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SYLABUS

DOTYCZY CYKLU KSZTALCENIA 2022/2023-2024/2025
(skrajne daty)

Rok akademicki 2024/2025

1. PODSTAWOWE INFORMACJE O PRZEDMIOCIE

Nazwa przedmiotu

Proteomika

Kod przedmiotu*

Nazwa jednostki . .

prowadzacej kierunek Kolegium Nauk Przyrodniczych

Nazwa jednostki , A .
AR . Instytut Biologii i Biotechnologii

realizujacej przedmiot

Kierunek studiow Biologia

Poziom studiow | stopnia

Profil

ogodlnoakademicki

Forma studiow

stacjonarne

Rok i semestr/y studiow

rok lll, semestr 6

Rodzaj przedmiotu

specjalnosciowy do wyboru IV

Jezyk wyktadowy

j. polski

Koordynator

dr hab. Yuriy Rebest

Imie i nazwisko osoby
prowadzacej [ 0sob
prowadzacych

dr hab. Yuriy Rebest

* -opcjonalnie, zgodnie z ustaleniami w Jednostce

1.1.Formy zajec dydaktycznych, wymiar godzin i punktow ECTS

Semestr . Inne Liczba pkt.
o Wykt. Cw. | Konw. | Lab. | Sem. ZP Prakt. (jakie?) ECTS
6 8 12 2

1.2. Sposab realizacji zajec
zajecia w formie tradycyjne;j
zajecia realizowane z wykorzystaniem metod i technik ksztatcenia na odlegtosc

1.3 Forma zaliczenia przedmiotu (z toku)

WYKEAD —ZALICZENIE

CWICZENIA —ZALICZENIE Z OCENA

2.WYMAGANIA WSTEPNE

Znajomos¢ w zakresie: biochemia komorki, biologia komorki; techniki laboratoryjne




w badaniach biologicznych, znajomos¢ j. angielskiego w stopniu umozliwiajgcym studiowanie
literatury przedmiotu

3. CELE, EFEKTY UCZENIA SIE , TRESCI PROGRAMOWE | STOSOWANE METODY DYDAKTYCZNE

3.1 Cele przedmiotu

C1 Poznanie technik i metod biologii molekularnej umozliwiajgcych izolowanie,

oczyszczanie oraz analize proteomu z uwzglednieniem
i identyfikacji biatek

sposobu rozdziatu

3.2 Efekty uczenia sie dla przedmiotu

EK (efekt g o N . Odniesierlie do
uczenia sie) Tres¢ efektu uczenia sie zdefiniowanego dla przedmiotu . efektow
kierunkowych *
EK_o1 Student opisuje budowe i wtasciwosci biatek oraz wyni- | K_Wo1
kajace z nich mozliwosci analizy proteomu
EK_o02 Student zna metody izolowania, oczyszczania i analizy | K_Wo1
proteomu, a w szczegdlnosci sposoby rozdziatu i identy-
fikacji biatek
EK_o3 Student potrafi zaprojektowac schemat analizy proteo- | K_Uo3
micznej ze wzgledu na rodzaj i pochodzenie materiatu
biologicznego oraz zastosowac podstawowe techniki
proteomiczne i dobra¢ narzedzia niezbedne do okresle-
nia réznic w poziomie biatek pomiedzy profilami biatko-
wymi
Student stosuje specjalistyczng terminologie z zakresu
EK_o4 proteomiki K_Uog
EK_os Student krytycznie ocenia przyswojong wiedze i jest | K_Ko2
gotéw do udziatu w spotkaniach popularnonaukowych | K_Ko3
dotyczacych zagadnien zastosowania proteomiki.

3.3 Tresci programowe
A. Problematyka wyktadu

Tresci merytoryczne

Wprowadzenie do proteomiki. Definicja proteomu. Przeglad zastosowania proteomiki.

Metody prre-proteomiczne (enzymatyczne, klasyczne metody kwantyfikacji, masa

czasteczkowa determinacja itp.)

Metody proteomiki — rozdziat biatek (PAGE, 2D PAGE, PAGE rdznicowy, chromatografia),
identyfikacja biatek (immunologiczna, degradacja Edmana, peptyd synteza), spektrometria

LW przypadku $ciezki ksztatcenia prowadzacej do uzyskania kwalifikacji nauczycielskich uwzglednié réwniez efekty
uczenia sie ze standarddw ksztatcenia przygotowujacego do wykonywania zawodu nauczyciela.




mas, kwantyfikacja biatek w proteomice oraz identyfikacja trojwymiarowej struktury biatka

Proteomika i oddziatywania biatko-DNA i biatko-biatko. Badania lokalizacji biatek.

B. Problematyka (wiczen audytoryjnych, konwersatoryjnych, laboratoryjnych, zajec
praktycznych

Tresci merytoryczne
Sposoby przygotowywania materiatu badawczego, izolacja wybranych biatek/metabolitéw z
komarek lub tkanek oraz przeprowadzenie pomiaru metoda spektrometrii mas

Analiza  uzyskanych widm w celu identyfikacji biatek oraz interpretacja wynikow z
wykorzystaniem programéw bioinformatycznych i baz danych.

Modelowanie i wizualizacja struktury biatka - dynamika molekularna.

3.4 Metody dydaktyczne

Wyktad: wyktad z prezentacjg multimedialna
Cwiczenia - praca w grupach, rozwigzywanie problemdéw badawczych, wykonywanie
doswiadczen, dyskusja.

4. METODY | KRYTERIA OCENY
4.1 Sposoby weryfikacji efektow uczenia sie

Metody oceny efektow uczenia sie Forma zajec
Symbol efektu (np.: kolokwium, egzamin ustny, egzamin pisemny, dydaktycznych
projekt, sprawozdanie, obserwacja w trakcie zajec) (w, ¢w, ...)
EK_o1-EK_o2 Obserwacja w trakcie zaje¢, praca zaliczeniowa W
EK_o03-EK_o5 Kolokwium, Obserwacja w trakcie zajec Cw.

4.2 Warunki zaliczenia przedmiotu (kryteria oceniania)

Wyktady- zaliczenie na podstawie pracy zaliczeniowej

Cwiczenia: zaliczenie z oceng na postawie kolokwiéw pisemnych oraz sprawozdan.

O ocenie pozytywnej decyduje liczba uzyskanych punktow (>50% maksymalnej liczby
punktow): dst 51%, dst plus 65 %, db 75%, db plus 90%, bd 100%.

Warunkiem zaliczenia przedmiotu jest osiggniecie wszystkich zatozonych efektdw uczenia sie.

5. CALKOWITY NAKEAD PRACY STUDENTA POTRZEBNY DO OSIAGNIECIA ZALOZONYCH
EFEKTOW W GODZINACH ORAZ PUNKTACH ECTS

Srednia liczba godzin na zrealizowanie
aktywnosci

Godziny kontaktowe wynikajace 20

z harmonogramu studiow

Inne z udziatem nauczyciela akademickiego 2

Forma aktywnosci




(udziat w konsultacjach, egzaminie)

Godziny niekontaktowe — praca wfasna 28
studenta

(przygotowanie do zaje¢, egzaminu, napisanie
referatu itp.)

SUMA GODZIN 50

SUMARYCZNA LICZBA PUNKTOW ECTS 2

* Nalezy uwzglednic, ze 1 pkt ECTS odpowiada 25-30 godzin catkowitego naktadu pracy
studenta.

6. PRAKTYKI ZAWODOWE W RAMACH PRZEDMIOTU

wymiar godzinowy -

zasady i formy odbywania -
praktyk
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Akceptacja Kierownika Jednostki lub osoby upowaznionej







