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Wymagania wstepne

Student rozpoczynajgcy ten przedmiot powinien posiada¢ podstawowg wiedze i umiejetnosci z zakresu
statystyki, analizy danych i sztucznej inteligenciji (Al), ze szczegdélnym uwzglednieniem uczenia
maszynowego, uczenia gtebokiego oraz sztucznych sieci neuronowych. Podstawowa wiedza
bioinformatyczna lub biologiczna mile widziana aczkolwiek nie jest wymagana. Student powinien posiada¢
umiejetnos$¢ zaimplementowania (z wykorzystaniem istniejgcych bibliotek i Srodowisk, gtéwnie w jezyku
Python) stosunkowo prostych modutéw pozwalajgcych na realizacje eksperymentéw obliczeniowych oraz
symulacyjnych. Powinien tez posiada¢ umiejetnos¢ pozyskiwania informacji ze wskazanych zrédet czesto
w jezyku angielskim. Student powinien prezentowac takie postawy jak uczciwo$¢, wytrwatos¢, kreatywnos$é
i szacunek dla innych ludzi.



Cel przedmiotu

1. Zapoznanie studenta z metodami sztucznej inteligenc;ji, ktére znajdujg zastosowanie podczas
rozwigzywania szeregu probleméw wwywodzgcych sie z dziedziny informatyki biomedycznej
wymagajgcych specjalizowanej analizy danych biologicznych i medycznych, reprezentacji odkrytej wiedzy
w formie ztozonych modeli oraz wyjasniania dziatania tych modeli. 2. Zapoznanie studentéw z
przyktadowymi systemami i narzedziami programistycznymi implementujgcymi wybrane techniki sztucznej
inteliegencji stosowanymi w bioinformatyce medycznej. 3. Rozwijanie u studentoéw umiejetnosci
projektowania i przeprowadzania eksperymentéw obliczeniowych i symulacyjnych dla problemow z zakresu
bioinformatyki medycznej. 4. Ksztattowanie u studentéw umiejetnos$ci samodzielnego wyszukiwania i
pozyskiwania informacji zwigzanych z zastosowaniem technik sztucznej inteligencji w bioinformatyce
medyczne;.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

w wyniku przeprowadzonych zaje¢ student:

1. posiada zaawansowang i pogtebiong wiedze z zakresu inteligentnych systeméw informatycznych
wykorzystywanych w bioinformatyce medycznej, podstaw teoretycznych ich budowania oraz metod,
narzedzi i Srodowisk programistycznych wykorzystywanych do ich implementacji.

2. posiada zaawansowang wiedze szczegotowg dotyczgcg wybranych zagadnien z zakresu bioinformatyki
medyczne;.

3. posiada wiedze o trendach rozwojowych i najistotniejszych nowych osiggnieciach bioinformatyki
medycznej i innych, wybranych, pokrewnych dyscyplinach naukowych.

4. zna zaawansowane metody, techniki i narzedzia stosowane przy rozwigzywaniu ztozonych zadan
inzynierskich oraz prowadzeniu prac badawczych w obszarze bioinformatyki medyczne;.

Umiejetnosci:

w wyniku przeprowadzonych zaje¢ student:

1. potrafi pozyskiwac¢ informacje z literatury, baz danych oraz innych zrédet (w jezyku polskim i
angielskim) dotyczgcych bioinformatyki medycznej, integrowac je, dokonywac ich interpretacji i
krytycznej oceny, wyciggac¢ wnioski oraz formutowac i wyczerpujgco uzasadniac opinie.

2. potrafi planowac¢ i przeprowadza¢ eksperymenty obliczeniowe oraz symulacyjne, interpretowac
uzyskane wyniki i wycigga¢ wnioski oraz formutowac i weryfikowaé hipotezy zwigzane ze ztozonymi
problemami inzynierskimi i prostymi problemami badawczymi z zakresu bioinformatyki medycznej.

3. potrafi — przy formutowaniu i rozwigzywaniu zadan inzynierskich z zakresu bioinformatyki medyczne;j
— integrowac wiedze z roznych obszardéw informatyki (a w razie potrzeby takze wiedze z innych
dyscyplin naukowych, np. medycyny lub biologii) oraz zastosowac¢ podejscie systemowe, uwzgledniajgce
takze aspekty pozatechniczne.

4. potrafi oceni¢ przydatnosé i mozliwos¢ wykorzystania nowych osiggnie¢ (tzn. metod i narzedzi) oraz
nowych produktow informatycznych zwigzanych z bioinformatykg medyczna.

5. potrafi - stosujgc m.in. koncepcyjnie nowe metody - rozwigzywac ztozone zadania informatyczne z
zakresu bioinformatyki medycznej, w tym zadania nietypowe oraz zadania zawierajgce komponent
badawczy.

Kompetencje spoteczne:

w wyniku przeprowadzonych zaje¢ student:

1. rozumie, ze w bioinformatyce medycznej wiedza i umiejetnosci bardzo szybko stajg sie przestarzate.
2. rozumie znaczenie wykorzystywania najnowszej wiedzy z zakresu bioinformatyki medycznej w
rozwigzywaniu problemow badawczych i praktycznych.

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

Wiedza i umiejetnosci zdobyte w ramach kursu (obejmujgcego zaréwno wyktad jak i laboratorium) sg
weryfikowane za pomocg 60-minutowego kolokwium realizowanego na ostatnim wyktadzie, ktére studenci
rozwigzujg samodzielnie. Kolokwium sktada sie z okoto 20 pytan (testowych i otwartych, o zr6znicowane;j
liczbie punktow). Prog zaliczeniowy: 50% punktow.

Umiejetnosci nabyte w ramach ¢wiczen laboratoryjnych weryfikowane sg na podstawie ocen czgstkowych
uzyskanych z realizowanych podczas zaje¢ mini-projektow. W celu uzyskania zaliczenia laboratorium



konieczne jest zaliczenie kazdego z mini-projektow, a ocena kohcowa jest srednig uzyskanych ocen
czagstkowych.

Tresci programowe
W trakcie wyktaddw przedstawione zostang nastepujgce tematy:

a) w zakresie informatyki medycznej

- zastosowanie technik uczenia maszynowego pozwalajgcych na analize danych wielomodalnych,

- zastosowanie rozproszonych technik uczenia maszynowego,

- zastosowanie technik pozwalajgcych na wyjasdnienie uzyskanych modeli oraz decyziji,

- zastosowanie wiedzy dziedzinowej oraz jej integracja z wiedzg odkrytg z danych.

b) w zakresie bioinformatyki:

- zastosowanie technik uczenia maszynowego do kompleksowej analizy r6znorodnych danych
biologicznych,

- przeglad technik sztucznej inteligencji rozwigzujgcych wybrane problemy w dziedzinie bioinformatyki
strukturalnej,

- zastosowanie zaawansowanych technik uczenia gtebokiego do przewidywania struktur 3D biatek, oceny
oceny jakoéci struktur 3D RNA oraz przewidywania struktur drugorzedowych RNA.

W trakcie zaje¢ laboratoryjnych studenci realizujg w grupach 6 mini-projektéw zwigzanych z tresciami
prezentowanymi na wyktadzie.

Tematyka zaje¢
Program wyktadu obejmuje nastepujgce zagadnienia:

a) w zakresie informatyki medycznej

- zastosowanie technik uczenia maszynowego pozwalajgcych na analize danych wielomodalnych (obrazy,
teksty, szeregi czasowe), w tym podejscia stosujgce rézne warianty fuzji danych,

- zastosowanie rozproszonych technik uczenia maszynowego (w tym uczenia sfederowanego)
zapewniajgcego poufnos¢ na poziomie danych oraz uzyskanych modeli decyzyjnych,

- zastosowanie technik pozwalajgcych na wyjasnienie struktury pozyskiwanych modeli oraz uzasadnianie
sugestii dla poszczegdlnych problemow decyzyjnych,

- zastosowanie wiedzy dziedzinowej w formie ontologii medycznych oraz powigzanych metod
wnioskowania, a takze integracja technik wykorzystujgcych wiedze eksperckg i wiedze odkrytg z danych,
- zastosowanie modeli matematycznych i symulacyjnych do badan klinicznych i wspomagania decyzji,

- zastosowanie zaawansowanych technik i narzedzi planowania do wspomagania decyzji terapeutycznych,
- kwestie etyczne zwigzane z zastosowaniem technik sztucznej inteligencji w praktyce klinicznej, z
uwzglednieniem rozwigzan autonomicznych,

b) w zakresie bioinformatyki:

- zastosowanie technik uczenia maszynowego (wybrane klasyczne metody oraz podejscia wykorzystujgce
gtebokie uczenie) w celu integracji oraz kompleksowej analizy réznorodnych danych biologicznych,

- przeglad oraz analiza technik sztucznej inteligencji rozwigzujgcych wybrane problemy w dziedzinie
bioinformatyki strukturalnej ze szczegdinym uwzglednieniem modelowania oraz oceny jakos$ci struktur
przestrzennych czgsteczek biologicznych, odkrywania oraz klasyfikacji interakcji molekularnych
kluczowych w zakresie projektowania lekéw nowej generacji,

- zastosowanie generatywnych sieci przeciwstawnych do przewidywania struktur 3D biatek,

- zastosowanie konwolucyjnych sieci neuronowych w celu ogélnej oceny jakosci struktur 3D RNA,

- zastosowanie konwolucyjnych i rekurencyjnych sieci neuronowych (LSTM) do przewidywania struktur
drugorzedowych RNA.

W trakcie zaje¢ laboratoryjnych studenci realizujg indywidualnie lub w grupach dwuosobowych 6 mini-
projektow zwigzanych z bioinformatykg medyczng. Projekty majg charakter praktyczny i obejmujg
zaimplementowanie stosunkowo prostych modutéw obliczeniowych stuzgcych do rozwigzywania
wskazanych probleméw oraz przeprowadzania niezbednych eksperymentéw (np. nauczenie modeli
decyzyjnych, weryfikacja ich dziatania). Na realizacje kazdego projektu studenci majg 2-3 tygodnie w
zaleznosci od stopnia jego ztozonosci. Postepy w pracach sg sprawdzane na biezgco podczas zajec, a
realizacja kazdego projektu konczy sie krotkg prezentacjg na forum grupy. Lista proponowanych projektow
jest udostepniana przed rozpoczeciem semestru oraz cyklicznie aktualizowana stosownie do aktualnego



stanu rozwoju bioinformatyki medyczne;j.

Metody dydaktyczne

1. Wykifad: prezentacja multimedialna wedle potrzeby ilustrowana dodatkowymi przyktadami
prezentowanymi na tablicy.

2. Cwiczenia laboratoryjne: ¢wiczenia praktyczne przy komputerze realizowane wedtug okreslonego
scenariusza, implementacja stosunkowo prostych programéw i przeprowadzanie eksperymentow
obliczeniowych, dyskusja zastosowanych rozwigzan oraz studium przypadkéw.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 75 3,00
Zajecia wymagajace bezposredniego kontaktu z nauczycielem 60 2,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 15 1,00
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwiéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




