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Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien mie¢ opanowane zagadnienia (w sensie wiedzy i
umiejetnosci) z zakresu przedmiotéw Algorytmy i struktury danych, Podstawy programowania,
Programowanie obiektowe.

Cel przedmiotu

Zapoznanie studentéw z wybranymi problemami i algorytmami kombinatorycznymi stosowanymi w
bioinformatyce. Wyksztatcenie u studentow umiejetnosci postrzegania problemu biologicznego w
kategoriach algorytmicznych. Ksztattowanie u studentéw umiejetnosci doboru podejscia algorytmicznego
wiasciwego do rozwigzania danego problemu biologicznego.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Student ma wiedze z zakresu matematyki dyskretnej i optymalizacji kobinatorycznej przydatng do
formutowania i rozwigzywania prostych zadan bioinformatycznych.

2. Student ma uporzgdkowang, podbudowang teorig wiedze w zakresie modelowania problemow
biologicznych na gruncie kombinatorycznym.



3. Student zna podstawowe metody, techniki i narzedzia informatyczne stosowane przy rozwigzywaniu
prostych zadan bioinformatycznych z zakresu analizy sekwencji biologicznych.

Umiejetnosci:

1. Student integruje i interpretuje uzyskane informacje, a takze wycigga wnioski oraz formutuje i
uzasadnia swoje opinie w ramach rozwigzywania zadan laboratoryjnych.

2. Student wykonuje proste eksperymenty obliczeniowe, potrafi zinterpretowac ich wyniki.

3. Student stosuje podstawowe techniki i narzedzia informatyczne do rozwigzywania probleméw
biologicznych, potrafi oceni¢ ich przydatnos¢.

4. Student projektuje i tworzy oprogramowanie komputerowe zgodnie z zadang specyfikacjg, uzywajgc
wiasciwych metod, technik i narzedzi.

Kompetencje spoteczne:

1. Student prawidtowo identyfikuje i rozstrzyga dylematy etyczne zwigzane z wykonywaniem zawodu, w
zakresie przestrzegania zasad wtasciwego korzystania z wynikow cudzej pracy.

2. Student ma swiadomos$¢ odpowiedzialnosci za podejmowane decyzje, poniewaz opoznienie w
realizacji zadan laboratoryjnych lub niewtasciwe korzystanie z wynikdw cudzej pracy ma znaczgcy wptyw
na zaliczenie przedmiotu.

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 sprawdzian pisemny. Na kazdy z pierwszych
siedmiu wyktaddéw przypada jedno pytanie (zadanie) i odpowiedz na nie oceniana jest w skali 0-2 pkt. (z
krokiem 0,5); ocene pozytywng za cato$¢ mozna uzyskac po przekroczeniu potowy maksymalnej
sumarycznej liczby punktow. Premiowane jest systematyczne uczestnictwo w wyktadach. W zakresie zaje¢
laboratoryjnych weryfikowanie zatozonych efektéw uczenia sie realizowane jest przez ocene biezgcego
postepu realizacji zadan, ocene i obrone zrealizowanych zadanh oraz ocene sprawozdan. Na ocene wptywa
terminowa realizacja zadania. Ocena podsumowujgca jest srednig arytmetyczng z czterech ocen
wystawionych za cztery zrealizowane zadania; wszystkie zadania nalezy miec zaliczone pozytywnie w celu
uzyskania pozytywnej oceny koncowe;.

Tresci programowe

Program przedmiotu obejmuje nastepujgce tresci odnoszace sie do problemow zwigzanych z
poznawaniem i analizg pierwszorzedowej struktury DNA.

- Modelowanie probleméw biologicznych za pomocg znanych probleméw kombinatorycznych

- Grafy jako struktury danych powszechnie uzywane do kodowania instancji probleméw bioinformatycznych
- Obecnosc¢ btedow eksperymentalnych w instancji a ztozono$¢ obliczeniowa problemu dla wybranych
przyktadow

- Przyktady zastosowania znanych algorytmow kombinatorycznych do rozwigzania problemow
biologicznych

- Przyktady nowych algorytmoéw dedykowanych problemom biologicznym, opartych na strukturach
grafowych

- Operacje na sekwencjach znakéw i algorytmy dla tych struktur

Tematyka zaje¢

Kolejne wyktady dedykowane sg nastepujgcej tematyce.

- Wyktad 1: wprowadzenie

- Wyktad 2: sekwencjonowanie cz. 1

- Wyktad 3: sekwencjonowanie cz. 2

- Wyktad 4: dopasowanie sekwencji, poszukiwanie motywow
- Wyktad 5: asemblacja

- Wyktad 6: mapowanie

- Wyktad 7: drzewa filogenetyczne

- Wyktad 8: podsumowanie

Zajecia laboratoryjne prowadzone sg w formie pietnastu dwugodzinnych zaje¢ odbywajgcych sie w



laboratorium komputerowym. Na pierwszych zajeciach studenci zapoznawani sg z zasadami uzytkowania
laboratorium i zaliczania zadanh. Na zajeciach laboratoryjnych studenci stosujg w praktyce wiedze zdobytg
na wyktadach, konstruujgc algorytmy rozwigzujgce problemy bioinformatyczne. Kazdy student pracuje
indywidualnie.

Metody dydaktyczne

Wykiad: prezentacja ilustrowana przykladami podawanymi na tablicy, rozwigzywanie zadan. Zajecia
laboratoryjne: implementacja algorytméw, wykonywanie eksperymentéw obliczeniowych, dyskusja.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 100 4,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 45 2,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 55 2,00
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




