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Charakterystyka kierunku

Informacje podstawowe

Nazwa wydziatu: Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii

Nazwa kierunku: bioinformatyka
Poziom: drugiego stopnia
Profil: ogdlnoakademicki
Forma: studia stacjonarne
Jezyk studiéw: polski

Przyporzadkowanie kierunku do dziedzin oraz dyscyplin, do
ktorych odnosza sie efekty uczenia sie

Nauki biologiczne 65%
Matematyka 12%
Informatyka 11%
Nauki chemiczne 7%
Filozofia 3%

Jezykoznawstwo 2%

Charakterystyka kierunku, koncepcja i cele ksztatcenia

Charakterystyka kierunku

Bioinformatyka jest interdyscyplinarna nauka zajmujaca sie zagadnieniami gromadzenia i przetwarzania informacji zawartej
w danych uzyskiwanych w badaniach uktadéw biologicznych. Dwuletnie studia drugiego stopnia na kierunku Bioinformatyka
skierowane sg do 0séb posiadajacych szeroka wiedze i umiejetnosci z zakresu nauk Scistych (w szczegdlnosci z informatyki i
matematyki) lub nauk biologicznych (w szczegdlnosci biochemii i biofizyki oraz innych nauk o zyciu), ktére beda mogty dalej
rozwija¢ realizujac specjalistyczne kursy (obejmujgce zaawansowane zagadnienia z zakresu m.in. genomiki i proteomiki,
biologii systeméw i biologii syntetycznej, semiotyki informacji genetycznej, a takze analizy danych w sekwencjonowaniu
nastepnej generacji). Kursy te ukierunkowane sa na rozwigzywanie zadan adresujacych réznorodne wyzwania wspotczesnej
bioinformatyki. Program studiéw obejmuje kursy obowigzkowe charakteryzujgce sie minimalnym zestawem koniecznych
prerekwizytédw, dzieki czemu studia Bioinformatyki (drugiego stopnia) moga by¢ podejmowane przez absolwentéw
rozmaitych studidéw zaréwno z dziedziny nauk biologicznych jak i nauk Scistych. Szeroka oferta kurséw fakultatywnych
sprawia, ze studenci mogg swobodnie obieraé swojg sciezke ksztatcenia uwzgledniajgc zaréwno juz zdobytg wiedze i
umiejetnosci, swoje zainteresowania, jak i zmieniajace sie potrzeby runku pracy. Studenci maja takze mozliwos¢ wyjazdéw
zagranicznych w ramach programéw wymiany studenckiej. Studia uwienczone sg realizacja pracy dyplomowej, ktéra
przygotowuje Absolwentéw tego kierunku do stosowania szerokiego wachlarza zaawansowanych metod bioinformatycznych
w analizie r6znorodnych danych biologicznych. Studia Bioinformatyki (drugiego stopnia) uzupetniajg oferte dydaktyczna
WBBIB. Prowadzone na WBBIB studia drugiego stopnia Biotechnologia molekularna, Biofizyka molekularna i komérkowa oraz
Biochemia ukierkunkowane sg na wyksztatcenie specjalistow biegtych w stosowaniu nowoczesnych metod biochemii,
biofizyki i biotechnologii w badaniach uktadéw biologicznych na poziomie molekularnym. Z kolei, abolwent studiéw
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Bioinformatyki (drugiego stopnia) bedzie wyrdzniat sie posiadaniem stosownej wiedzy i umiejetnosci pozwalajacych na
prowadzenie zaawansowanej i pogtebionej analizy danych uzyskiwanych w badaniach takich uktadéw.

Koncepcja ksztatcenia

Koncepcja ksztatcenia na kierunku Bioinformatyka (drugiego stopnia) w petni wpisuje sie w podstawowe cele strategiczne
Uniwersytetu Jagiellofskiego. Program studiéw Bioinformatyki (drugiego stopnia) zostat skonstruowany w taki sposéb, aby
obejmowacd co najmniej dwie Sciezki ksztatcenia prowadzace zaréwno do wyksztatcenia Absolwentéw o wyraznie réznych
kompetencjach oraz do zrealizowania zatozonych celéw ksztatcenia. Kursy obowigzkowe w planie studiéw Bioinformatyka
(drugiego stopnia) cechuja sie minimalnym zestawem prerekwizytéw, ktére moga by¢ spetnione przy okazji realizacji wielu
programéw studidw z zakresu nauk biologicznych lub nauk $cistych. Oferta kurséw fakultatywnych, z kolei, umozliwia
studentom, ktérzy po zakonczeniu studidw pierwszego stopnia posiadajg kompetencje wtasciwe absolwentom studiéw
informatycznych zaréwno na rozwijanie juz posiadanych kompetencji, jak i pogtebianie szerokiej wiedzy z zakresu nauk o
zyciu. Analogicznie, absolwenci studidéw z nauk biologicznych innych niz np. Bioinformatyka (pierwszego stopnia), maja
mozliwos$¢ zdobycia wiedzy i umiejetnosci z zakresu informatyki. Niezaleznie od wczesniej zdobytego wyksztatcenia,
absolwenci studiéw Bioinformatyka (drugiego stopnia) beda dysponowaé wiedzg dotyczaca réznorodnych metod
bioinformatycznej analizy danych we wspétczesnie prowadzonych badaniach z zakresu nauk o zyciu.

Cele ksztatcenia

1. Zdobycie poszerzonej i pogtebionej wiedzy w zakresie bioinformatyki i nauk o zyciu umozlwiajgcej wszechstronng
interpretacje wynikéw badan dotyczacych uktadéw biologicznych na réznym poziomie organizacji.

2. Doskonalenie umiejetnosci prowadzenia zaawansowane] i wszechstronnej analizy danych biologicznych obejmujacej
tworzenie modeli teoretycznych i/lub specjalistycznego oprogramowania.

3. Uzyskanie biegtosci w komunikowaniu sie w jezyku polskim i angielskim, rozwijanie umiejetnosci udziatu w dyskusji
dotyczacej specjalistycznych zagadnien z zakresu bioinformatyki i nauk o zyciu.

4. Wypracowanie umiejetnosci wyczerpujacego i zwieztego opracowywania w formie pisemnej wybranych zagadnien
dokumentujacych wyniki uzyskane w badaniach z zakresu nauk o zyciu.

Potrzeby spoteczno-gospodarcze

Wskazanie potrzeb spoteczno-gospodarczych utworzenia kierunku

Srodowisko akademickie oraz firmy z sektora przemystu wysokich technologii dziatajace w domenie , Life Science” poszukujg
pracownikéw, wykazujgcych umiejetnos¢ radzenia sobie ze skomplikowanymi wyzwaniami wspétczesnej nauki, rozwijajacej
sie w kierunku wielkoskalowych analiz danych generowanych w rozmaitych dyscyplinach nauk o zyciu. Wtasciwe podejscie
do analizy takich danych i interpretacji uzyskanych wynikéw wymaga interdyscyplinarnego przygotowania z zakresu zar6wno
nauk $cistych jak i biologicznych. Studia kierunku Bioinformatyka (drugiego stopnia) adresuja to zapotrzebowanie
umozlwiajgc studentom zindywidualizowany tok studiéw prowadzacy do uzyskania wysoce specjalistycznych i
zréznicowanych kompetencji zawodowych.

Wskazanie zgodnosci efektow uczenia sie z potrzebami spoteczno-gospodarczymi

Szeroka wiedza, liczne umiejetnosci oraz rozlegte kompetencje spoteczne absolwentdw kierunku studidéw Bioinformatyka
(drugiego stopnia) maja pozwoli¢ na elastyczne dostosowywanie sie do potrzeb rynku pracy w sektorze przemystu wysokich
technologii oraz w Srodowisku akademickim. Owa elastycznos¢ w ksztattowaniu profilu zawodowego absolwenta kierunku
studiéw Bioinformatyka (drugiego stopnia) przejawia sie w tatwosci docierania do réznorodnych informacji, np. dotyczacych
nowych technik badawczych i metod analizy danych oraz w swobodnym korzystaniu z zaawansowanych technologicznie
zdobyczy IT (np. specjalistycznych baz danych i baz wiedzy, wyrafinowanych pakietéw oprogramowania dedykowanym
zaawansowanym zadaniom obliczeniowym). Takie kompetencje zawodowe absolwentéw studiéw Bioinformatyka (drugiego
stopnia) sg nie do przecenienia w badaniach struktury i funkcji bioczgsteczek, przewidywaniu aktywnosci biologicznej nowo
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projektowanych lekéw, wskazywaniu nowych zastosowan procedur analizy numerycznej i algorytméw przetwarzania danych
i z catg pewnoscia pozwolg im podejmowac réznorodne obowigzki w miejscu przysztej pracy zawodowe;.
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Nauka, badania, infrastruktura

Gtéwne kierunki badan naukowych w jednostce

Studa na kierunku Bioinformatyka (drugiego stopnia) prowadzone s na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii
(WBBIB) w Scistej wspotpracy z Wydziatem Matematyki i Informatyki (WMil) Uniwersytetu Jagiellonskiego.

WBBIB prowadzi badania z zakresu biochemii, biofizyki molekularnej, bioinformatyki i biotechnologii. Jest jednym z
najlepszych osrodkéw naukowych i naukowo-dydaktycznych w kraju (dwukrotnie ocenionym na A+ w kategoryzacji
jednostek naukowych, posiada tez status Krajowego Naukowego Osrodka Wiodgcego, KNOW, wielokrotny lider rankingu
Perspektyw). WBBIiB dysponuje nowoczesnym sprzetem umozliwiajacym zapoznanie studentéw z zaawansowanymi
technikami badawczymi, stosowanymi przez pracownikéw naukowych i naukowo-dydaktycznych w ich badaniach, w ktérych
zawsze uczestniczg studenci przygotowujgcy swoje prace dyplomowe. Zaplecze aparaturowe zostato w ostatnich latach
znacznie poszerzone m.in. o 7 pracowni badawczych (w ktérych prowadzone sa prace z zakresu proteomiki, biofizyki
komérki, immunologii, wirusologii i hodowli tkankowych), nowoczesng zwierzetarnie (ktéra pozwolita na wprowadzenie
unikatowych modeli zwierzat transgenicznych stuzacych m.in. innymi do badania nieswoistej i swoistej odpowiedzi
odpornosciowej) oraz o Centralny Bank Prébek Biologicznych wyposazony w automatyczny system kriogeniczny, zasilany
ciektym azotem.

Badania naukowe na WMil prowadzone sg na najwyzszym poziomie - 0 czym $wiadczy m.in. kategoria A+ uzyskana przez
Wydziat w ocenie jednostek naukowych. WMil byt tez cztonkiem konsorcjum KNOW (Krajowy Naukowy Osrodek Wiodacy).
Wsréd badan prowadzonych na WMil kluczowa role odgrywaja takie zagadnienia jak: Analiza funkcjonalna (intensywnie
studiowane s obiekty znajdujace zastosowanie zaréwno w matematyce, jak i w fizyce teoretycznej, zwtaszcza w mechanice
kwantowej: operatory w przestrzeniach Hilberta, Kreina i Banacha, algebry Banacha i von Neumanna); Analiza zespolona, ze
szczegdlnym uwzglednieniem prac nad jej nowymi gateziami, stosowanymi w fizyce i geometrii; Geometria algebraiczna
(prace prowadzone na WMil dotycza rozmaitosci Calabiego-Yau, odgrywajacych podstawowa role w fizycznej teorii
superstrun) czy Informatyka analityczna (wyniki majg zaréwno charakter teoretyczny - ztozonos¢ obliczeniowa, jak i
praktyczny - rozwdj oprogramowania) i Matematyka komputerowa (badania w tej dziedzinie koncentrujg sie wokét analizy
numerycznej uktaddéw dynamicznych przy uzyciu topologii i arytmetyki przedziatowej, pozwalajac w szczegélnosci na
wykrywanie chaosu).

Zwiazek badan naukowych z dydaktyka

Nauczyciele akademiccy prowadzacy kursy na kierunku Bioinformatyka (drugiego stopnia), zaréwno obligatoryjne jak i
fakultatywne, aktywnie dziataja na niwie naukowej w zakresie przedmiotéw, ktérych ucza - to jest najlepszy sposéb
zapewnienia najwyzszej jakosci nauczania, sprawdzajacy sie od lat na WBBIiB i WMil. Na obu wydziatach studenci angazowani
sg w prace badawcza - poza kursowymi zajeciami praktycznymi - takze w ramach studenckich projektéw badawczych oraz w
ramach wykonywania swoich prac dyplomowych, ktére zawsze sa SciSle powigzane z badaniami naukowymi prowadzonymi
przez opiekundw tych prac. Jednym z najwiekszych atutéw ksztatcenia na WBBIB jest fakt, ze wiekszos¢ zaje¢ dydaktycznych
odbywa sie w relacji Mistrz-Uczeh. WBBIB jest nieduzy, dlatego indywidualne podejscie do ksztatcenia jest w ogéle mozliwe i
praktykowane. WMil od lat dba o wtasciwe szkolenie przysztych kadr uczestniczac w trzech duzych projektach:
Miedzynarodowym Projekcie Doktoranckim "Geometria i topologia w modelach fizycznych", Srodowiskowych Studiach
Doktoranckich Nauk Matematycznych oraz Interdyscyplinarnych Studiach Doktoranckich "Spoteczehstwo - Technologie -
Srodowisko".

Opis infrastruktury niezbednej do prowadzenia ksztatcenia

Budynek WBBIB liczacy 12 786 m* znajduje sie na lll Kampusie U] i zajmuje cze$¢ Kompleksu Nauk Biologicznych
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zlokalizowanego przy ulicy Gronostajowej 7. Oddany do uzytku w 2001 r. budynek Wydziatu uzyskat certyfikat jakosci nr
BQS-03/2001. WBBIB oferuje studentom bardzo dobre warunki ksztatcenia. Podstawowe funkcje budynku (wentylacja,
klimatyzacja, system przeciwpozarowy, dostep do pomieszczen laboratoryjnych itp.) sterowane sg przez system BMS (ang. -
Building Management System). BMS steruje wentylacja, klimatyzacjg, systemem przeciwpozarowym a takze dostepem
poszczegdlnych oséb do pomieszczen laboratoryjnych WBBIB.

Od jesieni 2008 roku siedzibg WMil jest nowy budynek usytuowany na Kampusie 600-lecia Odnowienia Uniwersytetu
Jagiellonskiego. Dzieki temu wszystkie jednostki WMil sg skupione w jednym miejscu. Ponadto, WMil jest zlokalizowany w
niewielkiej odlegtosci od WBBIB - taczy je wygodna Aleja Wawelska stanowigca oS Il kampusu. Budynek WMil o powierzchni

ponad 12 000 m’ zapewnia ponad 1200 miejsc w 28 salach wyktadowych, éwiczeniowych i seminaryjnych, jak rowniez 340
miejsc w 25 pracowniach komputerowych (3 pracownie majace 80 stanowisk sg dostepne bez ograniczeh dla studentéw). W
budynku WMil znajduje sie dwupoziomowa biblioteka. Budynek WMil zostat wyposazony w przewodowg i bezprzewodowg
sie¢ komputerowa. WMil dysponuje oprogramowaniem wspomagajacym dziatalno$¢ matematyczng i statystyczna. W
budynku WMil jest punkt gastronomiczny oraz punkt sprzedazy prasy i ksigzek Swiadczacy réwniez ustugi kserograficzne.

Czes¢ laboratoryjno-dydaktyczna budynku WBBIB jest w petni klimatyzowana. Sale wyktadowe sg wyposazone w nowoczesny
sprzet audio-wizualny, sale ¢wiczen zapewniajg komfort i bezpieczenstwo pracy. Zajecia laboratoryjne odbywaja sie w
grupach 8-12 osobowych, zas specjalistyczne - w grupach 6-8 osobowych. W kompleksie budynkéw znajduje sie biblioteka,
stotéwka, kawiarnia, punkt ksero i kiosk. W budynku WBBIB studenci korzystajg z 8 sal ¢wiczeh ogélnego przeznaczenia o

powierzchni 65-73 m? oraz 4 mniejszych (ok. 45 m?), specjalistycznych sal zlokalizowanych przy poszczegélnych zaktadach.
Sale ¢wiczen ogélnych sg przewidziane na 12-15 stanowisk pracy, mniejsze na okoto 10 stanowisk. Pozostate pomieszczenia
Wydziatu to laboratoria zaktadowe i pokoje pracy cichej. Pracownie zaktadowe sg udostepniane magistrantom oraz
studentom nizszych lat, ktérzy uczestnicza w pracach badawczych poszczegdinych grup naukowych. Magistranci korzystaja
réwniez z pomieszczeh pracy cichej. Kota naukowe: studentéw biotechnologii "Mygen", studentéw biofizyki "Nobel",
studentéw biochemii "Nzyme", studentéw bioinformatyki " In silico" oraz Samorzad Studencki posiadaja wtasne pokoje.Dla
kierunku Bioinformatyka (drugiego stopnia) szczegdlnie wazne jest, ze WBBIB posiada 5 pracowni komputerowych. Cztery z
nich sg standardowymi pracowniami komputerowymi, natomiast w piatej mozliwe jest podtagczenie do komputeréw innej
aparatury badawczej i wykonywanie pomiaréw (¢wiczen) wspomaganych komputerowo. Ponadto, do dyspozycji
prowadzacych zajecia pozostajg dwa komplety po 12 komputerédw umozliwiajacych ich dorazne wykorzystywanie w
dowolnym miejscu na terenie wydziatu. W realizacji procesu dydaktycznego wykorzystywane sg tez metody zdalnego
nauczania, ktére wykorzystuja uniwersytecka platforme e-learningowg Pegaz. Zmodernizowana infrastruktura
teleinformatyczna obstuguje ponad 500 urzadzen sieciowych, w tym ponad 250 komputeréw podiaczonych do sieci LAN i
okoto 180 urzadzenh wykorzystujacych tacznos¢ bezprzewodowa. W 4 segmentach, dziata 26 switchy mogacych obstuzy¢
1248 réwnoczesnych potaczen sieciowych na poziomie 166.7 Mpps dla kazdego z portdw. W serwerowni nieprzerwanie
pracuje 18 serwerdw.
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Program

Podstawowe informacje

Klasyfikacja ISCED: 0511
Liczba semestrow: 4
Tytut zawodowy nadawany absolwentom: magister

Opis realizacji programu:

Program studiéw Bioinformatyka (drugiego stopnia) obejmuje (1) przedmioty obowigzkowe (tgcznie 42 ECTS); (2) przedmioty
do wyboru (co najmniej 22 ECTS do zrealizowania w sem. 1 i 2), (3) pracownie specjalistyczng i dwie magisterskie (tgcznie 48
ECTS), (4) praktikum przygotowania pracy magisterskiej w formie pisemnej rozprawy (5 ECTS), (5) lektorat jezyka
angielskiego (studenci wybierajg poziom - tacznie 3 ECTS). Obszar ksztatcenia obowigzkowego zostat zrealizowany w taki
sposéb, aby odpowiednie przedmioty miaty mozliwie niewiele prerekwizytdw, dzieki czemu studia Bioinformatyka (drugiego
stopnia) mogg by¢ oferowane absolwentom mozliwie wielu studiéw pierwszego stopnia, ktérzy po rozpoczeciu studidéw ciggle
maja mozliwos¢ nadrobienia brakéw w wiedzy i umiejetnosciach realizujgc przedmioty wymagane do zrealizowania
specjalistycznych przedmiotéw fakultatywnych. W obszarze ksztatcenia fakultatywnego, przedmioty oferowane studentom
zostaty podzielone na cztery kategorie: przedmioty kierunkowe (min. 12 ECTS), przedmioty interdyscyplinarne (zazwyczaj
ok. 8 ECTS), przedmioty uzupetniajgce (max. 3 ECTS) oraz przedmioty humanistyczne i spoteczne (co najmniej 2 ECTS).
Warto zauwazy¢, ze program studidéw daje mozliwo$¢ wyboru przedmiotéw specjalistycznych spoza tej listy. Obszar
ksztatcenia fakultatywnego uzupetniajg pracownia specjalistyczna oraz dwie pracownie magisterskie, gdzie studenci pod
merytoryczng opieka i nadzorem technicznym doswiadczonych dydaktykéw i badaczy moga realizowaé swoje pasje
badawcze zwigzane z bioinformatykg. W planie studiéw zawarty jest obowigzkowy przedmiot z zakresu nauk
humanistycznych i/lub spotecznych (Filozofia przyrody i nauki, 3 ECTS) oraz wymdg wyboru innego przedmiotu z tego
zakresu za co najmniej 2 ECTS.

Liczba punktow ECTS

konieczna do ukonczenia studiéw 120
w ramach zaje¢ prowadzonych z bezposrednim udziatem nauczycieli akademickich 115
lub innych oséb prowadzacych zajecia

ktéra student musi uzyska¢ w ramach zaje¢ z zakresu nauki jezykéw obcych 3
ktérg student musi uzyska¢ w ramach modutéw realizowanych w formie 70
fakultatywnej

ktérg student musi uzyska¢ w ramach praktyk zawodowych 0
ktéra student musi uzyska¢ w ramach zaje¢ z dziedziny nauk humanistycznych lub 5

nauk spotecznych

Liczba godzin zajec

taczna liczba godzin zaje¢: 1585
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Praktyki zawodowe

Wymiar, zasady i forma odbywania praktyk zawodowych

Brak, praktyki sg realizowane na studiach Bioinformatyka (pierwszego stopnia).

Ukonczenie studiow

Wymogi zwiazane z ukonczeniem studiow (praca dyplomowa/egzamin
dyplomowy/inne)

Warunkiem ukonczenia studiéw jest ztozenie pracy dyplomowej oraz zdanie egzaminu dyplomowego. Praca dyplomowa jest
przygotowywana przez studenta pod kierunkiem promotora, bedacego pracownikiem naukowo-dydaktycznym lub naukowym
WBBIB i zatrudnionym na stanowisku adiunkta lub profesora. Praca magisterska musi by¢ przygotowana w formie pisemnej
zgodnie z wymogami obowigzujgcymi na WBBiB i dokumentowaé uzyskane przez studenta oryginalne wyniki
przeprowadzonych w ramach realizowanych pracowni magisterskich badan z zakresu szeroko rozumianej bioinformatyki.
Integralng czescig pracy jest zatwierdzony przez Rade Programowa studidéw Bioinformatyka (drugiego stopnia) najpdzniej do
konhca 3 semestru studidw, szczegdtowy opis bioinformatycznych aspektédw badan, ktérych opis i wyniki zawiera praca.
Egzamin dyplomowy zdawany jest przez studenta przed powotang w tym celu komisjg. Egzamin dyplomowy poprzedza
krétka prezentacja najwazniejszych tez pracy dyplomowej.
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Wiedza
Kod

BIN_K2_W01

BIN_K2_W02

BIN_K2_W03

BIN_K2_Wo04

BIN_K2_WO05

BIN_K2_W06

BIN_K2_W07

BIN_K2_W08

BIN_K2_W09
BIN_K2_W10

Umiejetnosci

Kod

BIN_K2_UO1

BIN_K2_U02

BIN_K2_U03

BIN_K2_U04

BIN_K2_U05

Efekty uczenia sie

Efekty uczenia sie

Tresé

Absolwent zna i rozumie znaczenie kompleksowych badan proteomu, genomu i
metabolomu w kontekscie integracji wiedzy o ztozonych uktadach biologicznych

Absolwent zna i rozumie przebieg badan ztozonych uktadédw biologicznych
prowadzonych metodami wspédtczesnej biologii i biofizyki molekularnej; zna
teoretyczne podstawy tych metod

Absolwent zna i rozumie zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych metod
bioinformatycznej analizy réznorodnych danych biologicznych

Absolwent zna i rozumie wybrane zagadnienia filozofii przyrody, szczegdlnie te
objasniajace konsekwencje ztozonosci i nieliniowosci w uktadach biologicznych oraz
implikacje ewolucji biologicznej

Absolwent zna i rozumie ztozone procesy biochemiczne na poziomie komdrki i
organizmu w sposéb umozliwiajgcy ilosciowe i jakoSciowe charakteryzowanie zjawisk
biologicznych na poziomie molekularnym

Absolwent zna i rozumie ztozone zaleznosci miedzy przetwarzaniem informacji
genetycznej w komdrce a uruchamianymi w niej lub juz zachodzgcymi procesami
biochemicznymi

Absolwent zna i rozumie znaczenie wspétczesnie prowadzonych badanh z réznych
dyscyplin nauk o zyciu

Absolwent zna i rozumie gtéwne aspekty teorii informacji i teorii jezyka w odniesieniu
do zapisu i przetwarzania informacji genetycznej

Absolwent zna i rozumie wybrane zagadnienia z genetyki populacyjnej i molekularnej

Absolwent zna i rozumie szczegdtowe zagadnienia z wybranych dziatéw informatyki

Tresé

Absolwent potrafi opisac przyktadowe zastosowania nowoczesnych metod biologii i
biofizyki molekularnej oraz biochemii w badaniu materiatu biologicznego

Absolwent potrafi przeprowadzi¢ ztozona analize danych uzyskanych w badaniach
uktadéw biologicznych wykorzystujac zaawansowane metody modelowania,
symulacji, analizy numerycznej i statystycznej lub techniki nauczania maszynowego

Absolwent potrafi samodzielnie wyszukiwa¢ potrzebne informacje oraz przygotowac
syntetyczna prezentacje na podstawie wynikéw wiasnych eksperymentéw oraz
zebranych danych literaturowych

Absolwent potrafi w petni wykorzystywac umiejetnosci jezykowe na poziomie B2+ w
zadaniach wymagajgcych: czytania ze zrozumieniem specjalistycznych opracowan w
jezyku angielskim, pisemnego opracowywania wskazanych zagadnien z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu, wygtaszania krétkich prezentacji z tego zakresu oraz
rozumienia wykfadéw specjalistow

Absolwent potrafi zaprojektowa¢ i zaimplementowac ztozony program komputerowy
na potrzeby niestandardowej analizy danych

PRK

P7S_WG

P7U_W, P7S_WG

P7S_WG

P7S_WG,
P7S_WK

P7U W

P7S_WG

P7S_WG

P7S_WG

P7S_WG
P7S_WG

PRK

P7U_U, P7S_UW,

P7S_UK

P7U_U, P7S_UW

P7S_UK, P7S_UU

P7S_UW, P7S_UK

P7S_UW
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Kod Tresé PRK

Absolwent potrafi wspélnie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowa¢ przebieg

BIN_K2_UO06 badan naukowych, przeprowadzi¢ takie badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, E;g—g\g
zilustrowac i przedyskutowaé uzyskane wyniki -

Kompetencje spoteczne

Kod Tres¢ PRK
Absolwent jest gotéw do doskonalenia kompetencji zawodowych i ciggtego

BIN_K2_KO1 zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami naukowymi z dziedziny nauk P75 _KK

biologicznych, nie tylko w danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze w szerszym
kontekscie integracji i interpretacji wiedzy naukowe;

Absolwent jest gotéw do inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami z dziedziny
BIN_K2_KO02 nauk biologicznych, ale takze sktoni¢ ich do szerszego, interdyscyplinarnego P7S_KO, P7S_KR
spojrzenia na te osiggniecia

Absolwent jest gotéw do poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania i

BIN_K2 KO3 ; . Y i} P7U K
- - respektowania odmiennosci pogladow -
BIN K2 K04 Absolwgnt Jlegt gotoéw do op.tymalnej organizacji czasu swojej pracy, a w ) P7U K, P7S KO
- = szczegOlnosci przestrzegania ustalonych terminéw wykonania okreslonych zadan - -
BIN_K2_KO5 Absolwent jest gotéw do respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania prawa P7U_K, P7S_KO,

(w szczegdlnosci zapiséw dotyczacych wtasnosci intelektualnej) P7S_KR

Absolwent jest gotéw do przestrzegania zasad bezpieczenstwa i higieny pracy oraz
BIN_K2_KO06 wykazywania odpowiedzialnosci za zgodne z przeznaczeniem wykorzystanie
powierzonego sprzetu

P7U_K, P7S_KO,
P7S_KR

Efekty uczenia sie 11/125



Plany studiow

Student ma mozliwos¢ wyboru kurséw w semestrach 1 i 2. Kursy fakultatywne sg podzielone na cztery kategorie: kierunkowe
(grupy K 1 i K2), interdyscyplinarne (grupy S1 i S2), uzupetniajace (grupa Ul) oraz humanistyczne i spoteczne (grupa H2).
Minimalna liczba ECTS w kursach fakultatywnych, jaka student jest zobowigzany zrealizowa¢ w catym cyklu ksztatcenia,
wynosi 22. W ramach tej liczby, student musi zrealizowa¢ co najmniej 12 ECTS w kursach z grup K1 i K2. Kolejne 8 ECTS
student moze zrealizowac z puli kurséw z grup S1 i S2. Student musi zrealizowa¢ co najmniej 2 ECTS w grupie H2. Liczba
ECTS zrealizowana w ramach kurséw uzupetniajacych (grupa U1), moze by wliczona do puli kursédw interdyscyplinarnych w
liczbie nieprzekraczajacej 3 ECTS. Student, na podstawie pozytywnie zaopiniowanego przez kierownika studiéw wniosku i po
uzyskaniu zgody Prodziekana ds. dydaktyki moze realizowac inne kursy fakultatywne, jednak tgczna liczba ECTS zaliczonych
do puli kurséw interdyscyplinarnych nie moze przekroczy¢ 3 ECTS.

Semestr 1
Przedmiot ;i:;:ia:\ :ggty \ll:vzrrl;‘failkacji
Bioinformatyka 2 60 5,0 egzamin 0]
Proteomika oparta na spektrometrii mas 30 3,0 egzamin (0]
Modelowanie molekularne 2 30 2,0 zaliczenie 0]
Next-Generation Sequencing and Data Analysis 30 2,0 zaliczenie 0
Filogenetyka molekularna 30 2,0 zaliczenie 0]
Biologia strukturalna 60 5,0 egzamin 0
Szkolenie BHK 5 - zaliczenie 0
Szkolenie USOSweb dla studentéw WBBIB 5 - zaliczenie 0
Grupa L1 - obowigzkowy lektorat, student wybiera poziom 0]
Jezyk angielski - poziom B2+ 30 1,0 zaliczenie F
Jezyk angielski - poziom C1 30 1,0 zaliczenie F
Grupa S1 - fakultatywne przedmioty interdyscyplinarne 0
Podstawy chemii medycznej 75 7,0 zaliczenie F
Grupa K1 - fakultatywne przedmioty kierunkowe 0
Modelowanie i symulacja komputerowa 60 6,0 zaliczenie F
Réwnania rézniczkowe 60 6,0 zaliczenie F
Przetwarzanie jezyka naturalnego 60 6,0 zaliczenie F
Uktad immunologiczny w patofizjologii choréb cztowieka 30 3,0 zaliczenie F
Interaktomika 45 4,0 zaliczenie F
Grupa U1 - fakultatywne przedmioty uzupetniajace F
Programowanie w Pythonie 45 3,0 zaliczenie F

Student ma mozliwos¢ wyboru kurséw w semestrach 1 i 2. Kursy fakultatywne sa podzielone na cztery kategorie:
kierunkowe (grupy K1 i K2), interdyscyplinarne (grupy S1 i S2), uzupetniajgce (grupa Ul) oraz humanistyczne i spoteczne
(grupa H2). Minimalna liczba ECTS w kursach fakultatywnych, jaka student jest zobowigzany zrealizowa¢ w catym cyklu
ksztatcenia, wynosi 22. W ramach tej liczby, student musi zrealizowac co najmniej 12 ECTS w kursach z grup K1 i K2. Kolejne
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8 ECTS student moze zrealizowa¢ z puli kurséw z grup S1 i S2. Student musi zrealizowaé co najmniej 2 ECTS w grupie H2.
Liczba ECTS zrealizowana w ramach kurséw uzupetniajagcych (grupa Ul), moze by wliczona do puli kurséw
interdyscyplinarnych w liczbie nieprzekraczajacej 3 ECTS. Student, na podstawie pozytywnie zaopiniowanego przez
kierownika studiéw wniosku i po uzyskaniu zgody Prodziekana ds. dydaktyki moze realizowa¢ inne kursy fakultatywne,
jednak taczna liczba ECTS zaliczonych do puli kurséw interdyscyplinarnych nie moze przekroczy¢ 3 ECTS.

Semestr 2
Przedmiot ;i:;:i?\ :gls(ty \ll:v(:rl;‘failkacji
Metabolomika z elementami chemometrii 30 2,0 zaliczenie 0
Metodologia pracy naukowej 30 2,0 zaliczenie 0
Genomika poréwnawcza 30 2,0 egzamin 0]
Semiotyka informacji genetycznej 30 2,0 egzamin 0
Pracownia specjalistyczna 120 8,0 zaliczenie 0
Grupa L2 - obowigzkowy lektorat, student wybiera poziom 0]
Jezyk angielski - poziom B2+ 30 2,0 egzamin F
Jezyk angielski - poziom C1 30 2,0 egzamin F
Grupa K2 - fakultatywne przedmioty kierunkowe 0]
Bioinformatyka RNA 30 2,0 zaliczenie F
Analiza danych statystycznych w systemie SAS 60 6,0 zaliczenie F
Rt peebvarane | ntepretag canyeh e o 20 e s
Programing Python for Bioinformatics 45 4,0 zaliczenie F
Grupa S2 - fakultatywne przedmioty interdyscyplinarne 0]
Chemia kwantowa makroczasteczek 60 5,0 zaliczenie
Nuclear Receptors in Gene Regulation and Diseases 30 3,0 zaliczenie F
Molecular mechanisms of angiogenesis 45 4,0 zaliczenie F
Grupa H2 - fakultatywne przedmioty z nauk humanistycznych i 0
spotecznych
Semestr 3
Przedmiot ;i:;:ian :ggls(ty \I:v(;rrr;‘f?kacji
Biologia syntetyczna 45 4,0 zaliczenie
Nauczanie maszynowe 60 6,0 egzamin 0
Pracownia magisterska 1 300 20,0 zaliczenie (0]
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Semestr 4

Przedmiot Liczba Punkty Forma
godzin ECTS weryfikacji
Filozofia przyrody i nauki 30 3,0 zaliczenie 0]
Seminarium magisterskie 30 2,0 zaliczenie 0
Pracownia magisterska 2 300 20,0 zaliczenie 0]
Praktikum pisania pracy magisterskiej 30 5,0 zaliczenie 0
O - obowigzkowy
F - fakultatywny
Plany studiéw 14 /125
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Bioinformatyka 2
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.210.5cac67bdaa4d5f.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc¢ WBT-BINF2-1.1
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 egzamin punktow ECTS

5.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 40, wykfad: 20

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zapoznanie studentéw z zaawansowanymi zagadnieniami z zakresu bioinformatyki, a w szczegdlnosci:
programowania przetwarzania danych biologicznych, technikami nauczania maszynowego w zastosowaniach
do danych biologicznych, przetwarzaniem i eksploracja danych tekstowych w zastosowaniach

C1 s . . - . . .
bioinformatycznych, przewidywaniem struktury przestrzennej biatek metodami modelowania homologicznego,
analiza danych z sekwencjonowania nowej generacji, analiza sekwencji i struktury przestrzennej RNA, analiza
danych w metagenomice oraz zagadnieniami bioinformatyki mikrobiomu.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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W1

W2

W3

W4

W5

W6

W7

typy danych oraz konstrukcje syntaktyczne jezyka
programowania Python, dostrzega korzysci ptynace
Z programowania w tym jezyku na potrzeby
prowadzenia zaawansowanych analiz danych
biologicznych

réznorodnos¢ typdw danych biologicznych oraz
formaty w jakich sa one zapisywane

hierarchiczny opis struktury przestrzennej biatek

i RNA, a takze metody wykorzystywane

do przewidywania takiej struktury i walidacji modeli
komputerowych

wybrane techniki nauczania maszynowego oraz
zaawansowane metody analizy numerycznej, ktére
znajdujg zastosowanie w analizie danych
biologicznych

wybrane techniki eksploracji i przetwarzania danych
tekstowych w zastosowaniach bioinformatycznych

metody i cele wspétczesnej bioinformatyki mikrobiomu

wybrane zagadnienia analizy danych w metagenomice

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

U3

zaprojektowac i zaimplementowac program
komputerowy na potrzeby przeprowadzenia
zaawansowanej analizy danych biologicznych

scharakteryzowac strukture przestrzenna biatek i RNA,
potrafi zastosowac rézne metody konstrukcji modeli
komputerowych w celu przewidywania takiej
struktury.

przeprowadzi¢ zaawansowang analize numeryczna
danych biologicznych lub tekstowych z zakresu nauk
0 zyciu i zinterpretowa¢ wyniki takiej analizy

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

K2

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

wyktad

samodzielnej i zespotowej pracy nad realizacja
wskazanego zadania oraz zwieztego przedstawienia
uzyskanych rozwigzan

samodzielnego poszerzania i pogtebiania swojej
wiedzy z zakresu zaawansowanych technik analizy
danych biologicznych

BIN_K2_WO03,
BIN_K2_W10

BIN_K2_WO03,
BIN_K2_W10

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_W02

BIN_K2_W10

BIN_K2_W10

BIN_K2_WO03

BIN_K2_WO03

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U02

BIN_K2_U02

BIN_K2_K04

BIN_K2_K01, BIN_K2_K02

Bilans punktéw ECTS

przygotowanie do egzaminu

Sylabusy

40

20

10

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

€gzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

egzamin pisemny,
zaliczenie na ocene

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec
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przygotowanie do ¢wiczen 20

studiowanie literatury wskazanej przez prowadzgcego

zajecia 20

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego 20

taczny naktad pracy studenta Liczba godzin ECTS

130 5.0
Liczba godzin kontaktowych L|czba6godzm E2C 1(;5
* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
Tresci programowe
- Efekty uczenia sie dla
Lp. Tresci programowe przedmiotu
Wprowadzenie do programowania w Pythonie. Tworzenie w Srodowisku
1 programistycznym Jupyter prostych skryptéw automatyzujacych sekwencyjne W1 UL K1 K2

wykorzystanie réznych narzedzi bioinformatycznych i przetwarzanie wynikéw ich
dziatania (tworzenie tzw. potokéw analitycznych).

Baza danych PDB (analiza danych w trybie online, formaty danych, pobieranie i
2. parsowanie danych ze struktura biatek, interfejs programowania aplikacji i jego
wykorzystanie z poziomu pakietu BioPython).

W1, W2, W3, U1, U2, K1,
K2

Zagadnienia wspdtczesnej bioinformatyki mikrobiomu oraz metody analizy danych

3. . W2, W6, W7, U2, K1, K2
w metagenomice.
Bioinformatyka RNA: struktura drugorzedowa (rodzaje, wizualizacja, bazy danych,
4 metody przewidywania), modelowanie struktury przestrzennej (techniki, testy W1 W3. U2 K1 K2
' poréwnawcze RNA-Puzzle), mate RNA (bazy danych, analiza danych w trybie T e
online).
5 Teghnlkl nauczania maszynowego w analizie danych biologicznych W1, W4, UL, U3, K1, K2
(mikromacierze DNA).
6. Analiza danych w sekwencjonowaniu nowej generacji. W2, W4, U3, K1, K2
7 Eksploracja i przetwarzanie danych tekstowych w zastosowaniach W1, W2, W5, U1, U3, K1,
' bioinformatycznych. K2
8. Wybrane zagadnienia biologii systeméw. Komputerowe modelowanie szlakéw W4, UL, U3, K1, K2

metabolicznych.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacjg multimedialna, analiza przypadkéw, rozwigzywanie zadan, éwiczenia
przedmiotowe
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Rodzaj zajec Formy zaliczenia
¢wiczenia zaliczenie na ocene
wyktad egzamin pisemny

Warunki zaliczenia przedmiotu

(1) ¢wiczenia w ramach kursu realizowane sg w ramach dwunastu blokéw
¢wiczeniowych; (2) kazdy blok ¢wiczeniowy rozpoczyna sie ustnym
kolokwium dopuszczajacym, w trakcie ktérego kazdy uczestnik ¢wiczen
odpowiada na co najmniej jedno pytanie ¢wiczeniowca; (3) na ocene
kazdego bloku ¢wiczeniowego sktada sie ocena zadan rozwigzywanych w
jego trakcie (praca w grupach dwuosobowych); (4) na ocene ¢wiczen
sktada sie: (a) sumaryczna ocena z wszystkich blokéw ¢wiczeniowych,
oraz (b) wynik testu praktycznego przeprowadzonego na koniec kursu
(samodzielne rozwigzywanie zadah problemowych), (5) do zaliczenia
¢wiczen potrzeba co najmniej 50% punktéw, ktére mozliwe sa do
uzyskania w tej czesci kursu - skala ocen dostepna na stronie
internetowej kursu

test wielokrotnego wyboru, pytania z zagadnieh omawianych na
wyktadach, wynik co najmniej 50% mozliwych do uzyskania punktéw -
skala ocen dostepna na stronie internetowej kursu

Wymagania wstepne i dodatkowe

zaliczony kurs podstaw bioinformatyki w wymiarze co najmniej 2 ECTS i 30h zaje¢ (np. Bioinformatyka 1, Bioinformatyka 1 -

kurs maty)

Sylabusy
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Proteomika oparta na spektrometrii mas
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- U).WBtBIN00S.210.1587661529.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Nauki biologiczne
Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0512Biochemia
Profil studiow Kod USOS
og6lnoakademicki WBT-BINF2-1.2

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 egzamin punktow ECTS
3.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 15, wykfad: 15

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie uczenia sie Metody weryfikacji
Wiedzy - Student zna i rozumie:
. . BIN_K2_W01,
W1 msﬁodgd\;vélwrzgis;g:vigﬁgv badaniach proteomicznych BIN_K2 W02, egzamin pisemny
P y biohizy BIN_K2_WO05
zna budowe oraz zasade dziatania wybranych BIN_K2_W01,
w2 urzadzen pomiarowych stosowanych w analizie BIN_K2_W02, egzamin pisemny
ztozonych prébek biatkowych BIN_K2_WO05
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W3 zna techniki iloSciowej analizy proteomicznej

zna podstawowe metody wzbogacania i analizy

wa wybranych grup biatek

Umiejetnosci - Student potrafi:

przygotowac prébke biatkowa do rozdziatu metoda
ul dwuwymiarowej elektroforezy lub metoda bezzelowa,
przeprowadzi¢ eksperyment proteomiczny

przygotowac prébke do pomiaru metoda tandemowe;j

U2 spektrometrii masowe;j
us3 przedyskutowad rezultaty swoich oznaczen w grupie
m zaprezentowad opracowane zagadnienia teoretyczne

z zakresu analizy proteomicznej
Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

wspotpracy w obrebie zespotu realizujgcego wybrane
K1 oznaczenia, udziatu we wspdlnym opracowaniu
i prezentacji wynikéw

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_W02,
BIN_K2_WO03,
BIN_K2_WO05,
BIN_K2_W06

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_WO02,
BIN_K2_WO03,
BIN_K2_WO05,
BIN_K2_W06

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02
BIN_K2_U03, BIN_K2_U05

BIN_K2_U03, BIN_K2_U05

BIN_K2_K02

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

przygotowanie do ¢wiczen
przygotowanie raportu

przygotowanie referatu
przeprowadzenie badan literaturowych

przygotowanie do egzaminu

taczny nakiad pracy studenta
Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

15

15

10
10
10

15

Liczba godzin
80

Liczba godzin
30

egzamin pisemny

egzamin pisemny

raport

raport
raport, prezentacja

raport, prezentacja

prezentacja

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
3.0

ECTS
1.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Proteomika - wprowadzenie, mozliwosci i wyzwania wspétczesnej proteomiki.
Giéwne techniki stosowane w proteomice: 2DE - podstawy biofizyczne, klasyczny
eksperyment proteomiczny, przygotowanie prébek, przeprowadzenie
eksperymentu, analiza danych.
Giéwne techniki stosowane w proteomice: spektrometria mas - podstawy
biofizyczne, wyznaczania masy catych biatek, identyfikacja biatek w proteomice:
fingerprint map peptydowych, sekwencjonowanie peptydéw, algorytmy
przeszukujgce, bazy danych, sekwencjonowanie de nowo.
Eksperyment proteomiczny typu shotgun.

1. Strategie proteomiczne w badaniach ilosciowych, metody zelowe (metoda 2D- W1, W2, W3, w4
DIGE).
Strategie proteomiczne w badaniach ilosciowych, metody bezzelowe znacznikowe
(metody SILAC, ICAT i iTRAQ), zastosowanie w badaniach klinicznych.
Proteomiczne badania iloSciowe bazujace na spektrometrii mas - metody
bezznacznikowe
Badanie subproteoméw (biatka btonowe, biatka jadrowe, biatka mitochondrialne)
Badanie modyfikacji potranslacyjnych - szczegétowo fosforylacja i glikozylacja.
Techniki celowanej proteomiki oraz metoda pomiarowa niezaleznej od danych
akwizycji

Cwiczenia laboratoryjne maja za zadanie umozliwienie studentom indywidualnego
treningu w przeprowadzeniu eksperymentu proteomicznego typu shotgun

2. polegajgcego na izolacji biatek z komérek lub tkanek, opracowaniu uzyskanych W1, W2, W3, w4, UL, U2,

widm masowych w celu identyfikacji biatek, a takze wykorzystaniu narzedzi U3, U4, ki
bioinformatycznych do zbadania wtasciwosci biatek oraz ich interakcji.
Informacje rozszerzone
Metody nauczania:
wyktad z prezentacjg multimedialng, ¢wiczenia laboratoryjne
Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
¢wiczenia egzamin pisemny | test jednokrotnego wyboru
wyktad raport, prezentacja | sprawozdanie z ¢wiczen oraz prezentacja uzyskanych wynikéw
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Modelowanie molekularne 2
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67bdab7e4.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne, Nauki chemiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc¢ WBT-BINF2-1.3
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

2.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
konwersatorium: 15, ¢wiczenia: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Kurs zapoznaje studenta z potencjatem badawczym zaawansowanych metod modelowania molekularnego - jako
Cl dopetnienia metod eksperymentalnych oraz jako samodzielnej metody badawczej szeroko stosowanej w biologii
strukturalnej.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie P
uczenia sie

Metody weryfikacji

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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W1

wie, co to jest trajektoria uktadu i odréznia
$redniowanie po zespole od Sredniowania po czasie.
Wie, na czym polega sprawdzenie wiarygodnosci
modelu komputerowego. Rozumie réznice miedzy
lokalnym i globalnym minimum funkcji potencjatu

i wie, jakim strukturom czgsteczki odpowiadajg oba
minima.

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

zbudowac wiarygodny model komputerowy ukfadu
czasteczkowego, m. in. korzystajac z bazy danych
strukturalnych PDB oraz przeprowadzi¢ wizualizacje
tego uktadu. Potrafi zada¢ okreslone warunki
termodynamiczne uktadu i uruchomic jego symulacje
dynamiki molekularnej. Potrafi wyznaczy¢
podobienstwo dwoch struktur. Student potrafi
przeanalizowad problem badawczy, dobrac

i wykorzysta¢ odpowiednie zaawansowane metody
modelowania molekularnego.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

Forma aktywnosci studenta

jest gotéw do efektywnej pracy samodzielnej

i zespotowej. Student jest gotdw do systematycznego
rozwijania swojej wiedzy w zakresie modelowania
molekularnego.

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_W03

BIN_K2_U02

BIN_K2_K01, BIN_K2_K04

Bilans punktow ECTS

konwersatorium

¢wiczenia

studiowanie literatury wskazanej przez prowadzacego

zajecia

przygotowanie do ¢wiczen

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

Tresci programowe

Tresci programowe

Podsumowanie metod modelowania molekularnego

Kontrola temperatury i ciSnienia w uktadzie symulacyjnym

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajed

15
15
10
5
15
ECTS
2.0
ECTS
1.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, Ul, K1
W1, U1, K1
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Analiza wynikéw symulacji dynamiki molekularnej uktadéw w réwnowadze -

3. zasada ergodycznosci: parametry strukturalne, parametry dynamiczne, btadzenie | W1, U1, K1
przypadkowe a ruch dyfuzyjny
4, Sprawdzanie wiarygodnos$ci modeli komputerowych W1, U1, K1
5. Zastosowanie modelowania molekularnego w badaniach biatek i bton W1, Ul, K1
6. Modele wody i rézne rozwigzania problemu uwodnienia uktadu W1, U1, K1
7. Symulacje proceséw biologicznych - oddziatywania daleko-zasiegowe W1, U1, K1
Informacje rozszerzone
Metody nauczania:
wyktad konwersatoryjny, dyskusja, ¢wiczenia przedmiotowe
Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Rozwigzanie testu wyboru dotyczgcego omawianych w trakcie

konwersatorium zaliczenie na ocene . L

konwersatoriéw zagadnien

Pisemne opracowanie ¢wiczeh wg punktédw zawartych w instrukcji.
L . . . Warunkiem zaliczenia jest uzyskani wiedniej licz unktéw z
éwiczenia saliczenie unkiem zaliczenia jest uzyskanie odpowiedniej liczby p 0

kolokwiéw przeprowadzanych na ¢wiczeniach

Wymagania wstepne i dodatkowe

¢wiczen (przygotowania, wykonania i opracowania ¢wiczen oraz z

Zaliczenie kursu Modelowanie molekularne I. W uzasadnionych przypadkach zaliczenie kursu Podstawy modelowania

molekularnego bioczasteczek.

Sylabusy
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Next-Generation Sequencing and Data Analysis
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67bdad0el.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Angielski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc WBT-BzBS3.7, WBT-BINF2-1.4
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

2.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 15, wykfad: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Celem tego kursu jest zapoznanie studenta z nowoczesnymi metodami analizy danych sekwencjonowania nowe;j

cl generacji (NGS) do profilowania ekspresji gendéw i ich alternatywnych transkryptéw.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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wil

Student bedzie wiedziat, jak zastosowacd
najnowoczesniejsze oprogramowanie akademickie
(wiersz polecen oraz $rodowisko R) do przetwarzania
danych RNA-Seq. Bedzie réwniez wiedziat, jak
zastosowad odpowiednie oprogramowanie do dalszej
analizy.

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

U2

U3

u4

us

u6

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

wyktad

student bedzie potrafit opisac proces profilowania
ekspresji genu / transkryptu za pomoca technologii
sekwencjonowania, jego ewolucji (w kierunku NGS)
i zastosowania.

student bedzie potrafit wymieni¢ aktualne protokoty
RNA-Seq i podejscia do przetwarzania danych.

student bedzie umiat poréwnac technologie
profilowania ekspresji (sekwencje RNA

i mikromacierze) oraz zidentyfikowa¢ mocne i stabe
strony kazdej z nich. W ten sposéb student bedzie
w stanie zidentyfikowa¢ zalecane scenariusze
zastosowanh dla obu technologii.

student bedzie w stanie poréwnac rézne podejscia
do analizy danych RNA-Seq na podstawie aktualnych
osiggniec¢ technicznych. Bedzie réwniez w stanie
zidentyfikowa¢ wyzwania w tej dziedzinie.

na podstawie przeprowadzonej analizy student bedzie
umiat scharakteryzowa¢ technologie NGS i wyjasni¢
uzyskane wyniki w Swietle teorii dziatania RNA-Seq.

student bedzie potrafit oceni¢ wyniki analizy genéw
i transkrypcji. Bedzie réwniez w stanie wyciggna¢
wnioski dotyczgce wptywu rozszerzenia profilowania
ekspresji z genu na poziom transkryptu.

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_WO03,
BIN_K2_WO07,
BIN_K2_W10

BIN_K2_U01

BIN_K2_U01

BIN_K2_U01

BIN_K2_U02

BIN_K2_U02

BIN_K2_U02,

BIN_K2_U03, BIN_K2_U05

Bilans punktow ECTS

przygotowanie raportu

przygotowanie do ¢wiczeh

studiowanie literatury wskazanej przez prowadzgcego

zajecia

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

raport

raport

raport

raport

raport

raport

raport

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

15

15

15

10

ECTS
2.0

ECTS
1.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

1. Sekwencjonowanie nastepnej generacji (NGS): teoria i zastosowanie ul, U2, us

2 NGS do proﬁllowanla ekspresji gendw / transkrypcji: protokoty RNA-Seq i W1, U1, U2, U3
przetwarzanie danych

3 Mocne i stabe strony RNA-seq: komplementarnos¢ z profilowaniem ekspresji przez U3, Ud

' mikromacierze '

Charakterystyka technologii NGS, konsekwencje teorii RNA-seq dla zrozumienia

4, Ny U4, U5, U6
wynikéw

5. Poréwnywanie podejs$¢ do analizy: aktualny postep techniczny i wyzwania u2

6. ﬁ%zsmcowa analiza ekspresji: podobienstwo i réznice miedzy mikromacierzami a W1, U3, U6

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

seminarium, wykfad z prezentacjg multimedialng, dyskusja, analiza przypadkéw, ¢wiczenia laboratoryjne

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Ocena koficowa na podstawie raportu kohcowego z laboratorium
¢wiczenia raport uzupetniona stata oceng aktywnosci podczas wyktaddw, sesji
dyskusyjnych oraz laboratorium / ¢wiczen.

Ocena koncowa na podstawie raportu kohcowego z laboratorium
wyktad raport uzupetniona statg oceng aktywnosci podczas wyktaddw, sesji
dyskusyjnych oraz laboratorium / ¢wiczen.

Wymagania wstepne i dodatkowe
Wymagana jest umiejetnos¢ obstugi komputera i koncepcji analizy danych. Zalecana jest podstawowa wiedza z zakresu

biologii. Wymagana jest znajomos$¢ jezyka angielskiego, poniewaz wszystkie materiaty i wyktady sa dostepne tylko w jezyku
angielskim.
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Filogenetyka molekularna
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67bdae952.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0511Biologia

Profil studiow Kod USOS
og6lnoakademicki WBT-BzBS3.6, WBT-BINF2-1.5

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS
2.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 15, konwersatorium: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zapoznanie studentéw: ¢ z metodami wspétczesnej filogenetyki molekularnej, ¢ ze strategiami konstruowania
ukorzenionych i nieukorzenionych drzew filogenetycznych za pomoca réznych, specjalistycznych programéw
komputerowych, ¢ z aktualnymi wyzwaniami wspétczesnej filogenetyki, ¢ ze znaczeniem filogenetyki
molekularnej w naukach przyrodniczych i medycznych

C1

Nabycie przez studentéw umiejetnosci: ¢ przeszukiwania baz danych sekwencji i oceny ich przydatnosci
C2 w badaniach filogenetycznych, ¢ krytycznej analizy uzyskanych wynikéw réznymi metodami statystycznymi, ¢
praktycznego wykorzystania zdobytej wiedzy w naukach przyrodniczych i medycznych.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji

Kod Efekty w zakresie
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Wiedzy - Student zna i rozumie:

ma pogtebiong wiedze w zakresie podstawowych
zagadnieh molekularnej analizy filogenetycznej
wil w badaniach uktadéw biologicznych na poziomie BIN_K2_W01 zaliczenie pisemne
molekularnym i systemowym, z uwzglednieniem roli
bioinformatyki, biofizyki biochemii i biotechnologii

posiada aktualna wiedze na temat narzedzi

o . . BIN_K2_W02, . _—

W2 bioinformatycznych pozwalajgcych na analize ~ zaliczenie pisemne
. . A BIN_K2_WO07
i badania sekwencji i powigzan filogenetycznych - =
zna metody przetwarzania i analizy danych réznego

W3 rodzaju; w szczegdlnosci danych generowanych BIN_K2_W02, saliczenie pisemne
w naukach biomedycznych jak np. sekwencje BIN_K2_W03 P
nukleotydowe, sekwencje aminokwasowe

Umiejetnosci - Student potrafi:
potrafi przeprowadzi¢ analize danych biologicznych

U1 z wykorzystaniem specjalistycznych pakietéw BIN K2 U02 zaliczenie na ocene,

oprogramowania oraz serwiséw internetowych
dedykowanych zastosowaniom bioinformatycznym

raport

wykorzystuje odpowiednie narzedzia bioinformatyczne
u2 do wyznaczania odlegtosci ewolucyjnych miedzy BIN_K2_U02
sekwencjami, konstrukcji drzew filogenetycznych

zaliczenie na ocene,
raport

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

rozumie potrzebe i role modelowania w badaniach

naukowych z dziedziny nauk przyrodniczych, zaliczenie pisemne,

K1 a w szczegdlnosci z bioinformatyki, biofizyki, biochemii BIN_K2_K01 raport
i biotechnologii
rozumie konieczno$¢ doskonalenia kompetencji
zqwodoyvych i c.|ag’f‘ego zapoznawania sie z postgpem BIN K2 K02, BIN K2 KO3,

K2 wiedzy i odkryciami naukowymi z dziedziny nauk — - = raport

przyrodniczych, a w szczegdlnosci bioinformatyki, BIN_K2_K04

biofizyki i nauk pokrewnych

Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . o
na zrealizowane rodzaje zajec

¢wiczenia 15
konwersatorium 15
przygotowanie raportu 10
przygotowanie do egzaminu 12
przygotowanie do ¢wiczen 8
taczny nakiad pracy studenta Liczba6godzin EZCI)S
Liczba godzin kontaktowych Liczba3godzin EE{)S
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* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
- wstep do filogenetyki molekularnej, wyjasnienie podstawowych pojec i
zagadnien;
1. . . L I W1, K1
- teoretyczne podstawy dziedziczenia ze szczegdlnym uwzglednieniem
horyzontalnego transferu genéw i jego konsekwencji w analizie filogenetycznej;
- sekwencje nukleotydowe i aminokwasowe w analizie filogenetycznej;
2. . o . . - . - d W3, U1, K1, K2
- uzyskiwanie i przyrdwnywanie sekwencji kodujacych i niekodujacych
3 - najwaznle_Jszelmetody kgqstruowanla drzew ﬁloger?etycznych; W2, W3, UL, U2, K2
- szacowanie wiarygodnosci drzew filogenetycznych;
- molekularna analiza filogenetyczna, jako narzedzie pracy w biologii
4. S LT W1, K1, K2
molekularnej, biochemii i biotechnologii;
- nauka obstugi najpopularniejszych programéw do analizy filogenetycznej;
5. U1, U2, K1, K2

- zegar filogenetyczny i odtwarzanie sekwencji ancestralnych;

Metody nauczania:

Informacje rozszerzone

burza mézgéw, wyktad z prezentacjg multimedialng, analiza przypadkdw, rozwigzywanie zadan, grywalizacja, ¢wiczenia

przedmiotowe

Rodzaj zajec

¢wiczenia

konwersatorium

Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Uzyskanie co najmniej 60% punktéw ze sprawdzianu
kohcowego obejmujgcego zadania problemowe i
zagadnienia teoretyczne.

zaliczenie pisemne, zaliczenie na
ocene

1. Obecnos¢ na wszystkich ¢wiczeniach. 2. Uzyskanie co
zaliczenie pisemne, raport najmniej 60% punktéw w trakcie kursu (sprawozdania i
sprawdziany).

Wymagania wstepne i dodatkowe

zaliczenie kursu bioinformatyka w wymiarze co najmniej 3 pkt. ECTS;

Sylabusy
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Biologia strukturalna
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67bdb012a.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0511Biologia

Profil studiow Kod USOS
og6lnoakademicki WBT-BzBS1.4, WBT-BINF2-1.6

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 egzamin punktow ECTS
5.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 15, konwersatorium: 15, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Cl Zapoznanie studentéw z podstawowymi metodami badawczymi z zakresu biologii strukturalnej.

Uzyskanie przez studentéw wiedzy z zakresu biologii strukturalnej umozliwiajacej im projektowanie prostych

C2 doswiadczen i interpretacje parametréw uzyskiwanych w omawianych technikach pomiarowych.
3 Przygotowanie studentéw do pracy laboratoryjnej: poznanie zasad przeprowadzania eksperymentu, opracowania
i analizy wynikow.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Sylabusy 32 /125



Wiedzy - Student zna i rozumie:

student posiada: znajomos$¢ podstaw teoretycznych
magnetycznego rezonansu jagdrowego, krystalografii
rentgenowskiej oraz kriomikroskopii elektronowej;

wil znajomos¢ podstawowych uwarunkowan praktycznych
wymienionych metod, ich zalet i wad; zna zalety
i ograniczenia modeli strukturalnych uzyskiwanych
wymienionymi metodami.

Umiejetnosci - Student potrafi:

: interpretowad we wiasciwy sposéb modele
strukturalne; poréwnywac zalety i wady omawianych
metod eksperymentalnych oraz uzyskiwanych przy ich
pomocy modeli strukturalnych; zaplanowa¢
eksperyment NMR, krystalograficzny i cryo-EM;
przeprowadzi¢ krystalizacje biatka; interpretowac
proste widma jednowymiarowego NMR; interpretowad
dobrej jakosci dane krystalograficzne.

ul

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

student wykazuje umiejetnos¢ pracy w zespole;
dostrzega potrzeby ciggtego monitorowania postepéw
w zakresie badan strukturalnych biatek i kwaséw
nukleinowych; odpowiedzialnie korzysta

Z powierzonego sprzetu i specjalistycznego
oprogramowania.

K1l

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_WO02,
BIN_K2_WO03,
BIN_K2_WO5,
BIN_K2_WO06,
BIN_K2_W07

BIN_K2_UO1,

BIN_K2_U03, BIN_K2_U06

BIN_K2_KO1, BIN_K2 K02,
BIN_K2_KO04, BIN_K2_KO05,

BIN_K2_K06

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

konwersatorium

wyktad

przygotowanie do ¢wiczen

przygotowanie raportu

przygotowanie prezentacji multimedialnej

przygotowanie do egzaminu

taczny nakiad pracy studenta
Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Liczba godzin
135

Liczba godzin
60

15

15

30

10

10

15

40

egzamin pisemny

zaliczenie na ocene,
raport

prezentacja

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS

ECTS
2.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Zajecia obejmuja zapoznanie studentéw z podstawowymi zagadnieniami
wspdtczesnej biologii strukturalnej. Na wykfadach zostang
omdéwione podstawy teoretyczne oraz uwarunkowania praktyczne a takze zalety i
wady trzech podstawowych metod umozliwiajacych
1. uzyskiwanie informacji strukturalnej dla uktadéw biologicznych na poziomie wil
atomowym: Magnetycznego Rezonansu Jgdrowego (NMR),
Krystalografii Rentgenowskiej oraz Kriomikroskopii Elektronowej. Ponadto
oméwione zostang wybrane zagadnienia dotyczace interpretacji
modeli molekularnych oraz zastosowania praktyczne.

Cwiczenia beda obejmowaty zajecia praktyczne z podstaw krystalografii biatek
2. oraz zajecia informatyczne prezentujgce wybrane Ul
zagadnienia z zakresu analizy danych.

Konwersatoria obejmg swoim zakresem podstawy analizy danych uzyskiwanych
3. metodg magnetycznego rezonansu jadrowego oraz Ul, K1
oméwienie metody kriomikroskopii elektronowej.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, seminarium, burza mézgéw, wyktad konwencjonalny, wyktad z prezentacjg multimedialna, dyskusja, analiza
przypadkdw, ¢wiczenia laboratoryjne

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

- . . . zaliczenie na podstawie oceny przygotowania do zaje¢,

¢wiczenia zaliczenie na ocene, raport .
aktywnego uczestnictwa, oraz raportu

. . . . zaliczenie na podstawie oceny przygotowania do zaje¢,

konwersatorium zaliczenie na ocene, prezentacja ;
aktywnego uczestnictwa, oraz oceny prezentacji;
warunkiem dopuszczenia do egzaminu jest uzyskanie

eqzamin pisemny. zaliczenie na zaliczenia z ¢wiczen i konwersatoriéw, obowigzuje
wykfad 9 P Y, nastepujgca skala ocen (od 0 do 100 pkt): ndst, (do 50

oceng pkt), dst (51-60), dst+ (61-70), db (71-80), db+ (81-90),

bdb (91-100)

Wymagania wstepne i dodatkowe

Obecnos¢ na ¢wiczeniach i konwersatoriach jest obowigzkowa, natomiast na wyktadach zalecana
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Szkolenie USOSweb dla studentéw WBBIB

Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67be48629.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski
Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia L
Klasyfikacja ISCED

Forma studiow 0000Programy i kwalifikacje ogdlne nieokreslone dalej
studia stacjonarne

Kod USOS
Profil studiow WBT-BT638
og6lnoakademicki
Obligatoryjnos¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

0.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
ksztatcenie na odlegtosé: 5

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zapoznanie studentéw z mozliwosciami systemu USOSweb w stopniu pozwalajacym na poprawne i terminowe

cl funkcjonowanie w zakresie edukacyjno-administracyjnym

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji

Kod Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

Sylabusy 35/125



zasady dziatania systemu USOSweb w stopniu

pozwalajgcym na poprawne i terminowe BIN_K2 W04,
W1 funkcjonowanie w zakresie edukacyjno- BIN_K2 W07, zaliczenie
administracyjnym na kierunkach prowadzonych BIN_K2 W10

na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii U]
Umiejetnosci - Student potrafi:

korzystac z systemu USOSweb w celu usprawnienia

Ul studiowania na kierunkach prowadzonych na Wydziale BIN_k2_U03, zaliczenie
: Lo ” BIN_K2_U04, BIN_K2_U06
Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii UJ - = - =
Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:
korzystania z systemu USOSweb w celu usprawnienia
studiowania na kierunkach prowadzonych na Wydziale | BIN_K2_KO01, BIN_K2_K02,
K1 Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii UJ BIN_K2_KO04, BIN_K2_KO05, | zaliczenie

i komunikowania sie za pomocg tego systemu BIN_K2_KO06
z pracownikami i innymi studentami UJ

Bilans punktow ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . "
na zrealizowane rodzaje zajec

ksztatcenie na odlegtos¢ 5
zbieranie informacji do zadanej pracy 3
taczny nakiad pracy studenta Llczba8godzm E(():':’)S
Liczba godzin kontaktowych L|czba5godzm E(()Z'ES

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
USOSownia - jako przewodnik po systemie USOSweb - zasady korzystania,

1. . . W1, U1, K1
zawarte informacje

2. System USOSweb, jako narzedzie rejestracji na przedmioty obowigzkowe i W1, U1, K1

fakultatywne prowadzone na Wydziale Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii UJ

System USOSweb, jako narzedzie rejestracji zetonowej (lektoraty, wychowanie
3. fizyczne, Artes Liberales i in.), na przedmioty prowadzone poza Wydziatem W1, Ul, K1
Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii UJ

System USOSweb, jako narzedzie umozliwiajace podpiecie przedmiotéw i

generowanie deklaracji przedmiotowych Wi, U1, K

Sktadanie wnioskéw o stypendia (naukowe, socjalne i in.), zapomogi, miejsce w

akademikach itp. przez system USOSweb W1, U1, Kl
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System USOSweb, jako narzedzie umozliwiajgce monitorowanie przebiegu
6 studiowania przez studentéw (np. sprawdzanie ocen, harmonograméw zaje¢,

. X Y : . : . W1, Ul K1
monitorowanie ptatnosci, procesu dyplomowania, korespondencja z pracownikami
i innymi studentami)
Informacje rozszerzone
Metody nauczania:
analiza tekstéw, analiza przypadkéw, rozwigzywanie zadan, metody e-learningowe
Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Zdobycie umiejetnosci wyszczegdlnionych w efektach uczenia sie,

ksztatcenie na odlegtos¢ | zaliczenie ; ) . , S ;
9 zaliczenie wszystkich zadah wskazanych do realizacji w trakcie kursu.
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Podstawy chemii medycznej
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.210.5ca756a3a3a0d.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Nauki chemiczne
Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0531Chemia

Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

7.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
konwersatorium: 45, wyktad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Celem kursu jest zapoznanie studentéw z wielokierunkowymi aspektami Chemii Medycznej. Student zdobedzie
wiedze na temat podstawowych struktur bedacych docelowym miejscem dziatania endo- i egzogennych
czasteczek aktywnych biologicznie. Zapozna sie z wptywem zmiennosci konformacyjnej i podstawowymi
parametrami fizykochemicznymi, ktére pozwalajg na wzajemne rozpoznawanie i efektywne oddziatywanie matej
czasteczki (leku) z tagetami biologicznymi, ze szczegdlnym naciskiem na wykorzystanie tych informacji

Cl w racjonalnym projektowaniu lekdw. Student zapozna sie z podstawowymi pojeciami zwigzanymi
z farmakodynamika i farmakokinetyka oraz poszukiwaniem zaleznosci pomiedzy struktura i aktywnoscia,
z uwzglednieniem wspédtczesnie stosowanych metod komputerowo wspomaganego projektowania lekéw. Student
zapozna sie z kolejnymi krokami, zwigzanymi z projektowaniem lekéw: od metod projektowania, poprzez synteze
z uwzglednieniem wykorzystania nowych metod w syntezie organicznej oraz zapozna sie z etapami badan
przedklinicznych (in vitro oraz in vivo).
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Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie Metody weryfikacji

uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
wykorzystanie podstawowych metod
kwantowochemicznych, pétempirycznych i mechaniki
. . L .. | BIN_K2_WO03, . .
W1 molekularnej do opisu wtasciwosci, struktury zwigzkdw BIN K2 W07 zaliczenie na ocene

matoczgsteczkowych, jak i biomolekut oraz
oddziatywanh niekowalencyjnych pomiedzy nimi.

zrozumienie zwigzku miedzy strukturg a aktywnoscia
potaczen chemicznych w tym réwniez zwigzkdw
W2 biologicznie czynnych i bioczasteczek zaréwno BIN_K2 W03 zaliczenie na ocene
jakosciowo (SAR) jak i ilosciowo (QSAR, 3D-QSAR),
modele farmakoforowe.

poznanie istoty proceséw fizjologicznych,
prawidtowego i nieprawidtowego funkcjonowania
poszczegdlnych narzaddéw organizmu ludzkiego oraz
zrozumienie przemian biochemicznych zachodzacych
W3 w organizmie cztowieka. Potrafi wskazad cele BIN_K2_W02 prezentacja
molekularne w najwazniejszych chorobach,
scharakteryzowac¢ podstawowe grupy lekéw. Potrafi
opisac droge ksenobiotykdéw w organizmie i wskazaé
od czego ona zalezy.

dysponuje wiedza z zakresu podstawowych zagadnien
chemii medycznej i roli interdyscyplinarnego
charakteru projektowania nowych lekéw i innych
zwigzkdéw biologicznie aktywnych. Rozréznia
W4 i charakteryzuje metody projektowania oparte na BIN_K2_W03 zaliczenie na ocene
ligandach oraz na strukturze celu biologicznego. Zna
eksperymentalne metody okreslania struktury
zwigzkéw matoczasteczkowych i makromolekut oraz
ich komplekséw.

Umiejetnosci - Student potrafi:

1 Potrafi oblicza¢ wielkos$ci charakteryzujgce ukfady
Ul biologiczne w oparciu o réwnania biochemiczne, BIN_K2_UO02 zaliczenie na ocene
kinetyczne i farmakodynamiczne.

posiada umiejetnos¢ powigzania struktury zwigzkéw
u2 chemicznych z ich reaktywnoscia i aktywnosciag BIN_K2_U02 zaliczenie na ocene
biologiczna.

posiada podstawowe umiejetnosci pozwalajace
na korzystanie z literatury fachowej, baz danych oraz
U3 innych zrédet informacji w celu pozyskania BIN_K2_U04 prezentacja
niezbednych informacji oraz podstawowa zdolnos¢
oceny rzetelnosci pozyskanych informacji.

posiada umiejetnos¢ przygotowania typowych prac
pisemnych i wystgpien ustnych w jezyku polskim

i jezyku angielskim dotyczacych zagadnien
szczego6towych na temat zadanej grupy lekéw,
mechanizmowi ich dziatania, z wykorzystaniem
literatury naukowej i innych Zrédet

u4 BIN_K2_U03 prezentacja

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:
potrafi odpowiednio okresli¢ priorytety stuzace

K1 planowaniu i realizacji okreSlonego przez siebie lub BIN_K2_K04 prezentacja
innych zadania.
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Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . "
na zrealizowane rodzaje zajec

konwersatorium 45
wyktad 30
przygotowanie prezentacji multimedialnej 15
przygotowanie do egzaminu 33
przygotowanie do ¢wiczen 15
przygotowanie do sprawdzianu 20
przygotowanie do zajec 15
uczestnictwo w egzaminie 2
taczny naktad pracy studenta Liczbiil7950dzin E;:.-{)S
Liczba godzin kontaktowych Liczba7godzin Eg:":')S

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Kurs przedstawia leki i zwiagzki biologicznie aktywne od strony ich budowy

chemicznej

oraz wynikajacej z niej przestrzeni konformacyjnej, wiasnosci fizykochemicznych

i potencjatu do oddziatywania z otoczeniem. Charakteryzuje podstawowe cele

biologiczne (m.in. neuroprzekaznikowe, hormonalne, immunomodulujace,

enzymy,

kwasy nukleinowe, kanaty jonowe, bakterie, wirusy) w powigzaniu z ich rolg

w organizmie i stanach chorobowych. Szczegélna uwaga jest poswiecona W1, W2, W3, W4, U1, U2,
bezposredniemu oddziatywaniu leku z celem biologicznym, jak i losowi U3, U4, K1
ksenobiotyku

w organizmie. Na tej podstawie omawiane sg strategie w projektowaniu

odpowiednich

zwiazkdw aktywnych do danego celu terapeutycznego ze specjalnym naciskiem

na komputerowe metody wspomagania tego procesu obejmujace m.in.: symulacje
oddziatywania ligand-biatko, wirtualne badania przesiewowe, przewidywanie

wiasnosci ADMET

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, seminarium, wykfad z prezentacjg multimedialng, analiza przypadkdw, konsultacje
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Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
konwersatorium uzyskanie minimum 60% maksymalnego wyniku testu

uzyskanie pozytywnego wyniku kolokwium z realizowanego

wyktad zaliczenie na ocene, prezentacja materiatu oraz wykonanie prezentacji na zadany temat
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Modelowanie i symulacja komputerowa
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.210.5cac67bdbc318.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Informatyka

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0613Tworzenie i analiza oprogramowania i aplikacji
Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

6.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

c1 Przekazanie wiedzy na temat budowy modeli i symulacji komputerowej systeméw (uktadéw) o dziataniu ciagtym

i dyskretnym.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
W1 Student posiada wiedze na temat budowy modeli BIN_K2_ W10 zaliczenie na ocene

i symulacji komputerowej uktadéw o dziataniu ciggtym.

Sylabusy 42 /125



Umiejetnosci - Student potrafi:

budowa¢ modele uktadéw dynamicznych za pomoca
réwnan rézniczkowych zwyczajnych, réwnan stanu
ul i transmitancji (funkcji przejscia). Potrafi BIN_K2_U02 zaliczenie na ocene
przeprowadzad eksperymenty symulacyjne
na zbudowanych modelach matematycznych.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1 student gotéw jest do pracy w zespole. BIN_K2_KO01 zaliczenie na ocene

Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . L
na zrealizowane rodzaje zajec

¢wiczenia 30
wyktad 30
przygotowanie projektu 30
przygotowanie do egzaminu 30
przygotowanie do ¢wiczen 45
uczestnictwo w egzaminie 3
taczny naktad pracy studenta LiCZbTG%OdZin Eg.-{)s
Liczba godzin kontaktowych Liczba6godzin E;:I)S

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe Efekty uczenia sie dla

przedmiotu

Schemat organizacji badanh za pomocg symulacji komputerowej, ukfady o

1. . L . W1, Ul, K1
dziataniu ciggtym i dyskretnym.
Budowa modeli uktadéw dynamicznych za pomocg réwnan rézniczkowych
zwyczajnych, réwnan stanu i transmitancji (funkcji przejscia). Budowa modeli

2. . . . . W1, UL, K1
matematycznych wybranych uktadéw mechanicznych, elektrycznych i systemow
ekonomicznych.

3 Przeksztatcenie Laplace'a. Rozwigzywanie réwnan rézniczkowych zwyczajnych za W1 Ul

‘ pomoca przeksztatcenia Laplace'a. '
4, Symulacja komputerowa budowanych modeli w Srodowisku Matlab. W1, U1, K1
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Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

¢wiczenia laboratoryjne, wyktad z prezentacja multimedialna, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia przedmiotowe

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
¢wiczenia zaliczenie na ocene
wyktad

Wymagania wstepne i dodatkowe

Nie ma.
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Rownania rdézniczkowe
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.210.5cac67bdc03bd.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
drugiego stopnia Tak

Forma studiow Dyscypliny

studia stacjonarne Matematyka

Profil studiow Klasyfikacja ISCED

ogdlnoakademicki 0541Matematyka

Obligatoryjnos¢ Kod USOS

fakultatywny WBT-BzBS1.6, WBT-BINF2-1.7

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

6.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

zapoznanie z podstawowymi zagadnieniami z réwnan rézniczkowych (zwyczajnych i czastkowych), prezentacja

cl wybranych metod przyblizonego rozwigzywania réwnan rézniczkowych
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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wil

posiada ugruntowang wiedze w zakresie typowych
metod analitycznego i przyblizonego rozwigzywania
zagadnien poczatkowych i brzegowych dla réwnan
rézniczkowych; zna podstawowe aspekty obliczeniowe
(informacje o btedach metod, zbieznos¢, stabilnosé);
ma wiedze w zakresie matematyki wyzszej
obejmujaca zagadnienia fizyki i techniki prowadzace
do réwnan rézniczkowych

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

projektuje i implementuje algorytmy numeryczne
wykorzystujgc podstawowe techniki programistyczne
i struktury danych; potrafi pozyskiwa¢ informacje

z literatury, Internetu oraz innych wiarygodnych
Zrédet, integrowac je, dokonywac ich interpretacji

i wykorzystywac w celu przygotowania swojego
projektu

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

potrafi w sposdb zrozumiaty przedstawi¢ ustnie
i pisemnie opracowanie rozwigzania zadanego
zagadnienia wraz z jego formalng analiza

BIN_K2_WO07,

BIN_K2 W10 zaliczenie na oceng

BIN_K2_U02, BIN_K2_UO03 | zaliczenie na ocene

BIN_K2_KO01, BIN_K2_KO02 | zaliczenie na ocene

Bilans punktow ECTS

rozwigzywanie zadan

przygotowanie projektu

przygotowanie do egzaminu

przygotowanie do zajec

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajed

30
30
20
20
20
30
Liczba godzin ECTS
150 6.0
Liczba godzin ECTS
60 2.0

Tresci programowe

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu
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1. Przyktady zagadnien fizyki i techniki opisywanych przez réwnania rézniczkowe
2. Twierdzenia o istnieniu i jednoznacznos$ci rozwigzan zagadnienia Cauchy'ego
3. Ciggta zaleznos¢ rozwigzan od warunkéw poczatkowych i od prawych stron
réwnan. Zadania poprawnie postawione

4, Uktady réwnan liniowych, stabilno$¢ rozwigzan, portret fazowy

5. Metody rozwigzywania réwnan rézniczkowych zwyczajnych (metody
jednokrokowe, wielokrokowe, wstecznego rézniczkowania, strzatéw, predyktor -
korektor)

6. Metody réznicowe rozwigzywania réwnan rézniczkowych czastkowych:
zagadnienia modelowe

7. Schematy jawne i niejawne

8. Badanie stabilnosci rozwigzan, réwnania Zle uwarunkowane

9. Poréwnywanie uzytecznosci réznych metod, oszacowania btedéw aproksymacji
rozwigzanh réwnan rézniczkowych

10. Zgodnos¢, stabilnos¢, zbieznos¢, twierdzenie Laxa-Filippowa o zbieznosci
11. Metody wariacyjne w zagadnieniach brzegowych, metoda Galerkina

W1, Ul, K1

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad konwencjonalny, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia laboratoryjne, ¢wiczenia przedmiotowe

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

na podstawie oceny zaangazowania i pracy studentéw podczas zaje¢,
rozwigzywania zadan tablicowych, implementacji programéw

¢wiczenia zaliczenie na ocene | numerycznych oraz punktéw uzyskanych na kolokwium. Warunkiem
otrzymania zaliczenia ¢wiczen jest opracowanie projektu, modelujgcego
jakies zjawisko fizyczne.

W zakresie tresci prezentowanych na wyktadzie przeprowadzony zostanie

wyktfad zaliczenie na ocene | egzamin. Wymagane jest zaliczenie ¢wiczen na ocene pozytywng i
zaliczenie egzaminu pisemnego na ocene pozytywna

Wymagania wstepne i dodatkowe

Analiza Matematyczna
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Przetwarzanie jezyka naturalnego
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.210.5cac67bdc230b.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
drugiego stopnia Tak

Forma studiow Dyscypliny

studia stacjonarne Informatyka

Profil studiow Klasyfikacja ISCED

ogdlnoakademicki 0613Tworzenie i analiza oprogramowania i aplikacji
Obligatoryjnos¢ Kod USOS

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS

6.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Celem zajec jest zapoznanie studentdw z podstawami analizy tekstu naturalnego. Zostana przedstawione metody
przetwarzania, analizy i rozumienia jezyka naturalnego (na podstawie jezyka angielskiego). Szczegélny nacisk
potozony bedzie na statystyczna analize tekstu naturalnego, systemy uczace sie, oraz stosowane wspétczesnie
modele i algorytmy.

C1

W trakcie zaje¢ laboratoryjnych zostang podane szczegéty techniczne poszczegélnych rozwigzan oraz zostanie

przedstawiony szereg narzedzi (w postaci bibliotek jezyka Python) wspomagajgcych tworzenie oprogramowania
C2 do analizy jezyka naturalnego. Studenci beda implementowad poszczegdine rozwigzania z nastawieniem

na prace wtasna (nacisk potozony jest na realizacje okreslonych zadan, nie za$ na uzycie z géry narzucone;j

formy).

Efekty uczenia sie dla przedmiotu
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Kod Efekty w zakresie .
uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
student stosuje podstawowe oraz zaawansowane

Wi Fechnlkl obliczeniowe |.spean|§tyczne narzedzia ) BIN K2 W10
informatyczne do rozwigzywania typowych problemow - =
przetwarzania jezyka naturalnego.

Umiejetnosci - Student potrafi:
student posiada pogtebiong umiejetnos¢

U1 przygotowania, reah;acy i weryﬁkacn programéw BIN K2 UO5
komputerowych napisanych w jezyku Python - =
przetwarzajacych jezyk naturalny.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:
student zdaje sobie sprawe z koniecznosci uczenia sie

K1 przez ca’relzyue i adaptowania swojej ywedzy do zmian BIN K2 KO1
cywilizacyjnych zwtaszcza w kontekscie szybko -
rozwijajacych nowoczesnych jezykdw programowania.

K2 student zna wage terminowej realizacji projektow oraz BIN_K2_K04

zadan programistycznych.

Kierunkowe efekty

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

przygotowanie projektu

zbieranie informacji do zadanej pracy
uczestnictwo w egzaminie
przygotowanie do egzaminu
wykonanie ¢wiczen

przygotowanie dokumentag;ji

programowanie

taczny nakiad pracy studenta
Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Bilans punktow ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

Liczba godzin
180

Liczba godzin
60

30

30

30

10

18

30

26

Metody weryfikacji

projekt

projekt

projekt

projekt

ECTS
6.0

ECTS
2.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

. Wyrazenia regularne

. Preprocessing tekstu, tokenizacja, lematyzacja, stemizacja
. Statystyczny model jezyka a klasyfikacja Bayesowska

. Ocena jakosci statystycznych modeli jezyka

. Modele generatywne i dyskryminatywne

. Tagowanie sekwengc;ji

. Wektoryzacja dokumentéw i miary ich podobienstwa

. Nowoczesne metody analizy jezyka oparte o deep learning

W1, U1, K1, K2

OoO~NOOUTEA, WN -

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, metoda projektéw, burza mézgdéw, wyktad konwencjonalny, wyktad z prezentacjg multimedialna, dyskusja,
analiza przypadkéw, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia laboratoryjne, ¢wiczenia przedmiotowe, konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Student otrzymuje ocene kofcowa z ¢wiczen na podstawie punktéw
przyznanych za systematyczne oddawanie projektéw programistycznych

¢wiczenia projekt oraz zadah wykonywanych w trakcie laboratoriéw. Warunkiem otrzymania
zaliczenia ¢wiczen jest uzyskanie tgcznie co najmniej 50% mozliwych do
zdobycia punktéw.

Ocena koncowa z kursu jest wystawiana na podstawie punktéw
uzyskanych z ¢wiczen oraz wyniku egzaminu, kazdy sktadnik liczny jest z
wagg 50%. Do zaliczenia przedmiotu wymagane jest uzyskanie tacznie
50% mozliwych do zdobycia punktéw.

wyktad

Wymagania wstepne i dodatkowe

Podstawowa wiedza z programowania w jezyku Python
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Uktad immunologiczny w patofizjologii chordb cztowieka
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.210.5cac67bdc3e77.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0510Nauki biologiczne i powigzane nieokreslone dalej
Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
fakultatywny

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS
3.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
konwersatorium: 12, wyktad: 18

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Poszerzenie wiedzy studentéw o wspétczesne zagadnienia z dziedziny immunologii w kontekscie choréb
cywilizacyjnych (chroniczne stany zapalne zwigzane z rozszczelnieniem naturalnych barier organizmu, choroby

cl 0 podtozu autoimmunizacyjnym, choroby nowotworowe). Pokazanie zaangazowania narzedzi bioinformatycznych
do badan proceséw immunologicznych.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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znaczenie kompleksowych badan proteomu, genomu
i transkryptomu w identyfikacji subpopulacji komérek

W1 uktadu odpornosci, metabolomu komoérek BIN_K2 W01,
immunologicznych obecnych w barierach ciata oraz BIN_K2 W03
w kontekscie znaczenia uktadu immunologicznego
w patofizjologii chordéb cztowieka.
student wie jakie jest znaczenie kompleksowych
badan genomu pojedynczych komérek

W2 nowotworowych, polimorfizméw w genach i biatkach BIN_K2_W01,

zwigzanych z mechanizmami $mierci komdrek BIN_K2_W03
nowotworowych w konteks$cie ewolucji inwazyjnosci
i opornosci na terapie.

Umiejetnosci - Student potrafi:

opisa¢ przyktadowe zastosowania nowoczesnych
ul metod biologii molekularnej oraz biochemii BIN_K2_U01
w badaniach uktadu immunologicznego

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

ciggtego zapoznawania sie z postepem wiedzy

i odkryciami naukowymi z dziedziny immunologii oraz
ich integracji z wiedza naukowg pochodzacg z nauk
»omicznych”.

K1 BIN_K2_KO01

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta

konwersatorium

wyktad

przygotowanie do ¢wiczen

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego

przygotowanie raportu

Liczba godzin

taczny nakiad pracy studenta 80

Liczba godzin

Liczba godzin kontaktowych 30

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe

Sylabusy

12

18

20

20

10

zaliczenie na ocene,
raport, prezentacja,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
raport, prezentacja,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
raport, prezentacja,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
raport, prezentacja,
zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS
3.0

ECTS
1.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu
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Kurs bedzie obejmowat 3 teoretyczne bloki tematyczne i konwersatorium, ktére
bedzie poswiecone wykorzystaniu narzadzi bioinformatycznych w wymienionych
obszarach immunologii:

1/Immunologia barier ciata, 2/ Immunologia nowotwordéw, 3/Choroby o podtozu
autoimmunizacyjnym. W1, W2, U1, K1
Podczas zaje¢ konwersatoryjnych zostang oméwione takie zagadnienia jak:

wykorzystanie sekwencjonowania nowej generacji w analizie odpowiedzi

immunologicznej nabtonkéw i medycynie spersonalizowanej, analiza nowych

biomarkeréw w chorobach autoimmunizacyjnych, analiza immunologicznych i

nowotworowych baz danych.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, seminarium, wyktad konwencjonalny, wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacja multimedialng, analiza
przypadkdéw

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Do zaliczenia kursu wymagane jest jednoczesne spetnienie obu nizej
wymienionych warunkéw: - uzyskanie pozytywnej oceny z pisemnego
kolokwium zaliczeniowego, obejmujacego zakres wyktadéw
(otrzymanie co najmniej 50% z maksymalnej liczby punktéw), -
uzyskanie pozytywnej oceny z konwersatoriéw (przedstawienie
prezentacji na jeden sposréd zaproponowanych przez prowadzacego
tematdéw). Ocena kohcowa z kursu jest Srednig wazong oceny z
kolokwium zaliczeniowego (75%) oraz oceny z konwersatoriéw (25%).
Warunkiem dopuszczenia do kolokwium zaliczeniowego jest obecnos¢
na wszystkich konwersatoriach, z wyjatkiem co najwyzej jednego
spotkania. Dopuszczalna nieobecno$¢ musi by¢ usprawiedliwiona
choroba lub nadzwyczajnymi okolicznosciami losowymi. Nie ma
mozliwosci odrabiania tych zajec.

raport, prezentacja,

konwersatorium s !
zaliczenie

Do zaliczenia kursu wymagane jest jednoczesne spetnienie obu nizej
wymienionych warunkéw: - uzyskanie pozytywnej oceny z pisemnego
kolokwium zaliczeniowego, obejmujacego zakres wyktaddw
(otrzymanie co najmniej 50% z maksymalnej liczby punktéw), -
uzyskanie pozytywnej oceny z konwersatoriéw (przedstawienie
prezentacji na jeden sposréd zaproponowanych przez prowadzgcego

wyktad zaliczenie na ocene | tematéw). Ocena koncowa z kursu jest Srednig wazong oceny z
kolokwium zaliczeniowego (75%) oraz oceny z konwersatoriow (25%).
Warunkiem dopuszczenia do kolokwium zaliczeniowego jest obecnos¢
na wszystkich konwersatoriach, z wyjatkiem co najwyzej jednego
spotkania. Dopuszczalna nieobecnos¢ musi by¢ usprawiedliwiona
choroba lub nadzwyczajnymi okolicznosciami losowymi. Nie ma
mozliwosci odrabiania tych zajec.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Zaliczenie kursu z immunologii
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Interaktomika
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- U).WBtBINS.210.1585213933.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski
Poziom ksztatcenia Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
drugiego stopnia Tak
Forma studiow Dyscypliny
studia stacjonarne Nauki biologiczne
Profil studiow Klasyfikacja ISCED
og6lnoakademicki 0510Nauki biologiczne i powigzane nieokreslone dalej
Obligatoryjnos¢ Kod USOS
fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS
4.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
wyktad: 30, konwersatorium: 15
Cele ksztatcenia dla przedmiotu
Cl Zapoznanie studentéw ze strategiami sygnalizacji komérkowej stanowiacej podstawe interaktomiki
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
W1 podstawowe pojecia z obszaru sygnalizacji BIN_K2_W05 zaliczenie pisemne

komérkowe;j
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W2

mechanizmy przekazu sygnatu, zagadnienia zwigzane
z dziataniem enzyméw w procesie przekazu sygnatu,

funkcje przekaznikéw Il rzedu w sygnalizacji,
znaczenie lokalizacji czgsteczek sygnatowych,
znaczenie budowy domenowej oraz modyfikacji
potranslacyjnych biatek w przekazie sygnatu,
zagadnienia zwigzane z przekraczaniem bton
biologicznych przez sygnat i z integracja informacji
w szlakach sygnalowych.

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

U3

u4

formutowac wnioski naukowe na podstawie
przeczytanej literatury

podja¢ naukowa dyskusje i broni¢ swojego punktu
widzenia

prawidtowo postugiwac sie terminologia dotyczaca
sygnalizacji komérkowe;j

samodzielnie szuka¢ odpowiedzi na postawione
pytania naukowe bazujac na rzetelnych Zrédtach
wiedzy

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1
K2

K3

Forma aktywnosci studenta

wyktad

ciggtego uzupetniania wiedzy
wspoétpracy w grupie

postepowania zgodnie z zasadami uczciwosci
intelektualnej

BIN_K2_WO5,
BIN_K2_WO06

BIN_K2_U01,

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

BIN_K2_UO1,

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

BIN_K2_U01

BIN_K2_U03

BIN_K2_KO01
BIN_K2_K02

BIN_K2_K03, BIN_K2_K05

Bilans punktéw ECTS

konwersatorium

samodzielna nauka dotyczaca tresci poruszanych

na zajeciach

studiowanie
zajecia

literatury wskazanej przez prowadzacego

zbieranie informacji do zadanej pracy

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Liczba godzin
110

Liczba godzin
45

30

15

30

20

10

zaliczenie pisemne

zaliczenie pisemne,
zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie pisemne,
zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajed

ECTS
4.0

ECTS
1.7
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
1 Przekaz sygnatu jako podstawa zycia. Ogdlne zasady rzadzace przekazem W1
' sygnatu.
2. Interakcje miedzy czasteczkami w przekazie sygnatu. W2, K1
Enzymy w przekazie sygnatu. Regulacja allosteryczna. Rola modyfikacji
3. . X W2, K1
potranslacyjnych w przekazie sygnatu.
4 Lokalizacja wewnatrzkomdérkowa czasteczek sygnatowych i jej zmiany w przekazie W2 K1
' sygnatu. !
5. Niskoczasteczkowe przekazniki Il rzedu oraz lipidy w przekazie sygnatu W2, K1
6. Przekaz sygnatu przez btony biologiczne. W2, K1
7. Domenowa budowa biatek sygnatowych. Proteoliza w przekazie sygnatu. W2, K1
8. Integracja réznych sygnatéow W2, K1
Przyktadowe Sciezki sygnatowe: przekaz sygnatu w stanie zapalnym. Cytokiny pro-
9 i przeciwzapalne. Pyrogeny i mechanizm powstawania goraczki. Rodzina W2 K1

czynnikéw interleukiny 6: trans-sygnatowanie i efekty biologiczne, w tym
stymulacja syntezy biatek otrej fazy. Szlak sygnatowania IL-1 i receptoréw TLR.

Konwersatoria poswiecone sg rozwinieciu tematéw poruszanych na wyktadach,

rozwigzywaniu zadanh problemowych oraz obliczeniowych zwigzanych z przekazem | W1, W2, U1, U2, U3, U4,
10. . . X ; -

sygnatu oraz dyskusji naukowej, prowadzonej na podstawie przeczytanej literatury | K1, K2, K3

na tematy dotyczace réznych aspektéw przekazu sygnatu.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, wykfad konwencjonalny, wyktad z prezentacja multimedialng, dyskusja, gra dydaktyczna, analiza
przypadkdw, rozwigzywanie zadan

Rodzaj zaje¢ Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Ocena z kursu to ocena biorgca pod uwage wynik kofcowego zaliczenia
pisemnego z wagg 80% i ocene z konwersatorium z wagg 20%. Studenci
moga przystgpi¢ do pisemnego zaliczenia dopiero po uzyskaniu zaliczenia
wyktad zaliczenie pisemne | z konwersatorium. Uzyskanie z egzaminu mniej niz 50% punktéw
mozliwych do uzyskania powoduje otrzymanie oceny niedostatecznej bez
wzgledu na ocene z konwersatorium. Zaliczenie pisemne bazuje na
pytaniach otwartych wymagajgcych krétkich jednoznacznych odpowiedzi.

Kazdy student jest oceniany na kazdym ze spotkah konwersatoryjnych i
moze uzyskac 6 pkt (2 z przygotowania do zaje¢ i 4 z udziatu w

konwersatorium zaliczenie na ocene | konwersatorium). Zaliczenie catego konwersatorium wymaga uzyskania
co najmniej 60% punktéw. Dopuszczalna jedna, usprawiedliwiona
nieobecnosc.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Znajomos$¢ podstaw biochemii i biologii komérki
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Kierunek studiow
bioinformatyka

Sciezka

Jednostka organizacyjna
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii

Poziom ksztatcenia
drugiego stopnia

Forma studiow
studia stacjonarne

Profil studiow
og6lnoakademicki
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Programowanie w Pythonie
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Cykl dydaktyczny
2020/21

Kod przedmiotu
UJ.WBtBINS.210.5cac67bdbe183.20

Jezyki wyktadowe
Polski

Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
Tak

Dyscypliny
Informatyka

Klasyfikacja ISCED
0613Tworzenie i analiza oprogramowania i aplikacji

Obligatoryjnos¢ Kod USOS

fakultatywny

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba

Semestr 1 zaliczenie punktow ECTS
3.0

C1

Kod

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, konwersatorium: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zapoznanie studentéw z jezykiem programowania Python (v3), technikami programowania obiektowego oraz
wybranymi modutami standardowej biblioteki programistycznej tego jezyka.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

wil

Sylabusy

podstawowe typy danych i konstrukcje syntaktyczne
jezyka programowania Python.

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji
BIN K2 W10 zaliczenie na ocene,
- zaliczenie
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w2

W3

terminologie uzywang przy tworzeniu i uruchamianiu
programéw komputerowych.

techniki programowania obiektowego i funkcyjnego
wspierane przez interpreter jezyka programowania
Python.

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

u4

us

u6

skonfigurowac na wtasne potrzeby minimalistyczne
srodowisko programistyczne obejmujace terminal
i edytor tekstu.

napisac¢ kod Zrédtowy prostego programu i go
uruchomid.

poprawnie diagnozowac i usuwac btedy zgtaszane
przez interpreter przy uruchamianiu programu.

tworzy¢ programy komputerowe wykorzystujgce
wybrane moduty standardowej biblioteki
programistycznej Pythona.

wyszukiwad rozwigzania typowych probleméw
programistycznych, porozumiewad sie z innymi
programistami Pythona w celu rozwigzywania takich
probleméw.

wykorzystywa¢ wybrane niestandardowe biblioteki
i moduty jezyka programowania Python rozwijane
na potrzeby zastosowan specjalistycznych.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

samodzielnej i zespotowej pracy nad realizacja
zadanego projektu programistycznego.

systematycznego rozwijania swojej wiedzy
i umiejetnosci z zakresu programowania w Pythonie
oraz zaawansowanych technologii informatycznych

BIN_K2_W10

BIN_K2_W10

BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_K04, BIN_K2_K05

BIN_K2_KO01, BIN_K2_K02

Bilans punktéw ECTS

konwersatorium

studiowanie literatury wskazanej przez prowadzgacego

zajecia

przygotowanie do ¢wiczen

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

Sylabusy

30

15

25

15

Liczba godzin
90

Liczba godzin
45

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
3.0

ECTS
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* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe

1. Wprowadzenie do programowania w Pythonie.

2. Podstawowe typy danych i konstrukcje syntaktyczne Pythona.

3 Diagnozowanie i usuwanie bteddw zgtaszanych przy uruchamianiu programu w
' Pythonie.

4 Techniki programowania obiektowego i funkcyjnego wspierane przez interpreter
' Pythona.

5. Przeglad modutéw standardowej biblioteki programistycznej Pythona.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W2, U1, U2
W1, U2, K1

W1, W2, U2, U3, K1

W1, W2, W3, U2, U3, U4,
U5, K1

W1, W2, W3, U2, U3, U4,
U5, U6, K1, K2

wyktad konwersatoryjny, dyskusja, analiza przypadkdw, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia przedmiotowe

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

aktywny udziat w zajeciach, prezentowanie rozwigzah zadanych zadan
¢wiczenia zaliczenie na ocene | programistycznych, dwa testy praktyczne obejmujace zadania

programistyczne do samodzielnego rozwigzania

konwersatorium zaliczenie

Sylabusy

aktywny udziat w zajeciach, warunkiem koniecznym do uzyskania
zaliczenia jest obecnos¢ na wiekszosci konwersatoridw)
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Metabolomika z elementami chemometrii
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.220.5cac67bdcb966.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Nauki biologiczne
Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0512Biochemia
Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS
2.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
konwersatorium: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Poszerzenie wiedzy studentéw o kolejng dziedzine nalezaca do rodziny nauk ,,omicznych” w kontekscie integracji

cl ich wiedzy o ztozonych uktadach biologicznych.
C2 Zaznajomienie z wspétczesnymi metodami jakoSciowej i ilosciowej analizy metabolomu.
3 Teoretyczne i praktyczne zapoznanie uczestnikéw z istotnymi elementami oraz metodami analizy
chemometrycznej wielowymiarowych danych metabolomicznych.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie
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Wiedzy - Student zna i rozumie:

w1

w2

W3

w4

* znaczenie badan metabolomu w kontekscie
integracji wiedzy o ztozonych uktadach biologicznych

* przebieg badan w jakoSciowej i ilosciowej analizie
metabolomu, z uwzglednieniem jego znacznego
zréznicowania i zmiennosci, prowadzonych metodami
wspdtczesnej biochemii

* znaczenie wspotczesnie prowadzonych badan
metabolomicznych w rozwoju nauk biomedycznych,
przemystu i ochrony Srodowiska

* wybrane metody chemometrycznej analizy danych
metabolomicznych

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

U3

* opisa¢ przyktadowe zastosowania nowoczesnych
metod biologii, biofizyki molekularnej oraz biochemii
w zakresie jakoSciowej i ilosciowej analizy metabolitéw

* wstepnie przygotowac wyniki badan
metabolomicznych oraz przeprowadzi¢ ich analize
wykorzystujgc metody chemometryczne lub
dedykowane bazy danych

* samodzielnie wyszukiwa¢ potrzebne informacje oraz
przygotowac syntetyczng prezentacje na okreslony
temat z zakresu wspotczesnie prowadzonych badan
metabolomicznych na podstawie anglojezycznych
danych literaturowych

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

K3

K4

Forma aktywnosci studenta

* ciggtego zapoznawania sie z postepem wiedzy

i odkryciami naukowymi z dziedziny metabolomiki
oraz ich integracji z wiedzg naukowa pochodzacg
z innych nauk ,omicznych”

* inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami
z dziedziny metabolomiki oraz zachecania ich
do interdyscyplinarnego spojrzenia na te osiggniecia

* poszanowania pracy wtasnej i innych, respektowania
odmiennosci pogladéw podczas naukowej dyskusji
oraz przestrzegania zapiséw prawa dotyczacych
wtasnosci intelektualnej

* przestrzegania zasad BHP oraz nalezytego
wykorzystywania powierzonego sprzetu
komputerowego i oprogramowania

BIN_K2_W01

BIN_K2_W02

BIN_K2_W07

BIN_K2_W03

BIN_K2_U01

BIN_K2_U02

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

BIN_K2_K01

BIN_K2_K02

BIN_K2_K03, BIN_K2_K05

BIN_K2_KO06

Bilans punktéw ECTS

konwersatorium

przygotowanie prezentacji multimedialnej

przygotowanie do zajec

Sylabusy

30

zaliczenie pisemne

zaliczenie pisemne

zaliczenie pisemne

zaliczenie pisemne

zaliczenie pisemne

zaliczenie

prezentacja

prezentacja

prezentacja

prezentacja

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec
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przygotowanie do egzaminu 15

taczny naktad pracy studenta L|czba6(g)jodzm E;:'(I;S
Liczba godzin kontaktowych L|czba3godzm Ef-gs

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Metabolit i metabolom. Ztozonos¢ i dynamika metabolomu. Przeglad technik i
metod badawczych najczesciej stosowanych w analizie zwigzkdéw
niskoczasteczkowych. Rodzaj i jakos¢ wynikéw uzyskanych w réznych strategiach
badawczych stosowanych w analizie metabolomicznej: profilowaniu
1. metabolicznym, celowanej analizie metabolitéw, metabolicznym ,odcisku palca”, | W1, W2, W3, Ul
metabolicznym ,odcisku stopy”. Identyfikacja zwigzkéw z wykorzystaniem
standarddéw oraz baz danych (np. bibliotek widm masowych). Analiza przeptywu
metabolitéw (fluksomika). Przyktady badan metabolomicznych réznorodnych
prébek biologicznych. Wspdtczesne wyzwania i ograniczenia badan metabolomu.

Chemometria: znaczenie wiasciwego zaplanowania i przeprowadzenia badan;
metody przygotowania danych do analizy chemometrycznej; metody wiasciwej
analizy chemometrycznej: analiza zaleznosci, analiza podobienstwa, klasyfikacja i
2. wizualizacja danych. Praktyczne zastosowanie wybranych technik W4, U2, K4
chemometrycznych dostepnych w programie Statistica w analizie danych
pochodzacych z rzeczywistych badan biochemicznych. Wyszukiwanie konkretnych
informacji w metabolomicznych bazach danych.

Przygotowanie i przedstawienie przez kazdego uczestnika prezentacji na jeden z
3. zaproponowanych przez prowadzacego tematéw z zakresu chemometrycznej U3, K1, K2, K3
analizy danych metabolomicznych.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

konwersatorium

Rodzaj zaje¢ Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Do zaliczenia kursu wymagane jest jednoczesne spetnienie nizej
wymienionych warunkdw: - uzyskanie pozytywnej oceny z
pisemnego kolokwium zaliczeniowego (otrzymanie co najmniej
50% z maksymalnej liczby punktéw), - przygotowanie i

zaliczenie pisemne, przedstawienie prezentacji multimedialnej na jeden sposréd

prezentacja, zaliczenie zaproponowanych przez prowadzacego tematéw, - obecnos¢ i
praca na zajeciach z analizy chemometrycznej. Ocena koncowa z
kursu jest Srednia wazong oceny z pisemnego kolokwium
zaliczeniowego (75%) oraz oceny za przedstawiong prezentacje
multimedialng (25%).

konwersatorium

Wymagania wstepne i dodatkowe

Zaliczenie kursu z biochemii. Obecnos¢ na zajeciach z chemometrii oraz udziat w dyskusji z prezentacjami sa obowigzkowe.
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Metodologia pracy naukowej
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.220.5cac67bdcd08a.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0510Nauki biologiczne i powigzane nieokreslone dalej
Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS
2.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
seminarium: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zaznajomienie studentéw z podstawowymi problemami zwigzanymi z prowadzeniem pracy badawczej,
Cl planowaniem doswiadczen, analizg wynikédw, wyciaganiem wnioskéw, a takze prawidtowym opisem tych dziatah
w publikacjach.

Przeanalizowanie na przykfadach sposobéw przedstawiania wynikéw w publikacjach oraz btedy, jakie przy tej

C2 L it
okazji mozna popetnic.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji

Kod Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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wil

w2

sposob finansowania ze Srodkéw publicznych badan
naukowych w Polsce, rozumie zwigzek miedzy
prowadzeniem badan naukowych a przebiegiem
kariery naukowej

metodologie badan naukowych ze szczeg6lnym
uwzglednieniem metod stosowanych w bioinformatyce
i naukach o zyciu

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

krytycznie oceni¢ wartos¢ naukowa publikacji
z zakresu bioinformatyki i nauk o zyciu

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

K2

Forma aktywnosci studenta

seminarium

respektowania zasad uczciwosci w prowadzeniu badan
naukowych oraz upowszechnianiu ich wynikéw

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciagtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko
w danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze

w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowej

BIN_K2_W07

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_WO03,
BIN_K2_W04

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

BIN_K2_KO05

BIN_K2_KO1, BIN_K2_ K03

Bilans punktéw ECTS

przygotowanie prezentacji multimedialnej

przygotowanie do sprawdzianu

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

30
15

15

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

Tresci programowe

Tresci programowe

Metodologia badan naukowych, poznanie i wiedza naukowa, metoda naukowa,
fakt naukowy, paradygmaty i teorie naukowe, wnioskowanie indukcyjne i
dedukcyjne, rozumowania uprawdopodabniajace, uzasadnianie praw

empirycznych.

Prawda i btedy w nauce. Publikacje naukowe: rodzaje btedéw logiczno-

jezykowych, btedy znaczeniowe, btedy w argumentacji.

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene,
prezentacja

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
prezentacja, zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS

ECTS
1.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, U1, K1, K2

Ul, K2
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Proces publikowania wynikéw badan w recenzowanym specjalistycznym
czasopismie. Uczciwos¢ i wspotzawodnictwo w nauce. Prezentowanie wynikow
badan naukowych na konferencjach. W jaki sposéb odpowiada¢ na recenzje -

; . Ul, K1, K2
praca na konkretnym przyktadzie, artykut wystany do czasopisma - ocena tego
artykutu, przygotowanie recenzji, zapoznawanie sie z autentycznymi recenzjami i
przygotowanie odpowiedzi na recenzje.
Sciezki kariery naukowe]j oraz pozyskiwanie funduszy na badania. W1 K1

Wspédtzawodnictwo w nauce i jego pozytywne i negatywne konsekwencje.

Uczciwos¢ w nauce (cytowanie zrédet, sposob prezentacji danych, autoplagiaty),
odpowiedzialnos¢ w pracy doswiadczalnej (kontrole w eksperymentach, jawnos¢, | U1, K1
powtarzalnosc), przyktady naduzycia metod eksperymentalnych.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, seminarium, wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacja multimedialng, dyskusja, analiza przypadkéw

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

seminarium

Sylabusy

Caty kurs sktada sie z pieciu modutéw. Aktywny udziat
zaliczenie na ocene, prezentacja, | studentéw w zajeciach kazdego z pieciu modutéw jest
zaliczenie oceniany niezaleznie, ocena koncowa z kursu jest Srednia

arytmetyczna z ocen uzyskanych za kazdy z modutéw
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Genomika poréwnawcza
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.220.5cac67bdceaac.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski
Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia L
Klasyfikacja ISCED

Forma studiow 0510Nauki biologiczne i powigzane nieokreslone dalej
studia stacjonarne

Kod USOS
Profil studiow
og6lnoakademicki
Obligatoryjnos¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 egzamin punktow ECTS
2.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 15, wykfad: 15
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
student zna metody uzyskiwania i poréwnywania . N
wil sekwencji genoméw BIN_K2_W01 zaliczenie pisemne
zna i rozumie mechanizmy powodujace réznicowanie
. . o Z ; . BIN_K2 W01, . .
W2 i konserwacje sekwencji genoméw, rozumie znaczenie - zaliczenie
. ; . . . . BIN_K2 W02
poréwnywania genomow w biologii i medycynie - -
potrafi wykorzystywac przegladarki genomowe dla
W3 uzyskiwania informacji, akceptuje znaczenie metody BIN_K2_ W03 zaliczenie pisemne

poréwnawczej dla interpretacji sekwencji genomu
cztowieka

Sylabusy 66 /125



potrafi wyjasni¢ niespecjalistom praktyczne znaczenie

w4 . : .
porownywania genomow

BIN_K2_W01 zaliczenie

Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . L
na zrealizowane rodzaje zajec

¢wiczenia 15
wyktad 15
przygotowanie do ¢wiczen 5
przygotowanie do egzaminu 15
taczny nakiad pracy studenta Liczbasgodzin E;—:;S
Liczba godzin kontaktowych Liczba3godzin Ef‘gS

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

- Po co poréwnywac genomy?

- Procesy ewolucyjne wptywajace na genomy
- Przegladarki genomowe

- Ortologia i paralogia, rodziny genéw

- Genom cztowieka

- Przegladarki genomowe

W1, w2, w4

- Jak zsekwencjonowac genom?

- Jak zZtozy¢ genom?

- Jak anotowac¢ genom?

- Jak poréwnywa¢ genomy?

- Co wynika z poréwnan genoméw?
- Genomika poréwnawcza cztowieka

W1, W2, W3, W4

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacja multimedialna, ¢wiczenia laboratoryjne

Rodzaj zaje¢ Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
¢wiczenia zaliczenie realizacja zadan w trakcie laboratoriéw komputerowych
wyktad zaliczenie pisemne
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Wymagania wstepne i dodatkowe

Ukonczony kurs genetyki ogdinej i biologii ewolucyjnej
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Kierunek studiow
bioinformatyka

Sciezka

Jednostka organizacyjna
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Semiotyka informacji genetycznej
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe
Cykl dydaktyczny
2020/21

Kod przedmiotu
U).WBtBIN00S.220.5cac67bdd1ef8.20

Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia
drugiego stopnia

Forma studiow
studia stacjonarne

Profil studiow
og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres
Semestr 2

Sylabusy

Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
Tak

Dyscypliny
Nauki biologiczne

Klasyfikacja ISCED
0510Nauki biologiczne i powigzane nieokreslone dalej

Kod USOS
Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
egzamin punktow ECTS
2.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 10, wykfad: 20
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Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Student bedzie precyzyjnie rozrézniat pojecia: informacja, informacja genetyczna, ilos$¢ informacji, jednostka
Cl ilosci informacji, zapis/reprezentacja informacji, nosnik informacji, metainformacja, kod genetyczny, mutacja,
komunikat (wiadomos¢)

C2 Student dostrzeze informacje, jako szczegélny aspekt termodynamiczny dziatania uktadu

Student poprawnie zdefiniuje jezyk naturalny w kategoriach teorii informacji i teorii kodéw, i na tej podstawie
C3 dostrzeze podobienstwa ale i brak identycznosci w tekstach jezykowych i materiale genetycznym, w kategoriach
uniwersalidéw jezykowych i funkcji jezyka.

C4 Student potrafi wyobrazi¢ sobie powstanie i ewolucje informacji genetycznej oraz jej nosnikéw

5 Student r_1labedzie umigjetnog’.(: rozrézniepia pomiedzy badaniem informacji genetycznej a badaniem nosnikéw
informacji genetycznej, pomiedzy mutacja a zmiang kodu genetycznego

C6 Student dostrzeze jednos$¢ nauki rozumianej jako jedno$¢ nauk Scistych i humanistycznych

C7 Student udoskonali umiejetnos¢ systematyzacji i archiwizacji wtasnej wiedzy poprzez sporzadzanie map mysli

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie uczenia sie Metody weryfikacji
Wiedzy - Student zna i rozumie:
BIN_K2 W01,
BIN_K2 W04,
zna rézne aspekty pojecia informacja i informacja BIN_K2_WO0o, . .
Wi genetyczna BIN_K2_ W07, analiza map mysli
BIN_K2_ W08,
BIN_K2 W10

zna podobienstwa i réznice pomiedzy zapisem
W2 informacji genetycznej a tekstami zapisanymi BIN_K2_W08 analiza map mysli
w jezyku naturalnym

zna gtéwne aspekty teorii informacji i teorii jezyka BIN_K2_W06,
w3 w odgniesieniu zo z;/ isu informacji : enet chr?e'y BIN_K2_W08, analiza map mysli
P Jl genetyczne) BIN_K2_W10
BIN_K2 W01,
BIN_K2 W02,
BIN_K2 W03,
. . T .| BIN_K2_W04,
w4 zr\;vaoltjggﬁiynizfirigiflgezngibjej implikacje dla rozwoju BIN_K2_WO05, analiza map mysli
J y BIN_K2_W06,
BIN_K2 W07,
BIN_K2 W08,
BIN_K2 W09
zna najwazniejsze wnioski dotyczace wspétczesnych BIN_K2_W01,
badah nad ewolucja informacji genetycznej i jej BIN_K2_W04,
nosnikéw - pochodzenia sekwencji kodujacych i BIN_K2 W05, . :
W5 niekodujacych, mechanizmu pojawienia sie genoméw | BIN_K2 W06, analiza map mysli
opartych na DNA oraz roli RNA i enzymdw pracujacych | BIN_K2_ W07,
Z RNA BIN_K2_W08
zna ogdlne podstawy genetyki populacyjnej BIN K2 W07
Wo i molekularnej; zna biochemiczne podstawy ekspresji BIN_KZ_WOQ' analiza map mysli

gendéw
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rozumie mechanizmy zaleznosci pomiedzy strukturg
W7 bioczasteczek a ich funkcja, zwtaszcza w odniesieniu
do biatek i kwaséw nukleinowych

Umiejetnosci - Student potrafi:

potrafi opisa¢ i poda¢ najwazniejsze cechy danego

ul kodu lub skali
potrafi policzy¢ zawartos¢ informacji, lub

U2 zaproponowac sposéb policzenia, w danym tekscie lub
fragmencie genomu, na poziomie syntaktycznym,
semantycznym i pragmatycznym

U3 potrafi podad zatozenia dla algorytmu realizowanego
przez komputer DNA

m potrafi usystematyzowad i zarchiwizowac swa wiedze

poprzez narzedzie mapy mysli
Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

rozpoznaje btedy wynikajgce z nadmiernych
uproszczen stosowanych w mediach i dostrzega
niebezpieczenstwo, jakie niesie ze sobg nadmierne
upraszczanie wiedzy w stosunku

do ogdlnospotecznego postrzegania nauki, zwtaszcza
biotechnologii (zagadnien takich, jak GMO, czy
»Zmiana kodu genetycznego” - pojecie uzywane
powszechnie btednie)

K1

rozumie potrzebe zachowania krytycyzmu wobec
informacji dostepnej w Srodkach masowego przekazu
K2 przede wszystkim majgcych odniesienie do nauk
przyrodniczych oraz akceptuje potrzebe
popularyzowania specjalistycznej wiedzy

BIN_K2_WO07,

BIN_K2_W08

BIN_K2_U03

BIN_K2_U01,
BIN_K2_U02,
BIN_K2_U03, BIN_K2_U05

BIN_K2_U01, BIN_K2_U05

BIN_K2_U03,
BIN_K2_U05, BIN_K2_U06

BIN_K2_KO01, BIN_K2_K02

BIN_K2_K01, BIN_K2_K03

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

przygotowanie do ¢wiczen
przygotowanie do sprawdzianu

zbieranie informacji do zadanej pracy

taczny nakiad pracy studenta
Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

10
20
10
10

10

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

analiza map mysli

zaliczenie pisemne,

analiza map mysli

zaliczenie pisemne,
analiza map mysli

analiza map mysli

analiza map mysli

zaliczenie pisemne,
analiza map mysli

zaliczenie pisemne,
analiza map mysli

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
2.0

ECTS
1.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Punktem wyijscia kursu jest zagadnienie informacji jako niematerialnego aspektu

komunikatu, oraz informacji genetycznej, jako jego odpowiednika

reprezentowanego

przez sekwencje monomerdw w biopolimerze, genetycznym komunikacie. Kurs

ma

za zadanie zaproponowanie analizy informacji genetycznej od strony obszaru

wiedzy

nauk humanistycznych, ale wychodzac od préby Scistego, termodynamicznego

zdefiniowania tego pojecia, a zatem ma zatozenia wybitnie interdyscyplinarne,

przez

co metody stosowane sg réwniez czeSciowo charakterystyczne dla nauk W1, W2, W3, W4, W5,
1. humanistycznych (lingwistyka, filologie). Dotyczy nastepujacych zagadnien: 1. W6, W7, U1, U2, U3, U4,

Definicja informacji i informacji genetycznej 2. Informacja a entropia 3. llos¢ K1, K2

informacji 4. Jezyk naturalny jako kod 5. Funkcje jezyka genetycznego 6. Zmiana

kodu

genetycznego 7. Kody informacji genetycznej - kod genetyczny, kod
komplementarnosci i metajezyk - kod zapisu metainformacji genetycznej 8.
Teoria

Eigena o pochodzeniu informacji genetycznej 9. RNA i ewolucja informac;i
genetycznej w ,$wiecie RNA” 10. Geneza DNA i genéw kodujacych biatka, czyli
semiotyka DNA a semiotyka informacji genetycznej - badania informacji
genetycznej

rozumianej jako niematerialny aspekt komunikatu genetycznego.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstow, wyktad konwencjonalny, wyktad z prezentacjg multimedialna, rozwigzywanie zadan, metody e-learningowe,
grywalizacja, ¢wiczenia przedmiotowe, sporzadzenie i analiza map mysli

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
Lo . . I zebranie minimum7p z zadah podawanych w trakcie
¢wiczenia zaliczenie pisemne AR
cwiczeh
. - . . | zebranie minimum 20p za mapy mysli i czastkowe i
wyktad zaliczenie pisemne, analiza map mysli

koncowa

Wymagania wstepne i dodatkowe

Kurs obowiazkowy. Brak wymagan wstepnych, cho¢ wskazane zaliczenie kurséw z biofizyki, genetyki molekularnej i
ewolucjonizmu w stopniu
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Pracownia specjalistyczna
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ).WBtBINS.220.5ca756¢c104716.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
L Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS

8.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
pracownia: 120

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Szkolenie studenta w metodach i technikach z szeroko rozumianej bioinformatyki (ew. dodatkowo z technik
i metod badawczych wykorzystywanych w naukach o zyciu), ktérych opanowanie bedzie niezbedne przy

cl wykonywaniu badan na potrzeby pracy magisterskiej lub ktére stanowiag przedmiot szczegélnych zainteresowan
studenta.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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W1

W2

W3

W4

W5

W6

znaczenie kompleksowych badan proteomu, genomu
i metabolomu w kontekscie integracji wiedzy
o ztozonych ukfadach biologicznych

przebieg badanh ztozonych uktadéw biologicznych
prowadzonych metodami wspédtczesnej biologii

i biofizyki molekularnej; zna teoretyczne podstawy
tych metod

zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych
metod bioinformatycznej analizy réznorodnych danych
biologicznych

ztozone procesy biochemiczne na poziomie komérki

i organizmu w sposéb umozliwiajgcy ilosciowe

i jakosciowe charakteryzowanie zjawisk biologicznych
na poziomie molekularnym

znaczenie wspétczesnie prowadzonych badan
z réznych dyscyplin nauk o zyciu

szczegbtowe zagadnienia z wybranych dziatéw
informatyki

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

U4

przeprowadzi¢ ztozong analize danych uzyskanych
w badaniach uktadéw biologicznych wykorzystujac
zaawansowane metody modelowania, symulacji,
analizy numerycznej i statystycznej lub techniki
nauczania maszynowego

zaprojektowad i zaimplementowac ztozony program
komputerowy na potrzeby niestandardowej analizy
danych

wspolnie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowac
przebieg badanh naukowych, przeprowadzi¢ takie
badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, zilustrowac i
przedyskutowa¢ uzyskane wyniki

w petni wykorzystywad umiejetnosci jezykowe

na poziomie B2+ w zadaniach wymagajacych:
czytania ze zrozumieniem specjalistycznych
opracowan w jezyku angielskim, pisemnego
opracowywania wskazanych zagadnien z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu, wygtaszania krétkich
prezentacji z tego zakresu oraz rozumienia wykfadéw
specjalistow

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

K3

Sylabusy

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciggtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko w
danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze

w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowej

inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami

z dziedziny nauk biologicznych, ale takze sktonic ich
do szerszego, interdyscyplinarnego spojrzenia na te
osiaggniecia

poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania i
respektowania odmiennosci pogladéw

BIN_K2_W01

BIN_K2_W02

BIN_K2_WO03

BIN_K2_WO05

BIN_K2_W07

BIN_K2_W10

BIN_K2_U02

BIN_K2_UO5

BIN_K2_U06

BIN_K2_U04

BIN_K2_KO01

BIN_K2_K02

BIN_K2_KO03

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie
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optymalnej organizacji czasu swojej pracy,
K4 a w szczegdlnosci przestrzegania ustalonych terminéw | BIN_K2 K04
wykonania okreslonych zadan

respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania
K5 prawa (w szczeg6lnosci zapiséw dotyczacych BIN_K2 K05
wtasnosci intelektualnej)

przestrzegania zasad bezpieczehstwa i higieny pracy
oraz wykazywania odpowiedzialnosci za zgodne

z przeznaczeniem wykorzystanie powierzonego
sprzetu

K6 BIN_K2_KO06

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta

pracownia 120
przygotowanie do zajec 20
przygotowanie raportu 10
stgdigwanie literatury wskazanej przez prowadzacego 30
zajecia

analiza i przygotowanie danych 30
programowanie 30

Liczba godzin

taczny naktad pracy studenta 240

Liczba godzin

Liczba godzin kontaktowych 120

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe

Rozwijanie kompetencji studentéw w zakresie powigzania posiadanej przez nich
wiedzy z umiejetnosciami koniecznymi do przeprowadzenia badah w ramach

1. realizacji
pracy magisterskiej. Pogtebianie domenowej wiedzy i umiejetnosci z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

dyskusja, udziat w badaniach, konsultacje

Sylabusy

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS
8.0

ECTS
4.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, W3, W4, W5,
W6, U1, U2, U3, U4, K1,
K2, K3, K4, K5, K6
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Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Warunkiem do zaliczenia Pracowni specjalistycznej jest pisemny raport
(max. 4000 znakdw) przygotowany przez studenta i pozytywnie
zaopiniowany przez promotora. Raport powinien zawiera¢ m.in.

pracownia zaliczenie tabelaryczne zestawienie naktadu pracy studenta (w godzinach) - wg
wzoru przygotowanego przez Rade Naukowa kierunku oraz opis realizacji
przez studenta celéw ksztatcenia zdefiniowanych dla Pracowni
specjalistyczne;.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Wymagany wybor przez studenta najpdzniej do konca pierwszego semestru studiow Zaktadu, w ktérym odbywad sie bedg
zajecia oraz opiekuna naukowego, ktéry nadzorowat bedzie prace studenta w laboratorium.
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Bioinformatyka RNA

Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.220.5cac67bddd4c3.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Informatyka

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje

obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

statystyk
og6lnoakademicki ystyke
. Ny Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie
Semestr 2 zaliczenie
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
wyktad: 10, ¢wiczenia: 20
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
gtéwne problemy i wyzwania obliczeniowe zwigzane
Wi Z badaniem czagsteczek RNA. BIN_K2_W03
W2 student zna najwazniejsze b{:\zy danych strukturalnych BIN K2 W03
oraz formaty przechowywania danych. - -
W3 student zna podstawowe klasyfikacje struktur RNA. BIN_K2_W03

student zna podejscia i algorytmy przewidywania
w4 struktur przestrzennych oraz oddziatywan wewnatrz- BIN_K2 W03
i miedzyczgsteczkowych.

Sylabusy

Liczba
punktow ECTS
2.0

Metody weryfikacji

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

771125



W5

student zna sposoby oceniania wiarygodnosci
i uzytecznosci stosowanych algorytméw.

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

U3

U4

us

odnalez¢ w bazie poszukiwang strukture molekularna,
oceni¢ jej podobienstwo do innych znanych struktur,
zidentyfikowa¢ sekwencje genéw homologicznych

do analizowanej struktury.

odwotac sie do bazy danych i pobra¢ potrzebne
informacje z poziomu jezyka programowania.

student zna i potrafi wykorzystywac¢ narzedzia
do wizualizacji biomolekut.

tworzy¢ narzedzia programistyczne w celu
rozwigzywania problemdw bioinformatycznych,
zwigzanych z badaniem RNA; zna najwazniejsze
biblioteki i narzedzia utatwiajgce tworzenie
powyzszych implementac;ji.

student umie przygotowac i zrealizowa¢ plan dziatan
zwigzanych z testowaniem i walidacjg
implementowanego algorytmu.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

inspirowania innych oraz do doskonalenia kompetencji
zawodowych, ciggtego zapoznawania sie z postepem
wiedzy i odkryciami naukowymi dotyczacymi badan
struktur RNA, nie tylko w danej waskiej dyscyplinie
naukowej, ale takze w szerszym kontekscie integracji

i interpretacji wiedzy naukowej

BIN_K2_WO03

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_KO01, BIN_K2_K02

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

Forma aktywnosci studenta
wyktad
¢wiczenia

wykonanie ¢wiczen

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp. Tresci programowe

Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

Tresci programowe

1. Bazy danych RNA (PDB, NDB, RnaCentral, itp.)

Sylabusy

10
20
30
ECTS
2.0
ECTS
1.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, U1, U2, U3, K1
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W1, W2, W3, U1, U2, U3,

2. Klasyfikacja struktur RNA (Rfam). K1
3 Struktury drugorzedowe RNA (notacja, wizualizacja, metody przewidywania, bazy | W1, W2, W4, W5, U1, U2,
' danych). U4, U5, K1

4, Oddziatywania niekanoniczne, RnaHub. W1, W2, U2, U4, U5, K1

5. Struktury trzeciorzedowe RNA. Kvll’ W2, Wa, W5, Ua, Us,
. . . . W1, W2, W3, W4, W5,

6. Poréwnywanie struktur, miary oceny podobienstwa. UL, U2, U3, U4, U5, K1

7. Modyfikacje potranskrypcyjne. W1, W2, U1, U2, U4, K1

W1, W3, W4, W5, U3, U4,
8. Motywy strukturalne. Us, K1
9. Oddziatywania miedzyczasteczkowe, przewidywanie funkcji. W4, W5, U4, U5, K1

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

metoda projektéw, burza mézgéw, wyktad konwencjonalny, wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacja multimedialna,
dyskusja, analiza przypadkéw, rozwigzywanie zadan, metody e-learningowe, ¢wiczenia przedmiotowe, konsultacje

Rodzaj zaje¢ Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
wyktad zaliczenie na ocene

System punktowy. Punkty bedzie mozna otrzymac za: - aktywnos¢ na

¢wiczenia zaliczenie na ocene C L , . g o ,
zajeciach - realizacje zadan w trakcie zajecC - realizacje zadah domowych
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Analiza danych statystycznych w systemie SAS
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.220.5cb87ab44ed3f.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Matematyka

Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0542Statystyka
Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS
6.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
wyktad: 30, ¢wiczenia: 30
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
procedury zawarte w module SAS/STAT (w zakresie
objetym programem przedmiotu) oraz inne wybrane
W1 procedury i narzedzia systemu SAS, bezposrednio BIN_K2 W10 zaliczenie na ocene
Zwigzane z omawianymi zagadnieniami
statystycznymi.

Umiejetnosci - Student potrafi:

Sylabusy 80/125



wykorzysta¢ poznane procedury i narzedzia systemu
SAS do realizacji wymaganych zadan z zakresu
Ul statystycznej analizy danych, a takze poddawac BIN_K2 U02 zaliczenie na ocene
otrzymane wyniki (krytycznej) analizie oraz wyciggac
Z nich stosowne wnioski.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

krytycznego analizowania danych (statystycznych)

K1 . 2
i programoéw.

BIN_K2_KO01 zaliczenie na ocene

Bilans punktéw ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

Forma aktywnosci studenta . . L
na zrealizowane rodzaje zajec

wyktad 30
¢wiczenia 30
Samodzielne rozwigzywanie zadan komputerowych 60
przygotowanie do zajec 30
przygotowanie do egzaminu 24
konsultacje 4
uczestnictwo w egzaminie 2
taczny nakiad pracy studenta LiCZb?S%OdZi“ Eg"{)S
Liczba godzin kontaktowych Liczba6godzin E;‘:’)S

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
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Modut SAS/STAT - wprowadzenie. Opisowa analiza danych, grupowanie danych w
szereg rozdzielczy (tablice wielodzielczg), rangowanie danych, graficzna
prezentacja danych (histogram, jadrowa estymacja gestosci, dystrybuanta
empiryczna, ,,wykres pudetkowy", ,,scatterplot"), numeryczne podsumowanie
danych (miary tendencji centralnej, rozrzutu, asymetrii i korelacji); procedury
format, means, univariate, freq, rank, corr, gplot, gchart, sgscatter, sqplot, kde.
Generowanie liczb pseudolosowych (z réznych rozktadéw); funkcje rand, normal,
uniform, ranuni, rannor. Metoda ,,bootstrap"; procedura surveyselect. Metoda
najwiekszej wiarogodnosci; procedura nlp (modut SAS/OR). Estymacja
przedziatowa, przedziaty ufnosci dla wartosci oczekiwanej i wariancji w rozktadzie
normalnym, przedziat ufnosci dla frakcji (elementéw wyrdznionych) w rozktadzie
Bernoullego; procedury univariate, ttest, freq, surveyfreq. Testowanie hipotez o
wartosci oczekiwanej i wariancji w rozktadzie normalnym oraz hipotez o réwnosci
$rednich (test t); procedury univariate, ttest. Testowanie hipotez o frakcji
(elementéw wyrdznionych) w rozktadzie Bernoullego; procedura freq. Testy
istotnosci dla wspotczynnikdw korelacji; procedura corr. Testy chi”2 (zgodnosci i
niezaleznosci) dla rozktadéw cech w skali nominalnej; procedura freq.
Nieparametryczne testy réwnosci rozktaddw dla préb niezaleznych: normalnosci
rozktadu (,,Q-Q plot", Shapiro-Wilka), Kotmogorowa-Smirnova, Manna-Witney'a;
procedury univariate, ttest, nparlway. Nieparametryczne testy réwnosci
rozktaddéw dla préb zaleznych: znakéw, Wilcoxona, McNemary; procedury
univariate, freq. Analiza wariancji (jednoczynnikowa i wieloczynnikowa), test
Kruskala-Wallisa; procedury: anova, glm, nparlway. Moc testu statystycznego vs
liczebnos$¢ préby; procedura power. Klastrowanie danych (hierarchiczne, metoda
$k$-srednich); procedury cluster, tree, fastclus. SAS Enterprise Miner -
wprowadzenie, tworzenie Zrédta danych, projektowanie diagramu, przyktad
zastosowania w zagadnieniu klastrowania. Wielowgtkowos¢ w systemie SAS,
przyktady zastosowania procedur High-Performance w trybie single-machine.

W1, Ul, K1

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad z prezentacjg multimedialng, ¢wiczenia laboratoryjne, konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
wyktad Pozytywny wynik egzaminu.

Aktywny udziat w zajeciach (samodzielne rozwigzywanie zadan z

¢wiczenia zaliczenie na ocen X
& wykorzystaniem poznanych procedur).

Wymagania wstepne i dodatkowe

Ukonczony kurs Rachunek prawdopodobienstwa i statystyka; znajomos¢ klasycznych metod wnioskowania statystycznego;
znajomos¢ podstaw systemu SAS.
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Rejestracja, przetwarzanie i interpretacja danych we wspoétczesnych

Kierunek studiow
bioinformatyka

Sciezka

Jednostka organizacyjna

technikach mikroskopowych
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe
Cykl dydaktyczny
2020/21

Kod przedmiotu
UJ.WBtBINS.220.5cac67bddf2ed.20

Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia
drugiego stopnia

Forma studiow
studia stacjonarne

Profil studiow
og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
fakultatywny

Okres
Semestr 2

Dyscypliny
Nauki biologiczne

Klasyfikacja ISCED
0511Biologia

Kod USOS

Forma weryfikacji uzyskanych efektéow uczenia sie
zaliczenie

Sposob realizacji i godziny zajec
¢wiczenia: 15, wyktad: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Liczba
punktow ECTS
2.0

Student poznaje podstawowe informacje dotyczace rejestracji i analizy danych uzyskanych za pomoca

C1

wspoétczesnych metod mikroskopowych, takich jak mikroskopia konfokalna i mikroskopia szerokiego pola, oraz
techniki FLIM i FCS. Student zostaje zapoznany z podstawami teoretycznymi oraz zyskuje praktyczne

umiejetnosci potrzebne do wykorzystania mikroskopii optycznej jako wszechstronnego narzedzia badawczego.

Kod Efekty w zakresie

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty
uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

Sylabusy

Metody weryfikacji
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W1

W2

W3

zna i rozumie podstawowe pojecia dotyczace obrazu
cyfrowego oraz rozumie ograniczenia jego
zastosowania.

zna i rozumie podstawowe pojecia dotyczace zasady
dziatania metod mikroskopii konfokalnej i mikroskopii
superrozdzielczej oraz specyfike rejestracji danych
za ich pomoca.

zna i rozumie ograniczenia i zakres stosowania metod
mikroskopowych (FLIM, FCS).

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

U3

U4

us

potrafi wykorzysta¢ na podstawowym poziomie
mikroskop konfokalny i superrozdzielczy do uzyskania
danych liczbowych na podstawie obrazéw badanego
uktadu wewnatrzkomérkowego, przygotowac obraz
mikroskopowy do prezentacji wynikédw unikajac
przektaman i artefaktéw obrazu.

wykonuje rekonstrukcje 3D z zarejestrowanej serii
przekrojow i potrafi wykona¢ podstawowg analize
ruchéw komérek i organelli na podstawie serii zdjec
poklatkowych.

potrafi zautomatyzowac¢ poznane techniki analizy
obrazu w formie prostych programéw.

potrafi oceni¢ prawidtowos¢ wykonania pomiaru
i zanalizowad wynik uzyskany za pomoca techniki FCS
i FLIM.

potrafi dobra¢ odpowiednig technike mikroskopowa
pozwalajgcg na rozwigzanie postawionego problemu.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

wyktad

rozumie znaczenie prezentowania niezafatszowanych
wynikow.

potrafi pracowac w zespole dazac wspdlnie
do wykonania zleconego zadania.

BIN_K2_W02

BIN_K2_W02

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02

BIN_K2_U05

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02

BIN_K2_U02

BIN_K2_K04

BIN_K2_K04

Bilans punktéw ECTS

przygotowanie do ¢wiczeh

przygotowanie sie do sprawdzianu zaliczeniowego

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

Sylabusy

15
15
20

10

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
2.0

ECTS
1.0
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* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
Metody rejestracji obrazu cyfrowego za pomoca mikroskopii szerokiego pola,
mikroskopii konfokalnej oraz super-rozdzielczej. Réznice w podejsciu do analizy i
typie mformgcy .zawartej w obrazie W.zgle;nlosu od sposobu rejestraciji. W1, W2, UL, U2, U3, K1,

1. Dekonwolucja i inne metody uzyskania iloSciowych danych z obrazu cyfrowego K2
oraz poprawy jego jakosci. Automatyzacja procesu analizy obrazu i opracowania
uzyskanych wynikéw. Zaawansowane wykorzystanie narzedzi analizy obrazu do
uzyskania danych liczbowych z obrazéw tréjwymiarowych.
Podstawy rejestracji i prawidtowej analizy danych uzyskanych w mikroskopii FLIM

2. (pomiaru czasu zycia fluorescencji). Identyfikacja artefaktdw i czesto W2, W3, U4, U5, K1, K2
wystepujgcych bteddw.
Podstawy rejestracji i prawidtowej analizy danych za pomoca techniki FCS

3. (fluorescence correlation spectroscopy). Identyfikacja artefaktéw i czesto W2, W3, U4, U5, K1, K2
wystepujacych btedéw.
Najnowsze osiggniecia i trendy w badaniach naukowych wykorzystujgcych

4, . ; o X W2, U5
zaawansowane metody mikroskopii fluorescencyjnej i konfokalnej

Informacje rozszerzone
Metody nauczania:
wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacjg multimedialna, ¢wiczenia laboratoryjne
Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
¢wiczenia zaliczenie uzyskanie zaliczenia kazdego z ¢wiczen
wyktad zaliczenie na ocene 50% punktéw jest konieczne do uzyskania zaliczenia

Sylabusy
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Programing Python for Bioinformatics
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- U).WBtBIN00S.220.1588587138.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Angielski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

statystyk
og6lnoakademicki ystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS
4.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, konwersatorium: 15
Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Cl Zapoznanie studentéw z szeroko wykorzystywanym w celach naukowych jezykiem programowania Python 3.

Zapoznanie studentéw z metodami analizy danych biologicznych (sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych,
struktur biatek, danych bibliograficznych) opartymi o istniejgce narzedzia i wtasne skrypty tworzone w jezyku
Python 3, szczegdlnie w zakresie wyszukiwania sekwencji homologicznych w zbiorach danych o zréznicowanej
wielkosci.

C2

Uzyskanie przez studentdéw umiejetnosci zautomatyzowanego wykorzystania istniejgcych narzedzi do analizy
C3 danych biologicznych dopasowanego do specyfiki okreslonego problemu badawczego poprzez tworzenie
wtasnych prostych skryptéw w jezyku Python 3.

Uzyskanie przez studentéw umiejetnosci wykorzystania jezyka Python 3 do przetwarzania i wizualizacji wynikéw

ca analizy danych biologicznych.
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Kod

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

wil

w2

W3

W4

W5

metody przeszukiwania baz danych danych
biologicznych i tworzenia dopasowan
wielosekwencyjnych oraz ich zastosowania

sposoby kontrolowania dziatania programéw z serii
BLAST+ w celach poszukiwania sekwencji
homologicznych oraz programu Clustal Omega w celu
tworzenia dopasowan wielosekwencyjnych

podstawy jezyka Python 3 i jego zastosowania
w prostej analizie danych biologicznych

metody pozyskiwania danych biologicznych
z ogdinodostepnych baz i sposoby wykorzystania
w tym celu narzedzi NCBI E-Utilities

sposoby wykorzystania bibliotek jezyka Python 3 (np.
matplotlib, pandas) oraz ich zastosowanie
w przetwarzaniu i wizualizacji danych tabelarycznych

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

U2

u3

korzystac z narzedzi z serii BLAST+ w trybie
tekstowym do tworzenia wtasnych baz danych
sekwencji biologicznych i doboru wiasciwego
narzedzia do ich przeszukiwania oraz stosowac ogdlnie
dostepny program Clustal Omega do konstrukcji
dopasowan wielosekwencyjnych

wykorzystywac jezyk Python 3 do tworzenia prostych
skryptéw stuzacych pozyskiwaniu danych
biologicznych z ogélnodostepnych baz danych

z wykorzystaniem narzedzi NCBI E-Utilities

wykorzystac Srodowisko Jupyter Notebook w pracy
zespotowej w celu tworzenia prostych skryptéw

w jezyku Python 3 stuzgcych przetwarzaniu, analizie
i wizualizacji danych biologicznych

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

K2

K3

Forma aktywnosci studenta

pracy w grupie i jej organizowania na potrzeby
realizowania prostego projektu obejmujacego analize
danych biologicznych

ciggtego poszerzania swojej wiedzy

poszukiwania mozliwosci wykorzystania swojej wiedzy
i umiejetnosci na potrzeby realizacji badan naukowych
obejmujacych analize danych w biologii molekularnej

Kierunkowe efekty
uczenia sie

BIN_K2_W03,
BIN_K2_W10

BIN_K2_W10

BIN_K2_W10

BIN_K2_W03,
BIN_K2_W10

BIN_K2_W10

BIN_K2_U02, BIN_K2_U05

BIN_K2_U05

BIN_K2_U02,
BIN_K2_U05, BIN_K2_U06

BIN_K2_K02, BIN_K2 K03,
BIN_K2_K04

BIN_K2_KO01

BIN_K2_KO1, BIN_K2_K04,
BIN_K2_KO05

Bilans punktéw ECTS

Metody weryfikacji

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene,
projekt

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene,
projekt

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

na zrealizowane rodzaje zaje¢

¢wiczenia 30
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konwersatorium
przygotowanie projektu
przygotowanie do ¢wiczen

przygotowanie do testu zaliczeniowego

Liczba godzin

taczny naktad pracy studenta 120

Liczba godzin kontaktowych L|czba4godzm
* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Lp. Tresci programowe

Przeglad popularnych zasobdw danych biologicznych. Organizowanie i
konfiguracja minimalistycznego $rodowiska programistycznego w systemach

1. Linux oraz Windows. Instalacja i konfiguracja narzedzi wykorzystywanych w
trakcie zaje¢: pakiet Anaconda (Python 3, Jupyter Notebook), Clustal Omega,
narzedzia BLAST+.

Przeglad podstaw programowania w jezyku Python 3 oraz wybranych modutéw
2 jego biblioteki standardowej. Wykorzystanie platformy Jupyter Notebook do

tworzenia dobrze udokumentowanych skryptéw implementujgcych analize danych

biologicznych.

Wykorzystanie narzedzi NCBI E-utilities z poziomu skryptu w jezyku Python 3.

15

40

20

15

3. Wysytanie zapytan do baz danych sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych

celem przeszukiwania i pobierania danych.

Przeglad zagadnien dotyczacych wykorzystania jezyka Python 3 do wizualizacji
danych z wykorzystaniem biblioteki matplotlib oraz przetwarzania danych
tekstowych, szczegdlnie w formie tabelarycznej, z wykorzystaniem biblioteki
Pandas.

Obstuga w trybie tekstowym przyktadowych narzedzi do analizy sekwencji
biologicznych, takich jak narzedzia BLAST+ i Clustal Omega.

Uruchamianie tekstowych narzedzi zewnetrznych z poziomu skryptéw w jezyku

6. Python 3, przekierowywanie, przetwarzanie, wizualizacja i dokumentacja wynikédw

ich dziatania.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

ECTS

ECTS
1.7

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W3, U3, K2

W3, W5, U3, K2

W3, W4, U2, K1, K2

W3, W5, U3, K1, K3

W2, W3, Ul

W2, W3, W5, U1, U2, U3,
K1, K2, K3

¢wiczenia w pracowni komputerowej, metody e-learningowe, rozwigzywanie zadan, analiza przypadkdw, dyskusja, wyktad z

prezentacjg multimedialng, wykfad konwersatoryjny, burza mézgéw

Sylabusy
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Rodzaj zajec Formy zaliczenia

¢wiczenia zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene,

konwersatorium )
projekt

Warunki zaliczenia przedmiotu

Ocena za krétkie zadania problemowe rozwigzywane w trakcie zajec i
poza nimi (40%); sprawdzian wiadomosci w formie elektronicznej
sktadajacy sie z krétkich praktycznych zadanh z zakresu wykorzystania
istniejgcych narzedzi do analizy danych biologicznych z poziomu
skryptéw w jezyku Python 3 oraz wizualizacji wynikéw tego typu analiz
(60%). Student musi aktywnie uczestniczy¢ w zajeciach oraz zdoby¢ co
najmniej 50% mozliwych do uzyskania punktéw.

Ocena samodzielnie zrealizowanego projektu informatycznego
obejmujacego: (1) implementacje kilkuetapowej analizy danych
biologicznych przeprowadzonej z wykorzystaniem poznanych w trakcie
zajec narzedzi (NCBI e-Utils, BLAST+, Clustal Omega, Jupyter Notebook,
matplotlib, pandas), (2) dokumentacje zawierajacg zwiezty opis
zaprojektowanego algorytmu analizy danych oraz przyktadowego
zastosowania zaimplementowanego potoku analitycznego. Ocena
projektu obejmuje: (1) innowacyjnos¢ uzytych rozwigzan (max. 15 pkt),
(2) kompletnos¢ potoku analitycznego (15 pkt), (3) jakos¢ i poprawnosé
dokumentacji projektu (30 pkt). Oceny uzyskane przez wszystkich
studentéw sg nastepnie wykorzystane do stworzenia listy rankingowe;j
projektéw zaliczeniowych i wypozycjonownia oceny studenta (zgodnie z
zatozeniami systemu ECTS) - projekty sg dzielone na 3 grupy: dobre
(30% wszystkich projektéw, 40 pkt), przecietne (kolejne 50%
projektéw, 20 pkt) i stabe (najgorzej ocenione 20% projektéw, 10 pkt).
Aby uzyskad zaliczenie, student musi zdoby¢ co najmniej 50 ze 100
mozliwych do uzyskania punktdw. Szczegdtowe kryteria ocen zawiera
strona internetowa kursu (bioinfo.mol.uj.edu.pl/courses).

Wymagania wstepne i dodatkowe

zaliczenie kursu "Programowanie w Pythonie" jest szczegdlnie rekomendowane jednak nie stanowi warunku koniecznego

Sylabusy
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Chemia kwantowa makroczgsteczek
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.220.5cac67bdellaa.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
drugiego stopnia Tak

Forma studiow Dyscypliny

studia stacjonarne Nauki chemiczne

Profil studiow Klasyfikacja ISCED

og6lnoakademicki 0531Chemia

Obligatoryjnos¢ Kod USOS

fakultatywny

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS

5.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Metody chemii kwantowej wchodza coraz szerzej jako nowe narzedzie badawcze stosowane w dziedzinach
doswiadczalnych. Oferowany kurs ma na celu: i) usystematyzowanie podstawowych wiadomosci z mechaniki
i chemii kwantowej oraz interpretacje zatozen i przyblizeh w kontekscie ich znaczenia fizycznego; ii)
przedstawienie metod obliczeniowych chemii kwantowej od strony zastosowan do zagadnieh chemicznych,

Cl w szczegdlnosci zwigzanych z biologia molekularna. Zajecia pomyslane sg jako wyktad oraz warsztaty
sprzegajace wyktad z praktyka numeryczng w oparciu o pracownie komputerowa. Kurs ma na celu przygotowanie
studentéw do nowoczesnego modelowania struktury i wtasciwosci centréw aktywnych w biologii molekularne;.
Nacisk bedzie potozony na zrozumienie i interpretacje struktury elektronowej makroczasteczek oraz jej wptywu
na whasciwosci badanego uktadu.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu
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Kod Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

zna podstawy teoretyczne metod chemii kwantowej

wil Y S
oraz rozumie ich zatozenia fizyczne

dysponuje wiedza z zakresu stosowania wybranych
metod obliczeniowych chemii kwantowej

W2 do modelowania wtasciwosci, struktury i reaktywnosci
molekut i biomolekut oraz interpretacji fizycznej
uzyskiwanych wynikéw

Umiejetnosci - Student potrafi:

potrafi ze zrozumieniem postugiwad sie podstawowymi
metodami chemii kwantowej (HF, DFT)

Ul w zastosowaniu do optymalizacji geometrii, analizy
wibracyjnej oraz opisu efektéw solwatacji dla molekut
i prostych modeli biomolekut

potrafi samodzielnie przeprowadzi¢ proste obliczenia
kwantowo-chemiczne z wykorzystaniem

u2 specjalistycznego oprogramowania oraz przedstawic
i przedyskutowac uzyskane wyniki w formie krétkiego
raportu

potrafi skorzystac z literatury naukowej (w tym
anglojezycznej) i odpowiednich baz danych w celu
poréwnania wynikéw wiasnych obliczen z wynikami
znanymi w literaturze

U3

potrafi wskazad przyktadowe zastosowania metod
u4 chemii kwantowej w kontekscie badanh nad
wiasnosciami biomolekut

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

ocenia krytycznie swéj poziom wiedzy i rozumie
koniecznos¢ jej ciggtego pogtebiania w zakresie metod

K1 o . : ,

chemii kwantowej oraz ich zastosowan

do modelowania wtasnosci biomolekut

jest gotéw do krytycznej weryfikacji i dyskusji wynikéw
K2 uzyskanych z obliczeh kwantowo-chemicznych przy

zrozumieniu ograniczen wynikajacych z doktadnosci
stosowanych modeli i metod

Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie
BIN K2 W02 zal!czen!e pisemne,
- = zaliczenie ustne
e e
BIN_K2 W07 . . !
- - zaliczenie
zaliczenie pisemne,
BIN_K2 U02 zaliczenie ustne,

zaliczenie

BIN_K2_U02, BIN_K2_U03 | zaliczenie

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04 | zaliczenie

zaliczenie pisemne,

BIN_K2_U01 . .
- = zaliczenie ustne
zaliczenie pisemne,
BIN_K2_KO01 zaliczenie ustne,

zaliczenie

zaliczenie pisemne,
BIN_K2_KO01, BIN_K2_KO03 | zaliczenie ustne,
zaliczenie

Bilans punktéw ECTS

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

przygotowanie projektu

przygotowanie do ¢wiczen

Sylabusy

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

30
30
15

30
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samodzielna nauka dotyczaca tresci poruszanych 32
na zajeciach

taczny nakiad pracy studenta Liczba godzin ECTS
137 5.0
Liczba godzin kontaktowych L|czba6godzm E2C':')S

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu

Przypomnienie niezbednych elementéw z mechaniki kwantowej. Przyblizenie
Borna-Oppenheimera. Definiowanie geometrii czasteczek (wspétrzedne

kartezjanskie, macierze Z). Przyblizenie jednoelektronowe i metoda Hartree-Focka

(HF), orbitale molekularne, metoda pola samouzgodnionego, metoda liniowej

kombinacji orbitali atomowych, bazy funkcyjne. Korelacja elektronowa oraz

metody jej uwzgledniania oparte na funkcji falowej oraz na teorii funkcjonatu

gestosci (DFT) z perspektywy zastosowan. Wybrane metody analizy struktury W1, W2, U1, U2, U3, U4,
elektronowej (gestos¢ elektronowa, gestos¢ réznicowa, analizy populacyjne, K1, K2
tadunki ESP, rzedy wigzan, orbitale zlokalizowane i naturalne; interpretacja

wynikéw obliczeh w jezyku struktur rezonansowych). Optymalizacja geometrii,

analiza wibracyjna i elementy termodynamiki statystycznej z przyktadami

zastosowah. Sposoby uwzgledniania solwatacji (ciggte i dyskretne modele
rozpuszczalnika) z przyktadami zastosowan. Elementy teorii stanu przejsciowego

w zastosowaniu do modelowania reaktywnosci biomolekut.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

metoda projektéw, wyktad konwencjonalny, wyktad z prezentacjg multimedialng

Rodzaj zaje¢ Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Zdobycie co najmniej 50% punktéw ze sprawozdan z
¢wiczenia zaliczenie wykonanych ¢wiczen oraz zrealizowanie miniprojektu i
przedstawienie jego wynikéw.

Zaliczenie ¢wiczeh na ocene pozytywng oraz uzyskanie
pozytywnego wyniku ze sprawdzianu pisemnego i
odpowiedzi ustnej.

zaliczenie pisemne, zaliczenie

wyktad ustne

Sylabusy 92/125



ege.sy

G

PR UNIWERSYTET
A&l IAGIELLONSKI

I

2 W KRAKOWIE

Nuclear Receptors in Gene Regulation and Diseases
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.220.5cac67bde3005.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Angielski

Poziom ksztatcenia Przedmiot powiazany z badaniami naukowymi
drugiego stopnia Tak

Forma studiow Dyscypliny

studia stacjonarne Nauki biologiczne

Profil studiow Klasyfikacja ISCED

og6lnoakademicki 0512Biochemia

Obligatoryjnos¢ Kod USOS

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS

3.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
wyktad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Celem kursu jest zapoznanie studentéw z podstawowymi cechami receptoréw jgdrowych i lekami, ktére dziatajg
poprzez receptory jadrowe. Szczegdlnie istotne bedzie oméwienie roli receptoréw jagdrowych w réznicowaniu

Cl komérek macierzystych i progenitorowych oraz modyfikacja aktywnosci receptoréw jadrowych w rozwoju lekéw
przeciwnowotworowych. Oméwiona zostanie rola receptoréw jadrowych w integracji odpowiedzi na sygnaty
srodowiskowe i hormonalne oraz ich wykorzystywanie jako narzedzi w biotechnologii.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie P
uczenia sie

Metody weryfikacji

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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po zakohczeniu kursu student powinien znaé

i rozumied: - podstawowe cechy receptoréw jadrowych

i ich liganddéw - ewolucje receptoréw jadrowych - szlaki

transdukcji sygnatéw regulowane przez receptory

jadrowe kluczowe dla funkcjonowania organizméw BIN_K2 W06,
wielokomérkowych oraz znaczenie sierocych BIN_K2_ W07
receptoréw jadrowych - mechanizmy dziatania lekéw

wptywajgcych na aktywnos¢ receptoréw jadrowych -
wykorzystywanie receptoréw jadrowych

w biotechnologii medycznej

W1 zaliczenie na ocene

Umiejetnosci - Student potrafi:

po zakonczeniu kursu student powinien potrafi¢: -
scharakteryzowad cechy receptoréw ktére moga
postuzy¢ jako cele molekularne w rozwoju lekdéw -
wskazac zaleznosci miedzy odrebnymi szlakami
molekularnymi regulowanymi przez te same ligandy
receptoréw jgdrowych

ul BIN_K2_U01 zaliczenie na ocene

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

po zakohczeniu kursu student powinien by¢ gotéw do:
- ciggtego aktualizowania zdobytej wiedzy -
wyjasniania i przekazywania wiedzy o kluczowym
znaczeniu badan podstawowych w rozwoju lekéw

K1 BIN_K2 KO1, BIN_K2 K02 | brak zaliczenia

Bilans punktow ECTS

4 - - - *

Forma aktywnosci studenta Srednia _Ilczba godzin _prze_zn,aczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

wyktad 30

samodzielna nauka dotyczaca tresci poruszanych 45
na zajeciach

taczny nakiad pracy studenta L|czba7godzm E?(’:'{)S
Liczba godzin kontaktowych L|czba3godzm Ef{)s

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
1. Receptory jadrowe jako czynniki transkrypcyjne aktywowane przez ligandy W1, Ul, K1
2 Ko-aktywlatolry, ko-represory i biatka heterodimeryzujgce w regulacji aktywnosci W1 K1
receptorow jadrowych '

3. Regulacja aktywnosci receptoréw jgdrowych przez stres oksydacyjny i hem W1, K1

4, Receptory jgdrowe w regulacji rytméw dobowych W1, K1

5. Receptory jadrowe w rozwijajgcym sie zarodku W1, K1

6. Receptory jgdrowe w rozwoju i adaptacjach miesni W1, Ul, K1
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7. Receptory jgdrowe w przebudowie kosci W1, U1, K1

8. Receptory jagdrowe w adipogenezie i metabolizmie lipidéw W1, U1, K1
9. Receptory jadrowe w chorobach uktadu krazenia W1, Ul, K1
10. Receptory jadrowe w nowotworach hormonozaleznych W1, U1, K1
11. Receptory jadrowe w hematopoezie i rozwoju biataczek W1, Ul, K1

Ekspresja genéw na zadanie: receptory jadrowe i ich ligandy w regulacji ekspresji

12 gendéw w modyfikowanych liniach komérkowych i myszach transgenicznych. W1, K1
Informacje rozszerzone
Metody nauczania:
wyktad z prezentacjg multimedialna, dyskusja
Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
Test pojedynczego wyboru oceniajacy wiedze o
zaliczenie na ocene, brak receptorach jadrowych. Student moze uzyskac 40
wyktfad . . ; L . : .
zaliczenia punktéw. Aby zaliczy¢ test konieczne jest uzyskanie co
najmniej 24 punktéw.
Wymagania wstepne i dodatkowe
brak
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Molecular mechanisms of angiogenesis
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21

Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.220.5cac67bdee04d.20
Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Angielski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Nauki biologiczne
Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0511Biologia

Profil studiow Kod USOS

og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢

fakultatywny
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 2 zaliczenie punktow ECTS

4.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Celem kursu jest zapoznanie studentéw z podstawowymi aspektami molekularnych mechanizméw angiogenezy

cl oraz metodami i technikami laboratoryjnymi stosowanymi do oceny potencjatu angiogennego komérek.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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mechanizmy regulujgce proces angiogenezy,
zwtaszcza ¢ czynniki pro- i antyangiogenne ¢ gtéwne

o . ! , BIN_K2 W05,
czynniki modulujgce proces tworzenia naczyn -

W1l . . . A BIN_K2 W06,
krwionosnych ¢ podstawowe szlaki sygnalizacji —

. : ) . BIN_K2 W07
wewnatrzkomérkowej prowadzgce do zwiekszonej - =
proliferacji i migracji komdrek srédbtonka
metody badania mechanizmdw angiogenezy; jej role BIN_K2_WO05,

w2 w rozwoju choréb oraz najnowsze trendy w terapii pro | BIN_K2_ W06,

i antyangiogennej BIN_K2_W07
Umiejetnosci - Student potrafi:

postugiwac sie poprawng terminologig naukowa
ul i techniczna w dziedzinie angiogenezy w jezyku BIN_K2_U04
angielskim

prowadzi¢ dziennik laboratoryjny i przygotowad
raporty z badan, umie analizowa¢ wyniki wtasnych
doswiadczen (np. test ELISA, real-time PCR)
przeprowadzajac ich analize statystyczna

u2

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

efektywnie wspétdziatac i pracowaé w grupach

K1 podczas ¢wiczen dotyczgcych badania proceséw BIN_K2 K03, BIN_K2 K04

angiogenezy

poszerzania wiedzy o mechanizmach
K2 odpowiedzialnych za rozwdj naczyh krwionosnych BIN_K2_KO01
i nowych terapii

Bilans punktow ECTS

Forma aktywnosci studenta
¢wiczenia

wyktad

przygotowanie do egzaminu
przygotowanie do ¢wiczenh
przeprowadzenie badan literaturowych

przygotowanie raportu

Liczba godzin

taczny naktad pracy studenta 115

Liczba godzin

Liczba godzin kontaktowych 45

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Tresci programowe

Sylabusy

BIN_K2_U01, BIN_K2_U02

30

15

20

20

10

20

zaliczenie na ocene,
raport, wyniki badan,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
raport, wyniki badan,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
raport, wyniki badan,
zaliczenie

raport, wyniki badan,
zaliczenie

raport, wyniki badan,
zaliczenie

zaliczenie na ocene,
zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS

ECTS
1.7
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Lp.

Efekty uczenia sie dla

Tresci programowe .
prog przedmiotu

Podczas wyktaddw opisywane sg struktura i funkcja naczyn krwionosnych i

budujacych je komérek; procesy tworzenia naczyh krwionosnych, prezentowane

sg roznice miedzy waskulogeneza i angiogeneza. Charakteryzowane sa

najwazniejsze czynniki wzrostu i ich receptory: czynnik wzrostu srédbtonka naczyh W1 W2 Ul K2
(VEGF), angiopoetyny, tlenek azotu. Podkreslano jest rola niedotlenienia w LT T
regulacji procesu angiogenezy. Studenci poznaja zaréwno fizjologiczne aspekty

angiogenezy jak i role tego procesu w rozwoju chordb, np. nowotworzenia.

Waznym aspektem jest prezentacji terapii pro- i antyangiogennych

Podczas ¢wiczen studenci hodujg komérki miesni gtadkich naczyn i komérki

srodbtonka. W celu zbadania wptywu okreslonych czynnikdw (czynniki prozapalne,

nieodtlenienie, zwiazki nasladujace niedotlenienie - aktywujgce czynnik HIF-1)

wykonujg stymulacje komérek oraz zawansowane testy molekularne, w tym

badanie ekspresji i produkcji czynnikéw proangiogennych, takich jak VEGF (test W1, W2, U1, U2, K1, K2
real-time PCR, ELISA, testy reporterowe do pomiaru aktywacji promotora VEGF).

W celu okreslenia roli NO w angiogenezie wykonywany jest test Griessa. Studenci

wykonujg funkcjonalny test angiogenny, tzw. test angiogenezy in vitro tworzenia

tubul na Matrigelu.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad z prezentacjg multimedialng, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia laboratoryjne

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

¢wiczenia

wyktad

Studenci musza by¢ przygotowani do biezacych zajec
laboratoryjnych podczas zaje¢ praktycznych. Wiedza jest
raport, wyniki badan, testowana w formie krétkiego testu przed zajeciami. Wynik testu
zaliczenie nie decyduje o udziale w zajeciach, ale ma wptyw na kohcowa
ocene kursu. Dodatkowo oceniane sa dzienniki laboratoryjne
zawierajgce opis doswiadczen, ich wynik i kohcowa konkluzje.

Test wielokrotnego wyboru i otwarte pytania oceniajgce wiedze
zaliczenie na ocene na temat angiogenezy. Aby uzyskac pozytywng ocene, nalezy
podad co najmniej 60% prawidtowych odpowiedzi.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Znajomos¢ biologii, biochemii i biologii molekularnej na poziomie podstawowym

Sylabusy

98 /125



ege.sy

G

PR UNIWERSYTET
A&l IAGIELLONSKI

I

2 W KRAKOWIE

Biologia syntetyczna
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.240.5cac67bdf317¢.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
L Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 3 zaliczenie punktow ECTS

4.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 18, konwersatorium: 12, wykfad: 15

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Zapoznanie studentéw z podstawowymi zagadnieniami wspotczesnej biologii syntetycznej oraz aparatem
matematycznym niezbednym podczas modelowania Sciezek i sieci metabolicznych i regulacyjnych. Po

Cl zakonhczeniu kursu student potrafi wysymulowa¢ prostg modyfikacje uktadu biologicznego, stworzy¢ i rozwigzac
matematyczny model, opisujacy ten uktad, oraz zaproponowa¢ eksperyment in silico, potwierdzajacy
konsekwencje dokonanych zmian.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

uczenia sie Metody weryfikacji

Kod Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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wil

w2

W3

W4

W5

W6

organizacje uktadéw biologicznych na réznych
poziomach ztozonosci (czasteczki, systemy, komérki,
ukfady wielokomérkowe) i rozumie powigzania miedzy
nimi

podstawowe zatozenia, cele i wyzwania biologii
syntetycznej

systemy tworzace komdrke zywa (informacyjny,
metaboliczny oraz btone) i potrafi wskazad ich
praktyczna realizacje w komérkach naturalnych
i syntetycznych

energetyczne ograniczenia struktury i funkcji komérek
zywych oraz znaczenie modyfikacji komérek

w kontekscie potencjalnych zastosowan, zmian
ewolucyjnych i patologii

konstruktywna i destruktywna role szumu
molekularnego na funkcjonowanie uktadéw
biologicznych i zna role szumu w projektowaniu
syntetycznych uktadéw biologicznych lub ich
elementéw

bioetyczne aspekty biologii syntetycznej, potrafi
wskazad jej znaczenie dla medycyny, biotechnologii
i uzytecznos¢ tej dyscypliny

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

U4

us

stworzy¢ i rozwigza¢ matematyczny model
metabolicznej lub genetycznej Sciezki sygnalizacyjnej
i regulacyjnej (numerycznie i, w prostych
przypadkach, analitycznie)

przewidzie¢ wptyw zmiany elementu sieci
metabolicznej lub genetycznej na funkcje
modyfikowanego uktadu biologicznego

zaproponowac i rozwigza¢ model przetgcznika
genetycznego i oscylatora komérkowego

w podstawowym zakresie uzywac platform COPASI
i TinkerCell lub zastgpi¢ je skryptami tworzonymi
w dowolnym jezyku programowania

zrozumied gtéwne idee teoretycznych
i eksperymentalnych prac i publikacji w zakresie
biologii syntetycznej

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1l

K2

K3

Sylabusy

wspotpracy w ramach interdyscyplinarnych grup

prezentowania wynikow swojej pracy w Swietle
najnowszych badan

organizowania pracy wtasnej i innych oséb,
zmierzajacej do zaplanowania badan,
przeprowadzenia ich, analizy danych, wyciggniecia
whnioskéw i krytycznego przedstawienia catego
procesu

BIN_K2_WO01,
BIN_K2_W02,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_WO07,
BIN_K2_W09

BIN_K2_W06,
BIN_K2_W08,
BIN_K2_W09

BIN_K2_W01,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_W04,
BIN_K2_W07

BIN_K2_U02, BIN_K2_U03

BIN_K2_U02, BIN_K2_U03

BIN_K2_U02,
BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

BIN_K2_U02,
BIN_K2_UO03,
BIN_K2_U05, BIN_K2_U06

BIN_K2_UO01,
BIN_K2_U03, BIN_K2_U06

BIN_K2_K01, BIN_K2_K02,
BIN_K2_K06

BIN_K2_K02, BIN_K2_K03,
BIN_K2_KO05

BIN_K2_KO1, BIN_K2_K02,
BIN_K2_K03, BIN_K2_K04,
BIN_K2_KO05, BIN_K2_K06

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene

zaliczenie na ocene
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Forma aktywnosci studenta

Bilans punktéw ECTS

¢wiczenia 18
konwersatorium 12
wyktad 15
programowanie 30
przygotowanie raportu 20
przygotowanie do ¢wiczen 10
przygotowanie do egzaminu 15

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

Liczba godzin
120

Liczba godzin
45

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

Tresci programowe

Tresci programowe

Wprowadzenie, sprawy organizacyjne. Historia biologii syntetycznej. Skalowanie
komorki.

Podstawy modelowania szlakéw sygnalizacyjnych i sieci regulacyjnych.
Autoregulacja.

Sprzezenia zwrotne, petle i biologiczne bramki logiczne.
Przetaczniki genetyczne i oscylatory komérkowe. Szum molekularny.
Eksperymentalne techniki biologii syntetycznej.

Od czasteczek do komoérek. Minimalna komdrka. Energetyczna cena zycia i jego
modyfikacji.

Od komdérek do uktadéw wielokomdrkowych, sieci spotecznych i ekosystemoéw.
Sztuczna ewolucja.

Zastosowania biologii syntetycznej w medycynie, przemysle i nauce.

Podsumowanie. Bioetyczne aspekty biologii syntetycznej i jej przysztosc.

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS

ECTS
1.7

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, W3, Ul, U2, K1

W1, W3, U1, U2, U4, K1

W1, W3, W5, U1, U2, U3,
u4

W1, W3, W5, U1, U2, U3,
U4, K1, K2

W1, W2, W3, U1, U2, U3,
U4, U5, K1, K2, K3

W1, W2, W3, W4, W5,
W6, U1, U2, U3, U4, U5,
K1, K2, K3

W1, W3, w4, W5, U1, U2,
U3, U4, U5, K1, K3

W1, W2, W3, W4, W5,
W6, Ul, U2, U3, U4, U5,
K1, K2, K3

W1, W2, W6, U5, K1, K2,
K3
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Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, seminarium, burza mézgéw, wyktad konwencjonalny, wyktad konwersatoryjny, wyktad z prezentacja
multimedialng, dyskusja, analiza przypadkdw, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia laboratoryjne, ¢wiczenia przedmiotowe,
konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Obecnos¢, raport (40 pkt) i prezentacja wynikéw, test dopuszczeniowy do

¢wiczenia zaliczenie na ocene kazdego bloku ¢wiczeh (20 pkt)
konwersatorium zaliczenie na ocene | Obecnos¢, wykonanie zadah miedzy konwersatoriami (40 pkt)
wyktad zaliczenie na ocene | Ocena z testu praktycznego (20 pkt) i teoretycznego (30 pkt)

Wymagania wstepne i dodatkowe

Zaliczenie kurséw: matematyki, biofizyki i biochemii
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Nauczanie maszynowe
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBIN00S.240.5cac67be00b25.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Informatyka

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0619Technologie teleinformacyjne gdzie indziej

. ., niesklasyfikowane
Profil studiow

og6lnoakademicki Kod USOS

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 3 egzamin punktow ECTS
6.0

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
¢wiczenia: 30, wykfad: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Przekazanie wiedzy z podstawowych zatozeh uczenia maszynowego, co jest podstawg do wszelkich przedmiotéw

cl zwigzanych z tym tematem.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
Wi Student zna i rozumie najwazniejsze paradygmaty BIN_K2_ W10 egzamin pisemny,

i metody problemu uczenia maszynowego projekt, zaliczenie
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Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

Student potrafi przeprowadzi¢ ztozong analize danych
i umiejetnie dobra¢ w tym celu odpowiednie algorytmy | BIN_K2_U05
uczenia maszynowego

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

Forma aktywnosci studenta

¢wiczenia

wyktad

Student jest gotéw do samodzielnego pogtebiania

swojej wiedzy z zakresu technik nauczania BIN_K2_KO01, BIN_K2_KO03

maszynowego

Bilans punktéw ECTS

przygotowanie do egzaminu

przygotowanie do ¢wiczen

rozwigzywanie zadan problemowych

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

Liczba godzin
150

Liczba godzin
60

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

|| N[y ~lw N

-
e

Sylabusy

Tresci programowe

Tresci programowe

Twierdzenie Bayesa i metody statystyczne w zastosowaniu do uczenia
maszynowego

Modele dyskryminatywne i generatywne

Problem regresji a problem klasyfikacji, podejscia

Model regres;ji liniowej

Model regresji logistycznej dwu- i wielo-klasowej

Problem nadmiernego dopasowania, a stad regularyzacja modeli
Modele klastrowania

Modele kernelowe w uczeniu maszynowym, podejscia

Drzewa i lasy drzew losowych

Sktadanie wynikdéw wielu modeli, pokazanie skutecznosci

30

30

30

30

30

€gzamin pisemny,
projekt, zaliczenie

egzamin pisemny,
projekt, zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
6.0

ECTS
2.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, U1, K1

W1, U1, K1
W1, U1, K1
W1, Ul, K1
W1, U1, K1
W1, Ul, K1
W1, Ul, K1
W1, U1, K1
W1, Ul, K1
W1, U1, K1
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11 Selekcja modelu optymalnego, sposéb przeprowadzania doswiadczen,

adekwatnos¢ metryk W1, UL K1
12, Podstawy modeli uczenia ze wspomaganiem W1, U1, K1
13. Podstawowe zatozenia modeli sieci neuronowych W1, U1, K1

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

wyktad konwencjonalny, wyktad z prezentacjg multimedialng, rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia laboratoryjne, udziat w
badaniach, ¢wiczenia przedmiotowe, konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu
¢wiczenia projekt, zaliczenie
wyktad egzamin pisemny

Wymagania wstepne i dodatkowe

Podstawy analizy i rachunku prawdopodobienstwa, dobra znajomos¢ programowania w jezyku Python,
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Pracownia magisterska 1
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBtBINS.240.5cac67be02b9b.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc¢ WBT-BzBS3.3
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 3 zaliczenie punktow ECTS

20.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
pracownia: 300

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Szkolenie studenta w metodach i technikach szeroko rozumianej bioinformatyki, ktérych opanowanie bedzie
Cl niezbedne przy wykonywaniu badan na potrzeby pracy magisterskiej lub ktére stanowiag przedmiot szczegdinych
zainteresowan studenta.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie P
uczenia sie

Metody weryfikacji

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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W1

W2

W3

W4

W5

W6

znaczenie kompleksowych badan proteomu, genomu
i metabolomu w kontekscie integracji wiedzy
o ztozonych ukfadach biologicznych

przebieg badanh ztozonych uktadéw biologicznych
prowadzonych metodami wspédtczesnej biologii

i biofizyki molekularnej; zna teoretyczne podstawy
tych metod

zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych
metod bioinformatycznej analizy réznorodnych danych
biologicznych

ztozone procesy biochemiczne na poziomie komérki

i organizmu w sposéb umozliwiajgcy ilosciowe

i jakosciowe charakteryzowanie zjawisk biologicznych
na poziomie molekularnym

znaczenie wspétczesnie prowadzonych badan
z réznych dyscyplin nauk o zyciu

szczegbtowe zagadnienia z wybranych dziatéw
informatyki

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

U4

przeprowadzi¢ ztozong analize danych uzyskanych
w badaniach uktadéw biologicznych wykorzystujac
zaawansowane metody modelowania, symulacji,
analizy numerycznej i statystycznej lub techniki
nauczania maszynowego

zaprojektowad i zaimplementowac ztozony program
komputerowy na potrzeby niestandardowej analizy
danych

wspolnie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowac
przebieg badanh naukowych, przeprowadzi¢ takie
badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, zilustrowac

i przedyskutowac¢ uzyskane wyniki

w petni wykorzystywad umiejetnosci jezykowe

na poziomie B2+ w zadaniach wymagajacych:
czytania ze zrozumieniem specjalistycznych
opracowan w jezyku angielskim, pisemnego
opracowywania wskazanych zagadnien z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu, wygtaszania krétkich
prezentacji z tego zakresu oraz rozumienia wykfadéw
specjalistow

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

K3

Sylabusy

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciggtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko
w danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze

w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowej

inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami

z dziedziny nauk biologicznych, ale takze sktonic ich
do szerszego, interdyscyplinarnego spojrzenia na te
osiaggniecia

poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania
i respektowania odmiennosci pogladéw

BIN_K2_W01

BIN_K2_W02

BIN_K2_WO03

BIN_K2_WO05

BIN_K2_W07

BIN_K2_W10

BIN_K2_U02

BIN_K2_UO5

BIN_K2_U06

BIN_K2_U04

BIN_K2_KO01

BIN_K2_K02

BIN_K2_KO03

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie
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K4

K5

K6

Forma aktywnosci studenta

pracownia 300
zbieranie informacji do zadanej pracy 30
przygotowanie raportu 10
przeprowadzenie badan literaturowych 30
przygotowanie do zajec 60
studiowanie literatury wskazanej przez prowadzacego 30
zajecia

samodzielna nauka dotyczaca tresci poruszanych 30
na zajeciach

analiza i przygotowanie danych 30
programowanie 60

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

optymalnej organizacji czasu swojej pracy,
a w szczegdlnosci przestrzegania ustalonych terminéw | BIN_K2 K04
wykonania okreslonych zadan

respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania
prawa (w szczegdélnosci zapiséw dotyczacych BIN_K2 K05
wtasnosci intelektualnej)

przestrzegania zasad bezpieczehstwa i higieny pracy
oraz wykazywania odpowiedzialnosci za zgodne

z przeznaczeniem wykorzystanie powierzonego
sprzetu

BIN_K2_KO06

Bilans punktéw ECTS

Liczba godzin
580

Liczba godzin
300

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

Tresci programowe

Tresci programowe

Rozwijanie kompetencji studentéw w zakresie powigzania posiadanej przez nich
wiedzy z umiejetnosciami koniecznymi do przeprowadzenia badah w ramach
realizacji pracy magisterskiej. Pogtebianie domenowej wiedzy i umiejetnosci z
zakresu bioinformatyki i nauk o zyciu.

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS
20.0

ECTS
12.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, W3, W4, W5,

W6, Ul, U2, U3, U4, K1,
K2, K3, K4, K5, K6
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Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

udziat w badaniach, konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia

pracownia zaliczenie

Warunki zaliczenia przedmiotu

Wybér tematu pracy magisterskiej powinien by¢ pisemnie zgtoszony
kierownikowi kierunku studiéw najpézniej do 12 tygodni od rozpoczecia
roku akademickiego. Wniosek o zatwierdzenie tematu pracy powinien
zawiera¢ wykaz bioinformatycznych zagadnien / metod badawczych, ktére
beda podejmowane / wykorzystywane w realizacji pracy magisterskiej
oraz uzgodniony z promotorem mozliwie szczegétowy opis badan
planowanych do przeprowadzenia w ramach realizacji pracy magisterskiej.
Mozliwa jest jedna zmiana tematu w ciggu roku akademickiego - zawsze
po konsultacji promotora pracy z kierownikiem studiéw. Warunkiem
koniecznym zaliczenia Pracowni magisterskiej 1 jest pozytywna opinia
Rady Naukowej kierunku zalezna od oceny trafnosci doboru tematu pracy
magisterskiej przez studenta Bioinformatyki oraz uzasadnionego doboru
bioinformatycznych technik i metod badawczych wybranych do realizacji
pracy magisterskiej. Warunkiem wystarczajagcym do zaliczenia Pracowni
magisterskiej 1 jest pisemny raport (max. 4000 znakéw) przygotowany
przez studenta i pozytywnie zaopiniowany przez promotora. Raport
powinien zawiera¢ m.in. tabelaryczne zestawienie naktadu pracy studenta
(w godzinach) - wg wzoru przygotowanego przez Rade Naukowg kierunku
oraz opis zrealizowanych szczegétowych celéw badawczych (w ramach
pracy magisterskiej).

Wymagania wstepne i dodatkowe

zaliczenie Pracowni specjalistycznej oraz wybdr przez studenta najpdzniej do konca drugiego semestru osoby promotora

Sylabusy
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Kierunek studiow
bioinformatyka

Sciezka

Jednostka organizacyjna

ey

PR UNIWERSYTET
A&l IAGIELLONSKI

I

2 W KRAKOWIE

Filozofia przyrody i nauki
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Cykl dydaktyczny
2020/21

Kod przedmiotu

UJ).WBtBINS.280.5cac67be07d67.20

Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia
drugiego stopnia

Forma studiow
studia stacjonarne

Profil studiow
og6lnoakademicki

Obligatoryjnos¢
obowigzkowy

Okres
Semestr 4

Dyscypliny
Filozofia

Klasyfikacja ISCED
0223Filozofia i etyka

Kod USOS

Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie
zaliczenie

Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
seminarium: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Liczba
punktow ECTS
3.0

Zapoznanie z podstawowymi problemami z filozofii przyrody dotyczgcymi ztozonosci organizméw zywych, cech

Cl i zjawisk emergentnych, ewolucji biologicznej i jej implikacji, (in)determinizmu, strzatki czasu, neurofizjologicznej
podstawy zachowah ludzkich oraz psychiki i samo-swiadomosci.

C2 Zapoznanie z podstawowymi koncepcjami w filozofii nauki.

C3 poznawczego.

ca

Sylabusy

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Nabycie umiejetnos¢ szerszego spojrzenia na zjawiska biologiczne i znalezienia dla nich odpowiedniego kontekstu

Przekonanie, ze waska specjalizacja w jakiej$ dziedzinie wiedzy nie wyczerpuje tego, czego nalezatoby oczekiwac
po wspoétczesnym intelektualiscie.
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Kod

Efekty w zakresie

Wiedzy - Student zna i rozumie:

w1

w2

W3

podstawowe problemy filozofii przyrody,
w szczegdlnosci w odniesieniu do ztozonych uktadéw
biologicznych.

ogélne problemy dotyczace integracji wiedzy
o0 ztozonych ukfadach biologicznych. Konsekwencje
ztozonosci i nieliniowos$ci w uktadach biologicznych.

zagadnienia zwigzane z wytanianiem sie cech
emergentnych uktadu na wyzszym poziomie hierarchii
ztozonosci z interakcji elementéw na nizszym
poziomie.

Umiejetnosci - Student potrafi:

spojrze¢ w szerszym kontekscie na zjawisko ztozonosci

ul uktadéw biologicznych i fenomenéw emergentnych,
takich jak zycie i samo-$wiadomos¢.
zrozumied koniecznos¢ doskonalenia kompetencji
zawodowych i ciaggtego zapoznawania sie z postepem
U2 wiedzy i odkryciami naukowymi z dziedziny nauk

przyrodniczych, nie tylko w danej waskiej dziedzinie
naukowej, ale takze w szerszym kontekscie integracji
i interpretacji wiedzy naukowej.

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

zainspirowania innych najnowszymi osiggnieciami
z dziedziny nauk przyrodniczych, a w szczeg6lnosci

K1 z biologii i nauk pokrewnych, ale takze sktoni¢ ich
do szerszego, interdyscyplinarnego spojrzenia na te
osiggniecia
zrozumienia mozliwosci i ograniczeh w praktycznym

K2 zastosowaniu poznanej wiedzy, w szczegdlnosci

Forma aktywnosci studenta

seminarium

wiedzy w ramach waskiej specjalizacji naukowe;j.

Kierunkowe efekty
uczenia sie

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_W04,
BIN_K2_W06,
BIN_K2_W07

BIN_K2_W02,
BIN_K2_W04,
BIN_K2_W07

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_Wo04,
BIN_K2_W07

BIN_K2_U03

BIN_K2_U03

BIN_K2_K01, BIN_K2_K02,

BIN_K2_K05

BIN_K2_KO01, BIN_K2_K02,
BIN_K2_K03, BIN_K2_K05

Bilans punktéw ECTS

przygotowanie referatu

zbieranie informacji do zadanej pracy

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Liczba godzin

90

Liczba godzin

30

Metody weryfikacji

prezentacja

prezentacja

prezentacja

prezentacja

prezentacja

prezentacja

prezentacja

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS

ECTS
1.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
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Tematy do wyboru w ramach seminarium ,Filozofia Przyrody i Nauki”:

1. Fizyczny poziom rzeczywistosci: najwazniejsze wspdtczesne teorie fizyczne i ich
charakterystyka.
2. Szereg redukcjonistyczny. Czy ,fundamentalny” poziom fizyki (czastki elementarne,
fale prawdopodobienstwa, indeterminizm kwantowy) istnieje w sposdb rzeczywisty i
obiektywny? Paradoks kota Schrdédingera, redukcja funkcji falowej, dekoherencja.
3. Ewolucja Wszechs$wiata - przebieg i dowody obserwacyjne. Ewolucja przestrzeni,
materii oraz jej rozktadu w przestrzeni. Co byto na poczatku?
4. Strzatka czasu: termodynamiczna, biologiczna i psychologiczna - skad sie biorg?
Nieodwracalnos¢ ewolucji Wszechswiata, ewolucji fizycznej (termodynamicznej),
ewolucji biologicznej i ewolucji psychologiczne;j.
5. Determinizm i indeterminizm: kwantowy i chaotyczny. Ich zwigzek z ewolucjg
biologiczna oraz funkcjonowaniem umystu.
6. Samoistne powstanie zycia - jak byto mozliwe i jak zachodzito?
7. Istota i podstawowe mechanizmy ewolucji biologicznej. Implikacje swiatopogladowe.
8. Antropogeneza - skad sie wzielismy? Czy powstanie cztowieka byto w jakis sposéb
przesadzone i konieczne?
9. Etologia - wzorce zachowan zwierzat. Odruch bezwarunkowy i warunkowy;
warunkowanie klasyczne i instrumentalne. Strategia ewolucyjnie stabilna w behawiorze.
Teoria gier - dylemat wieznia. Strategia wspdtpracujgcego, oszukujacego i inne.
Implikacje dla zachowan ludzkich.
10. Socjobiologia. Biologiczno-ewolucyjne zrddta ludzkiego zachowania. Czy u ludzi 0$
przyjemnosé-przykros¢ nadal pokrywa sie z osig dostosowanie-brak dostosowania?
11. Zjawiska emergentne: zycie, osobniki zywe, celowos¢ biologiczna, cybernetyczne
podstawy zycia.
12. Zjawiska emergentne: termodynamiczne podstawy zycia, entropia, informacja i
Ztozonos$¢ termodynamiczna, struktury dyssypatywne.
13. Podstawowe zasady funkcjonowania neuronu i mézgu: uczenie sie, pamie¢, uktady
sensoryczno-motoryczne, funkcje poznawcze, uktad popedy + system nagrody/kary.
Implikacje dla ludzkiego umystu i psychiki.

1. 14. Zjawiska emergentne: ,mind-body problem”, relacje pomiedzy funkcjonowaniem
sieci neuronalnej w mézgu a umystem, psychika i samoswiadomoscia.
15. Problem wolnej woli: ujecie filozoficzne i neurofizjologiczne.
16. Relacje pomiedzy nauka i filozofig. Po co nam szersze, integracyjne spojrzenie na
osiagniecia nauki? Réznice w metodologii nauki i filozofii - co daje nam nauka, czego
filozofia da¢ nie moze?
16. Co to jest ztozonos$¢? Cechy emergentne - wytanianie sie cech uktadu na wyzszym
poziomie hierarchii ztozonosci z oddziatywan elementéw na nizszym poziomie.
Ztozonos¢ uktaddw fizycznych, biologicznych i psychicznych.
18. Inteligencja i zdolnosci jezykowe u zwierzat. Komunikacja i postugiwanie sie
narzedziami. Czy zwierzeta sg Swiadome i samoswiadome?
19. Hierarchia poziomdw ztozonosci uktadu (poziom czastek elementarnych, atomowy,
molekularny, heteropolimeréw liniowych, organelli, komérkowy, tkankowy, narzaddw,
uktadéw narzadéw, osobnikéw, populacji, ekosystemoéw, biosfery; poziom psychiczny i
spoteczno-kulturowy).
20. Filozofia nauki: indukcjonizm, falsyfikacjonizm Poppera, paradygmaty Kuhna,
programy badawcze Lakatosa. Co wyrdznia nauke Scista i przyrodnicza (ang. science) od
nauk humanistycznych, filozofii, religii itp.
21. Co stanowi podmiot ewolucji biologicznej? Koncepcja samolubnego genu - zalety i
wady.
22. Organizmy zywe jako ukfady przetwarzania informacji i przekazywania sygnatéw.
23. Relacja pomiedzy genotypem i fenotypem. Czy istniejq ,,geny na jaka$ ceche”?
24. Postep w medycynie i technologii - czy ewolucja biologiczna zachodzi w rozwinietych
cywilizacjach ludzkich?
25. Biologia rozwojowa - jak powstaje w rozwoju zarodkowym i osobniczym (oraz ulega
modyfikacji i wzrostowi stopnia ztozonosci podczas ewolucji biologicznej) struktura i
funkcja ztozonych organizméw zywych, w tym cztowieka?
26. Rozmaite dysfunkcje mézgu spowodowane czynnikami genetycznymi, chorobami,
wylewami, uszkodzeniami mechanicznymi oraz zwigzane z nimi uposledzenia
funkcjonowania ludzkiej psychiki.

W1, W2, W3, U1, U2, K1,
K2

# Inny temat zaproponowany przez studenta - dotyczacy filozofii przyrody i nauki,
zaakceptowany wczesniej przez prowadzacego.
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Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

seminarium, burza mézgéw, dyskusja, analiza przypadkéw

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

seminarium prezentacja Obecnos$¢ na zajeciach. Pozytywna ocena z prezentacji i udziat w dyskusji.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Zajecia obowigzkowe.
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Seminarium magisterskie
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.280.5ca756a7bc568.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe
Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski
Poziom ksztatcenia Dyscypliny
drugiego stopnia Nauki biologiczne
Forma studiow Klasyfikacja ISCED
studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje

. ., obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i
Profil studiow

. L statystyke

ogdlnoakademicki

. Ny Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 4 zaliczenie punktow ECTS

2.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
seminarium: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Seminarium ma na celu praktyczne i teoretyczne przygotowanie studentéw do opracowania prac dyplomowych

a1 (magisterskich).
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Klerunkovye e.fekty Metody weryfikacji
uczenia sie
Wiedzy - Student zna i rozumie:
W1 znaczenie wspotczesnie prowadzonych badan BIN_K2_ W07 prezentacja, zaliczenie

z réznych dyscyplin nauk o zyciu
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W2

zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych
metod bioinformatycznej analizy réznorodnych danych
biologicznych

Umiejetnosci - Student potrafi:

przeprowadzi¢ ztozona analize danych uzyskanych
w badaniach uktadéw biologicznych wykorzystujac
zaawansowane metody modelowania, symulacji,

samodzielnie wyszukiwac potrzebne informacje oraz
przygotowac syntetyczng prezentacje na podstawie
wynikéw wtasnych eksperymentdw oraz zebranych

wspdlinie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowac

ul
analizy numerycznej i statystycznej lub techniki
nauczania maszynowego

u2
danych literaturowych

U3

przebieg badan naukowych, przeprowadzi¢ takie
badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, zilustrowac
i przedyskutowac¢ uzyskane wyniki

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciagtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko

K1 . o . . )
w danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze
w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowej
inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami
K2 z dziedziny nauk biologicznych, ale takze sktoni¢ ich
do szerszego, interdyscyplinarnego spojrzenia na te
osiagniecia
K3 poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania
i respektowania odmiennosci poglgdéw
optymalnej organizacji czasu swojej pracy,
K4 a w szczegdblnosci przestrzegania ustalonych termindéw
wykonania okreslonych zadanh
respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania
K5 prawa (w szczegdlnosci zapiséw dotyczacych

wtasnosci intelektualnej)

BIN_K2_W03

BIN_K2_U02

BIN_K2_U03

BIN_K2_U06

BIN_K2_KO01

BIN_K2_K02

BIN_K2_KO03

BIN_K2_K04

BIN_K2_KO05

Forma aktywnosci studenta
seminarium

przygotowanie prezentacji multimedialnej

taczny nakiad pracy studenta
Liczba godzin kontaktowych

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Sylabusy

Bilans punktéw ECTS

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

prezentacja, zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych

na zrealizowane rodzaje zajec

30

30

Liczba godzin
60

Liczba godzin
30

ECTS
2.0

ECTS
1.0
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Tresci programowe

Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe przedmiotu
Zaznajomienie studentéw z metodyka pisania i konstrukcja prac dyplomowych,
oprogramowaniem do zarzadzania bibliografig, zasadami oceny prac

1. . ; : I W1, U3, K4, K5
dyplomowych, funkcjonowaniem systemu anty-plagiatowego oraz przebiegiem
procedury sktadania i obrony pracy dyplomowe;.

2 Prezentowanie postepdéw w realizacji badan stanowigcych przedmiot pracy W1, W2, U1, U2, U3, K1,

' magisterskiej. K4, K5

3 Dyskutowanie biezgcych zagadnien dotyczacych metodyki prowadzonych przez
: studentéw badan naukowych oraz interpretacji uzyskiwanych przez nich wynikéw

Metody nauczania:

W1, W2, K2, K3, K5

Informacje rozszerzone

seminarium, wyktad z prezentacjg multimedialng, dyskusja, udziat w badaniach, konsultacje

Rodzaj zajec

seminarium

Sylabusy

Formy zaliczenia

prezentacja, zaliczenie

Warunki zaliczenia przedmiotu

aktywna (udziat w dyskusji) obecnos¢ na zajeciach (dopuszczalne co
najwyzej dwie usprawiedliwione nieobecnosci), wygtoszenie dwdch
prezentacji seminaryjnych dokumentujacych przebieg badan
stanowiagcych przedmiot pracy dyplomowe;j
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Pracownia magisterska 2
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.280.5cac67be09f7¢.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
. L, Kod USOS
Obligatoryjnosc¢ WBT-BzBS3.3
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 4 zaliczenie punktow ECTS

20.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
pracownia: 300

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Szkolenie studenta w metodach i technikach szeroko rozumianej bioinformatyki, ktérych opanowanie bedzie
Cl niezbedne przy wykonywaniu badan na potrzeby pracy magisterskiej lub ktére stanowiag przedmiot szczegdinych
zainteresowan studenta.

Efekty uczenia sie dla przedmiotu

Kierunkowe efekty

Kod Efekty w zakresie P
uczenia sie

Metody weryfikacji

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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W1

W2

W3

W4

W5

W6

znaczenie kompleksowych badan proteomu, genomu
i metabolomu w kontekscie integracji wiedzy
o ztozonych ukfadach biologicznych

przebieg badanh ztozonych uktadéw biologicznych
prowadzonych metodami wspédtczesnej biologii

i biofizyki molekularnej; zna teoretyczne podstawy
tych metod

zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych
metod bioinformatycznej analizy réznorodnych danych
biologicznych

ztozone procesy biochemiczne na poziomie komérki

i organizmu w sposéb umozliwiajgcy ilosciowe

i jakosciowe charakteryzowanie zjawisk biologicznych
na poziomie molekularnym

znaczenie wspétczesnie prowadzonych badan
z réznych dyscyplin nauk o zyciu

szczegbtowe zagadnienia z wybranych dziatéw
informatyki

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

U4

przeprowadzi¢ ztozong analize danych uzyskanych
w badaniach uktadéw biologicznych wykorzystujac
zaawansowane metody modelowania, symulacji,
analizy numerycznej i statystycznej lub techniki
nauczania maszynowego

zaprojektowad i zaimplementowac ztozony program
komputerowy na potrzeby niestandardowej analizy
danych

wspolnie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowac
przebieg badanh naukowych, przeprowadzi¢ takie
badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, zilustrowac i
przedyskutowa¢ uzyskane wyniki

w petni wykorzystywad umiejetnosci jezykowe

na poziomie B2+ w zadaniach wymagajacych:
czytania ze zrozumieniem specjalistycznych
opracowan w jezyku angielskim, pisemnego
opracowywania wskazanych zagadnien z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu, wygtaszania krétkich
prezentacji z tego zakresu oraz rozumienia wykfadéw
specjalistow

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

K3

Sylabusy

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciggtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko w
danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze

w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowe

inspirowania innych najnowszymi osiggnieciami

z dziedziny nauk biologicznych, ale takze sktonic ich
do szerszego, interdyscyplinarnego spojrzenia na te
osiaggniecia

poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania i
respektowania odmiennosci pogladéw

BIN_K2_W01

BIN_K2_W02

BIN_K2_WO03

BIN_K2_WO05

BIN_K2_W07

BIN_K2_W10

BIN_K2_U02

BIN_K2_UO5

BIN_K2_U06

BIN_K2_U04

BIN_K2_KO01

BIN_K2_K02

BIN_K2_KO03

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie
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K4

K5

K6

Forma aktywnosci studenta

pracownia 300
zbieranie informacji do zadanej pracy 30
przygotowanie raportu 20
przeprowadzenie badan literaturowych 30
przygotowanie do zajec 60
studiowanie literatury wskazanej przez prowadzacego 30
zajecia

samodzielna nauka dotyczaca tresci poruszanych 30
na zajeciach

analiza i przygotowanie danych 60
programowanie 30

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

optymalnej organizacji czasu swojej pracy,
a w szczegdlnosci przestrzegania ustalonych terminéw | BIN_K2 K04
wykonania okreslonych zadan

respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania
prawa (w szczegdélnosci zapiséw dotyczacych BIN_K2 K05
wtasnosci intelektualnej)

przestrzegania zasad bezpieczehstwa i higieny pracy
oraz wykazywania odpowiedzialnosci za zgodne

z przeznaczeniem wykorzystanie powierzonego
sprzetu

BIN_K2_KO06

Bilans punktéw ECTS

Liczba godzin
590

Liczba godzin
300

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Sylabusy

Tresci programowe

Tresci programowe

Rozwijanie kompetencji studentéw w zakresie powigzania posiadanej przez nich
wiedzy z umiejetnosciami koniecznymi do przeprowadzenia badah w ramach
realizacji

pracy magisterskiej. Pogtebianie domenowej wiedzy i umiejetnosci z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu.

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

ECTS
20.0

ECTS
12.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, W3, W4, W5,
W6, U1, U2, U3, U4, K1,
K2, K3, K4, K5, K6
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Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

udziat w badaniach, konsultacje

Rodzaj zajec Formy zaliczenia Warunki zaliczenia przedmiotu

Warunkiem wystarczajgcym do zaliczenia Pracowni magisterskiej 2 sa dwa
pisemne raporty (kazdy max. 4000 znakéw) przygotowane przez studenta
i pozytywnie ocenione przez promotora. Kazdy z raportéw powinien
zawiera¢ m.in. tabelaryczne zestawienie naktadu pracy studenta (w
godzinach) - wg wzoru przygotowanego przez Rade Naukowa kierunku
oraz opis zrealizowanych szczegétowych celéw badawczych (w ramach
pracy magisterskiej). Pierwszy raport powinien by¢ ztozony u promotora
do konca kwietnia, drugi - na koniec semestru.

pracownia zaliczenie

Wymagania wstepne i dodatkowe

zaliczenie Pracowni magisterskiej 1
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Praktikum pisania pracy magisterskiej
Karta opisu przedmiotu

Informacje podstawowe

Kierunek studiow Cykl dydaktyczny
bioinformatyka 2020/21
Sciezka Kod przedmiotu

- UJ.WBLtBINS.280.5cac67be0c00e.20

Jednostka organizacyjna Jezyki wyktadowe

Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii Polski

Poziom ksztatcenia Dyscypliny

drugiego stopnia Nauki biologiczne

Forma studiow Klasyfikacja ISCED

studia stacjonarne 0588Interdyscyplinarne programy i kwalifikacje
obejmujace nauki przyrodnicze, matematyke i

Profil studiow

og6lnoakademicki statystyke
L Kod USOS
Obligatoryjnosc¢
obowigzkowy
Okres Forma weryfikacji uzyskanych efektow uczenia sie Liczba
Semestr 4 zaliczenie punktow ECTS

5.0
Sposoéb realizacji i godziny zaje¢
konsultacje: 30

Cele ksztatcenia dla przedmiotu

Przygotowanie pracy magisterskiej w formie raportu z badan, przeprowadzonych w ramach Pracowni
magisterskiej 1 i 2, zgodnego z zasadami redakcji oryginalnych prac naukowych z zakresu bioinformatyki,

cl w potaczeniu z kwerendg bibliograficzng oraz iteracyjnym dopracowywaniem tekstu i materiatu ilustracyjnego
pracy w oparciu o konsultacje z opiekunem naukowym.
Efekty uczenia sie dla przedmiotu
Kod Efekty w zakresie Kierunkowe efekty Metody weryfikacji

uczenia sie

Wiedzy - Student zna i rozumie:
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wil

w2

W3

W4

W5

przebieg badan ztozonych uktaddw biologicznych
prowadzonych metodami wspétczesnej biologii

i biofizyki molekularnej; zna teoretyczne podstawy
tych metod

zakres stosowalnosci i przebieg zaawansowanych
metod bioinformatycznej analizy réznorodnych danych
biologicznych

ztozone procesy biochemiczne na poziomie komérki

i organizmu w sposéb umozliwiajgcy ilosciowe

i jakoSciowe charakteryzowanie zjawisk biologicznych
na poziomie molekularnym

znaczenie wspotczesnie prowadzonych badan
z roznych dyscyplin nauk o zyciu

szczeg6towe zagadnienia z wybranych dziatéw
informatyki

Umiejetnosci - Student potrafi:

ul

u2

u3

u4

us

opisa¢ przyktadowe zastosowania nowoczesnych
metod biologii i biofizyki molekularnej oraz biochemii
w badaniu materiatu biologicznego

przeprowadzi¢ ztozong analize danych uzyskanych
w badaniach uktadéw biologicznych wykorzystujac
zaawansowane metody modelowania, symulacji,
analizy numerycznej i statystycznej lub techniki
nauczania maszynowego

w petni wykorzystywa¢ umiejetnosci jezykowe

na poziomie B2+ w zadaniach wymagajacych:
czytania ze zrozumieniem specjalistycznych
opracowah w jezyku angielskim, pisemnego
opracowywania wskazanych zagadnien z zakresu
bioinformatyki i nauk o zyciu, wygtaszania krétkich
prezentacji z tego zakresu oraz rozumienia wyktadéw
specjalistéw

zaprojektowac i zaimplementowad ztozony program
komputerowy na potrzeby niestandardowej analizy
danych

wspdlinie z opiekunem pracy magisterskiej zaplanowac
przebieg badan naukowych, przeprowadzi¢ takie
badania, a takze wyczerpujaco opisa¢, zilustrowac

i przedyskutowac uzyskane wyniki

Kompetencji spotecznych - Student jest gotéw do:

K1

K2

K3

K4

Sylabusy

sbsolwent jest gotédw do inspirowania innych
najnowszymi osiggnieciami z dziedziny nauk
biologicznych, ale takze sktoni¢ ich do szerszego,
interdyscyplinarnego spojrzenia na te osiggniecia

poszanowania pracy wtasnej i innych oraz doceniania
i respektowania odmiennosci poglgdéw

optymalnej organizacji czasu swojej pracy,
a w szczegdélnosci przestrzegania ustalonych terminéw
wykonania okreslonych zadanh

respektowania zasad etyki zawodowej i poszanowania
prawa (w szczegdlnosci zapiséw dotyczacych
wtasnosci intelektualnej)

BIN_K2_W02

BIN_K2_WO03

BIN_K2_WO05

BIN_K2_W07

BIN_K2_W10

BIN_K2_U01

BIN_K2_U02

BIN_K2_U04

BIN_K2_U05

BIN_K2_U06

BIN_K2_K02

BIN_K2_KO03

BIN_K2_K04

BIN_K2_KO05

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie

zaliczenie
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K5

Forma aktywnosci studenta

doskonalenia kompetencji zawodowych i ciggtego
zapoznawania sie z postepem wiedzy i odkryciami
naukowymi z dziedziny nauk biologicznych, nie tylko
w danej waskiej dyscyplinie naukowej, ale takze

w szerszym kontekscie integracji i interpretacji wiedzy
naukowej

BIN_K2_KO01

Bilans punktéw ECTS

konsultacje 30
zbieranie informacji do zadanej pracy 30
przygotowanie pracy dyplomowe;j 90

taczny nakiad pracy studenta

Liczba godzin kontaktowych

Liczba godzin
150

Liczba godzin
30

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut

Lp.

Tresci programowe

Tresci programowe

Omoéwienie regut pisania poszczegdlnych czesci pracy dyplomowej z naciskiem na
specyfike konkretnej pracy magisterskiej: (1) oméwienie zasad przedstawiania
wynikéw pracy naukowej w zakresie bioinformatyki, (2) oméwienie regut edycji
pracy naukowej, (3) rozpatrywanie typowych niedociggnie¢ i btedéw
merytorycznych, stylistycznych i edytorskich popetnianych podczas
przygotowywania pracy magisterskiej.

Analiza i opracowanie graficzne wynikéw badan eksperymentalnych
przeprowadzonych przez studenta w ramach Pracowni magisterskiej 1 i 2.

Samodzielna redakcja pracy magisterskiej przez studenta w potaczeniu z
kwerenda bibliograficzna.

Dopracowywanie pracy dyplomowej w potgczeniu z konsultacjami z promotorem
do momentu przedstawienia ostatecznej wersji, pozytywnie zweryfikowanej przez
program antyplagiatowy i przygotowanej do oceny przez promotora i recenzenta.

Informacje rozszerzone

Metody nauczania:

analiza tekstéw, dyskusja, udziat w badaniach, konsultacje

Sylabusy

zaliczenie

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zaje¢

ECTS
5.0

ECTS
1.0

Efekty uczenia sie dla
przedmiotu

W1, W2, W3, W4, W5,
ul, U2, U3, U4, U5, K1,
K2, K3, K4, K5

W1, W2, W3, W4, W5,
Ul, U2, U3, U4, U5, K1,
K2, K3, K4, K5

W1, W2, W3, W4, W5,
Ul, U2, U3, U4, U5, K1,
K2, K3, K4, K5

W1, W2, W3, W4, W5,
Ul, U2, U3, U4, U5, K1,
K2, K3, K4, K5
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Rodzaj zajec Formy zaliczenia

konsultacje zaliczenie

Warunki zaliczenia przedmiotu

Zaliczenie uzyskuje student, ktéry uczestniczyt w konsultacjach z
promotorem i przygotowat gotowa do oceny wersje pracy magisterskiej, w
ktérej system antyplagiatowy nie znalazt elementéw dyskwalifikujgcych.
Sama praca magisterska podlega odrebnej ocenie, ktéra odbywa sie
poprzez uniwersytecka platforme informatyczng - Archiwum Prac
Dyplomowych. Poszczegélne elementy pracy magisterskiej sg oceniane
punktowo w odpowiedniej skali zaréwno przez promotora jak i recenzenta.
Promotor dodatkowo ocenia w skali punktowej prace studenta w
laboratorium oraz jego prace nad rozprawa. Formularze oceny pracy
dyplomowej przez promotora oraz przez recenzenta sa dostepne na
stronie internetowej Wydziatu. W formularzu oceny promotor stwierdza,
czy student osiggnat wymagane kierunkowe efekty uczenia sie a
recenzent potwierdza osiggniecie tych efektéw uczenia sie, o ktérych
mozna wnioskowa¢ na podstawie pracy magisterskiej.

Wymagania wstepne i dodatkowe

Zapoznanie sie z zalecong przez opiekuna naukowego literaturg dotyczaca podstaw i zakresu realizowanego zadania
badawczego. Spetnienie warunkédw wymaganych dla zaliczenia réwnolegle odbywanej Pracowni magisterskiej 2.

Sylabusy
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