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E1l zna gtéwne kierunki rozwoju bioinformatyki (gemomika,

proteomika, transkryptomika, metabolomika), jej najnowsze
osiggniecia oraz aktualne wyzwania

E2 rozumie problem zarzadzania informacjg biologiczng; zna i umie
wykorzystaé najwazniejsze bioinformatyczne bazy danych; zna
podstawowe formaty zapisu danych i potrafi tg wiedze
wykorzystaé podczas implementacji wtasnych programoéw

E3 zna i potrafi zaimplementowaé podstawowe algorytmy
poréwnywania sekwencji
E4 zna i rozumie zagadnienia zwigzane ze sktadaniem odczytow

sekwencji, analizg mikromacierzy, analizg filogenetyczng,
przewidywaniem struktur, projektowaniem lekéw itp.

ES zna najwazniejsze techniki uczenia maszynowego
wykorzystywane w bioinformatyce; potrafi wskaza¢ konkretne
przyktady i zastosowania

E6 potrafi zaproponowac rozwigzanie dla prostego problemu
bioinformatycznego
E7 potrafi ustnie i pisemnie przedstawia¢ opracowanie rozwigzania

prostego problemu
Fakultatywny dla studentéw informatyki;
Obowigzkowy dla specjalnosci Biomatematyka.
dowolny
zimowy
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Odniesienie do efektow
kierunkowych
K W+++,

K_W13+, K_UO6++

K_WO07+, K_U07++

K_WO05+, K_U06++

K W+++

K _UO03++

K_U020+, K_U021+
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Imie i nazwisko osoby/oséb
prowadzacych modut
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ktad, laboratori :

Liczba godzin zajeé
dydaktycznych wymagajacych
bezposredniego udziatu
nauczyciela akademickiego i
studentéw, gdy w danym module
przewidziane sg takie zajecia

60

Udziat w wykfadach - 30 godz.
Udziat w zajeciach laboratoryjnych — 30 godz.
Samodzielna implementacja zadan programistycznych — 60 godz.
Bilans punktéw ECTS Przygotowanie do zaje¢, samodzielne doskonalenie umiejetnosci korzystania z istniejgcych narzedzi
bioinformatycznych (oprogramowanie, bazy danych itp.) — 30 godz.
Przygotowanie do egzaminu oraz obecnos¢ na egzaminie — 30 godz.
taczny naktad pracy studenta: 180 godzin , co odpowiada 6 punktom ECTS

Metody sprawdzania i oceny Egzamin (E1- E7)
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Samodzielnie implementowane zadania programistyczne (E2, E3, E5, E6)
Samodzielne rozwigzywanie zadan laboratoryjnych (E1, E4, E7)

Student otrzymuje okreslong liczbe punktéw z ¢wiczen na podstawie oceny systematycznie oddawanych
programow zaliczeniowych, rozwigzan zadan laboratoryjnych oraz innej aktywnosci na zajeciach.

Student otrzymuje ocene koficowa z modutu na podstawie tgcznej sumy punktéw przyznanych na
¢wiczeniach oraz punktéw uzyskanych podczas egzaminu pisemnego

1. Wprowadzenie do bioinformatyki

2. Bazy danych

Dopasowanie par sekwencji (wprowadzenie, macierze kropkowe)

3. Dopasowanie par sekwencji (globalne i lokalne)

4. Dopasowania par sekwencji (metody heurystyczne);

Dopasowania wielosekwencyjne (MSA);

5. Motywy, wzorce, profile, sekwencje konsensusowe, Psi-Blast;
Istotnos¢ statystyczna dopasowan

6. Sekwencjonowanie DNA, sktadanie gendw i genomodw;

Analiza danych z mikromacierzy

7. Analizy filogenetyczne (poszukiwanie pokrewienstwa gatunkoéw)

8. Wprowadzenie do bioinformatyki strukturalnej

9. Przewidywanie struktur przestrzennych

10. Przewidywanie interakcji; dokowanie

11. Metody uczenia maszynowego - wykorzystanie w problemach klasyfikacyjnych
12. Metody uczenia maszynowego - wykorzystanie w zadaniach predykc;ji
13. Modelowanie systemoéw interakcji

14. Projektowanie lekéw i medycyna spersonalizowana.

15. Obliczenia réwnolegte; wykorzystanie architektury GPU

Modut ma charakter autorski, obowigzuje przede wszystkim materiat wytozony, literatura ma charakter
pomocniczy.
W jezyku polskim dostepne sg nastepujgce podreczniki:
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Student jest oceniany na podstawie punktdw uzyskiwanych z samodzielnie implementowanych programow,
Metody i kryteria oceniania zadan wykonywanych na zajeciach oraz egzaminu.

Skale ocen ustala wyktadowca.




