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KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Bioinformatyka

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/semestr

Informatyka 3/6

Studia w zakresie (specjalnosg) Profil studiéw
ogolnoakademicki

Poziom studiow Jezyk oferowanego przedmiotu

pierwszego stopnia polski

Forma studiow Wymagalnos¢

stacjonarne obieralny

Liczba godzin

Wyktfad Laboratoria Inne (np. online)
24 16
Cwiczenia Projekty/seminaria

Liczba punktéw ECTS

3

Wyktadowcy

Odpowiedzialny za przedmiot/wyktadowca: Odpowiedzialny za przedmiot/wyktadowca:
prof. dr hab. inz. Piotr Formanowicz prof. dr hab. inz. Marta Kasprzak

Wydziat Informatyki i Telekomunikacji Wydziat Informatyki i Telekomunikacji

Wymagania wstepne

Student rozpoczynajacy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze z zakresu algorytmow i
struktur danych, ztozonosci obliczeniowej oraz optymalizacji kombinatorycznej. Student powinien
posiada¢ umiejetnos¢ tworzenia programéw w jezyku C/C++. Powinien rdwniez rozumiec koniecznos¢
poszerzania swoich kompetencji i mie¢ gotowos¢ do podjecia wspotpracy w ramach zespotu.

Cel przedmiotu

Przekazanie studentom podstawowej wiedzy z bioinformatyki, przede wszystkim w zakresie
zastosowania metod kombinatorycznych do rozwigzywania problemoéw biologicznych. Rozwijanie u
studentdw umiejetnosci rozwigzywania problemow pojawiajgcych sie na gruncie nauk biologicznych,
gtownie biologii molekularnej, za pomocg metod optymalizacji kombinatorycznej. Ksztattowanie u
studentdw umiejetnosci pracy zespotowej poprzez prace w grupach dwuosobowych nad rozwigzaniem
postawionych probleméw bioinformatycznych.

Przedmiotowe efekty uczenia sie
Wiedza
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1. Student ma uporzgdkowang, podbudowang teoretycznie wiedze z zakresu wybranych zagadnien
bioinformatyki.

2. Student ma wiedze o trendach rozwojowych i najistotniejszych osiggnieciach w bioinformatyce.

3. Student zna podstawowe metody, techniki i narzedzia stosowane przy rozwigzywaniu prostych zadan
informatycznych z zakresu bioinformatyki.

Umiejetnosci

1. Student potrafi pozyskac¢ informacje z literatury, baz danych oraz innych Zzrédet w celu utrwalenia i
poszerzenia wiedzy z zakresu bioinformatyki.

2. Student potrafi zastosowa¢ do formutowania i rozwigzywania zadan bioinformatycznych metody
analityczne i eksperymentalne.

3. Student potrafi porozumiewac sie, stosujac specjalistyczng terminologie bioinformatyczng, w
Srodowisku zawodowym i w innych srodowiskach.

4. Student potrafi, wspétdziatajgc w grupie dwuosobowej, rozwigza¢ postawiony problem
bioinformatyczny.

Kompetencje spoteczne

1. Student rozumie, ze w bioinformatyce wiedza i umiejetnosci mogg bardzo szybko stac sie
przestarzate.

2. Student ma swiadomosc¢ znaczenia wiedzy informatycznej w rozwigzywaniu problemdw biologicznych.

Metody weryfikacji efektéw uczenia sie i kryteria oceny

Efekty uczenia sie przedstawione wyzej weryfikowane sg w nastepujgcy sposob:

W zakresie wyktadow weryfikowanie zatozonych efektéw uczenia sie realizowane jest przez ocene
stopnia przyswojenia prezentowanej wiedzy, wykazanej w eseju o tresci odnoszacej sie do tematyki
wyktaddw ze szczegdlnym uwzglednieniem wybranego przez studenta obszaru bioinformatyki;
premiowane jest systematyczne uczestnictwo w wyktadach. W zakresie zajec¢ laboratoryjnych
weryfikowanie zatozonych efektéw uczenia sie realizowane jest przez ocene biezgcego postepu realizacji
zadan, ocene i obrone zrealizowanego ¢wiczenia oraz ocene sprawozdania; na ocene wptywa
zastosowanie zdobytej wiedzy podczas rozwigzywania zadanego problemu oraz terminowa realizacja
¢wiczenia.

Tresci programowe

W ramach wyktadu studenci poznajg podstawowe problemy pojawiajgce sie we wspodtczesnie
prowadzonych badaniach na gruncie nauk biologicznych oraz metody ich algorytmicznego rozwigzania.
Pierwsza cze$é wyktaddw poswiecona jest pojeciom i zagadnieniom z zakresu pozyskiwania informacji o
strukturze pierwszorzedowej DNA, tj. sekwencji nukleotyddw, oraz sposobom jej przetwarzania. Druga
czes¢ wyktadow poswiecona jest analizie bardziej ztozonych struktur i systemow biologicznych.
Omawiane sg m.in. problemy kombinatoryczne zwigzane z analizg tarncuchow peptydowych oraz
mniejszych czgsteczek. Przedstawiane sg sposoby modelowania i analizy ztozonych systemow
biologicznych za pomocg metod opartych na sieciach, w szczegdlnosci na sieciach Petriego. Ponadto
zaprezentowana jest idea tzw. komputerow DNA, polegajgca na wykorzystaniu czgsteczek DNA do
wykonywania obliczen.
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Kolejne wyktady dedykowane sg nastepujgcej tematyce.
- Wyktad 1: wprowadzenie

- Wyktad 2: sekwencjonowanie cz. 1

- Wyktad 3: sekwencjonowanie cz. 2

- Wyktad 4: dopasowanie sekwencji

- Wyktad 5: poszukiwanie motywéw

- Wyktad 6: asemblacja

- Wyktad 7: mapowanie

- Wyktfad 8: drzewa filogenetyczne

- Wyktad 9: struktury przestrzenne

- Wyktad 10: ztozone systemy biologiczne cz. 1
- Wyktad 11: ztozone systemy biologiczne cz. 2
- Wyktad 12: komputery DNA

W trakcie zajeé laboratoryjnych studenci rozwigzujg w sposdb teoretyczny i praktyczny jeden problem
natury bioinformatycznej. Projektujg i implementujg autorskie algorytmy oraz sprawdzajg ich dziatanie
w serii testdw na danych pochodzacych m.in. z rzeczywistych eksperymentow biologicznych. Problem
ten, sformutowany na gruncie kombinatorycznym, nalezy do klasy probleméw trudnych obliczeniowo,
dlatego tez opracowanie algorytmu efektywnego zaréwno od strony jakosci uzyskiwanych wynikéw, jak i
czasu trwania obliczen, stanowi wyzwanie dla studentéw. Kolejne etapy realizacji ¢wiczenia sg
opisywane w sprawozdaniach, z pofozeniem nacisku na analize teoretyczng problemu, oryginalnos¢
zaproponowanego rozwigzania, optymalizacje kodu Zzrédtowego programu, wnioski ptyngce z testéw na
zréznicowanych instancjach. Czes¢ wymienionych wyzej tresci programowych jest realizowana w
ramach pracy wiasnej studenta.

Metody dydaktyczne

Wyktad: prezentacja ilustrowana przyktadami podawanymi na tablicy, rozwigzywanie zadan. Cwiczenia
laboratoryjne: projektowanie i implementacja algorytmow, wykonywanie eksperymentow
obliczeniowych, dyskusja.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 75 3,0
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 42 1,5
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do 33 1,5
zajec laboratoryjnych, napisanie eseju zaliczeniowego z
wyktadéw)*

1 . 12 . ;. ;.
niepotrzebne skresli¢ lub dopisaé inne czynnosci



