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Kierunek studiow InfoBioChem
Data rozpoczecia studiow  |luty 2027r. Rok akademicki realizacji 2026/2027
przedmiotu

Poziom ksztatcenia Il stopnia Grupa zaje¢ Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogdlnoakademicki

Forma studiéw stacjonarne Sposob realizacji na uczelni

Rok studiow 1 Jezyk wykfadowy polski

Semestr studiow 1 Liczba punktow ECTS 3.0

Profil ksztatcenia ogdlnoakademicki Forma zaliczenia egzamin

Jednostka prowadzaca

Wydziaty Politechniki Gdanskiej -> Wydziat Chemiczny -> Katedra Biotechnologii i Mikrobiologii

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Odpowiedzialny za przedmiot

prof. dr hab. inz. Pawet Sachadyn

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ [15.0 0.0 0.0 45.0 0.0 60
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtosé¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajgciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |60 5.0 10.0 75
studenta

Cel przedmiotu

Celem przedmiotu jest przedstawienie nowoczesnych technologii badania genomu i transkryptomu,
mozliwosci i ograniczen genomiki i tranksryptomiki oraz ich zastosowan w diagnostyce i badaniach

naukowych.

Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[K7_KO02] jest gotow do
wspotdziatania w zespole,
przyjmujgc w nim rézne role w
zaleznos$ci od potrzeb zadania

Student jest Swiadomy potrzeby
uzupetniania wiedzy z szybko
rozwijajgcej sie dziedziny
genomiki i transkryptomiki oraz
znaczenia ich roli w projektach
interdyscyplinarnych.

[SK4] Ocena umiejetnosci
komunikacji, w tym poprawnosci
jezykowej

[SK2] Ocena postepdéw pracy

[K7_WO02] ma pogtebiong wiedze
z zakresu nauk omicznych,
obejmujgcy zasady

generowania, analizy i interpretac;i
danych omicznych

Student posiada wiedze o
budowie genomu i funkcjonowaniu
epigenomu i transkryptomu,
metodach i technologiach
sekwencjonowania DNA nowej
generacji, zastosowan badania
genomu i transkryptomu w nauce i
diagnostyce.

[SW1] Ocena wiedzy
faktograficznej

[SW2] Ocena wiedzy zawartej w
prezentaciji

[K7_KO01] jest gotow do
okreslania priorytetow dziatan w
realizacji zadan wiasnych lub
powierzonych przez innych

Student jest $wiadomy

mozliwosci, ograniczen badania
genomow i transkryptomow oraz
wyzwan etycznych wynikajacych z
rozwoju genomiki i transkryptomiki.

[SK2] Ocena postepéw pracy
[SK5] Ocena umiejetnosci
rozwigzywania problemow
wystepujgcych w praktyce

[K7_U02] potrafi postugiwac sie
informatycznymi narzedziami
stuzgcymi do

operacji na sekwencjach
nukleotydowych i biatkowych

Student umie dobra¢ metody do
analiz genomicznych i
transkryptomicznych oraz
krytycznie interpretowac wyniki.

[SU2] Ocena umiejgtnosci analizy
informacji

[SU5] Ocena umiejetnosci
zaprezentowania wynikéw
realizacji zadania

[SU3] Ocena umiejetnosci
wykorzystania wiedzy uzyskanej
w ramach przedmiotu
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Tresci przedmiotu

Tresci przedmiotu - wykfad

Celem wyktadu Genomika i transkryptomika jest przekazanie stanu wiedzy na temat genomu i
transkryptomu, mozliwosci zastosowan genomiki i transkryptomiki w diagnostyce i w badaniach,
perspektyw i ewentualnych zagrozen wynikajacych z rozwoju i upowszechniania technologii badania
genomow i transkryptomoéw. Poszczegdlne aspekty beda omawiane z uwzglednieniem przedmiotu badan,
rozwigzan technologicznych i przyktadowych zastosowan w badaniach i diagnostyce.

1-2. Genom, epigenom i transkryptom cziowieka oraz inne genomy modelowe - podstawowe informacje. 2
h

3. Technologie badania genomu i transkryptomu macierze hybrydyzacyjne, sekwencjonowanie shot-gun,
nanopore. 1 h

4-5. Badanie genomu epigenomika : metylacja DNA (MethylSeq) i inne modyfikacje kowalencyjne DNA. 2 h
6-7. Badanie genomu epigenomika: remodeling chromatyny ATAC-Seqiinne. 2 h

8-10. Polimorfizm DNA SNP i inne w chorobach dziedzicznych i nowotworach. Sekwencjonowanie
genomow i egzomow indywidualnych. 3 h

11-12. Badanie transkryptomu, RNAseq i inne. 2 h

13. Badania na poziomie pojedynczych komérek (ang. single-cell). 1h

14. Transkryptomika przestrzenna (ang. spatial trancriptomics). 1 h

15.Podsumowanie genomika i transkryptomika: znaczenie, perspektywy i zagrozenia. 1 h

Tresci przedmiotu - projekt

Celem projektu jest praktyczne zapoznanie studentéw z mozliwosciami genomiki i transkryptomiki w
badaniach i diagnostyce w zakresie zastosowan, rozwigzan technologicznych i analizy danych poprzez
samodzielng analize publikaciji i zbioréw danych przy uzyciu zmodyfikowanych kryteriéw, innego celu
analizy, alternatywnej strategii lub innych narzedzi bioinformatycznych. Realizacja projektu pozwoli na
praktyczny kontakt z genomika, jej zastosowaniami, sposobem analizy danych i rozwdj wtasnej inwenciji.
Zajecia obejmg dwie czesci: wprowadzenie przeprowadzone przez wyktadowce i prezentacje przez
studentow odpowiadajace trzem kolejnym etapom projektu, potaczone z krytyczng dyskusja.
WPROWADZENIE 3 h zaje¢

Objasnienie zadan, kryteriow oceny, wskazéwki dotyczace genomicznych i transkryptomicznych baz
danych, doboru i krytycznej oceny artykutéw naukowych.

ZADANIA DO WYKONANIA PRZEZ STUDENTOW 42 h zajeé

A.Wybor artykutu naukowego z dziedziny genomiki lub/i transkryptomiki i zbioru danych (stanowigcego
suplement do tego artykutu) w celu przygotowania jego prezentacji i wykonania wtasnej analizy danych
genomicznych/transkryptomicznych (np. w oparciu o inne zatozenia lub z uzyciem innych narzedzi niz w
artykule zrédtowym). Tylko praca wiasna

B. Przygotowanie i przedstawienie na zajeciach krétkiej roboczej prezentacji wybranego artykutu i zbioru
danych w celu przeprowadzenia w trakcie zaje¢ dyskusji wybranych propozycji, ewentualnej korekty i
modyfikacji propozycji (Prezentacja 1, 10-15 min). Ok. 3 h zaje¢

C. Przygotowanie i przedstawienie na zajeciach prezentacji wybranych publikacji i zbioréw danych z
uwzglednieniem celéw, metod, wynikéw i wnioskdw oraz propozycjg wiasnej strategii analizy (Prezentacja
2, 30-45 min). Ok. 15 h zaje¢

D. Przygotowanie i prezentacja metodyki i wynikow wiasnych analiz ze wskazaniem elementéw nowosci.
(Prezentacja 3, ok. 60-90 min). Ok. 24 h zaje¢

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria Sposdb oceniania (sktadowe) Prég zaliczeniowy Sktadowa oceny koricowej
oceniania osigganych Egzamin z wyktadu w formie testu [60.0% 50.0%
efektow uczenia sie wyboru
Ocena prezentacji studentéw 60.0% 50.0%
Zalecana lista lektur Podstawowa lista lektur Slajdy z wykfadu
Uzupetniajaca lista lektur Publikacje omawiane podczas wyktadu
Adresy eZasobdéw
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Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Wyklad: Badanie transkryptomu; RNAseq i inne.

Metody badania transkryptomu przed erg NGS.

*+  RT-gPCR, mikromacierze DNA, Northern blot
»  Ograniczenia tych metod

Technologia RNAseq

*  Przygotowanie biblioteki RNA

»  Sekwencjonowanie (platformy NGS)

»  Mapowanie odczytéw i analiza bioinformatyczna
*  lllumina vs. Aviti

Analiza danych RNAseq

+  Dane surowe NGS

«  Etapy przetwarzania danych NGS

» Identyfikacja genéw o réznej ekspresji (DEG, differentially epxresed genes)
*  Analiza ontologiczna

Inne warianty badania RNA

+  Small RNAseq
*  miRNA profiling
» Long-read sequencing (np. Pacific Biosciences, Oxford Nanopore Technologies)

Zastosowania RNAseq w badaniach naukowych

*  Mozliwosci
+  Ograniczenia
*  Zrbdfa btedow

Zastosowania analiz transkryptomu w medycynie

Medycyna spersonalizowana

Biomarkery choréb

Transkryptomika w badaniach klinicznych
Integracja z proteomika i epigenomikg

Zagadnienia na egzamin

«  Zalety i wady mikromacierzy w poréwnaniu z technologig RNAseq

*  Gtowne etapy analizy RNAseq?

*  Na czym polega i do czego stuzy analiza ontologiczna?

»  Specyfika i zastosowania sekwencjonowania small-RNA

*  Korzysci z zastosowania RNAseq w medycynie spersonalizowanej

«  Jakie sg mozliwosci i ograniczenia RNAseq w badaniach naukowych?

Zajecia praktyczne
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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