Czesc,

Dzieki za zainteresowanie moimi warsztatami ,Swiat Nauki’. Przed Tobg zadania kwalifikacyjne.
Kazde z nich jest opisane na wstepie krotkg tematyka, tak zeby$s mogta/maogt znalez¢ te z twojej
tematyki. Nie musisz rozwigza¢ wszystkich, by sie zakwalifikowa¢. Zalezy mi na zobaczeniu
zainteresowan i poziomu merytorycznego uczestnikédw. Mam jednak prosbe — nie korzystaj z Al
(chyba ze jest tak wskazane w poleceniu). LLMy potrafigc rozwigza¢ wiekszos¢ z tych zadan, ale
nie o to w tym chodzi.

Wazna uwaga
Te zadania sg celowo trudne. Nie oczekuje kompletnej odpowiedzi na poziomie osoby od lat
zajmujgcej sie tematem. Znacznie wazniejsze od ,trafienia idealnej odpowiedzi” jest pokazanie:
e jak myslisz,
e jakie problemy dostrzegasz,
¢ jakie pytania sobie zadajesz,
e ijak uzasadniasz swéj wybor.
Mozesz nie zna¢ wszystkich szczegotéw — to catkowicie normalne. Zalezy mi przede wszystkim
na tokach rozumowania, umiejetnosci krytycznej oceny i fgczeniu wiedzy z réznych obszardw.

Prosba o rozwigzywanie pismem komputerowym albo chociaz czytelnie!

W razie pytan piszcie: lewandop@icloud.com

Powodzenia!

1. Wstep (5 pkt)
Napisz kilka stéw o sobie, czym sie interesujesz i czego oczekujesz od warsztatow.

2. Zagadka (5 pkt)
lle kosztuje przedstawiony na zdjeciu w opisie zestaw i skgd maszyna wie, ktdra probka jest ktora,
skoro wszystko jest zmieszane?

3. Prawdopodobienstwo (15 pkt)
Oblicz prawdopodobienstwo ponizszych zdarzen.

1) Rzucasz monetg trzy razy, jakie jest prawdopodobienstwo, ze orzet wypadnie co
najmniej raz i ze orzet wypadnie 3 razy?

2) Masz urne z 5 kulami czerwonymi i 5 niebieskimi. Losujesz 3 kule bez zwracania.
Jakie jest prawdopodobienstwo, ze wszystkie wylosowane kule bedg tego samego
koloru?

3) W pewnej populacji 2% osdb ma chorobe, test wykrywa chorobe u 99% chorych,
natomiast u 5% zdrowych daje wynik fatszywie dodatni. Jakie jest
prawdopodobienstwo, ze osoba z wynikiem dodatnim jest chora?

4) Masz dwa pudetka — w jednym 2 ztote monety, w drugim 1 srebrng i 1 ztotg monete,
losujesz pudetko po czym losujesz ztotg monete. Jakie jest prawdopodobienstwo, ze
druga moneta bedzie ztota?

5) Masz 1000 osob, wsrdd ktérych 1 ma raka. Dysponujesz testem diagnostycznym o
czutosci 95% (da wynik pozytywny u 95% chorych) oraz swoistosci 80% (u 80%
zdrowych test da wynik ujemny). Jakie jest prawdopodobienstwo choroby u osoby z 1
wynikiem dodatnim, a jakie u osoby z 2 wynikami dodatnimi (niezalezne, identyczne
testy)?

4. Automatyzacja zadan (15 pkt)


mailto:lewandop@icloud.com

Masz 100 publikacji naukowych, ktore chcesz oceni¢, czy spetniajg twoje wymogi, a nastepnie
wyciagnagc¢ z nich dane naukowe. W jaki sposéb bys to zrobit? Czy wykorzystasz jakgs
automatyzacje? Jesli tak to w jaki sposéb udowodnisz, ze nie popetnia ona btedéw?

5. Recenzent publikacji naukowej (15 pkt)

Ponizej znajdujg sie zdania zblizone do tych, ktére pojawiajg sie w publikacjach naukowych. Twoje
zadanie to wcieli¢ sie w role recenzenta naukowego publikacji i oceni¢ czy twoim zdaniem dane
stwierdzenie jest prawidtowe lub stwierdzi¢, ze moze ono prowadzi¢ do btednych wnioskow.

1) Celem naszego badania byto opracowanie biomarkera z krwi stuzgcego do rozrézniania
poziomu uszkodzenia mozgu u pacjentéw nieprzytomnych.

2) Zdecydowalismy sie do wybrania jako grupy badanej pacjentoéw w stanie $mierci moézgu po
wypadkach komunikacyjnych, a jako grupe kontrolng zdrowych ochotnikéw.

3) Do badania wigczyliSmy 15 chorych oraz 5 zdrowych ochotnikow.

4) Srednia wieku w grupie badanej i kontrolnej wynosity 55,4 lat oraz 24,3 lata (p<0.001).

5) Opracowany przez nas biomarker X pozwalat rozr6zni¢ pacjentéw z uszkodzeniem mozgu
od zdrowych na poziomie 99,9% (AUC 0,999).

6) Opracowany biomarker X pozwala z wysokg czuto$cig i swoistoscig roznicowac stopien
uszkodzenia mozgu.

Czy taka praca powinna zosta¢ opublikowana?
6. Bioinformatyka DNA (15 pkt)

W badaniach nad zakazeniem wirusem HPV w komodrkach nabtonka jamy ustnej chcemy
wykorzysta¢ metode PCR do oznaczenia ilosci materiatu wirusowego. Samo wykrycie obecnosci
wirusa nie jest jednak wystarczajgce — chcemy uzyskac wynik ilosciowy, czyli oszacowag, ile
kopii wirusa przypada na jedng komoérke.

Aby to byto mozliwe, musimy rownolegle oznaczy¢ gen kontrolny ludzkiego DNA jadrowego,
ktéry pozwoli oszacowac liczbe komorek w badanej prébce. Zatozenie jest nastepujgce: typowa
komdrka somatyczna cziowieka jest diploidalna, wiec gen obecny w autosomach powinien
wystepowaé w dwéch kopiach na komérke. Oznaczenie takiego genu pozwala wiec przeliczy¢
liczbe czgsteczek wirusa na liczbe komorek i uzyska¢ wynik znormalizowany. Jest to istotne,
poniewaz w praktyce nie da sie zawsze pobrac identycznej ilosci materiatu biologicznego.

Twoj szef znalazt w lodowce cztery zestawy starteréw, ktorych kiedys uzywano do
badania ekspresji genoéw, czyli do amplifikacji materialu powstatego z RNA po odwrotne;j
transkrypcji do cDNA. Uznat, ze skoro startery juz kiedy$ dziataty, to mozna po prostu uzy¢
dowolnego z nich réwniez do oznaczania DNA genomowego.

Twoim zadaniem jest ocenic¢, czy zgadzasz sie z tym podejsciem.
Odpowiedz na ponizsze pytania:

1. Czy rzeczywiscie mozna uzy¢ dowolnego z podanych zestawéw starteréw do oznaczania
liczby kopii ludzkiego DNA genomowego?

Jesli nie, to dlaczego nie?

Ktory z podanych zestawow bytby Twoim zdaniem najlepszy do tego celu i dlaczego?
Jakie cechy powinien mie¢ dobry gen referencyjny w takim eksperymencie?

Przy okazji napisz krotko, co warto wiedzie¢ o wirusie HPV w kontekscie tego typu badan.
Czy widzisz jakies$ ograniczenia tego eksperymentu?
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Nazwa genu Sekwencja F Sekwencja R
GAPDH GTCTCCTCTGACTTCAACAGCG | ACCACCCTGTTGCTGTAGCCAA
ACTB CACCATTGGCAATGAGCGGTTC | AGGTCTTTGCGGATGTCCACGT
POLR2A GCGGAATGGAAGCACGTTAAT CCCAGCACAAAACACTCCTC
AMY1 GATAATGGGAGCAACCAAGTGGC | CAGTATGTGCCAGCAGGAAGAC
Wskazowki

Mozesz zweryfikowac podstawowe parametry starteréw, takie jak zawartos¢ %GC, temperatura
topnienia (Tm) czy potencjalne struktury drugorzedowe, korzystajgc z dostepnych narzedzi
bioinformatycznych.

W tym celu mozesz uzy¢ np.:

e kalkulatora Tm: https://www.thermofisher.com/pl/en/home/brands/thermo-
scientific/molecular-biology/molecular-biology-learning-center/molecular-biology-resource-
library/thermo-scientific-web-tools/tm-calculator.html (wybierz opcje ,DreamTaq DNA
polymerase or other Tag-based DNA polymerase”)

e poradnika dotyczgcego projektowania starteréw (w szczegolnosci strona 19:
https://www.bio-rad.com/webroot/web/pdf/Isr/literature/Bulletin_5279.pdf

Do sprawdzania specyficzno$ci starterow oraz potencjalnych produktéw reakcji PCR mozna
wykorzystaé narzedzie BLAST. W praktyce wygodniejszg opcjg jest Primer-BLAST, ktére pozwala
analizowac jednoczes$nie starter forward i reverse oraz uzyskac informacje o przewidywanych
amplikonach: https://www.ncbi.nim.nih.gov/tools/primer-blast/

Pamietaj, ze jesli interesuje Cie DNA genomowe, nalezy zmieni¢ baze z ,RefSeq mRNA” na
,RefSeq Representative Genomes”.

Wazne:

e Startery te byly wczesniej uzywane w eksperymentach zwigzanych z ekspresjg genow,
wiec najprawdopodobniej sg poprawne pod wzgledem podstawowych parametrow
technicznych.

e Zastandw sie jednak, czy to wystarczy, aby uznac je za odpowiednie w tym konkretnym
zastosowaniu.

e Korzystanie z narzedzi nie jest wymagane — znacznie wazniejsze jest uzasadnienie
Twojego toku rozumowania.
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	Odpowiedz na poniższe pytania:

