Tytut kursu: Wykorzystanie narzedzi bioinformatycznych do
okreslania ekspresji genéw/transkryptow przy uzyciu technologii
NGS (Next Generation Sequencing — sekwencjonowanie DNA
technologiami nastepnych generaciji).
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Zagadnienia:

— Next Generation Sequencing (NGS) - teoria i zastosowanie

— NGS dla okreslania ekspresji genow/transkryptow - protokoty RNA-Seq (sekwencjonowanie
MRBNA przy uzyciu NGS) i sposoby analizy danych

— zalety i wady RNA-Seq w kontekscie komplementarnej wysokoprzepustowej technologii
mikromacierzowej

— charakterystyka ogodlna technologii NGS i szczegdtowa wybranych realizacji — konsekwencje
odnosnie wybory sposobu analizy i interpretacji wynikow

— metod analizy danych RNA-Seq: przeglad wybranych dostepnych rozwigzan, charakterystyka
wyzwan i dalsze kierunki rozwoju

— praktyczna analiza danych RNA-Seq wraz z interpretacjg wynikéw z wykorzystaniem
najnowszych rozwigzan akademickich

Opis kursu:

Kurs bedzie sie skfadat z czesci teoretycznej i praktycznej. Ze wzgledu na fakt, ze analiza danych
RNA-Seq jest czasochtonna obie czesci bedg sie odbywaty w naprzemiennych blokach.

Mile widziana bedzie podstawowa znajomosci systemdw komputerowych i jezykdw programowania /
komputerowej analizy danych. Praktyczna cze$¢ kursu prawie w catosci bedzie sie odbywata z
wykorzystanie srodowiska R.

Nabyte umiejetnosci:

Uczestnik kursu bedzie w stanie omowi¢ proces okreslania ekspresji genéw/transkryptow przy uzyciu
technologii NGS, ewolucje technologii sekwencjonowanie i dziedziny zastosowania. Uczestnik bedzie
znat popularne realizacje technologii NGS i sposoby analizy otrzymywanych danych RNA-Seq
(sekwencjonowanie mRBNA przy uzyciu NGS). Uczestnik bedzie w stanie poréwnac
wysokoprzepustowe technologie do okreslania ekspresji gendow/transkryptéw (RNA-Seq z
mikromacierzami) z wyszczegdlnieniem wad i zalet kazdej z nich. Wiedza ta da podstawy do
samodzielnej oceny, w jakich typach eksperymentéw dana technologia powinna by¢ technologig
pierwszego wyboru.

Uczestnik kursu bedzie umiat samodzielnie przeprowadzi¢ podstawowa analize danych RNA-Seq z
wykorzystaniem rozwigzan akademickich typu open-source (w Srodowisku R). Uczestnik kursu bedzie
umiat przeprowadzi¢ krytyczna ocene dostepnych rozwigzan do analizy danych wraz z okresleniem
pozostajgcych wyzwan bazujgc na wiedzy o sposobie dziatania poszczegdinych realizacji technologii
NGS. Bedzie rowniez umiat wyjasni¢ uzyskane wyniki analizy danych w kontekscie charakterystyki
technologii NGS. Uczestnik kursu bedzie umiat przeprowadzi¢ analize zarbwno na poziomie genow
jak i transkryptéw oraz wyciggna¢ wnioski z poréwnania wynikdw. analizy przeprowadzonej na tych
dwodch poziomach.



