SYLABUS PRZEDMIOTU NA STUDIACH WYZSZYCH

Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku polskim:

b Biologia systemowa
Jezyk wyktadowy:
> jezyk polski
Jednostka prowadzgca przedmiot
> Wydziat Biotechnologii
Kod przedmiotu/modutu:
4. | 29-BT-S2-E2-BS
29-BT-S2-E2-BSc
Rodzaj przedmiotu/modutu:
> obowigzkowy
Kierunek studiow (specjalnos¢):
> Biotechnologia (Biologia molekularna i Bioinformatyka)
Poziom studiow:
" Il stopien
Rok studiow:
8.
I rok
Semestr:
9.
letni
Forma zajec i liczba godzin:
10. | wyktfad, 15 godz.
¢wiczenia laboratoryjne, 30 godz.
Imie, nazwisko, tytut/stopien naukowy osoby prowadzacej zajecia:
- dr hab. Matgorzata Heidorn-Czarna
Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych dla
przedmiotu/modutu:
e wiedza o molekularnych podstawach zjawisk i proceséw biologicznych;
12 |° znajomosc struktury i funkcji biatek, kwaséw nukleinowych, cukréw i zwigzkéw

lipidowych oraz ich metabolizmu;
e wiedza na temat procesow replikacji, transkrypcji i translacji;
e znajomosé podstawowych technik biologii molekularnej i biochemii;
e umiejetnos$é przeprowadzania podstawowych obliczer biochemicznych.




13.

Cele przedmiotu

Giownym celem zajec¢ jest poznanie:

koncepcji biologii systemowej jako podejscia naukowego opartego na badaniach typu
»omika” w celu zrozumienia globalnego obrazu proceséw biologicznych zachodzacych
w organizmach;

roznych metod i baz danych typu ,,omika” stosowanymi w biologii systemowej,
szczegblnie biologii systemowej roslin;

problematyki badan typu ,omika”;

przyktadow badan opisanych w biezgcej literaturze naukowe;j i projektach badawczych
prowadzgcego wykorzystujgcych informacje z badan typu ,,omika”.

oraz nabycie umiejetnosci:

réoznych metod proteomicznych;

specyficznej izolacji i analizy ilosSciowe] biatek roslinnych;

zastosowania oprogramowan komputerowych do analizy iloSciowej i réznicowej
uzyskanych danych.

14.

Tresci programowe - wykfad:

koncepcja ,,biologii systemowej” jako podejscia naukowego tgczgcego informacje z
badan typu ,omika”; rozwdj nauk ,omiki” na przestrzeni lat;

metody typu ,,omika” ze szczegélnym uwzglednieniem najnowszych trenddéw:
genomika (sekwencjonowanie Sangera, gtebokie sekwencjonowanie);
transkryptomika (mikromacierze ekspresyjne, sekwencjonowanie RNA, ilosciowy PCR);
proteomika (identyfikacja biatek za pomocg spektrometrii mas, poréwnawcze analizy
ilosciowe typu SILAC, SILAM, iTRAQ,; proteomika docelowa oparta na spektrometrii
mas: MRM); metabolomika (HPLC, chromatografia gazowa i cieczowa potgczona ze
spektrometrig mas: GC-MS, LC-MS, spektroskopia NMR) oraz bazy danych stosowane
w badaniach typu ,,omiki”;

serwery biologiczne baz danych opartych na wynikach badan typu ,,omika” dla
modelowych organizmoéw;

zastosowanie odwrotnej genetyki w badaniach funkcji gendéw za pomocg metod typu
,omika”;

korelacja pomiedzy poziomem transkryptow i poziomem biatek w organizmach
modelowych;

Tresci programowe - ¢wiczenia:

metody izolacji i detekgcji biatek roslinnych z zastosowaniem metod proteomicznych
opartych na technikach zelowych (zastosowanie elektroforezy dwukierunkowej 2D-
PAGE);

porownawcza analiza ilosciowa biatek z zastosowaniem oprogramowania Delta 2D do
analizy zeli dwukierunkowych, firmy Decodon.




15.

Zaktadane efekty ksztatcenia:

Student:

ma pogfebiong wiedze z zakresu biologii
systemowej (w tym przede wszystkim
transkryptomiki i proteomiki) i jej zastosowaniach w
réznych dziedzinach biotechnologii;

opisuje ztozone zjawiska zwigzane z regulacja
ekspresji gendéw, dostrzega korelacje pomiedzy
poziomem transkryptéw i poziomem biatek;
wiasciwie dobiera i stosuje techniki izolacji i
proteomicznej detekcji biatek;

selekcjonuje i analizuje dane pochodzgce z baz
danych;

rozumie potrzebe systematycznego zapoznawania
sie z literaturg fachowg w celu poszerzania i
pogtebiania wiedzy, uznaje znaczenie wiedzy w
rozwigzywaniu problemdéw poznawczych i
praktycznych.

Symbole odpowiednich
kierunkowych efektow
ksztatcenia:

K_Wo03

K_W01, K_W04

K_U01, K_U04

K_U03

K_K02, K_KO05

16.

Literatura obowigzkowa:

e materialy udostepnione przez prowadzacego

Literatura zalecana:

Drabik A., Kraj A., Silberring J., Proteomika i metabolomika, Wydawnictwo

Uniwersytetu Warszawskiego;
Meyers RA., Systems Biology, John Wiley & Sons;

Tymoczko JL., Berg JM., Stryer L., Biochemistry: A Short Course, W.H. Freeman;

Miller H., Witherow DS., Carson S., Molecular Biology Techniques: A Classroom

Laboratory Manual, Academic Press.

17.

Metody weryfikacji zaktadanych efektow ksztatcenia:

wyktad: egzamin pisemny

¢wiczenia: zadania praktyczne do wykonania podczas zaje¢, test koncowy.

18.

Warunki i forma zaliczenia poszczegdlnych komponentéw przedmiotu/modutu:

pozytywna ocena z egzaminu pisemnego

pozytywna ocena z testu koricowego i wykonanie zadan praktycznych




19.

Nakfad pracy studenta:

forma dziatan studenta

liczba godzin na
realizacje dziatan

Zajecia (wg planu studiéw) z prowadzgcym:

e wyktad 15
e (wiczenia 30
praca wtasna studenta (w tym udziat w pracach grupowych):

e czytanie wskazanej literatury i materiatéw

e przygotowanie do zaje¢ 30
e przygotowanie do zaliczenia

e przygotowanie do egzaminu

taczna liczba godzin: 75
Liczba punktow ECTS:

e wyktfad 1
e (wiczenia 2




