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KARTA KURSU
	Nazwa
	Analiza danych wysokoprzepustowych

	Nazwa w j. ang.
	High throughput data analysis


	Koordynator
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	Punktacja ECTS*
	2
	


Opis kursu (cele kształcenia)
	Celem kursu jest zapoznanie studentów z najnowocześniejszymi technologiami wykorzystywanymi w analizie genomu, w szczególności sekwencjonowania II i III generacji, oraz technikami bioinformatycznej analizy danych pozyskanych z sekwencjonowania NGS, pomagających zaprojektować potoki analityczne dla resekwencjonowania, składania genomu transkryptomiki itp.


Warunki wstępne
	Wiedza
	Posiada znajomość podstawowych pojęć i procesów z genetyki i biologii molekularnej


	Umiejętności
	Potrafi wyszukiwać informacje we własnym zakresie i korzystać z literatury naukowej i popularnonaukowej


	Kursy
	Podstawy genetyki, Podstawy bioinformatyki, Bioinformatyka sekwencji biologicznych, Bioinformatyka genomów



Efekty kształcenia 
	Wiedza
	Efekt uczenia dla kursu
	Odniesienie do efektów kierunkowych

	
	W01, rozumie zasadę działania sekwencjonowania wysokoprzepustowego (NGS) i różnice pomiędzy NGS i sekwencjonowaniem I generacji
W02, rozróżnia najważniejsze technologie i systemy sekwencjonowania NGS i wskazuje wady i zalety poszczególnych systemów.
W03, zna podstawowe techniki analizy bioinformatycznej odpowiednie dla analiz genomu i transkryptomu

	K_W17, K_W21
K_W17, K_W21
K_W03, K_W12, K_W17


	Umiejętności
	Efekt uczenia dla kursu
	Odniesienie do efektów kierunkowych

	
	U01, wykorzystując literaturę, wyszukuje metodykę odpowiednią dla danego problemu badawczego.
U02, projektuje i samodzielnie wykonuje protokół dla danego problemu badawczego obejmujący właściwie dobraną technologię analizy.
U03, przewiduje możliwe efekty postępu technologicznego w dziedzinie genomiki.

	K_U01, K_U02
K_U02, K_U03
K_U09


	Kompetencje społeczne
	Efekt uczenia dla kursu
	Odniesienie do efektów kierunkowych

	
	K01. Rozumie konieczność uzupełniania wiedzy w 
oparciu o aktualne dane
K02. W interpretacji zjawisk korzysta z podstaw empirycznych oraz metod statystycznych i narzędzi informatycznych.
	K_K01
K_K03



	Organizacja

	Forma zajęć
	Wykład
(W)
	Ćwiczenia w grupach

	
	
	A
	
	K
	
	L
	
	S
	
	P
	
	E
	

	Liczba godzin
	10
	
	
	30
	
	
	

	
	
	
	
	
	
	
	


Opis metod prowadzenia zajęć
	Podczas wykładów omawiane są realizowane treści, przedstawiane są schematy, zdjęcia, rysunki oraz prezentacje multimedialne.
Na ćwiczeniach studenci zapoznają się z metodami bioinformatycznymi analizy danych NGS i uczą się konstruować potok analityczny odpowiedni dla danego zestawu danych.
Zajęcia odbywają się z wykorzystaniem kompetencji nabytych podczas indywidualnego szkolenia pt: „Programowanie w języku Python dla biologów” zrealizowanego w ramach projektu „Uczelnia najwyższej jakości – UP to the TOP, zad. 5 Szkolenia podnoszące kompetencje dydaktyczne kadry dydaktycznej - Indywidualne kursy z zakresu nowoczesnych metod dydaktycznych w ramach Pilotażowego Programu Szkoleń Indywidualnych (PPSI).


Formy sprawdzania efektów kształcenia
	
	E – learning
	Gry dydaktyczne
	Ćwiczenia w szkole
	Zajęcia terenowe
	Praca laboratoryjna
	Projekt indywidualny
	Projekt grupowy
	Udział w dyskusji
	Referat
	Praca pisemna (esej)
	Egzamin ustny
	Egzamin pisemny
	Inne
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	U01
	
	
	
	
	
	
	X
	X
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	X
	X
	
	
	
	
	

	U03
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	
	
	
	
	

	K01
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	
	
	
	
	

	K02
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	
	
	
	
	


	Kryteria oceny
	Warunkiem pozytywnego zaliczenia kursu jest zaliczenie ćwiczeń (końcowy projekt indywidualny) oraz pozytywna ocena z egzaminu pisemnego (50% +1 punktów)



	Uwagi
	Kurs prowadzony w języku polskim


Treści merytoryczne (wykaz tematów)
	1. Sekwencjonowanie II generacji (sekwencjonowanie wysokoprzepustowe, biblioteki, odczyty pojedyncze i sparowane, pokrycie, etapy sekwencjonowania II generacji)
2. Techniki sekwencjonowania II generacji (emulsyjny PCR, amplifikacja na fazie stałej, sekwencjonowanie przez syntezę i ligację, pirosekwencjonowanie)
3. Systemy sekwencjonowania II generacji (Illumina, Roche/454, SOLiD, iontorrent)
4. Sekwencjonowanie III generacji (single molecule real-time, sekwencjonowanie przez nanootwory)
5. Systemy sekwencjonowania III generacji (Pacific Biosystems, Oxford Nanopore)
6. Technologie specjalistyczne oparte na NGS (RNA-seq, ChIP-seq, CLIP-seq, MeDIP, BS-seq, RAD-seq)
7. Biblioteki NGS (Illumina TruSeq, Nextera, kontrola jakości bibliotek)
8. Mapowanie do genomu referencyjnego (indeksowanie sekwencji, algorytmy mapowania, formaty BAM i SAM, jakość i unikalność zmapowań)
9. Analiza wariantów (źródła zmienności sekwencji, wywoływanie wariantów i genotypów, format VCF)
10. Transkryptomika (technologia RNA-seq, mapowanie z uwzględnieniem splicingu, różnicowa ekspresja genów, składanie transkryptomu)
11. Składanie genomu de novo (metoda hierarchiczne i WGA, overlap/layout/consensus, grafy de Brujina)
12. Metagenomika (sekwencjonowanie aplikonu i metagenomu, oznaczanie genomów do taksonu)


Wykaz literatury podstawowej
	Brown, T. A. (2009). Genomy. Wydawnictwo Naukowe PWN.
Dale, J. W., von Schantz, M. (2002). From Genes to Genomes - Concepts and Applications of DNA Technology. 


Wykaz literatury uzupełniającej
	Andrews, K. R., Good, J. M., Miller, M. R., Luikart, G., & Hohenlohe, P. A. (2016). Harnessing the power of RADseq for ecological and evolutionary genomics. Nature Reviews Genetics, 17(2), 81.
Furey, T. S. (2012). ChIP-seq and beyond: new and improved methodologies to detect and characterize protein – DNA interactions. Nature Reviews Genetics, 13(12), 840.
Green, E. D. (2001). Strategies for the systematic sequencing of complex genomes. Nature Reviews Genetics, 2(8), 573.
Metzker, M. L. (2010). Sequencing technologies – the next generation. Nature reviews genetics, 11(1), 31.
Wang, Z., Gerstein, M., & Snyder, M. (2009). RNA-Seq: a revolutionary tool for transcriptomics. Nature reviews genetics, 10(1), 57.


Bilans godzinowy zgodny z CNPS (Całkowity Nakład Pracy Studenta)
	liczba godzin w kontakcie z prowadzącymi
	Wykład
	10

	
	Konwersatorium (ćwiczenia, laboratorium itd.)
	30

	
	Pozostałe godziny kontaktu studenta z prowadzącym
	10

	liczba godzin pracy studenta bez kontaktu z prowadzącymi
	Lektura w ramach przygotowania do zajęć
	10

	
	Przygotowanie krótkiej pracy pisemnej lub referatu po zapoznaniu się z niezbędną literaturą przedmiotu
	10

	
	Przygotowanie projektu lub prezentacji na podany temat (praca w grupie)
	10

	
	Przygotowanie do egzaminu/zaliczenia
	10

	Ogółem bilans czasu pracy
	60

	Liczba punktów ECTS w zależności od przyjętego przelicznika
	2


1

