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WYDZIAL PODSTAWOWYCH PROBLEMOW TECHNIKI

Nazwa w jezyku polskim

Nazwa w jezyku angielskim

Specjalnosé (jesli dotyczy):

Stopien studiow i forma:

KARTA PRZEDMIOTU
WSTEP DO BIOINFORMATYKI
INTRODUCTION TO BIOINFORMATICS
Kierunek studiéw (jesli dotyczy): INZYNIERIA BIOMEDYCZNA
INFORMATYKA BIOMEDYCZNA

I / H stopien*, stacjonarna / niestacjonarna™

Rodzaj przedmiotu: ebewigzkewy / wybieralny / ogélneuczelniany *
Kod przedmiotu INP002019
Grupa kursow FAK / NIE*
Wyktad | Cwiczenia | Laboratorium | Projekt Seminarium

Liczba godzin zajec 15 30

zorganizowanych w

Uczelni (ZZU)

Liczba godzin catkowitego 30 60

naktadu pracy studenta

(CNPS)

Forma zaliczenia Egzamin/ | Egzamin/ | Egzamin/ Egzamin/ | Egzamin/
zaliczenie | zaliczenie | zaliczenie na | zaliczenie | zaliczenie
na ocen¢® | na ocen¢* | ocene™ na ocen¢® | na oceng®

Dla grupy kurséw

zaznaczy¢ kurs koncowy

(X)

Liczba punktow ECTS 1 2

W tym liczba punktow 2

odpowiadajaca zajeciom

o0 charakterze praktycznym

(P)

w tym liczba punktow 0,7 1,2

ECTS odpowiadajgca

zajeciom wymagajacym

bezposredniego kontaktu

(BK)

*niepotrzebne skresli¢

SPOLECZNYCH

WYMAGANIA WSTEPNE W ZAKRESIE WIEDZY, UMIEJETNOSCI I KOMPETENCJI

W: Ma podstawowa wiedz¢ z dziedziny biochemii
U: Ma podstawowg umiej¢tno$¢ programowania w dowolnym jezyku wysokiego poziomu

CELE PRZEDMIOTU

C1 Uzyskanie podstawowej wiedzy z zakresu bioinformatyki i metodologii zagadnien
rozwigzywanych przez bioinformatyke

C2 Uzyskanie podstawowej wiedzy z zakresu algorytméw komputerowych stosowanych w
bioinformatyce oraz rozwini¢cie ogolnej umiejgtnosci programowania




PRZEDMIOTOWE EFEKTY UCZENIA SIE

Z zakresu wiedzy:

PEU_WO01 - K6IBM_SINM_W1

Ma uporzadkowana, podbudowang teoretycznie wiedz¢ ogdlng obejmujaca zastosowanie metod
obliczeniowych z zakresu przetwarzania sekwencji biologicznych

Z zakresu umiejetnosci:

PEU_UO1 - K6IBM_SINM_U2

Potrafi poprawnie i efektywnie wykorzysta¢ teoretyczng wiedze o metodzie do budowy wiasnego
algorytmu oraz jego skutecznej implementacji

Z zakresu kompetencji spotecznych:

PEU_KO1 - K6IBM_KO06

Potrafi formutowaé opinie na temat podstawowych zagadnien z zakresu bioinformatyki

TRESCI PROGRAMOWE
L, Liczba
Forma zaje¢ - wyklad qodzin
Wyl |Problematyka bioinformatyki. 1
Wy2 |Historia ludzko$ci w DNA. Zrodta danych molekularnych — ich zakres i struktura. 2
Wy3 Wyznaczanie pokrewie_ﬁstwa organizmow — problemy, pierwotne algorytmy, 5
programowanie dynamiczne
Wy4 | Uliniowienie homologow globalne i lokalne — cd., algorytmy MSA dla rodzin 2
WYy5 | Tlosciowe metody wyznaczania pokrewienstwa, algorytm UPGMA 2
WYy6 | Modelowanie szybkosci ewolucji — modele i algorytmy 2
Wy7 Odkrywanie nieznanej struktury biatka za pomoca uczenia maszynowego — Sieci 5
neuronowe
Wy8 | Kolokwium 2
Suma godzin 15
Forma zajec - laboratorium Liczba
godzin
Lal Zakres i regulamin. NCBI i EBI-EMBL jako zrodfa danych i narzedzi 2
bioinformatycznych
La2 Zadanie 1 — algorytm kropkowy dopasowania par sekwencji 1 2
La3 Zadanie 1 — algorytm kropkowy 2 2
Lad Zadanie 2 — globalne dopasowanie par 1 2
La5 Zadanie 2 — globalne dopasowanie par 2 2
La6 Zadanie 3 — lokalne dopasowanie par 1 2
La/ Zadanie 3 — lokalne dopasowanie par 2 2
La8 Prezentacja efektow indywidualnego programu, zwierajacego zadania 1-3 2
La9 Zadanie 4 — dopasowanie rodziny sekwencji 1 2
Lal0 Zadanie 4 — dopasowanie rodziny sekwencji 2 2
Lall Zadanie 5 — budowa drzewa filogenetycznego UPGMA lub innego 1 2
Lal2 Zadanie 5 — budowa drzewa filogenetycznego 2 2
Lal3 Prezentacja efektow indywidualnego programu, zwierajacego zadania 4-5 2
Lal4 Zastosowanie sieci neuronowej do przewidywania struktury drugorzedowej 2
biatka
Lal5 Zaliczenie laboratorium 2
Suma godzin 30




STOSOWANE NARZEDZIA DYDAKTYCZNE

N1. Tablica, komputer, rzutnik,

N2. Zadania programistyczne do samodzielnej realizacji

N3. Komputer i oprogramowanie Matlab

N4. Serwisy bioinformatyczne jako zrodto danych wejsciowych do wlasnych programow

OCENA OSIAGNIECIA PRZEDMIOTOWYCH EFEKTOW KSZTALCENIA

Oceny (F — formujaca (w | Numer efektu Sposob oceny osiagnigcia efektu ksztatcenia
trakcie semestru), P — ksztalcenia
podsumowujaca (na
koniec semestru)

F1 PEK W01 Ocena z kolokwium
PEK_W02

F2 PEK_UO01 Oceny z poszczegolnych zadan
PEK KO01

P =F1 - wyktad - ocena z kolokwium
P = F2 - laboratorium — wazona $rednia z ocen z wykonanych zadan w F2

LITERATURA PODSTAWOWA I UZUPELNIAJACA

LITERATURA PODSTAWOWA:
[1] P.G. Higgs, T.K. Atwood, Bioinformatyka i ewolucja molekularna, PWN 2012

LITERATURA UZUPELNIAJACA:

[1] A. Isaev, Introduction to Mathematical Methods in Bioinformatics, Springer-Verlag Berlin
Heidelberg 2006

[2] G. B. Singh, Fundamentals of bioinformatics and computational biology: methods and exercises in
MATLAB, Gautam 2015
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