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Program Studiow
2026/2027

Wydziat Informatyki

Kierunek: Bioinformatyka
Stopien: drugi

Forma: stacjonarne, polskojezyczne

Podstawa prawna

Art. 53 i Art. 67 Ustawy Prawo o Szkolnictwie Wyzszym i Nauce z dnia z dnia 20 lipca 2018 r. (Dz.
U. 2018 poz. 1668), Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego zdnia 27 wrze$nia
2018 r. w sprawie studiow oraz Rozporzadzenie Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 14
listopada 2018 r. w sprawie charakterystyk drugiego stopnia efektdw uczenia sie dla kwalifikacji na
poziomach 6-8 Polskiej Ramy Kwalifikacji



Nazwa kierunku: Bioinformatyka

Poziom: Drugi stopien, Poziom 7 PRK

Profil: Og6Inoakademicki

Forma: Stacjonarne

Jezyk wyktadowy: Polski

Kierunek przyporzadkowany do dyscypliny: Informatyka techniczna i telekomunikacja
Liczba semestrow: 4

Liczba punktow ECTS konieczna do ukonczenia studiow: 120

Tytut zawodowy nadawany absolwentom: Magister, Magister inzynier

Laczna liczba godzin zajeé: 3000

Liczbe punktow ECTS w ramach zaje¢ z dziedziny nauk humanistycznych lub nauk spotecznych: 6

Liczba godzin zaje¢ z bezposrednim udzialem nauczycieli akademickich lub innych oséb
prowadzacych zajecia i studentow:
1584 (52,8%)

Laczna liczba punktow ECTS przyporzadkowana zajeciom zwigzanym z prowadzong w uczelni
dziatalnoscia naukowa w dyscyplinie lub dyscyplinach, do ktérych przyporzadkowany jest kierunek
studiow:

120

Liczba punktow ECTS objetych programem studiow uzyskiwana w ramach zaje¢ do wyboru:
63 (52,5%)



Kierunkowe efekty uczenia sie:

Ponizsza tabela prezentuje petny zakres efektdw uczenia sie okreslonych w rozporzadzeniu MNiSW z dnia 14
listopada 2018 r. w sprawie charakterystyk drugiego stopnia efekidw uczenia sie dla kwalifikacji na
poziomach 6-8 Polskiej Ramy Kwalifikacji wydanym na podstawie art. 68 ust. 3 ustawy, okreslajagcym standard
ksztatcenia przygotowujacego do wykonywania zawodu wiasciwy dla prezentowanych w tym Programie

Studiow.

Kierunkowe

Kategoria

PRK ogdlne

WIEDZA: ABSOLWENT ZNA | ROZUMIE

B_Wo01

w pogtebionym stopniu — metody, algorytmy i narzedzia bioinformatyczne stosowane w
analizie danych biologicznych, w tym podejscia do analizy sekwencji nukleotydowych i
aminokwasowych oraz ztozone zaleznosci miedzy danymi biologicznymi a metodami ich
przetwarzania

P7S_WG

B_Wo02

strukture, organizacje i funkcje makromolekut biologicznych (DNA, RNA, biatka) w stopniu
umozliwiajgcym interpretacje wynikdw analiz bioinformatycznych, w tym mechanizmy
regulacji ekspresji gendw, zmienno$¢ genetyczng i jej konsekwencje funkcjonalne

P7S_WG

B_Wo03

technologie sekwencjonowania nowej generacji (NGS), metody przetwarzania danych
genomowych, transkryptomicznych, epigenomicznych i metagenomicznych, w tym
pangenomike i transkryptomike pojedynczych komérek

P7S_WG

B_Wo04

metody bioinformatyki strukturalnej biatek, w tym zasady modelowania tréjwymiarowych
struktur biatkowych, dokowania molekularnego, dynamiki molekularnej, analizy oddziatywan
biatko-ligand oraz biatko-biatko, a takze metody proteomiki obliczeniowej i inzynierii biatek in
silico

P7S_WG

B_WO05

metody matematyczne, statystyczne oraz uczenia maszynowego i gtebokiego stosowane w
analizie danych biologicznych, w tym architektury sieci neuronowych, modele
transformerowe, grafowe sieci neuronowe i modele generatywne w kontekscie zastosowan
bioinformatycznych

P7S_WG

B_Wo06

zasady programowania w jezykach Python i R, projektowania potokdw analitycznych,
automatyzacji analiz oraz architektury oprogramowania bioinformatycznego, w tym cykl
zycia produktu programistycznego

P7S_WG

B_Wo07

architekture systemow informatycznych wykorzystywanych w bioinformatyce, w tym systemy
operacyjne typu Linux, konteneryzacje, orkiestracje, Srodowiska chmurowe, rozwigzania
klastrowe i przetwarzanie duzych zbioréw danych (Big Data)

P7S_WG

B_Wo08

ekonomiczne, prawne i etyczne uwarunkowania dziatalnosci zawodowej w bioinformatyce, w
tym zasady ochrony wtasno$ci intelektualnej, prawa autorskiego, ochrony danych osobowych
i medycznych oraz regulacje dotyczace certyfikacji oprogramowania diagnostycznego i
wyrobéw medycznych

P7S_WK

B_Wo09

podstawowe zasady tworzenia i rozwoju réznych form przedsiebiorczosci, modele
biznesowe w bioinformatyce i technologiach biomedycznych, strategie komercjalizacji
technologii oraz metody zarzgdzania projektami badawczo-rozwojowymi

P7S_WK

B_W10

gtéwne tendencje rozwojowe w bioinformatyce i naukach o zyciu, w tym role sztucznej
inteligencji w analizie danych biologicznych, integracje danych wieloomicznych oraz kierunki
rozwoju medycyny spersonalizowanej i diagnostyki molekularnej

P7S_WG

UMIEJETNOSCI: ABSOLWENT POTRAFI




B_U01

samodzielnie projektowac i implementowaé programy oraz potoki analityczne do
przetwarzania, analizy i wizualizacji danych biologicznych, z wykorzystaniem odpowiednich
bibliotek i narzedzi bioinformatycznych

P7S_UW

B_U02

przeprowadzac¢ kompletne analizy danych z sekwencjonowania nowej generacji - w tym od
kontroli jakosci surowych odczytéw, przez mapowanie, wykrywanie i adnotacje wariantéw, po
interpretacje wynikéw w kontekscie biologicznym i klinicznym oraz transkryptomiczne
(RNA-seq) i metagenomiczne

P7S_UW

B_U03

analizowac struktury tréjwymiarowe biatek, modelowa¢ oddziatywania molekularne
metodami dokowania, przeprowadza¢ symulacje dynamiki molekularnej, oceniac jakosé
modeli strukturalnych oraz stosowaé metody wirtualnego screeningu i inzynierii biatek in
silico

P7S_UW

B_U04

dobieraé, trenowaé, walidowac i interpretowa¢ modele uczenia maszynowego i gtebokiego
do rozwigzywania probleméw bioinformatycznych, z uwzglednieniem wyjasnialnosci modeli,
sprawiedliwosci algorytmicznej i ochrony prywatnos$ci danych

P7S_UW

B_U05

stosowac metody statystyczne do analizy danych biologicznych, w tym testowanie hipotez,
analize wielokrotnych poréwnan, modelowanie liniowe i metody redukcji wymiaru, oraz
krytycznie interpretowac wyniki analiz z uwzglednieniem ograniczen wnioskowania
statystycznego

P7S_UW

B_U06

pracowac w Srodowisku Linux, stosowac systemy kontroli wersji, tworzy¢ i zarzagdzac
kontenerami, projektowac reprodukowalne srodowiska analityczne oraz wdrazac¢ rozwigzania
bioinformatyczne w $rodowiskach chmurowych i klastrowych

P7S_UW

B_U07

projektowac i wdraza¢ produkty bioinformatyczne (oprogramowanie, platformy, ustugi),
stosujac zasady inzynierii oprogramowania, zapewnienia jakosci, skalowalnosci i
bezpieczeristwa systeméw informatycznych

P7S_UW

B_U08

formutowacé i testowaé hipotezy badawcze zwigzane z problemami bioinformatycznymi,
dobiera¢ odpowiednie metody analizy, krytycznie ocenia¢ wyniki i formutowa¢ wnioski w
kontekscie aktualnego stanu wiedzy

P7S_UW

B_U09

integrowac dane i wyniki z rdznych poziomdw analizy biologicznej (genomowej,
transkryptomicznej, proteomicznej, strukturalnej) w celu kompleksowej interpretaciji zjawisk
biologicznych

P7S_UW

B_U10

komunikowadé sie na tematy specjalistyczne z zakresu bioinformatyki ze zréznicowanymi
kregami odbiorcéw, w tym przygotowywac dokumentacije techniczng, prezentacje wynikow
analiz i prezentacje inwestorskie, prowadzi¢ debate naukowa

P7S_UK

B_U11

kierowac¢ pracg zespotu interdyscyplinarnego, planowac i realizowac¢ projekty
bioinformatyczne z wykorzystaniem metodyk zarzgdzania projektami, podejmowaé wiodaca
role w zespotach badawczych i wdrozeniowych

P7S_UO

B_U12

samodzielnie planowac i realizowac wtasne uczenie sie przez cate zycie, $ledzi¢ rozwgj
narzedzi i metod bioinformatycznych oraz ukierunkowywac innych w tym zakresie

P7S_UU




KOMPETENCJE SPOLECZNE: ABSOLWENT JEST GOTOW DO

B_Ko01

krytycznej oceny posiadanej wiedzy i odbieranych tresci z zakresu bioinformatyki i nauk
pokrewnych oraz uznawania znaczenia wiedzy w rozwigzywaniu ztozonych probleméw
analitycznych i badawczych

P7S_KK

B_K02

zasiegania opinii ekspertow z réznych dziedzin (biologia, informatyka, medycyna, statystyka)
w przypadku trudnosci z samodzielnym rozwigzaniem problemu interdyscyplinarnego

P7S_KK

B_K03

wypetniania zobowigzar spotecznych, inspirowania i organizowania dziatalnosci na rzecz
Srodowiska spotecznego, w tym popularyzacji wiedzy z zakresu bioinformatyki i jej
zastosowan w ochronie zdrowia

P7S_KO

B_K04

myslenia i dziatania w sposdb przedsiebiorczy, inicjowania dziatan na rzecz interesu
publicznego, w tym identyfikacji mozliwosci komercjalizacji rozwigzan bioinformatycznych i
tworzenia innowacji technologicznych

P7S_KO

B_K05

odpowiedzialnego petnienia rél zawodowych w kontekscie bioinformatyki, z uwzglednieniem
zmieniajacych sie potrzeb spotecznych, w tym rozwijania dorobku zawodu, podtrzymywania
etosu zawodowego oraz przestrzegania i rozwijania zasad etyki zawodowej

P7S_KR

B_K06

odpowiedzialnego postepowania z danymi biologicznymi, genetycznymi i medycznymi, z
uwzglednieniem zasad ochrony prywatnosci, Swiadomej zgody i etycznych aspektéw
zastosowan sztucznej inteligencji w naukach o zyciu

P7S_KR

B_K07

efektywnej wspdtpracy w zespotach interdyscyplinarnych taczacych specjalistow z zakresu
informatyki, biologii, medycyny i biznesu, z uwzglednieniem réznorodnosci kompetenc;ji i
perspektyw

P7S_KO

Objasnienia oznaczen:

K (przed podkresinikiem) - kierunkowe efekty uczenia sie
W - kategoria wiedzy

U - kategoria umiejetnosci

K - kategoria kompetencji spotecznych

Charakterystyki pozioméw PRK:
= P - poziom PRK (7)
- S - charakterystyka typowa dla kwalifikacji uzyskiwanych w ramach szkolnictwa wyzszego

W (wiedza)

- G - glebia i zakres

= K - kontekst

U (umiejetnosci)

- W - wykorzystywanie wiedzy
- K - komunikowanie sie
-> 0 - organizacja pracy

- U - uczenie sie

K (kompetencije spoteczne)
= K - krytyczna ocena

- 0 - odpowiedzialno$¢
= R - rola zawodowa

Charakterystyka kierunku studiow




Bioinformatyka to dynamicznie rozwijajgcy sie interdyscyplinarny obszar tgczacy kompetencje
informatyczne z wiedzg biologiczng, odpowiadajacy na realne zapotrzebowanie wspodtczesnego
rynku pracy, w szczegdlnosci innowacyjnych przedsiebiorstw i startupow z obszaru R&D. Kierunek
studiéw Il stopnia Bioinformatyka zostat zaprojektowany z mysla o ksztatceniu wysoko
wykwalifikowanych specjalistow gotowych do podjecia pracy w sektorze zaawansowanych
technologii, w szczegélno$ci biotechnologicznym, farmaceutycznym, diagnostycznym oraz innych
branzach wymagajacych interdyscyplinarnego tgczenia zastosowan zaawansowanych metod,
narzedzi i technik informatycznych, wtym uczenia maszynowego i sztucznej inteligencji
i najnowszych osiagnie¢ w naukach przyrodniczych (life sciences). W odrdznieniu od klasycznych
kierunkéw przyrodniczych, absolwent bioinformatyki PJATK dysponuje unikalnymi kompetencjami
cyfrowymi, ktére umozliwiajg mu prace w interdyscyplinarnych, miedzynarodowych zespotach,
w tym prace zdalng dla pracodawcéw z catego Swiata - bez koniecznosci fizycznej obecnosci
w laboratorium.

Program studiow zostat skonstruowany w sposéb modutowy. Pierwszy semestr dostarcza solidnych
fundamentéw informatycznych, w tym programowania, w szczegolnosci w jezyku Python, pracy
w srodowisku  Linux,  wykorzystania  systeméw  kontroli ~ wersji oraz  podstaw
matematyczno-statystycznych niezbednych w analizie danych biologicznych. Kolejne semestry
pozwalajg na wybdr zakresu specjalistycznego w jednym z trzech komplementarnych obszaréw:
analizie genomdw i transkryptomdw, bioinformatyce strukturalnej biatek lub komercjalizacji
i transferze technologii. Dzieki mozliwosci wyboru przedmiotédw obieralnych z innych specjalizacji,
studenci mogg elastycznie ksztattowaé swoj profil kompetencyjny.

Kluczowym elementem wyrdzniajagcym nasz program jest integracja narzedzi sztucznej inteligenciji
we wszystkich przedmiotach. Program zaktada, ze nowoczesne metody, narzedzia i techniki uczenia
maszynowego, w tym sieci neuronowe i modele jezykowe stanowig naturalne narzedzie pracy
bioinformatyka i bedg wykorzystywane przekrojowo - od analizy sekwencji, przez modelowanie
struktur biatkowych, po automatyzacje proceséw analitycznych. Takie podejscie odzwierciedla
rzeczywistos¢ zawodowa, w ktorej Al jest integralng czescia warsztatu bioinformatyka.



Uzasadnienie potrzeby uruchomienia kierunku

2.1. Przewaga zawodowa bioinformatyka nad ,klasycznym” biotechnologiem i
biologiem

Dane ptacowe jednoznacznie wskazuja na istotng ekonomiczng przewage bioinformatyki nad
klasycznymi zawodami biologicznymi. Zgodnie z Ogélnopolskim Badaniem Wynagrodzer (Sedlak &
Sedlak), wedtug stanu na styczer 2026 r., mediana miesiecznego wynagrodzenia bioinformatyka w
Polsce wynosi 9 540 PLN brutto, a gorny kwartyl przekracza 14 120 PLN brutto.

Dla poréwnania, mediana wynagrodzenia biotechnologa wynosi 7 120 PLN brutto , natomiast biologa
7 200 PLN brutto, przy gérnym kwartylu na poziomie 10 620 PLN. Oznacza to, ze bioinformatyk
zarabia przecietnie okoto 34% wiecej niz biotechnolog na poréwnywalnym poziomie stanowiska, a
jego potencjat wzrostu wynagrodzenia (gorny kwartyl) jest wyraznie wyzszy niz w klasycznych
zawodach przyrodniczych.

Roéznice te sg jeszcze bardziej widoczne w ujeciu miedzynarodowym. Wedtug danych U.S. Bureau of
Labor Statistics (OEWS, maj 2024), mediana rocznego wynagrodzenia specjalistow z obszaru
bioinformatyki i biologii obliczeniowej wynosi 93 330 USD, podczas gdy biological technician
(laboratoryjny biotechnolog) osigga mediane 52 000 USD rocznie, co oznacza niemal dwukrotng
réznice.

Na rynku europejskim podobna dysproporcja jest obserwowalna. W Niemczech typowe
wynagrodzenie bioinformatyka miesci sie w przedziale ok. 45 000-64 000 EUR rocznie (dane
StepStone), natomiast w Wielkiej Brytanii srednie wynagrodzenie dla stanowisk bioinformatycznych
wynosi okoto 45 000 GBP rocznie, z istotnymi wzrostami w wyspecjalizowanych rolach i duzych
osrodkach badawczych (Indeed, PayScale).

Zestawienie tych danych jednoznacznie wskazuje, ze bioinformatyka stanowi obecnie jeden z
najbardziej perspektywicznych kierunkow rozwoju kariery, zaréwno pod wzgledem stabilnoSci
zatrudnienia, jak i dlugoterminowego potencjatu wynagrodzen. Dodatkowo na ww. przewage
wskazujg badania zapotrzebowania specjalistéw. Przyktadowo U.S. Bureau of Labor Statistics
prognozuje 20% wzrost zatrudnienia w zawodzie Computer and Information Research Scientists w
latach 2024-2034, okreslajac ten wzrost jako ,znacznie szybszy niz srednia”. Jest to kategoria rdl
silnie powigzana kompetencyjnie z bioinformatykg (badania obliczeniowe, algorytmy, analiza
danych, modelowanie). Dla poréwnania, BLS prognozuje 6% wzrost zatrudnienia w latach 2024-2034
dla Biochemists and Biophysicists, czyli jednej z klasycznych kategorii zawodow laboratoryjnych w
naukach o zyciu.



2.2. Grupa docelowa: absolwenci kierunkow przyrodniczych szukajacy lepszych
perspektyw

Kierunek jest adresowany do absolwentow studiow | stopnia, przede wszystkim biotechnologii,
biologii, chemii, ochrony srodowiska oraz pokrewnych kierunkéw przyrodniczych, ktorzy poszukuija
Sciezki rozwoju kompetencji o wysokiej wartosci rynkowej i wiekszej elastycznosci zawodowe;.
Wedtug danych Gtéwnego Urzedu Statystycznego, w roku akademickim 2023/24 dyplom ukoficzenia
studiow uzyskato 292,0 tys. absolwentow. Dane GUS wskazujg, ze 55% absolwentdw stanowig
absolwenci studiéw | stopnia, co odpowiada ok. 160,6 tys. osob (obliczenie wtasne na podstawie
292,0 tys. i udziatu 55%).

Proponowany kierunek stanowi realng alternatywe dla studidw Il stopnia z zakresu biotechnologii
i biologii. Absolwent klasycznego magisterium z biotechnologii wchodzi na rynek pracy z podobnymi
zarobkami do absolwenta licencjatu i ograniczonymi mozliwosciami rozwoju bez doktoratu.
Absolwent magisterium z bioinformatyki dysponuje kompetencjami cyfrowymi, ktére sg
transferowalne do sektora IT, data science i sztucznej inteligencji — branz oferujagcych najwyzsze
wynagrodzenia na rynku.

2.3. Potwierdzone zapotrzebowanie: doswiadczenie studiow podyplomowych PJATK

Polsko-Japoriska Akademia Technik Komputerowych od kilku lat prowadzi studia podyplomowe
Bioinformatyka, ktére odnotowujg rosngce zainteresowanie z roku na rok. Program studiéw
podyplomowych przycigga gtownie absolwentéw kierunkéw przyrodniczych pragngcych zdobyé
kompetencje informatyczne. Sukces tego programu potwierdza istnienie znaczacej niszy rynkowej i
zapotrzebowania na kompleksowe ksztatcenie bioinformatyczne.

Doswiadczenie zdobyte przy prowadzeniu studiow podyplomowych zostato wykorzystane przy
konstruowaniu programu studiow Il stopnia. Sprawdzone rozwigzania dydaktyczne, materiaty
i metodyka nauczania, zakorzenione w ugruntowanej pozycji kadry naszej uczelni i jej
kompetencjach z obszaru informatyki, stanowig fundament nowego kierunku, ktdry rozszerza
i pogtebia tresci programowe, dodajac specjalizacje i komponent badawczy w formie pracy
magisterskiej, rowniez korespondujgcy z potencjatem akademickim i badawczym naszej Uczelni.



Cele ksztatcenia

Nadrzednym celem ksztatcenia na kierunku Bioinformatyka 1l stopnia jest przygotowanie
absolwentow do samodzielnej pracy wdrozeniowej i rozwojowej w sektorze biotechnologicznym,
farmaceutycznym, diagnostycznym oraz IT dla life sciences, a takze do prowadzenia prac
badawczych. Program realizuje nastepujace cele:

1. Wyksztatcenie praktycznych umiejetnosci programistycznych (m.in. Python, R) na poziomie
umozliwiajagcym samodzielne projektowanie i realizacje potokéw analitycznych dla danych
biologicznych.

2. Wiedza specjalistyczna w ramach wybranej specjalizacji: analizy danych genomowych
i transkryptomicznych, bioinformatyki strukturalnej biatek lub komercjalizacji technologii - z
mozliwoscig uzupetnienia kompetencji przedmiotami z pozostatych specjalizacji.

3. Integracja narzedzi sztucznej inteligencji w codziennej pracy bioinformatyka - absolwent
potrafi efektywnie wykorzystywa¢ modele uczenia maszynowego, w tym duze modele jezykowe
(LLM) i strukturalne oparte o najnowsze rozwigzania, w tym transformery, jako narzedzia
wspierajgce analize danych, automatyzacje i rozwigzywanie problemdw.

4.  Przygotowanie do pracy w Srodowiskach produkcyjnych - systemy kontenerowe (Docker),
systemy kontroli wersji (Git), srodowiska chmurowe i rozwigzania Big Data stosowane
w przemysle biotechnologicznym i farmaceutycznym.

5. Rozwinigcie kompetencji biznesowych (dla zainteresowanych $ciezka menedzerska)
w zakresie zarzadzania projektami, komercjalizacji technologii i wtasnosci intelektualnej.

6.  Przygotowanie do kontynuacji ksztatcenia na studiach Ill stopnia poprzez realizacje pracy
magisterskiej o charakterze badawczym oraz udziat w seminariach naukowych.

Potencjat dydaktyczny uczelni

Polsko-Japoriska Akademia Technik Komputerowych posiada ugruntowang pozycje w ksztatceniu
informatykow oraz rosngce doswiadczenie w obszarze bioinformatyki. Realizacje programu
zapewnig dwie katedry: Katedra Bioinformatyki i Zastosowan Sztucznej Inteligencji oraz Katedra
eXtended Reality i Systemow Immersyjnych, wspotpracujgce w ramach interdyscyplinarnego centrum
badawczego XR Center PJATK, ktorych pracownicy dysponujg szerokim spektrum kompetenciji
niezbednych do realizacji programu studiéw, w tym w zakresie analizy danych, uczenia
maszynowego, programowania oraz wizualizacji danych biologicznych.

Kadra dydaktyczna zostanie uzupetniona specjalistami z zewnatrz - praktykami z sektora
biotechnologicznego i farmaceutycznego oraz naukowcami z instytutéw badawczych
specjalizujgcymi sie w genomice, proteomice i biologii strukturalnej. Model ten sprawdzit sie na
studiach podyplomowych, gdzie wyktadowcy tacza doswiadczenie akademickie z przemystowym
(m.in. specjaliSci NGS, eksperci od projektowania biatek, bioinformatycy z wieloletnim stazem
w firmach biotech).

Uczelnia dysponuje nowoczesng infrastrukturag laboratoryjng i obliczeniowg niezbedng do realizacji
programu, w tym dostepem do zasobow chmurowych wykorzystywanych w zajeciach praktycznych.



Sylwetka absolwenta

Absolwent kierunku Bioinformatyka Il stopnia to specjalista przygotowany do pracy na
stanowiskach wymagajgcych potgczenia kompetencji informatycznych z wiedzg biologiczna.
Niezaleznie od wybranej specjalizacji, kazdy absolwent:

Postuguje sie jezykiem Python na poziomie umozliwiajgcym samodzielne tworzenie skryptow i
aplikacji do analizy danych biologicznych.

Pracuje w Srodowisku Linux, stosuje systemy kontroli wersji (Git) i konteneryzacje (Docker)
zgodnie ze standardami branzowymi.

Rozumie podstawy biologii molekularnej w stopniu niezbednym do interpretacji wynikéw analiz
bioinformatycznych.

Efektywnie wykorzystuje narzedzia sztucznej inteligencji jako wsparcie w codziennej pracy
analitycznej, programistycznej i badawcze;.

Stosuje metody statystyczne i podstawy uczenia maszynowego w analizie danych
biologicznych.

Jest przygotowany do pracy zespotowej i samodzielnego pogtebiania wiedzy w szybko
rozwijajacej sie dziedzinie.

W zaleznosci od wybranej specjalizacji, absolwent dodatkowo:

Specjalizacja A (kwasy nukleinowe): projektuje i realizuje analizy danych NGS,
transkryptomicznych i genomowych; pracuje z potokami Nextflow/Snakemake; interpretuje
wyniki w konteks$cie diagnostycznym i badawczym.

Specjalizacja B (biatka): analizuje struktury biatkowe, modeluje interakcje molekularne, stosuje
narzedzia do dokowania i wirtualnego screeningu; rozumie zasady projektowania lekow.

Specjalizacja C (transfer technologii): zarzadza projektami badawczo-rozwojowymi, rozumie
procesy komercjalizacji, ochrony wifasnosci intelektualnej i budowania produktow
bioinformatycznych.



Perspektywy zatrudnienia

Absolwenci kierunku sg przygotowani do pracy w réznorodnych sektorach gospodarki. Unikalna
kombinacja kompetencji informatycznych i biologicznych umozliwia zatrudnienie zaréwno w firmach
biotechnologicznych, bioinformatycznych, jak i w szeroko rozumianym sektorze IT. Mozliwos¢
pracy zdalnej otwiera dostep do pracodawcow z catego swiata — absolwent moze pracowac dla
firmy z Bostonu, Londynu czy Berlina mieszkajgc w Polsce, co jest niemozliwe dla klasycznego
biotechnologa czy biologa laboratoryjnego.

Gtowne sektory zatrudnienia:

e Firmy biotechnologiczne i farmaceutyczne - analiza danych genomowych, wspieranie
procesOw rozwoju lekéw, bioinformatyka kliniczna

e Laboratoria diagnostyczne i centra onkologiczne - analiza danych sekwencjonowania
w diagnostyce molekularnej, onkologii spersonalizowanej, diagnostyce chordb rzadkich

e Firmy IT i software house'y - rozwijanie oprogramowania dla sektora life sciences, platform do
analizy danych medycznych, narzedzi bioinformatycznych

e Instytuty badawcze i uczelnie - prowadzenie badan, analiza danych w projektach naukowych,
kariera akademicka

e Startupy biotech - jako wspdtzatozyciele lub kluczowi pracownicy podmiotdw rozwijajgcych
innowacyjne rozwigzania

e  Sektor rolno-spozywczy - bioinformatyka w hodowli roslin i zwierzat, analiza mikrobiomdw,
kontrola jakosci

Struktura programu studiow

Program studiéw obejmuje 120 punktéw ECTS realizowanych w ciggu 4 semestréow. Kazdy przedmiot
tgczy wyktad z éwiczeniami praktycznymi (po 30 godzin), zapewniajgc réwnowage miedzy teorig a
umiejetnosciami aplikacyjnymi. Studenci wybieraja jedng z trzech specjalizacji, a dodatkowo moga
wybraé 4 przedmioty z pozostatych specjalizacji, co umozliwia elastyczne ksztattowanie profilu
kompetenc;ji.

7.1. Specjalizacja A: Bioinformatyka kwasow nukleinowych

Specjalizacja przygotowuje do pracy z danymi sekwencjonowania nowej generacji (NGS),
stanowigcymi obecnie podstawe diagnostyki molekularnej, badan onkologicznych i genomiki
populacyjnej. Program obejmuje peten cykl analizy danych NGS: od kontroli jakosci surowych
odczytéw (FASTQ), przez mapowanie do genomu referencyjnego, wykrywanie wariantéw (SNP, indele,
warianty strukturalne), po adnotacje funkcjonalng i interpretacije kliniczna.

Student poznaje techniki analizy transkryptomicznej (RNA-seq), w tym normalizacje danych
ekspresyjnych, analize réznicowej ekspresji gendw, identyfikacje wariantéw splicingowych oraz
integracje z danymi proteomicznymi. Program uwzglednia réwniez analize danych epigenomicznych
i metagenomicznych.

Absolwent specjalizacji jest przygotowany do pracy w laboratoriach diagnostycznych
(sekwencjonowanie kliniczne, diagnostyka chordb rzadkich, onkologia spersonalizowana), centrach



genomicznych, podmiotach oferujgcych ustugi sekwencjonowania oraz zespotach badawczych
zajmujacych sie genomika funkcjonalna.

7.2. Specjalizacja B: Bioinformatyka strukturalna i proteomika

Specjalizacja koncentruje sie na strukturze i funkcji biatek - kluczowym obszarze dla projektowania
lekéw i inzynierii biatek. Program obejmuje metody przewidywania struktury biatek (w tym
najnowsze podejscia oparte na uczeniu gtebokim typu AlphaFold), analize dynamiki molekularnej,
modelowanie homologiczne oraz wizualizacje struktur 3D.

Student poznaje techniki dokowania molekularnego (docking), wirtualnego screeningu bibliotek
zwigzkow chemicznych oraz analizy interakcji biatko-ligand. Program obejmuje rowniez proteomike
obliczeniowg: identyfikacje biatek z danych spektrometrii masowej, analize modyfikac;ji
potranslacyjnych i adnotacje funkcjonalng proteomoéw.

Absolwent specjalizacji jest przygotowany do pracy w dziatach R&D firm farmaceutycznych
(wsparcie projektowania lekéw), firmach zajmujacych sie inzynierig biatek, zespotach badawczych
biologii  strukturalnej oraz firmach bioinformatycznych oferujacych ustugi modelowania
molekularnego.

7.3. Specjalizacja C: Bioinformatyka stosowana i transfer technologii

Specjalizacja taczy kompetencje techniczne z wiedzg biznesowa niezbedng do komercjalizaciji
rozwigzan bioinformatycznych. Program obejmuje zarzagdzanie projektami
technologiczno-badawczymi (metodyki Agile, Scrum w kontekscie biotech), ochrone wtasnosci
intelektualnej (patenty, tajemnica przedsiebiorstwa, licencje), regulacje dotyczace wyrobdow
medycznych oraz budowanie produktéw bioinformatycznych (software, platformy SaaS, ustugi
analityczne).

Student poznaje specyfike rynku biotechnologicznego, modele biznesowe firm biotech, procesy due
diligence oraz Zrédta finansowania (granty, venture capital, programy akceleracyjne). Program
uwzglednia réwniez aspekty regulacyjne: wymogi FDA/EMA dla oprogramowania medycznego,
normy ISO dla laboratoriéw oraz RODO w konteks$cie danych genomowych.

Absolwent specjalizaciji jest przygotowany do rol menedzerskich i kierowniczych w sektorze biotech:
project managera, product ownera, kierownika dziatu bioinformatyki, a takze do zaktadania wtasnych
firm (spin-offy, startupy) komercjalizujgcych rozwigzania bioinformatyczne.



Lista przedmiotow

Obieralne (2 z 4
Specjalizacje i ich | w semestrze I

Godziny | I rok Il rok pkt przedmioty oraz 2 z 4 w
Przedmiot semestrze lll)**
w. | éw. | zima lato zima lato ECTS | A B c
Wprowadzenie do
1 | programowania oraz 30 | 30 EZ 4 X X X
przetwarzania danych
Wprowadzenie do
biologicznych
2 | zagadnien 30| 30 EZ 5 X X X
wykorzystywanych w
bioinformatyce
g | Linuxisystemy 30|30 | Ez 4 | x| x| x
kontroli wersji
4 | Programowaniew | 50 | 59 | gz 5 | x | x| x
jezyku Python
Matematyczne i
5 | statystyczne metody | 30 | 30 Z 4 X X X
w bioinformatyce
6 | Seminarium 30| - Z 5 X X X
7 | Lektorat - | 30 y4 3 X X X
SUMA ECTS 30
y | Genomikai 30 | 30 EZ 4 | x X
transkryptomika
Przetwarzanie danych
2 NGS 1 30 | 30 yA 4 X X
3 B|0|nf0rmatyk§ 30 | 30 E7 4 . .
strukturalna biatek
Proteomika
4 obllczen'lowal 30 | 30 . 4 . .
adnotacja
funkcjonalna biatek
Komercjalizacja
5 tgchnologn . 30 | 30 EZ 4 X X
biomedycznych i
bioinformatycznych




Wtasnosc

6 |n.tetlektualnaw. 30 | 30 5 4
bioinformatyce i
biotechnologii
Kontenery i

7 | srodowiska 30 | 30 y4 3
uruchomieniowe

8 R:pr.ogramowanlel 30 | 30 E7 3
analiza danych

9 | Seminarium*** 30| - y4 5

10 | Lektorat - |30 y4 3

SUMA ECTS ]| i

Przetwarzanie danych

1 NGS 2 30| 30 y4 5
Analiza ekspres;ji

2 | gendéw - RNA-seq i 30| 30 EZ 5
pokrewne
Interakcje biatek i

3 | modelowanie 30 | 30 EZ 5
kompleksdw
Enzymologia i

4 | bioinformatyka biatek | 30 | 30 y4 5
wigzacych
Zarzadzanie

5 | Projektami 30 | 30 EZ 5
technologiczno-bada
wcezymi
Bioinformatyka jako

6 | produkt: software, 30| 30 Z 5
platformy, ustugi

7 | Seminarium*** 30| - Z 7

8 | Lektorat 30 y4 3

SUMA ECTS 3Q*Hr*

Rozwigzania

1 | klastrowe, chmurowei | 30 | 30 EZ 4
Big Data
Uczenie maszynowe i

2 | gtebokie w 30| 30 EZ 4
bioinformatyce
Zarzadzanie

3 | procesami analizy 30 | 30 EZ 4
danych




Seminarium i ztozenie 30| - Z 15 A B C

pracy***

Lektorat 30 z 3 o L
SUMA ECTS 30

taczna liczba pkt. ECTS uzyskiwana z przedmiotéw obowigzkowych: 57
Laczna liczba pkt. ECTS uzyskiwana z przedmiotdw obieralnych: 63
E - egzamin, Z - zaliczenie

* SPECJALIZACJE - oznaczenia:

A. Bioinformatyka kwasow nukleinowych
B. Bioinformatyka strukturalna i proteomika
C. Bioinformatyka stosowana i transfer technologii

** przedmioty specjalizacyjne sa obowigzkowe dla danej specjalizacji, pozostate przedmioty spoza
specjalizacji to obieralne dla danej osoby

*** seminarium - kazda specjalizacja oddzielnie

**%% 2 przedmioty specjalizacyjne, 2 przedmioty obieralne oraz pozostatle przedmioty
obowigzkowe




