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Odpowiedzialny za przedmiot

dr hab. inz. Marek Wojciechowski

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium [RAZEM
Liczba godzin zaje¢ [15.0 0.0 15.0 0.0 0.0 30
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtosc¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywnos¢ studenta Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 2.0 18.0 50
studenta

Cel przedmiotu

Celem tego przedmiotu jest zaznajomienie studentéw zaréwno z sama ideg algorytmu jak i podstawowymi
metodami obliczeniowymi majgcymi zastosowanie w analizie zagadnien z zakresu genomiki i biologii
molekularnej. Studenci poznajg metody analizy sekwencyjnej i strukturalnej biatek. Na zajeciach omawiane
sg podstawowe biologiczne bazy danych i zasady korzystania z nich w efektywny sposéb przy pomocy
odpowiednich narzedzi. Na zajeciach laboratoryjnych studenci uczg sie w praktyce wykorzystywac
zdobywana wiedze do analizy konkretnych probleméw bioinformatycznych.

Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[K6_WO06] ma podstawowg wiedze
z zakresu biologii komorki, biologii
molekularnej, immunologii i
enzymologii.

Student ma podstawowa wiedze z
zakresu biologii komorki, biologii
molekularnej, immunologii i
enzymologii.

[SW3] Ocena wiedzy zawartej w
opracowaniu tekstowym i
projektowym

[K6_U11] umie postugiwac sie
podstawowymi metodami i
narzedziami statystyki oraz
narzedziami informatycznymi

Student potrafi postugiwac sie
zdalnymi jak i lokalnymi
narzedziami informatycznymi do
rozwigzywania probleméw z
zakresu bioinformatyki

[SU4] Ocena umiejetnosci
korzystania z metod i narzedzi

[K6_W11] ma elementarng wiedze
o mozliwosciach i zastosowaniach
informatyki w biotechnologii; w
tym, w szczegolnosci wiedze o
wazniejszych zadaniach i
aplikacjach bioinformatyki

Student zna podstawowe
narzedzia informatyczne
przydatne w realizacji zadan z
obszaru biologii molekularnej i
potrafi efektywnie z nich korzystac.

[SW3] Ocena wiedzy zawartej w
opracowaniu tekstowym i
projektowym

[K6_U01] potrafi zastosowac
wiedze z podstaw fizyki i
matematyki do analizy wynikow
eksperymentow

Student potrafi zastosowacé
narzedzia matematyczne do
analizy wynikéw eksperymentéw z
obszaru genetyki i biologii
molekularnej

[SU1] Ocena realizacji zadania

Tresci przedmiotu

Tresci przedmiotu - wyktad

Pojecie algorytmu. Podstawowe konstrukcje programistyczne. Podstawowe struktury danych i wykonywane
na nich operacje. Podstawowe abstrakcyjne struktury danych: listy, drzewa, stosy, kolejki. Techniki
projektowania algorytméw: dziel i rzadz, programowanie dynamiczne, algorytmy zachtanne, przeszukiwanie
z nawrotami. Rekurencja. Ztozonos$¢ obliczeniowa. Obieg informacji w zywych komérkach. Kod genetyczny.
Replikacja, transkrypcja, translacja. Zaleznosci pomiedzy sekwencjg, struktura i funkcjg biatek. Praca z
lokalnymi i zdalnymi bazami danych. Macierze substytucji aminokwaséw. Porownywanie par sekwenc;ji.
Przeszukiwanie sekwencyjnych baz danych. Analiza wynikédw przeszukiwania baz sekwencyjnych.
Heurystyczne algorytmy przeszukiwania sekwencyjnych baz danych. Analiza filogenetyczna. Poréwnywanie
wielu sekwencji. Motywy sekwencyjne, profile i wyrazenia regularne. Bazy danych struktur biatkowych. Bazy
danych rodzin biatkowych i inne bazy drugiego rzedu. Porownywanie sekwengciji i struktur biatek. Analiza
struktury i funkciji biatek. Podstawowe metody przewidywania struktury trzeciorzedowej biatek.
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Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposodb oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowe;j

Projekt praktyczny

60.0%

50.0%

Kolokwium zaliczeniowe materiatu
wyktadowego

60.0%

50.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

1) Materiaty dydaktyczne udostepniane przez prowadzacego.
2) Bioinformatyka i ewolucja molekularna, PG. Higgs, TK. Attwood,

PWN, Warszawa 2008

Uzupetniajaca lista lektur

1) Wprowadzenie do teorii algorytméw, T.H.Cormen, Ch.E.Leiserson,

R.L.Rivest, WNT, W-wa 1997.

2) BIOINFORMATICS, ed. Paul H. Dear, SCION Publishing Itd, 2007

Adresy eZasobdw

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

sekwencje aminokwasowg

1) Klasyfikacja i analiza funkcji biatka w oparciu o jego strukture pierwszorzedowg
2) Zbudowanie modelu struktury biatka o niepoznanej eksperymentalnie strukturze w oparciu o jego

Zajecia praktyczne
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy
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