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Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze o biologii strukturalne;j,
programowaniu oraz grafice komputerowej. Powinien rowniez posiada¢ umiejetnos¢ pozyskiwania
informaciji ze zrédet, w szczegdlnosci w jezyku angielskim, oraz wykazywac sie kreatywnosciq i
ciekawoscig poznawczg.

Cel przedmiotu

Przekazanie studentom wiedzy dotyczgcej wizualizacji danych strukturalnych. Zapoznanie z najlepszymi
praktykami i metodami na zaroéwno rzetelne, jak i cieckawe dla odbiorcy przedstawienie danych o
strukturach czgsteczek biologicznych.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Zna wybrane metody wizualizacji struktur czgsteczek biologicznych.

2. Zna najlepsze praktyki dotyczgce tworzenia wykreséw i diagramow.

3. Zna narzedzia i biblioteki programistyczne do przygotowywania wizualizacji danych.



Umiejetnosci:

1. Umie przygotowac wykresy i diagramy, a takze wizualizacje struktur drugo- i trzeciorzedowych
czgsteczek biologicznych.

2. Umie wykorzystac wizualne metody do wyrdznienia istotnych cech w strukturze czgsteczki
biologiczne.

3. Umie zaprojektowac i stworzyé wtasne oprogramowanie do analizy danych strukturalnych i
wizualizacji wynikow.

Kompetencje spoteczne:

1. Rozumie znaczenie wizualizacji w efektywnej komunikacji zwigzanej z wykonywaniem zawodu.

2. Rozumie, ze przygotowanie odpowiedniej wizualizacji wymaga przygotowan oraz duzej starannosci.
3. Rozumie potrzebe statego podnoszenia wtasnych kompetenciji, zwtaszcza w kontekscie wiedzy o
najnowszych sposobach wizualizacji danych.

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

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

Tresci programowe

- Ogolna wizualizacja danych

- Klasyczne i wspotczesne algorytmy wizualizacji struktur RNA

- Alignment strukturalny

- Podstawowe i zaawansowane wykorzystanie narzedzia PyMOL
- Mapy gestosci elektronowej oraz EM

Tematyka zaje¢

Kurs sktada sie z siedmiu wyktadéw. Pierwsze wyktady dotyczyé bedg podstawowych informaciji o
strukturach drugo- i trzeciorzedowych biatek i RNA ze szczegdélnym uwzglednieniem klasycznych podejs¢
do ich wizualizacji. Oméwione zostang motywy strukturalne i inne elementy, ktére mozna wizualnie
wyroznic. Kolejne wyktady przedstawig wybrane metody do ekstrakcji dodatkowych informacji i jej
wizualizacji np. mapa kontaktéw lub wykres Ramachandrana. Dalsze wyktady przedstawig wizualne
sposoby na porownywanie wielu struktur czgsteczek biologicznych. W ramach wyktadow studenci poznajg
rowniez podstawy doboru koloréw oraz najlepsze praktyki dotyczgce przygotowywania wykresow,
diagramow i wizualizacji.

Cwiczenia laboratoryjne powigzane sg tematyczne z wyktadami. W laboratorium komputerowym studenci
realizowac bedg zadania na podstawie przygotowanego skryptu i publicznie dostepnych danych
strukturalnych. Zadania polegac bedg na wykorzystaniu ogélnodostepnych narzedzi oraz na projektowaniu
i implementacji wilasnego oprogramowania. Wyniki w postaci wykresow, diagramow, rysunkéw i filméw
beda stanowity cze$¢ sprawozdania, ktére wraz z prezentacjg bedzie podlegac ocenie.

Metody dydaktyczne

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

Literatura

Podstawowa
1. F. J. Burkowski ,Computational and Visualization Techniques for Structural Bioinformatics Using
Chimera”



2. T. Skern, ,Exploring Protein Structure: Principles and Practice"
Uzupetniajgca

1. E. Picardi, ,RNA Bioinformatics”

2.J. Gu, P. E. Bourne, ,Structural Bioinformatics”

3. F. Biecek, ,Odkrywac! Ujawniac! Objasniac! Zbiér esejow o sztuce prezentowania danych”

Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 50 2,00
Zajecia wymagajace 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)




