Instalacja i konfiguracja systemu LINUX, rozruch systemu, podstawowe ustugi systemowe i sieciowe.
Obstuga systemu LINUX - Powioka BASH, obstuga systemu pikéw, zmienne srodowiskowe, std-in/std-
out.

Obstuga systemu LINUX - Powtoka BASH, obstuga proceséw, sygnalty, tacza, potoki, filtry, skrypty
Instalacja i konfiguracja maszyny wirtualnej, instalacja systemu LINUX.

Instalacja modutéw, instalacja oprogramowania ze Zrodet, gcc, make, biblioteki linkowane statycznie i
dynamicznie.

Wprowadzenie do funkcji systemowych - zrzgdzanie procesami.

Wprowadzenie do funkcji systemowych - zarzgdzanie systemem plikdw.

Wykorzystanie komend systemowych oraz podstawowych programéw (oak, awk, rsync itp.) w
bioinformatyce.

Obstuga klastrow obliczeniowych oraz ich wykorzystanie w bioinformatyce.

Nazwa zaje¢: Matematyka dyskretna

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka
w zakresie wiedzy:
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1. zna elementy rachunku zdan oraz podstawowe operatory logiczne. Potrafi wykona¢ wartosciowanie
oraz zbada¢ wartos¢ logiczng dowolnej formuty metodami wprost lub nie wprost. Zna i potrafi
wykorzysta¢ podstawowe techniki dowodzenia twierdzeh.

2. zna podstawowe dziatania na zbiorach i powigzac je z prawami rachunku zdan. Zna pojecie iloczynu
kartezjanskiego oraz elementy teorii relacji binarnych. Potrafi wykaza¢ podstawowe cechy relacji.
Potrafi dokona¢ rozktad zbioru na klasy abstrakcji przy zadanej relacji rownowaznosci.

3. zna pojecia odwzorowania, obrazu i przeciwobrazu oraz ich zwigzek z relacjg rwnowaznosci. Potrafi
wykazac¢ podstawowe cechy odwzorowan.

4. zna podstawowe twierdzenia (zasady) zliczania obiekidéw kombinatorycznych. Potrafi wykazaé
réwnolicznos¢ zbioréw odpowiadajgcych réznym schematom zliczania.

5. zna podstawowe pojecia i twierdzenia teorii liczb. Zna podstawowe algorytmy i zastosowac je w
odniesieniu do prostych zagadnien.

w zakresie umiejetnosci:

1. Potrafi wykaza¢ prawdziwo$é tautologii (praw rachunku zdan) dwiema metodami. Potrafi
zweryfikowa¢ prawdziwo$é dowolnego zdania i wskaza¢ warunki prawdziwosci funkcji zdaniowej.
Potrafi przeprowadzi¢ dowody na podstawie zasady indukcji matematyczne;.

2. Potrafi zweryfikowa¢ prawa rachunku zbioréw przez odwotanie sie do praw rachunku zdan i przez
konstrukcje diagraméw Venna. Potrafi wykaza¢ cechy relacji binarnych (takze odwzorowan) i oraz
wyznaczy¢ struktury z nimi zwigzane (np. klasy abstrakcji).

3. Potrafi wskaza¢ schemat wyboru w danym problemie zliczania. Potrafi zastosowa¢ podstawowe
prawa dot. zliczania. Potrafi zastosowaC zasade wigczania-wylgczania w konkretnym problemie.
Stosujac zasade indukcji matematycznej potrafi wykaza¢ prawdziwos¢ otrzymanych wzoréw.

4. Potrafi dokonaé¢ rozkfadu liczby na czynniki pierwsze, zastosowaé algorytm Euklidesa oraz
wykorzysta¢ w konkretnym przyktadzie chinskie twierdzenie o resztach.

Tresci programowe dla zaje¢:

Zdanie, prawa rachunku zdan. Kwantyfikatory. Zasady dowodzenia twierdzen. Indukcja matematyczna.
Pojecie zbioru i prawa rachunku zbioréw. Powigzanie z prawami rachunku zdan. Diagramy Venna.
lloczyn kartezjanski, relacje binarne, odwzorowania. Wyznaczanie klas abstarkcji, obrazéw,
przeciwobrazow.

Podstawowe zasady zliczania obiektow kombinatorycznych, podstawowe schmety wyboru. Ztozone
schematy wyboru.

Liczby pierwsze, rozkfad liczby ztozonej na czynniki. Podstawowe twierdzenia teorii liczb.

Algorytm Euklidesa, chinskie twierdzenie o resztach, mate twierdzenie Fermata. Zastosowanie teorii
liczb w kodowania i szyfrowaniu.

Nazwa zaje¢: Algorytmy i struktury danych

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe statyczne oraz dynamiczne struktury danych

2. zna podstawowe metody analizy ztozonosci czasowej i pamieciowej algorytmow

3. zna i rozumie pojecie problemu NP-trudnego oraz jego konsekwencje

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zaimplementowa¢ wybrane algorytmy w jezyku Python

2. potrafi napisa¢ pseudokod wybranych algorytmow

Tresci programowe dla zaje¢:

Podstawowe pojecia i definicje: problem algorytmiczny; algorytm: budowa, wtasnosci, sposoby zapisu;
operacje elementarne; typ danych; pseudokod i jego sktadowe: nagtéwek, operacje wejscia/wyjscia,
zdanie warunkowe, petle sterowane licznikiem, petle warunkowe; program, zasady testowania;
maszyna Turinga; problemy nierozstrzygalne.

Algorytmy elementarne 1: zmienna, stata; algorytmy wykorzystujgce jedynie zmienne i state: obliczanie
pdl i objetosci; tablice jednowymiarowe; algorytmy wykorzystujgce tablice jednowymiarowe: sumy i
iloczyny skfadowych wektora, obliczanie potegi, binarny algorytm obliczania potegi, schemat Hornera
obliczania warto$ci wielomianu w punkcie, wyszukiwanie w nieuporzadkowane;j tablicy, wyszukiwanie
binarne; programowanie dynamiczne, liczby Fibonacci'ego.

Algorytmy elementarne 2: tablice dwuwymiarowe; algorytmy wykorzystujace tablice dwuwymiarowe:
operacje na macierzach; algorytmy dokonywania obliczen z zadang dokfadnoscia: algorytm Herona
obliczania pierwiastka kwadratowego, obliczanie rozwiniecia dziesietnego liczby e.

Funkcje i procedury: pojecia makra i podprogramu; procedura: budowa, wtasnosci; funkcja: budowa,
wiasnosci; parametry i argumenty funkcji oraz procedur, metody przekazywania argumentéw: przez
wartosé, przez zmienng; zmienne lokalne i globalne.
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Rekurencja i algorytmy rekurencyjne: rekurencja: warunek poczgtkowy, réwnanie rekurencyjne, rzad
rekurencji; przyktady definicji rekurencyjnych: silnia, najwigkszy wspdélny dzielnik, wspotczynnik
Newtona, liczby Fibonacci'ego; wady rekurencji: funkcja Ackermanna; graficzne zastosowania
rekurenciji: fraktale.

Algorytmy sortowania 1: notacja asymptotyczna; problem sortowania: definicja, sortowanie a relacja
czesciowego porzadku; sortowanie przez wybieranie; sortowanie przez wstawianie; sortowanie
babelkowe; przyktad analizy algorytmu sortowania.

Algorytmy sortowania 2: technika 'dziel i zwyciezaj'; sortowanie przez scalanie; sortowanie szybkie;
dolne oszacowanie ztozonosci problemu sortowania; sortowanie przez zliczanie.

Ztozonos¢ algorytméw: ztozonos¢ obliczeniowa i ztozono$¢ pamieciowa algorytmu; optymistyczna,
Srednia i pesymistyczna ztozono$¢  obliczeniowa algorytmu; algorytmy  wielomianowe,
pseudowielomianowe oraz wyktadnicze; zasady analizy ztozonosci algorytmow; ztozono$é wybranych
algorytmow i probleméw.

Stosy, kolejki i listy: statyczne i dynamiczne struktury danych; wskazniki i atrybuty; stos: budowa,
podstawowe operacje; kolejka: budowa, podstawowe operacje; listy pojedynczo wigzane: budowa,
podstawowe operacje; listy podwdjnie wigzane: budowa, podstawowe operacje.

Struktury drzewiaste: drzewa, drzewa ukorzenione; drzewa uporzagdkowane; drzewo binarne: budowa,
wiasnosci; drzewo BST: budowa, wtasnosci; metody przechodzenia drzewa BST: preorder, inorder,
postorder; operacje na drzewie BST: wyszukiwanie, budowanie, wstawianie, usuwanie; implementacja
stownika; drzewa RB jako ulepszenie BST (podstawowe informacje).

Kopce binarne, kolejki priorytetowe: kopiec binarny: definicja, budowa, kopiec typu max, kopiec typu
min; operacje na kopcu binarnym; kolejka priorytetowa: definicja, budowa; operacje na kolejce
priorytetowej; kolejka priorytetowa bazujgca na kopcu binarym vs na drzewie RB.

Algorytmy grafowe 1: grafy skierowane i nieskierowane; metody reprezentacji grafu: macierz
sgsiedztwa, macierz incydencji, listy sasiedztwa, listy krawedzi; listowe i drzewiaste struktury dla
zbioréw rozigcznych, operacje na zbiorach rozigcznych; przeszukiwanie grafu: w gigb, wszerz;
sortowanie topologiczne grafu.

Algorytmy grafowe 2: problem cyklu Eulera: definicja, twierdzenia Eulera, algorytm Fleury’ego; problem
cyklu Hamiltona: definicja, ztozonos$c¢; problem minimalnego drzewa rozpinajgcego: definicja, algorytm
Prima, algorytm Kruskala; problem najkrotszych sciezek z jednym Zrodtem, algorytmy Dijkstry i
Bellmana-Forda.

Teoretyczne modele obliczen: jednotasmowa deterministyczna maszyna Turinga DTM: budowa,
funkcja przejscia, przyktad programu; funkcje nieobliczalne w sensie Turinga; klasa P problemow
rozwigzywalnych w wielomianowym czasie przez DTM; wielotaSmowa deterministyczna maszyna
Turinga; maszyna RAM: budowa, lista rozkazoéw, przyktad programu; zwigzki miedzy modelami
obliczen; niedetermistyczna maszyna Turinga NDTM: budowa, definicja; klasa NP probleméw
rozwigzywalnych w wielomianowym czasie przez NDTM; zwigzki miedzy klasami P i NP, hipoteza
P=?NP .

Problemy NP-trudne: problemy NP-zupetne, metodyka dowodzenia NP-zupetnosci; problem
spetnialno$ci wyrazen boolowskich SAT; gtéwne problemy NP-zupetne: problem 3-SAT, problem 3-
wymiarowego skojarzenia, problem pokrycia wierzchotkowego, problem podziatu zbioru, problem cyklu
Hamiltona, problem kliki, problem wedrujgcego komiwojazera; NP-zupetnosé¢ a NP-trudnos¢;
konsekwencje NP-zupetnosci i NP-trudnosci.

Zaawansowane metody projektowania algorytmow: algorytmy zachtanne i algorytmy dynamiczne;
przyktady algorytméw dynamicznych: problem najkrétszego wspdlnego ciggu, problem optymalnego
nawiasowania przy mnozeniu macierzy.

Nazwa zaje¢: Ewolucja bioréznorodnosci

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiagniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie ewolucyjne przyczyny rozkwitu i wymierania grup organizmow, efekty wprowadzenia
molekularnych technik okreslania rzeczywistego zakresu bior6znorodnosci na Ziemi i realnego
pokrewienstwa miedzy gtéwnymi liniami ewolucyjnymi zwierzat, roslin i grzybow.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi opisa¢ procesy ewolucyjne prowadzgce do powstania komorki eukariotycznej oraz umie
scharakteryzowac¢ budowe, strategie zyciowe i pokrewienstwa ewolucyjne Protista.

2. potrafi scharakteryzowaé budowe i cykle zyciowe roslin nienaczyniowych oraz opisa¢ na ich
przykfadzie pionierskie etapy ewolucji roslin Igdowych.
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3. potrafi scharakteryzowaé¢ budowe, cykle zyciowe, powigzania ewolucyjne oraz zasadnicze adaptacje,
ktére zadecydowaty o sukcesie ewolucyjnym wspotczesnych i wymartych roslin naczyniowych na ladzie
oraz opisac¢ ich znaczenie dla cztowieka.

4. potrafi opisaé budowe, strategie zyciowe, powigzania filogenetyczne oraz praktyczne znaczenie
grzybéw w medycynie, farmacji, rolnictwie i innych dziedzinach.

5. potrafi przedstawi¢ gtéwne koncepcje powstania zwierzgt wielokomérkowych oraz potrafi wyjasnié¢
zasady wspotczesnej koncepcji powigzah ewolucyjnych nizszych Metazoa i kladow Ecdysozoa i
Lophotrochozoa oraz scharakteryzowac¢ ich budowe i cykle zyciowe.

6. potrafi scharakteryzowa¢ budowe i biologie wtéroustych oraz wymieni¢ zasadnicze adaptacje, ktére
zadecydowaty o sukcesie ewolucyjnym kregowcow na ladzie.

7. umie scharakteryzowa¢ najistotniejsze gatunki modelowe roslin, grzybéw i zwierzat
wykorzystywanych w bioinformatyce, biologii ewolucyjnej i innych naukach eksperymentalnych na tle
reprezentowanej przez nie bioré6znorodnosci taksonomicznej i filogenetyczne,j.

8. potrafi opisa¢ historie ewolucji organizméw eukariotycznych w catosciowym ujeciu Tree of Life i
wymieni¢ kluczowe cechy, ktére definiujg ich gtéwne linie ewolucyjne ksztattujgce bioréznorodnosé
fauny i flory Ziemi obecnie i w przesziosci.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do skonfrontowania swej dotychczasowej wiedzy z alternatywnymi koncepcjami
dotyczgcymi ewolucji bior6znorodnosci powstatymi na bazie wspétczesnych analiz filogenetycznych i
filogenomicznych i wykazuje che¢ do dyskusji z prowadzacym i pozostatymi studentami nad kwestiami
spornymi lub niejasnymi dotyczgcymi ewolucji bioréznorodnosci.

Tresci programowe dla zaje¢:

Bioréznorodnos$¢ w ujeciu ewolucyjnym - kladogeneza i anageneza. Protisty, rosliny, grzyby i zwierzeta
na tle trzech domen zycia i wspotczesnych koncepciji struktury Drzewa Zycia (Tree of Life i hipotezy

alternatywne).
Réznorodnos¢ filogenetyczna, morfologiczna i ekologiczna glonéw.
Réznorodnos$¢ filogenetyczna, morfologiczna i ekologiczna mszakdéw, zarodnikowych roslin

naczyniowych i roslin nasiennych.

Roslinnos¢ kuli ziemskiej.

Réznorodnosc filogenetyczna, morfologiczna i ekologiczna grzybdw.

Budowa, cykle zyciowe, pokrewiehstwa ewolucyjne protistow zwierzecych ("pierwotniakéw").
Powstanie i gtdwne plany budowy zwierzat wielokomdrkowych (Metazoa).

Réznorodnos¢ filogenetyczna, morfologiczna i ekologiczna oraz ewolucja ,nizszych” Metazoa oraz
.Kladow molekularnych”: wylinkowcéw (Ecdysozoa) i lofotrochowcoéw (Lophotrochozoa).
Réznorodnosé filogenetyczna, morfologiczna i ekologiczna wtéroustych (Deuterostomia): szkartupni i
strunowcow.

Pozycja filogenetyczna gatunkéw modelowych roslin, grzybéw i zwierzat wykorzystywanych na tle
Drzewa Zycia.

Nazwa zaje¢: Bioinformatyka w technikach biologii molekularnej

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie podstawy teoretyczne niezbedne do prawidtowej interpretacji wyniku eksperymentu, w
tym proponuje mozliwe rozwigzania w przypadku niepowodzenia eksperymentu.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wymienic i scharakteryzowaé¢ podstawowe techniki biologii molekularnej (PCR, qPCR, RT-
PCR, sekwencjonowanie i elektroforeza w sitach molekularnych).

2. potrafi zaprojektowa¢ i wykona¢ eksperyment amplifikacji i sekwencjonowania wybranych
fragmentéw DNA lub RNA, w tym dobra¢ odpowiednie sktadniki i warunki reakcji w celu uzyskania
poprawnych wynikow.

3. potrafi zaprojektowaé i wykonaé eksperyment analizy iloSciowej amplikonéw, w tym dobrac
odpowiednie sktadniki i warunki reakcji w celu uzyskania poprawnych wynikéw.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do oceny przydatnosci narzedzi bioinformatycznych w projektowaniu i analizie
wynikéw eksperymentéw molekularnych.

Tresci programowe dla zajec:

Technika PCR i jej odmiany (RT-PCR, qPCR, nested-PCR), projektowanie starteréw uniwersalnych i
specyficznych, wptyw sktadnikéw i warunkow reakcji na wydajnos¢ amplifikacji.

23



Zatacznik nr 3a do uchwaty nr 450/2022/2023
Senatu UAM z dnia 25 wrze$nia 2023 r.

Technika gPCR i jego odmiany (digital PCR, emulsion-PCR), projektowanie starteréw i sond,
interpretacja powtérzeh technicznych, analiza ilosciowa z wykorzystaniem krzywej standardowej lub
wzorcow liczby kopii targetu.

Sekwencjonowanie celowane amplikonéw, projektowanie starteréw fuzyjnych, analiza danych z
sekwencjonowania NGS (filtrowanie ze wzgledu na jako$¢, rozdzielenie na indeksy, normalizacja,
OTU).

Odwrotna transkrypcja i analiza produktéw splicingu, analiza ilosciowa amplikonéw znakowanych
fluorescencyjnie.

Nazwa zajeé: Bioinformatyka

Po zakonczeniu zajeé¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi poprawnie odczytac i przeksztatci¢ rekordy zawierajgce sekwencje biologiczne zapisane w
réznych formatach

2. umie wymienic i scharakteryzowa¢ dostepne rodzaje oraz zasoby danych biologicznych.

3. potrafi dobiera¢ wtasciwe narzedzia i strategie do analizy danych biologicznych.

4. potrafi prawidlowo przeprowadzi¢ podstawg analize funkcji i struktury sekwencji nukleotydowych i
biatkowych.

5. potrafi poprawnie przeprowadzi¢ analize relacji ewolucyjnych sekwencji oraz wtasciwie
zinterpretowac jej wyniki.

Tresci programowe dla zaje¢:

Przeglad publicznie dostepnych baz danych sekwenciji biologicznych oraz technik opisu, wyszukiwania
i pozyskiwania danych.

Przeglad formatow rekorddéw zapisu sekwencji biologicznych wraz z narzedziami obliczeniowymi
wykorzystywanymi do ich przetwarzania.

Przeglad podstawowych narzedzi bioinformatycznych stosowanych do wyszukiwania i porownywania
sekwencji oraz analiz filogenetycznych.

Podstawowe narzedzia do przewidywania funkcji sekwencji.

Podstawowe narzedzia i metody do okreslania struktury makroczgsteczek metodami obliczeniowymi.

Nazwa zaje¢: Jezyk angielski A2

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi porozumiewac¢ sie w rutynowych, prostych sytuacjach komunikacyjnych, wymagajgcych
jedynie bezposredniej wymiany zdan na tematy znane i typowe. Potrafi w prosty sposéb opisywac swoje
pochodzenie i otoczenie, w ktérym zyje, a takze porusza¢ sprawy zwigzane z najwazniejszymi
potrzebami zycia codziennego.

Tresci programowe dla zaje¢:

Czasy gramatyczne potrzebne do wyrazania ré6znorodnych czynnosci osadzonych w czasie Present
Simple and Present Continuous, Past Simple and Past Continuous, Present Perfect and Present
Perfect Continuous, Past Perfect oraz czasach przysztych na poziomie A2.

Inne struktury gramatyczne potrzebne do wyrazania réznorodnych tresci i opinii (np. czasowniki
modalne, przymiotniki, strona bierna, zdania warunkowe, mowa zalezna) dla poziomu A2.

Stownictwo dotyczace zycia codziennego oraz zwigzane z bezposrednim sSrodowiskiem studenta
(jedzenie, osobowosé, podroze, zainteresowania, edukacja, zakupy, pienigdze, technologia, rodzina,
studia, praca, technologia, podstawowe stownictwo zwigzane z kierunkiem studiow).

Strategie efektywnego czytania w celu zrozumienia ogdélnego sensu wypowiedzi; domyslanie sie
znaczenia nieznanych stow.

Strategie efektywnego stuchania w celu zrozumienia ogélnego sensu wypowiedzi; domy$lanie sie
znaczenia nieznanych stéw.

Wyrazanie ré6znorodnych funkcji jezykowych np. pro$by, opisy, wyrazanie opinii, wyrazanie zgody, brak
zgody, pytania o pozwolenie, skargi, itp.

Nazwa zajec¢: Biologia molekularna

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna podstawowe pojecia z zakresu biologii molekularnej i mechanizméw przeptywu informac;ji
genetycznej.

2. zna i rozumie rézne procesy metaboliczne zachodzace w komaérce z procesami przeptywu informaciji
genetycznej.
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3. zna kolejne poziomy regulacji ekspresji genéw na poziomie komérkowym.

4. zna i rozumie zaleznosci pomiedzy strukturg czgsteczek a ich funkcja.

5. rozumie role bioinformatyki w wyjasnianiu budowy genoméw i przewidywania struktury RNA i biatek.
w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi swobodnie operowaé podstawowymi pojeciami z zakresu biologii molekularnej i
mechanizmow przeptywu informacji genetyczne;.

2. potrafi kojarzy¢ rézne procesy metaboliczne zachodzgce w komoérce z procesami przeptywu
informacji genetycznej.

3. potrafi wyjasni¢ kolejne poziomy regulacji ekspresji genéw na poziomie komoérkowym.

4. potrafi postugiwaé sie podstawowymi technikami biologii molekularnej oraz interpretowaé uzyskane
wyniki.

5. potrafi analizowac przyktadowe teksty biologii molekularnej, korzysta¢ ze zrodet literatury, takze w
jezyku angielskim.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do swobodnego operowania podstawowymi pojeciami z zakresu biologii molekularnej
i mechanizméw przeptywu informacji genetyczne;j.

2. jest gotéw/owa do kojarzenia réznych proceséw metabolicznych zachodzgcych w komoérce z
procesami przeptywu informacji genetyczne;.

3. jest gotéw/owa do wyjasnienia kolejnych poziomoéw regulacji ekspresji gendw na poziomie
komodrkowym.

4. jest gotébw/owa do analizowania przyktadowych tekstow biologii molekularnej, korzystania ze zrodet
literatury, takze w jezyku angielskim.

Tresci programowe dla zaje¢:

Budowa DNA i RNA (podstawowy budulec: sktadniki kwaséw nukleinowych, nazewnictwo nukleotydow,
budowa kwaséw nukleinowych, znaczenie koncéw 5’ i 3, dlugos¢ RNA i DNA, struktura drugorzedowa
i trzeciorzedowa DNA, metody izolacji genomowego i plazmidowego DNA).

Organizacja genomu (budowa genomu prokariotycznego, eukariotycznego, plazmidowego,
bakteriofagéw i wirusow DNA ssakéw, genoméw organellowych i genoméw zbudowanych z RNA.
Chromatyna- budowa i kondensacja).

RNA- czasteczka o wielu funkcjach (struktura drugorzedowa i trzeciorzedowa RNA, rodzaje RNA i
udziat RNA w réznych procesach komaorkowych, katalityczne wtadciwosci RNA, rybozymy).

Od genu do biatka (podstawowy dogmat biologii molekularnej. Kod genetyczny, rola modyfikowanych
nukleotydéw w odczytywaniu mRNA, odstepstwa od kodu genetycznego).

Budowa i funkcje biatek (struktura I, Il, Il i IV rzedowa biatek, budowa domenowa biatek, przewidywanie
struktury biatek, funkcje biatek, kompleksy makromolekularne, prawidtowe i btedne zwijanie si¢ biatek,
analiza elektroforetyczna biatek).

Replikacja DNA i dobudowa telomeréw (sposéb replikowania sie DNA, polimerazy DNA, replikacja
genomu bakteryjnego, jgdrowego, replikacja genomow organellowych, replikacja drogg toczacego sie
kota. Telomery, telomeraza, rola telomerazy w replikowaniu jgdrowego DNA, procesach starzenia i
powstawania nowotwordw).

Naprawa DNA (rodzaje mutacji i ich konsekwencje. Bezposrednia naprawa uszkodzen w DNA,
naprawa przez wyciecie zasady, nukleotydu, naprawa btednych sparowan, naprawa podwdjnych
peknie¢ w DNA, choroby zwigzane z uszkodzeniami systemoéw naprawy DNA).

Rekombinacja, konwersja gendw i transpozycja (modele rekombinacji DNA, mechanizm rekombinaciji,
model i mechanizm konwersji genowej, transpozony i retrotranspozony, roézne mechanizmy
transpozycji, model retrotranspzycji. Choroby zwigzane z aktywnoscig transpozondéw).

Transkrypcja u prokariontéw (promotory gendéw, budowa polimerazy RNA, etapy transkrypciji, model
aktywnosci operonu wg Jacoba i Monoda, regulacja aktywnosci operonu laktozowego. Podjednostki
sigma. Sposob dziatania regulatoréw transkrypcyjnych, kontrola ekspresji genéwprzez RNA: atenuacja,
ryboprzetgczniki).

Transkrypcja u eukariontéw (polimerazy RNA, promotory rozpoznawane przez poszczegdlne
polimerazy RNA, transkrypcja prowadzona przez polimeraze RNA 1l, mediator, elementy regulatorowe
gendw kodujacych biatka, czynniki transkrypcyjne, koaktywatory i korepresory transkrypcyjne.
Regulacja stopnia kondensacji chromatyny i dostepnosé gendéw. Choroby zwigzane z zaburzeniami
transkrypciji).

Dojrzewanie RNA u eukariontéw (etapy dojrzewania premRNA, pre-rRNA, pre-tRNA i pre-mikroRNA.
Splicing, splicing alternatywny. Redagowanie RNA. Schorzenia wynikajgce z zaburzen dojrzewania
RNA).

Regulacja ekspresji genéw u eukariontéw przez czgsteczki RNA (interferencja RNA, mikroRNA jako
potranskrypcyjne regulatory ekspresji genetycznej).
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Translacja u prokariontéw i eukariontéw (budowa rybosomow i ich sktadanie. Syntetazy aminoacylo-
tRNA, inicjacja, elongacja i terminacja translacji. Kontrola translacyjna i potranslacyjna. Choroby
zwigzane z zaburzeniami procesu translacji).

Kierowanie biatek (kierowanie biatek w bakteriach, kierowanie biatek u eukariotéw do réznych
przedziatéw komarkowych, sekrecja. Choroby zwigzane z wadliwym kierowaniem biatek).
Epigenetyka i monoalleliczna ekspresja genoéw (markery genetyczne, rodzicielskie pietno genomowe,
inaktywacja chromosomu X, kontrola epigenetyczna transpozonoéw, wykluczenie alleliczne).
Podstawowe koncepcje technologii rekombinowanego DNA (definicja i podstawowe cele badawcze
inzynierii genetycznej. Pojecie klonu i klonowania. Ogélny schemat transgenezy. Enzymy modyfikujgce
czgsteczki DNA (nukleazy, ligazy, polimerazy) i wektory genetyczne. Podziat i krotka charakterystyka
enzymoéw restrykcyjnych. Ligacja DNA. Plazmidy. Definicja i cechy dobrego wektora genetycznego.
Podziat i przyktady wybranych wektoréw genetycznych. Biblioteki genomowe. Nadekspresja biatka,
systemy nadekspres;ji).

Wybrane techniki eksperymentalne w biologii molekularnej i inzynierii genetycznej (mapowanie
restrykcyjne fragmentdéw DNA, PCR, odwrotna transkrypcja, RT-PCR, przenoszenie DNA metoda
Southerna, przenoszenie RNA metodg northern, test hybrydyzaciji- wykorzystanie i aspektypraktyczne,
techniki ilosciowe- PCR i RT-PCR w czasie rzeczywistym, mikromacierze i podstawy analiz
mikromacierzowych).

Podstawowe techniki wprowadzania rekombinowanego DNA do organizmdw roslinnych i zwierzecych
(metody transgenezy roslin. Plazmid Ti- budowa i jego wykorzystanie w systemie binarnym. T-DNA.
Agrobacterium. Transformacja- sukcesy i porazki: co jest istotne? Wprowadzanie genéw do komoérek
zwierzecych- metodyka. Linie komorkowe. Terapia genowa in vivo i ex vivo. Komorki pnia i ich
zastosowanie w inzynierii genetycznej i medycynie).

Organizmy modyfikowane genetycznie w badaniach podstawowych i zastosowania praktyczne
[badania biotechnologiczne i ich podziat (biotechnologia czerwona, zielona, biata). Biotechnologiczny
cel badawczy. Przemyst biotechnologiczny. Przykiady roslinnych i zwierzecych organizmow
modyfikowanych genetycznie. Etyka biotechnologiczna. Patentowalnosc¢ odkrycia
biotechnologicznego. Biotechnologia w Polsce i na $wieciewspétczesne wyzwania i przyktady.
Genomika, proteomika, metabolomika i interaktomika [metody genotypowania DNA z uwzglednieniem
PCR. Genomika i poczatki postgenomiki- wiek "omik", projekty poznania genomoéw réznych
organizmow zywych (w tym cztowieka). Sekwencjonowanie DNA i RNA z wykorzystaniem metod
wysokoprzepustowych. Metody analiz proteoméw (w tym wybrane metody elektroforetyczne), biatka
markerowe. Identyfikacja biatek. Wybrane metody analiz metabolomicznych i interaktomicznych (na
przyktadzie analizy sieci oddziatywan biatko- biatko).

Zasady bezpieczenstwa i higieny pracy w laboratorium. Podstawowe zasady udzielania pierwszej
pomocy podczas wypadkéw w laboratorium.

Nazwa zaje¢: Kompresja danych

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

. rozumie podstawowe pojecia zwigzane z kompresjg danych i teorig informaciji.

. rozumie idee stownikowych algorytméw kompresiji i potrafi podaé ich przyktady.

. zna zagadnienie kodowania predykcyjnego i potrafi poda¢ przyktady algorytmow.

. Zna miary kompresiji stratnej i potrafi je stosowac.

. rozumie potrzebe stosowania i zna przyktadowe algorytmy kwantyzacji skalarnej i wektorowe;.
. rozumie idee kodowania réznicowego i korzysci z niej wynikajace.

. zna idee transformat wykorzystywanych w kompresji i potrafi zaprezentowac niektore.

. zna idee schematow analiza synteza.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi skonstruowa¢ kody Huffmana, Golomba, Rice'a, Tunstall'a dla podanych danych.

2. potrafi wygenerowa¢ znacznik w kodowaniu arytmetycznym oraz wykazac¢ jego jednoznacznosc.
3. potrafi wykorzystywac transformaty do kompresji danych (kodowanie podpasmowe).

Tresci programowe dla zaje¢:

Wprowadzenie i podstawowe pojecia.

Kodowanie Huffmana. Kody Rice'a, Tunstall'a, Golomba.

Idea kodowania stownikowego na przyktadzie wybranych algorytmoéw, kodowanie arytmetyczne,
kodowanie predykcyjne (transformata BWT).

Podstawy kompresji stratnej - stosowane miary, entropia warunkowa, modele.

Kwantyzacja skalarna i wektorowa.

Kodowanie réznicowe.

ONO AP, WN -~
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Transformaty.
Kodowanie wykorzystujgce transformaty.
Schematy typu analiza-synteza.

Nazwa zajec: Wyktady eksperckie

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna najnowsze osiggniecia $wiatowej nauki w zakresie biologii oraz bioinformatyki

2. zna i rozumie zasady prowadzenia badan naukowych

w zakresie umiejetnosci:

1. zna i potrafi stosowac zasady prowadzenia dyskusji naukowej

Tresci programowe dla zaje¢:

Wyktady naukowe wygtaszane przez zaproszonych naukowcéw z Polski i z zagranicy o tematyce z
zakresu biologii molekularnej i bioinformatyki

Nazwa zaje¢: Mechanizmy epigenetyczne w etiologii chorob cztowieka

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie mechanizmy epigenetyczne ich wpltyw na koncowy poziom ekspresji genéw

2. zna udziat mechanizmow epigenetycznych w pietnowaniu genomowym oraz w blokowaniu
aktywnosci chromosomu X.

3. wie w jaki sposdb czynniki Srodowiskowe wptywajg poprzez mechanizmy epigenetyczne na fenotyp
organizmu

4. zna powigzania genetyczne i epigenetyczne bedgce podtozem dla wybranych choréb u ludzi

5. zna formy terapii epigenetycznych dla wybranych chordb cziowieka: wykorzystanie iPS oraz
epiterapii

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi korzysta¢ ze Zrodet literaturowych, w tym angielskojezycznych i na ich podstawie potrafi
opracowac wybrane zagadnienia

2. potrafi przygotowac i prezentowaé wystgpienie ustne

3. potrafi bra¢ udziat w dyskusji naukowej na wybrany temat

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do dzielenia sie nabytg wiedza, jak i do ciagtego pogtebiania jej

2. jest gotéw/owa do krytycznego interpretowania informacji pojawiajgcych sie w mediach

Tresci programowe dla zaje¢:

Epigenetyka - wprowadzenie (budowa chromatyny, poréwnanie dziedziczenia genetycznego i
epigenetycznego).

Mechanizmy epigenetyczne dziatajagce na poziomie chromatyny: modyfikacje DNA, histondw,
remodelatory chromatyny, INncCRNA.

Mechanizmy epigenetyczne dzialajace potranskrypcyjnie: RNAI

Zjawiska o oparte o mechanizmy epigenetczne: pietnowanie genomowe, inaktywacja chromosomu X
Rola czynnikéw $rodowiskowych w epigenetyce choréb cziowieka. Mechanizmy epigenetyczne
zwigzane ze starzeniem sige organizmu.

Podtoze epigenetyczne w rozwoju przyktadowych choroéb: raka, cukrzycy (pamie¢ metaboliczna),
choréb neurodegeneracyjnych, alkoholowego zespotu ptodowego

Epigenetyczne powigzanie miedzy mikrobiomem jelitowym a otytoscig i cukrzyca.

Zmiany epigenetyczne podczas cyklu komoérkowego.

Wzajemna regulacja miedzy modyfikacjami epigenetycznymi i zegarem okotodobowym a rozwojem
raka

Epigenetyka i jej implikacje w terapii z uzyciem komdrek macierzystych, iPS (indukowanych komérek
pluripotencjalnych), epiterapii np. zastosowania inhibitorow DNA metylotransferaz, inhibitoréw
deacetylaz histonowych)

Nazwa zaje¢: Genetyka cech wielogenowych u cztowieka

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna genetyczne zasady dziedziczenia cech jakosciowych i ilosciowych iich powigzania z konkretnymi
zjawiskami obserwowanymi w przyrodzie

2. wie jak odrézni¢ ceche dziedziczong wielogenowo od cechy wieloczynnikowej

3. rozumie na czym polega progowy model dziedziczenia
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w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi dobra¢ odpowiednie metody statystyczne do opisu i oszacowania cech wielogenowych jak:
mapowanie loci QTL, analiza sprzezen, analiza asocjacji, metoda GWAS.

2. potrafi wskazac¢ przyktady cech ilosciowych, jakosciowych wielogenowych oraz wieloczynnikowych
zarowno fizycznych, jak i psychicznych u czlowieka i opisa¢ sposob ich dziedziczenia

3. potrafi wskazac i opisa¢ przyczyny choréb genetycznych zwigzanych z cechami wielogenowymi i
wieloczynnikowymi

4. potrafi zwiezle opisa¢ stan wiedzy o najnowszych osiggnieciach z zakresu genetyki cech
wieloczynnikowych, wykazujgc krytycyzm wobec uzyskanych informacji

Tresci programowe dla zaje¢:

Pojecia zmiennosci genetycznej, jej zrodta i rodzaje oraz sktadowe zmiennosci fenotypowej.

Rodzaje cech: ilosciowe, jakosciowe, wielogenowe i wieloczynnikowe. Wptyw sSrodowiska na
wyksztatcenie sie cech wieloczynnikowych.

Progowy model dziedziczenia wieloczynnikowego.

Pojecie odziedziczalnosci i metody jej oszacowania: badania bliznigt, badania adopcyjne i fgczone.
Wspdtczynniki pokrewienstwa i wsobnosci.

Mapowanie loci ilosciowych (QTL) u cztowieka, analiza sprzezen, powigzania GWAS — (ang. Genome
Wide Asociation Studies).

Przyktady cech wielogenowych iwieloczynnikowych ilosciowych (wzrost, kolor skéry, ogélne zdolnosci
poznawcze, osobowos¢ itd.) i jakosciowych (barwa oczu, pte¢) u cztowieka.

Przyktady chordb i wad wrodzonych wielogenowych i wieloczynnikowych zaréwno fizycznych , jak i
psychicznych u cziowieka ( m.in. wady cewy nerwowej, zespoty otepienia, MHC i choroby
autoimmunologiczne, schizofrenia, choroba dwubiegunowa).

Nazwa zaje¢: Wprowadzenie do Biogospodarki

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie znaczenie pojecia oraz gtdbwne obszary sektora biogospodarki

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi okresli¢ szanse i zagrozenia dla rozwoju sektora biogospodarki w Polsce

2. potrafi opisa¢ perspektywy rozwoju zawodowego w réznych obszarach biogospodarki

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/gotowa do krytycznego skonfrontowania wtasnego wyobrazenia o pracy zawodowej z
rzeczywistymi sytuacjami zycia codziennego i biogospodarkg

Tresci programowe dla zaje¢:

Biogospodarka - definicja pojecia i podstawowe informacje.

Szanse i zagrozenia polskiej biogospodarki.

Cykl spotkan z przedstawicielami ré6znych gatezi biogospodarki, z duzych i matych firm, z zaktadéw
przemystowych, instytucji naukowych i inkubatoréw przedsiebiorczosci.

Nazwa zaje¢: Praktyki zawodowe

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna obowigzujgce w zakfadzie pracy przepisy i regulacji, m.in. BHP i ochrony przeciwpozarowe;j

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zastosowac¢ wiedze kierunkowg w realizacji powierzonego mu zadania w zaktadzie pracy.

2. analizuje dane uzyskane w trakcie realizacji zadania powierzonego w zakfadzie pracy i wysuwa na
ich podstawie wnioski.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotowy/a stale poszerza¢ wiedze i umiejetnosci zawodowe zgodnie z zadaniami powierzanymi
mu do realizacji.

2. jest gotowy/a wykonywaé¢ powierzone zadania w zgodzie z obowigzujgcymi przepisami prawa,
regulaminem zakfadu pracy, zasadami BHP i ochrony przeciwpozarowe;.

3. jest gotowy/a twérczo i przedsiebiorczo odnalezé sie na rynku pracy.

Tresci programowe dla zaje¢:

Przedstawienie zakresu dziatalno$ci =zaktadu pracy i organizacji wykonywanych zadan,
wykorzystujgcych wiedze i umiejetnosci nabyte w trakcie studidow na kierunku Bioinformatyka.
Uwarunkowania prawne oraz zasady BHP i ochrony przeciwpozarowej jako podstawowe ramy prawne
w pracy zawodowej.

Poszerzanie wiedzy i podnoszenie kwalifikacji zawodowych w ramach realizacji przydzielonych zadan.
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Odpowiedzialno$¢ za prace wiasng i cztonkdéw zespotu a role przyjmowane w realizacji zadania: jako
lider zespotu oraz jego czionek.

Nazwa zaje¢: Pracownia licencjacka - Bioinformatyka sekwencji

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. potrafi umiejscowi¢ tematyke pracy licencjackiej w konteks$cie ogdélnej wiedzy biologicznej

2. potrafi, w oparciu o dostepne zrodta, okresli¢ stan wiedzy dotyczgcy tematyki pracy licencjackiej oraz
wskazac najwazniejsze osiggniecia i problemy badawcze studiowanej dziedziny

3. w przypadku pracy badawczej, potrafi wykonywa¢ zadania badawcze i dobiera¢ odpowiednie
narzedzia bioinformatyczne do ich realizacji

4. posiada ugruntowang wiedze z zakresu bioinformatyki sekwencji

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi stawia¢ pytania, identyfikowa¢ i analizowaé problemy badawcze oraz weryfikowaé hipotezy
badawcze pod kierunkiem opiekuna naukowego

2. potrafi poprawnie pod wzgledem formalnym, merytorycznym i edytorskim napisa¢ prace licencjackg
pod kierunkiem opiekuna naukowego umiejetnie wykorzystujgc zrodta literaturowe i respektujgc prawa
autorskie

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotébw do konsultacji z opiekunem naukowym oraz do odpowiedzialnej i rzetelnej realizacji
kolejnych etapdw pracy licencjackiej

Tresci programowe dla zaje¢:

Dobér i analiza materiatow zrédtowych poszerzajgcych wiedze na temat podstawowych problemow i
metod badawczych zwigzanych z tematykg pracy licencjackiej

Metody zbierania literatury i materiatow zrodtowych; analiza i interpretacja tekstéw naukowych, danych
statystycznych i materiatéw; stawianie hipotez badawczych i sposoby rozwigzywania okreslonych w
pracy licencjackiej probleméw badawczych.

Umiejetnos¢ korzystania z narzedzi bioinformatycznych stosowanych w trakcie realizacji prac
licencjackich.

Zasady poprawnej edycji tekstu naukowego, wykonywania i zamieszczania rysunkéw i tabel,
omowienie zasad tworzenia konspektu pracy oraz poszczegdlnych etapdw jej realizacji, systematyczne
przedstawianie kolejnych etapdw pisania pracy.

Nazwa zaje¢: Pracownia licencjacka - Bioinformatyka strukturalna i biologia systeméw

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. potrafi umiejscowi¢ tematyke pracy licencjackiej w kontekscie ogdlnej wiedzy biologicznej

2. potrafi, w oparciu o dostepne Zrédta, okresli¢ stan wiedzy dotyczacy tematyki pracy licencjackiej oraz
wskazac najwazniejsze osiggniecia i problemy badawcze studiowanej dziedziny

3. w przypadku pracy badawczej, potrafi wykonywa¢ zadania badawcze i dobiera¢é odpowiednie
narzedzia bioinformatyczne do ich realizacji

4. posiada ugruntowang wiedze z zakresu bioinformatyki strukturalnej i biologii systemow

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi stawiac¢ pytania, identyfikowa¢ i analizowaé problemy badawcze oraz weryfikowaé hipotezy
badawcze pod kierunkiem opiekuna naukowego

2. potrafi poprawnie pod wzgledem formalnym, merytorycznym i edytorskim napisac¢ prace licencjackg
pod kierunkiem opiekuna naukowego umiejetnie wykorzystujgc zrodta literaturowe i respektujgc prawa
autorskie

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw do konsultacji z opiekunem naukowym oraz do odpowiedzialnej i rzetelnej realizacji
kolejnych etapdw pracy licencjackiej

Tresci programowe dla zaje¢:

Dobdr i analiza materiatow zrédtowych poszerzajacych wiedze na temat podstawowych probleméw i
metod badawczych zwigzanych z tematykg pracy licencjackiej

Metody zbierania literatury i materiatow zrodtowych; analiza i interpretacja tekstéw naukowych, danych
statystycznych i materiatéw; stawianie hipotez badawczych i sposoby rozwigzywania okreslonych w
pracy licencjackiej probleméw badawczych.

Umiejetnos¢ korzystania z narzedzi bioinformatycznych stosowanych w trakcie realizacji prac
licencjackich.
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Zasady poprawnej edycji tekstu naukowego, wykonywania i zamieszczania rysunkow i tabel,
omowienie zasad tworzenia konspektu pracy oraz poszczegdlnych etapdw jej realizacji, systematyczne
przedstawianie kolejnych etapdw pisania pracy.

Nazwa zaje¢: Seminarium licencjackie - Bioinformatyka strukturalna i systemowa

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiggniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. potrafi zdefiniowaé¢ problem badawczy bedgcy przedmiotem przygotowywanej pracy licencjackiej

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zaprezentowaC gtéwne tezy i etapy realizacji pracy licencjackiej w formie prezentaciji
multimedialnej

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi korzysta¢ ze zrédet literaturowych koniecznych dla przygotowania opracowania literaturowego
i dyskusji wynikow

2. jest gotéw do korzystania ze zrodet z poszanowaniem praw autorskich

Tresci programowe dla zajec:

Przeglad literatury $wiatowej z zakresu wybranych zagadnien zwigzanych z bioinformatyka strukturalng
i biologig systemoéw.

Prezentacja tematyki prac licencjackich w kontekscie aktualnej wiedzy i zdefiniowanie wlasnego
problemu badawczego.

Prezentacja sposobow realizacji i dyskusja wynikéw badan realizowanych w ramach prac licencjackich.
Omoéwienie zasad przygotowywania pracy licencjackiej. Tworzenie konspektu pracy przeglagdowej,
badawczej lub koncepcyjnej. Planowanie poszczegolnych etapéw jej realizacji. Omdwienie struktury
pracy licencjackiej, podziatu tresci, kolejnosci rozdziatdw oraz zasad odwotywania sie do zrédet i
cytowania.

Podstawy skutecznego wyszukiwania informacji naukowych.

Nazwa zajeé¢: Genomika populacyjna

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie znaczenie genomiki w badaniach populacyjnych nad zrozumieniem genetycznych
podstaw zréznicowania taksonow oraz praktycznego wykorzystania wynikéw badan

2. zna podstawowg terminologie i metodologie wykorzystywang w genomice populacyjnej

3. zna i rozumie znaczenie badan z zakresu genomiki w analizie proceséw demograficznych i
ewolucyjnych oraz w aspekcie ochrony i wykorzystania zasobéw genowych w populacjach

4. zna procesy majgce wptyw na poziom polimorfizmu rejonéw genomowych i metody analityczne
stosowane w badaniach genetycznych podstaw zmiennosci adaptacyjnej organizmow

5. zna techniki komputerowej analizy i wykorzystania danych z zakresu genomiki poréwnawczej na
poziomie populacji

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi wyjasni¢ znaczenie genomiki w badaniach populacyjnych nad zrozumieniem genetycznych
podstaw zréznicowania taksondéw oraz praktycznego wykorzystania wynikéw badan

2. potrafi wykorzysta¢ dane biologiczne w aspekcie dziatan z zakresu ochrony i gospodarowania
zasobami genowymi w populacjach

3. potrafi wykorzysta¢ dane z sekwencji genomowych w badaniach zmiennosci adaptacyjnej roslin i
zwierzat

4. potrafi zastosowa¢ techniki komputerowej analizy danych z zakresu genomiki poréwnawczej na
poziomie populacji

5. potrafi wyjasni¢ znaczenie genomiki w badaniach populacyjnych

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotéw/owa do wykorzystania wiedzy i umiejetnosci praktycznych z zakresu genomiki
populacyjnej do opisu zjawisk i podejmowania dziatanh zwigzanych z zarzgdzaniem zasobami przyrody
Tresci programowe dla zaje¢:

Znaczenie, rola i zastosowanie genomiki w badaniach nad zréznicowaniem genetycznym taksonéw.
Genomika poréwnawcza; czynniki i procesy majgce wptyw na zmiennos¢ genetyczng populacji.
Wykorzystanie baz danych, technik i metod analitycznych genomiki populacyjnej w badaniach
podstawowych i zastosowaniach aplikacyjnych z zakresu ochrony i wykorzystania zasobéw genowych
w populacjach.

Modelowe organizmy w genomice populacyjnej.

Narzedzia i metody stosowane w genomice ewolucyjnej w badaniach na poziomie populaciji.
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Praktyczne aplikacje wynikdéw badan z zakresu genomiki populacyjne;.

Nazwa zaje¢: Seminarium licencjackie - Bioinformatyka sekwencji

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. potrafi zdefiniowa¢ problem badawczy bedgcy przedmiotem przygotowywanej pracy licencjackiej

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zaprezentowaé gtéwne tezy i etapy realizacji pracy licencjackiej w formie prezentacji
multimedialnej

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. potrafi korzysta¢ ze zrédet literaturowych koniecznych dla przygotowania opracowania literaturowego
i dyskusji wynikow

2. jest gotéw do korzystania ze zrédet z poszanowaniem praw autorskich

Tresci programowe dla zaje¢:

Przeglad literatury $wiatowej z zakresu wybranych zagadnieh zwigzanych z bioinformatyczng analizg
sekwenciji biologicznych

Prezentacja tematyki prac licencjackich w kontekscie aktualnej wiedzy i zdefiniowanie wlasnego
problemu badawczego.

Prezentacja sposobow realizacji i dyskusja wynikdw badan realizowanych w ramach prac licencjackich.
Omoéwienie zasad przygotowywania pracy licencjackiej. Tworzenie konspektu pracy przeglgdowej,
badawczej lub koncepcyjnej. Planowanie poszczegdlnych etapéw jej realizacji. Omdwienie struktury
pracy licencjackiej, podziatu tresci, kolejnosci rozdziatdw. - zasady odwotywania sie do zrédet i
cytowania.

Podstawy skutecznego wyszukiwania informacji naukowych.

Nazwa zajec: Bioetyka

Po zakonczeniu zajec¢ i potwierdzeniu osiagniecia efektow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna i rozumie podstawy bioetyki, etyki medycznej, etyki biotechnologii i bioprawa.

2. zna i rozumie podstawy etyki badar naukowych.

3. zna i rozumie regulacje normatywne w zakresie badan z udziatem ludzi.

4. zna i rozumie regulacje normatywne w zakresie prowadzenia eksperymentéw na zwierzetach.

5. zna i rozumie przyktadowe kazusy i dylematy badacza.

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi samodzielnie przygotowac etycznie i prawnie bezpieczny/odpowiedzialny projekt badawczy.

2. potrafi postugiwac¢ sie normami i teleologig wtasciwg dla swojej przysztej profesji (europejski kodeks
etyczny biotechnologa).

3. potrafi samodzielnie sformutowa¢ ‘ethical statement’.

4. potrafi samodzielnie sformutowaé oswiadczenie o konflikcie interesow.

5. potrafi samodzielnie sformutowaé data management statement.

6. potrafi zadbac¢ o etyczne i prawne bezpieczenstwo cztowieka lub zwierzecia jako uczestnika badan
naukowych.

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotow do planowania i prowadzenia etycznie, prawnie, bio- i socjo-srodowiskowo, ekonomicznie
odpowiedzialnych badan naukowych.

Tresci programowe dla zaje¢:

Podstawy bioetyki, etyki medycznej, etyki biotechnologii i bioprawa (aksjologia).

Podstawy etyki badan naukowych.

Normy i procedury w badaniach z udziatem ludzi.

Normy i procedury w eksperymentach na zwierzetach; pozostate ryzykowne badania i eksperymenty.

Kazusy i dylematy badacza.

Od rzetelnosci badawczej (research integrity) do etycznie i prawnie bezpiecznych i odpowiedzialnych
badan. Wniosek do komisji bioetyczne;.

Europejski kodeks etyczny biotechnologa.

Tres¢ i funkcja ‘ethical statement’.

Konflikt interesow.

Data management statement.

Etyczne i prawne bezpieczenhstwo cztowieka lub zwierzecia jako uczestnika badah naukowych.

Nazwa zaje¢: Prezentacja i wizualizacja danych w R
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Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéw uczenia sie student/ka

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi tworzy¢ raporty i interaktywne aplikacje webowe przy pomocy jezyka R.

2. umie tworzy¢ interaktywne raporty przy pomocy srodowiska Tableau oraz Tableau z R.

3. potrafi samodzielnie przygotowac raport w oparciu o dane dotyczace wybranej tematyki, np. wynikéw
realizacji projektu bioinformatycznego.

Tresci programowe dla zajec:

Wprowadzenie do programowania w jezyku R (m.in. biblioteki dplyr, tibble, ggplot2).

Praca ze srodowiskiem Tableau: interfejs oraz dystrybucja i publikowanie pracy; integracja z R.
Przygotowanie raportu w oparciu o dane w wybranej tematyce.

Nazwa zaje¢: Symulacja proceséw biologicznych

Po zakonczeniu zajeé i potwierdzeniu osiggniecia efektéow uczenia sie student/ka

w zakresie wiedzy:

1. zna metody symulacyjne wykorzystywane do analizy systemow ztozonych w biologii i dziedzinach
pokrewnych

w zakresie umiejetnosci:

1. potrafi zinterpretowaé wyniki analizy modelu biologicznego z wykorzystaniem przebiegu czasowego
i portretu fazowego oraz analizy bifurkacji, postugujac sie wtasciwg terminologig

2. potrafi wykorzysta¢ metody analizy sieci ztozonych dla badania modelu procesu biologicznego

w zakresie kompetencji spotecznych:

1. jest gotébw/owa do pracy w miedzy- i transdziedzinowym zespole z ekspertami o zréznicowanej
wiedzy biologicznej (w tym specjalistami z zakresu nauk spotecznych czy matematycznych)

Tresci programowe dla zaje¢:

Narzedzia obliczeniowe i bazy danych modeli wykorzystywane w badaniach symulacyjnych w biologii.
Uktady dynamiczne.

Sieci ztozone.

Praktyczne wykorzystanie oprogramowania i bazy danych w badaniach symulacyjnych, wykorzystanie
specjalistycznej literatury naukowej, baz danych biologicznych.
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