KARTA PRZEDMIOTU

Nazwa przedmiotu: Next Generation Sequencing (BioAu>SM2NGS20)
Nazwa w jezyku polskim:
Nazwa w jez. angielskim:  Next Generation Sequencing

Dane dotyczgce przedmiotu:

Jednostka oferujaca przedmiot: Wyadziat Automatyki, Elektroniki i Informatyki
Przedmiot dla jednostki: Politechnika Slaska

Domysiny typ protokotu dla przedmiotu:

ZAL

Jezyk wyktadowy:

angielski

Strona WWW:

https://platforma2.polsl.pl/raul/course/view.php?id=508

Skrécony opis:

Celem przedmiotu jest przekazanie studentom wiedzy i umiejetnosci niezbednych do analizy danych z wysokoprzepustowych
eksperymentéw sekwencjonowania. Wyktady bedg stanowi¢ przeglad technologii NGS oraz statystycznych metod przetwarzania i analizy.
Laboratoria beda sie sktadac¢ z praktycznych sesji dotyczacych przetwarzania sekwenciji DNA.

Opis:

Tryby i godziny nauczania

Wykiad 15h
Laboratorium 15h

Wykfady:

1) Biologiczne podioze i mechanizmy NGS

2) Technologie sekwencjonowania nowej generacji (Illumina, Roche 454, lon Torrent, ABI SOLID, PacBio, Oxford Nanopore) i formaty
plikéw

4) Analiza danych sekwencyjnych DNA - ocena jakosci, przetwarzanie wstepne i dalsze narzedzia i metody analizy: trimming, korekcja
btedoéw, deduplikacja, normalizacja, mapowanie i korekcja, identyfikacja wariantéw, metody de novo

5) Analiza danych RNA-seq - narzedzia i metody przetwarzania wstepnego i dalszych analiz: mapowanie, analiza poziomu ekspresiji,
analiza roznicowa ekspresji, analiza funkcjonalna

6) Analiza danych z sekwencjonowania pojedynczych komorek - projekt eksperymentalny i dalsze narzedzia i metody analizy:
normalizacja obciazenia specyficznego dla komorki, obliczanie wspétczynnikow wielkosci, identyfikacja genéw o wysokiej zmiennosci

Laboratorium:

1) Wprowadzenie do $rodowiska systemu Linux i wiersza polecen

2) Ocena jakosci danych - FastQC

3) Wstepne przetwarzanie danych | - mapowanie (bwa, tophat, STAR)
4) Wstepne przetwarzanie danych Il - korekcja (Trimmomatic, SOAPec)
5) Wizualizacja danych - IGV

Calkowity naktad pracy wymagany do osiggniecia efektéw uczenia sie (godziny kontaktowe / godziny pracy studenta):

Wyktad 15/15
Laboratorium 15/15

Suma godzin: 30

Liczba punktow ECTS: 2

Liczba punktow ECTS przypisanych do godzin kontaktowych: 1

Liczba punktéw ECTS przeznaczona na godziny zaje¢ praktycznych (éwiczenia laboratoryjne, projekty): 1
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Efekty uczenia sie:
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Student zna rézne technologie NGS

Student zna podstawowe pojecia z zakresu biologii molekularnej i sekwencjonowania wysokoprzepustowego, rozumie réznice miedzy
zastosowaniami NGS (np. RNA-seq, DNA-seq, WES, WGS, scRNA-seq)

Student zna schematy analizy i zna metody statystyczne stosowane do analizy

Student zna podstawowe komendy systemu Unix i umie postugiwac sie oprogramowaniem do analizy NGS

Potrafi przeprowadzi¢ kontrole jakosci danych i wykona¢ odpowiednie wstepne przetwarzanie danych, w tym usuniecie adaptera,
mapowanie i korekcje BAM.

Student potrafi analizowac¢ zestawione dane, wnioskowac¢ i podejmowac decyzje dotyczgce odpowiedniej dalszej analizy

Potrafi sprawnie korzystac ze zrodet literatury angielskiej

Potrafi wspétpracowaé w grupie, dziata¢ twérczo i samodzielnie podejmowac decyzje dotyczace wyboru wtasciwych metod analizy

Wiedza

K2A_W04

ma ugruntowang i poszerzong wiedze z zakresu wybranej specjalnosci obejmujace biotechnologie $ciekéw, odpaddw, programowanie
inzynierskie w biotechnologii, zwigzki biologicznie aktywne oraz biomateriaty

K2A_W09

ma rozszerzong wiedze dotyczacag metod i technik molekularnych wykorzystywanych w biotechnologii

K2A_W10

ma wiedze na temat zagadnien dotyczacych bioréznorodnosci gatunkowej oraz z zakresu genetyki

K2A_ W11

zna aktualne trendy rozwoju biotechnologiczne proceséw przemystowych, ma pogtebiong wiedze o trendach rozwojowych dotyczacych
technik laboratoryjnych, analitycznych oraz technologii aplikacyjnych z zakresu biotechnologii

K2A_W17

ma pogtebiong wiedze w zakresie metod statystycznych i rozumie potrzebe ich stosowania w analizie danych

K2A_W19

ma pogtebiong i uporzadkowang wiedze w zakresie technik i metod budowania modeli matematycznych dla prostych i ztozonych
systeméw biologicznych i biotechnologicznych

Umiejetnosci:

K2A_U01

posiada umiejetnos$¢ pozyskiwania i krytycznej oceny informacji z literatury, baz danych i innych zrédet oraz formutowania na tej podstawie
raportow i opinii, ktére wyczerpujgaco uzasadnia

K2A_U02

potrafi biegle postugiwac sie jezykiem angielskim i korzysta z informacji zrédtowych w tym jezyku

K2A_U06

ma umiejetnosci jezykowe zgodnie z wymaganiami okreslonymi dla poziomu B2+ Europejskiego Systemu Opisu Ksztatcenia Jezykowego.
Wykazuje umiejetnos¢ swobodnego postugiwania sie terminologig anglojezyczna z zakresu biotechnologii

K2A_U10

postuguje sie metodami matematycznymi i statystycznymi do opisu zjawisk przyrodniczych i analizy danych

K2A_U26

posiada umiejetno$¢ wykorzystywania wiedzy nabytej w ramach specjalnosci w dziatalnosci zawodowej

Kompetencje spoteczne
K2A_KO01
rozumie potrzebe uczenia sie przez cale zycie, przede wszystkim w celu podnoszenia swoich kompetencji zawodowych i osobistych
K2A_KO02
potrafi wspétdziata¢ pracowacé w grupie przyjmujac rézne role
K2A_KO03
potrafi okresli¢ priorytety oraz identyfikowac i rozstrzygaé dylematy zwigzane z realizacjg okreslonego przez siebie i innych zadania
K2A_KO06
ma $wiadomos¢ roli spotecznej absolwenta uczelni technicznej, a zwtaszcza rozumie potrzebe formutowania i przekazywania
spoteczenstwu —m.in. poprzez srodki masowego przekazu —informacji i opinii dotyczacych osiggnie¢ techniki i innych aspektow
dziatalnosci inzvniera; podeimuie starania. abv przekazac takie informacie i opinie w sposéb powszechnie zrozumiaty
Metody i kryteria oceniania:
Raporty z prac laboratoryjnych.
Kryteria zaliczenia: minimum 40% z kazdego tematu laboratoryjnego

Przynaleznos$é do grup przedmiotéw w cyklach:

Opis grupy przedmiotéw Cykl pocz. Cykl kon.

Biotechnologia S2 semestr 2 specj. BIO (BioAu>SM2-BIO-20) 2021/2022-2
Punkty przedmiotu w cyklach:
<bez przypisanego programu>
Typ punktow Liczba Cykl pocz. Cykl kon.
Europejski System Transferu Punktéw (ECTS) 2 2021/2022-2
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