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Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze z zakresu algorytmow i
struktur danych, ztozonosci obliczeniowej oraz optymalizacji kombinatorycznej. Student powinien posiadaé
umiejetnos¢ tworzenia programow w jezyku C/C++. Powinien rowniez rozumie¢ koniecznos¢ poszerzania
swoich kompetencji i mie¢ gotowos¢ do podjecia wspétpracy w ramach zespotu.

Cel przedmiotu

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

Przedmiotowe efekty uczenia sie



Wiedza:

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 zastosowaé do formutowania i rozwigzywania zadan bioinformatycznych metody
analityczne i eksperymentalne.

3. Student potrafi porozumiewac sie, stosujgc specjalistyczng terminologie bioinformatyczng, w
srodowisku zawodowym i w innych srodowiskach.

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

Kompetencje spoteczne:

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

2. Student ma swiadomo$c¢ znaczenia wiedzy informatycznej w rozwigzywaniu probleméw biologicznych.

Metody weryfikacji efektéw uczenia si¢ 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 wiedzy prezentowanej na wyktadach poprzez test pisemny. Test sktada sie z 8 pytan
ocenianych w skali 0—1 pkt.; ocene pozytywng za cato$¢ mozna uzyskac po osiggnieciu 4 punktow.
Premiowane jest systematyczne uczestnictwo w wyktadach. W zakresie zaje¢ laboratoryjnych
weryfikowanie zatozonych efektow 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
cwiczenia.

Tresci programowe

W ramach wyktadu studenci poznajg podstawowe problemy pojawiajgce sie we wspotczesnie
prowadzonych badaniach na gruncie nauk biologicznych oraz metody ich algorytmicznego rozwigzania.
Pierwsza czes¢ wyktadow 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.
Przedstawiane sg m.in. sposoby modelowania i analizy ztozonych systemow biologicznych za pomoca
metod opartych na sieciach, w szczegdlnosci na sieciach Petriego.

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: asemblacja

- Wyktad 6: drzewa filogenetyczne

- Wyktad 7: struktury przestrzenne

- Wyktad 8: ztozone systemy biologiczne

W trakcie zaje¢ laboratoryjnych studenci rozwigzujg w sposob teoretyczny i praktyczny jeden problem
natury bioinformatycznej. Projektujg i implementujg autorskie algorytmy oraz sprawdzajg ich dziatanie w
serii testébw na danych pochodzgcych 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 éwiczenia sg opisywane w



sprawozdaniach, z potozeniem nacisku na analize teoretyczng problemu, oryginalno$¢ zaproponowanego
rozwigzania, optymalizacje kodu zrédtowego programu, wnioski ptyngce z testow na zréznicowanych
instancjach. Czes$¢ 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 algorytméw, wykonywanie eksperymentdw obliczeniowych,
dyskusja.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 75 3,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 32 1,50
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 43 1,50
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




