POLITECHNIKA POZNANSKA

EUROPEJSKI SYSTEM TRANSFERU I AKUMULACII PUNKTOW (ECTS)

KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Metody statystyczne w bioinformatyce strukturalnej [S1BioinfI>MSTAT]

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/Semestr

Bioinformatyka 4/7

Studia w zakresie (specjalnosc) Profil studiow

- ogolnoakademicki

Poziom studiow Jezyk oferowanego przedmiotu
pierwszego stopnia polski

Forma studiow Wymagalnosc¢

stacjonarne obieralny

Liczba godzin

Wyktad Laboratorium Inne (np. online)
15 15 0

Cwiczenia Projekty/seminaria

0 0

Liczba punktéw ECTS

2,00

Koordynatorzy Wyktadowcy

dr hab. inz. Tomasz Zok
tomasz.zok@put.poznan.pl

Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze o biologii strukturalne;j,
programowaniu oraz analizie statystycznej. Powinien réwniez posiada¢ umiejetnos¢ pozyskiwania
informaciji ze zrédet, w szczegdlnosci w jezyku angielskim, oraz wykazywac sie cierpliwoscig, starannoscig
i ciekawoscig poznawczg.

Cel przedmiotu

Przekazanie studentom teorii oraz przedstawienie praktycznych rozwigzan w bioinformatyce strukturalnej
polegajgcych na wykorzystaniu metod statystycznych. Rozwijanie umiejetnosci modelowania probleméw i
ich rozwigzywania z uzyciem poznanych metod.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Zna podstawowe formaty zapisu struktur biologicznych oraz metody ich przetwarzania.

2. Zna teoretyczne podstawy wybranych modeli statystycznych wykorzystywanych w bioinformatyce
strukturalnej.

3. Zna istniejgce oprogramowanie do statystycznej analizy struktur biatek i kwaséw nukleinowych.



4. Zna biblioteki programistyczne z funkcjami do analizy statystyczne;j.

Umiejetnosci:

1. Umie przeanalizowaé wybrane zbiory danych strukturalnych z wykorzystaniem metod statystycznych.
2. Umie wykonac¢ wybrane testy statystyczne oraz poprawnie zinterpretowac ich wyniki.

3. Umie stworzy¢ oprogramowanie komputerowe do rozwigzywania wybranych problemow
bioinformatyki strukturalnej.

4. Umie zaprojektowac i wykonac¢ wybrane eksperymenty obliczeniowe oraz przygotowac raport z
wynikami.

Kompetencje spoteczne:

1. Potrafi ustala¢ priorytety i odpowiednio zaplanowac prace.

2. Rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie.

3. Rozumie zagrozenia wynikajgce z nieprawidtowego wnioskowania statystycznego i wigzgcg sie z tym
odpowiedzialnosc¢.

Metody weryfikacji efektéw uczenia si¢ i kryteria oceny
Efekty uczenia sie przedstawione wyzej weryfikowane sg w nastepujgcy sposob:

Wiedza nabyta w ramach wyktadu weryfikowana jest przez kolokwium podczas ostatniego wykfadu w
semestrze. Kolokwium sktada z 10-15 pytan (testowych i otwartych), réznie punktowanych. Prog
zaliczeniowy: 50% punktow. Zagadnienia zaliczeniowe przedstawione zostang w trakcie wyktadow.
Umiejetnosci nabyte w ramach zaje¢ laboratoryjnych weryfikowane bedg na podstawie oceny projektow
wykonywanych przez studentéw w trakcie semestru. Na ocene projektu wptywa ztozonos¢ podjetego
problemu (studenci bedg mogli pracowac¢ nad podstawowymi lub rozszerzonymi zagadnieniami), jako$¢
przygotowanego kodu oraz sprawozdania, a takze prezentacja w trakcie, ktorej student bedzie referowat
uzyskane wyniki.

Tresci programowe

- Petne i uproszczone modele wnioskowania bayesowskiego

- Rozktad Boltzmanna

- Energia swobodna

- Teoria informacji i entropia

- Sieci bayesowskie i ukryte modele Markowa

- Okreslanie energii struktury i ocena jej jakosci

- Analiza rozktadow wartosci katowych opisujgcych przestrzenny ksztatt biatek i RNA
- Probabilistyczne prébkowanie fragmentow strukturalnych

Tematyka zaje¢

Kurs sktada sie z siedmiu wyktadow. Pierwsze z nich dotyczy¢ bedg teoretycznych podstaw
prezentowanych pézniej metod: petne i uproszczone modele wnioskowania bayesowskiego, rozktad
Boltzmanna, energia swobodna, teoria informacji i entropia. Wiedza ta pozwoli na przedstawienie
praktycznie wykorzystywanych metod takich jak sieci bayesowskie oraz ukryte modele Markowa. Dalsze
wyktady pokazywac bedg rzeczywiste zastosowania tych modeli w bioinformatyce strukturalnej do (1)
wyznaczania energii struktury i tym samym oceny jej jakosci, (2) analizy rozktadéw wartosci kgtowych
opisujgcych przestrzenny ksztatt biatek i RNA, oraz (3) probabilistycznego probkowania fragmentéw
strukturalnych.

Cwiczenia laboratoryjne zwigzane sg scisle z tematykg wyktadéw. Teoretyczna wiedza nabyta w ten
sposob bedzie wykorzystana na praktycznych przyktadach. Studenci zapoznajg sie z dostarczonymi
materiatami oraz wykonajg polecone na kazdych zajeciach zadania. Do ich realizacji wykorzystajg
rzeczywiste dane biologiczne zdeponowane w publicznie dostepnych bazach danych. Studenci poznajg na
¢wiczeniach istniejgce oprogramowanie do statystycznej analizy strukturalnej z uwzglednieniem jego zalet,
wad i ograniczen. Jednoczesnie studenci w ramach zadan zaprojektujg i zaimplementujg wtasne
rozwigzania, ktorych uzytecznos¢ zweryfikuja, przeprowadzajgc eksperymenty obliczeniowe.

Metody dydaktyczne

1. Wyktad: prezentacja multimedialna
2. Cwiczenia laboratoryjne: prezentacja multimedialna, ¢wiczenia praktyczne, wykonywanie



eksperymentow obliczeniowych, przygotowywanie sprawozdan

Literatura
Podstawowa

1. T. Hamelryck, K. Mardia, J. Ferkinghoff-Borg, ,Bayesian Methods in Structural Bioinformatics”
2. R. Durbin ,Biological Sequence Analysis (Probabilistic Models of Protein and Nucleic Acids)

Uzupetniajgca
1. N. Fisher, ,Statistical Analysis of Circular Data”
2. K. Mardia, ,Directional Statistics”

3. S. Brooks, A. Gelman, G. L. Jones, X.-L. Meng, ,Handbook of Markov Chain Monte Carlo”

Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 50 2,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 30 1,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 20 1,00

laboratoryjnych/¢wiczen, przygotowanie do kolokwiéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




