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Poziom ksztatcenia Il stopnia Grupa zajec Grupa zaje¢ fakultatywnych
Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogolnoakademicki

Forma studiow stacjonarne Sposob realizaciji na uczelni

Rok studiow 2 Jezyk wykfadowy polski

Semestr studiow 3 Liczba punktow ECTS 20

Profil ksztatcenia ogodlnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie

Jednostka prowadzaca

Wydziat Elektroniki -> Telekomunika

cji i Informatyki -> Katedra Algorytméw i Modelowania Systemow

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Odpowiedzialny za przedmiot

prof. dr hab. inz. Krzysztof Giaro

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

dr inz. Joanna Raczek
prof. dr hab. inz. Krzysztof Giaro

Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium [RAZEM
i metody nauczania Liczba godzin zaje¢ [15.0 0.0 15.0 0.0 0.0 30
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywno$¢ studenta [Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 2.0 18.0 50
studenta

Cel przedmiotu

Bioinformatyka jest mtoda dyscypling informatyki, ktérej celem jest wspomaganie badan biologicznych
metodami komputerowymi. Spektrum metod w niej stosowanych jest szerokie: przetwarzanie tekstow,
algorytmy optymalizacji dyskretnej, analiza statystyczna, sztuczna inteligencja, geometria obliczeniowa itd.
Przedmiot po$wiecony jest prezentacji wybranych problemow obliczeniowych zwigzanych z analizg
informacji uzyskiwanych z danych biologicznych, przede wszystkim sekwencyjnych (DNA, biatka).
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposob weryfikacji i oceny efektu

[K7_WO01] zna i rozumie w
pogtebionym stopniu matematyke
w zakresie niezbednym do
formutowania i rozwigzywania
ztozonych zagadnien zwigzanych
z kierunkiem studiow

Student zna znaczenie
biologiczne sekwencji DNA, RNA i
biatkowych, rozumie modele
formalne proceséw ich ewoluciji
oraz metody pozyskiwania
informaciji z takich danych.

[SW3] Ocena wiedzy zawartej w
opracowaniu tekstowym i
projektowym

[K7_UO03] potrafi zaprojektowac,
zgodnie z zadang specyfikacja,
oraz wykona¢ typowe dla kierunku
studiéw ztozone urzadzenie,
obiekt, system lub zrealizowa¢
proces, uzywajac odpowiednio
dobranych metod, technik,
narzedzi i materiatow, korzystajac
ze standardow i norm
inzynierskich, stosujac wtasciwe
dla kierunkow studiéw technologie
i wykorzystujac doswiadczenie
zdobyte w sSrodowisku zajmujgcym
sie zawodowo dziatalnoscig
inzynierskg

Student implementuje
oprogramowanie bioinformatyczne
stuzace do zestawiania dwéch lub
wielu sekwencji biologicznych,
modelowania ich ewolucji lub

analizujace historie filogenetyczna.

[SU4] Ocena umiejetnosci
korzystania z metod i narzedzi

[K7_KO03] jest gotow do
wypetniania zobowigzan
spotecznych, inspirowania i
organizowania dziatalnosci na
rzecz srodowiska spotecznego,
inicjowania dziatania na rzecz
interesu publicznego, myslenia i
dziatania w sposéb
przedsiebiorczy

nie dotyczy

[SK3] Ocena umiejetnosci
organizacji pracy

[K7_UO01] potrafi wykorzystywac
posiadang wiedze matematyczng
przy formutowaniu i
rozwigzywaniu ztozonych i
nietypowych problemoéw
zwigzanych z kierunkiem studiéw,
poprzez:

— wiasciwy dobor informacii
zrodtowych oraz dokonywanie ich
krytycznej analizy, syntezy oraz
tworczej interpretacji i prezentaciji
tych informacji,

— zastosowanie wtasciwych metod
i narzedzi

Student zna metody
matematyczne wspomagajgce
pozyskiwanie informaciji z
sekwencji biologicznych i
wykorzystuje je w praktyce
implementujac bioinformatyczne
oprogramowanie narzedziowe.

[SU4] Ocena umiejetnosci
korzystania z metod i narzedzi

[K7_WO09] zna i rozumie w
pogtebionym stopniu
ekonomiczne, prawne i inne
uwarunkowania réznych rodzajéw
dziatan zwigzanych z nadang
kwalifikacjg, w tym zasady
ochrony wiasnosci przemystowe;j i

prawa autorskiego

nie dotyczy

[SW3] Ocena wiedzy zawartej w
opracowaniu tekstowym i
projektowym

Tresci przedmiotu

1. Wprowadzenie biologiczne. 2. Liniowe dopasowanie dwoch sekwencji 3. Liniowe dopasowanie wielu
sekwenc;ji 4. Modelowanie ewolucji sekwenciji biologicznych 5. Wstep do filogenetyki, metody dystansowe 6.
Odczytywanie historii ewolucji: metoda parsymonii 7. Wyszukiwanie motywéw, ukryte modele Markowa

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Przedmioty:

1. Technologie informacyjne (INT)

2. Algebra liniowa

3. Metody probabilistyczne i statystyka

Sposoby i kryteria

Sposéb oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny kofAcowej

Ocenilania Osia_ganych Kolokwium w czasie semestru 44.0% 50.0%
efektow uczenia sie Laboratorium 52.0% 50.0%
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Zalecana lista lektur Podstawowa lista lektur

1. P. Higgs, T. Attwood, "Bioinformatyka i ewolucja molekularna”, PWN,
2008.

2. A. Baxevanis, B. Ouellette i inni, "Bioinformatyka, Podrecznik do
analizy genow i biatek", PWN, 2004.

3. R. Durbin, S. Eddy, A. Krogh, G. Mitchison, "Biological Sequence
Analysis: Probabilistic Models of Proteins and Nucleic Acids",
Cambridge University Press, 1999.

Uzupetniajaca lista lektur

1. P. Winter, G. Hickey, H. Fletcher, "Genetyka, krétkie wyktady", PWN,
2003.

2. D. Gusfield, "Algorithms on Strings, Trees, and Sequences:
Computer Science and Computational Biology", Cambridge University
Press, 1997.

3. M. Waterman, "Introduction to Computational Biology: Maps,
Sequences and Genomes", Chapman & Hall, 1995.

4. M. Nei, S. Kumar, "Molecular Evolution and Phylogenetics", Oxford
University Press, 2000.

Adresy eZasobdw

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Data wydruku: 03.05.2022 19:04

Strona 3z3




