Nazwa Wydziatu

Wydziat Matematyki i Informatyki

Nazwa jednostki prowadzacej
modut

Instytut Informatyki

Nazwa modutu ksztalcenia

Bioinformatyka strukturalna

Kod modutu
Jezyk ksztatcenia Polski
Efekty ksztalcenia dla modutu Wiedza;

ksztalcenia

e student zna gléwne problemy i wyzwania bioinformatyki strukturalnej,

e postuguje si¢ poprawng terminologia z tego obszaru,

e zna metody uczenia maszynowego stosowane w bioinformatyce, potrafi
wskaza¢ przyktady zastosowan poszczegdlnych metod;

e zna najwazniejsze bazy danych strukturalnych, potrafi si¢ w nich
poruszac, zna podstawowe formaty przechowywania danych;

e zna podstawowe klasyfikacje rodzin struktur biatkowych;

e potrafi opisa¢ problem i scharakteryzowac podejscie do jego
rozwigzania, w szczegdlnosci w obszarach:
- przewidywania struktury drugorzedowej RNA 1 biatek;
- przewidywania struktury trzeciorzedowej RNA 1 biatek;
- przewidywania oddzialywan wewnatrz- i migdzyczasteczkowych,

e zna sposoby oceniania wiarygodnosci 1 uzytecznosci stosowanych
algorytmow.

Umiejetnosci:

¢ student potrafi odnalez¢ w bazie poszukiwang struktur¢ molekularna,
oceni¢ jej podobienstwo do innych znanych struktur, zidentyfikowac
sekwencje genéw homologicznych do analizowanej struktury,

¢ zna i potrafi wykorzystywac narzgdzia do wizualizacji biomolekut,

e potrafi tworzy¢ narz¢dzia programistyczne w celu rozwigzywania
problemoéw bioinformatycznych, wykorzystujac w szczeg6lnosci
techniki uczenia maszynowego i eksploracji danych;

¢ zna najwazniejsze biblioteki i narzedzia utatwiajace tworzenie
powyzszych implementacji;

e umie przygotowac 1 zrealizowac plan dziatah zwigzanych z
testowaniem 1 walidacjg implementowanego algorytmu.

Typ modutu ksztalcenia
(obowiazkowy/fakultatywny)

obowigzkowy — dla specjalnosci Bioinformatyka
fakultatywny — dla pozostatych studentow

Rok studiow

dla specjalnos$ci Bioinformatyka: rok 3, studia I stopnia;
dla pozostatych: dowolny

Semestr

zimowy

Imig¢ i nazwisko osoby/os6b
prowadzacych modut

dr Jacek Smietanski

Wymagania wstgpne i dodatkowe

- umiejetnos¢ programowania;

- znajomos¢ podstawowych struktur danych i technik algorytmicznych;
- podstawowa wiedza biologiczna 1 bioinformatyczna (przeptyw
informacji biologicznej, DNA, RNA, biatko, podstawy bioinformatyki:
poréwnywanie sekwencji, itp.)

Dla studentow spoza specjalnosci Bioinformatyka, wskazane jest
wczesniejsze ukonczenie podstawowego kursu ,, Bioinformatyka”,
realizowanego przeze mnie w semestrze letnim.




Rodzaj i liczba godzin zajeé
dydaktycznych wymagajacych
bezposredniego udziatu
nauczyciela akademickiego i
studentoéw, gdy w danym module
przewidziane s takie zajgcia

Wyktad, laboratorium

Wyktad: 30
Laboratorium: 30
Lacznie: 60

Liczba punktow ECTS przypisana
modulowi

6

Bilans punktow ECTS

60 godz. zaje¢ oraz 120 godz. pracy wilasnej studentow (realizacja zadan,
przygotowanie i realizacja projektu zaliczeniowego, przygotowanie do
egzaminu).

Stosowane metody dydaktyczne

1. Wyktad ilustrowany prezentacjg komputerowa

2. Cwiczenia w laboratorium komputerowym, potaczone z dyskusja przy
tablicy

3. Samodzielna implementacja zadan programistycznych

Metody sprawdzania i kryteria
oceny efektow ksztalcenia
uzyskanych przez studentow

System punktowy. Punkty bedzie mozna otrzymac za:
- aktywnos¢ na zajeciach;
- realizacj¢ zadan domowych / projektu zaliczeniowego;
- egzamin

Forma i warunki zaliczenia
modutu, w tym zasady
dopuszczenia do egzaminu,
zaliczenia, a takze forma i
warunki zaliczenia
poszczegolnych zajeé
wchodzacych w zakres danego
modutu

Egzamin pisemny: test jednokrotnego wyboru.

Ocena z przedmiotu uzalezniona bgdzie od liczby punktow zdobytych
tacznie w ramach ¢wiczen 1 na egzaminie. Proporcje punktow oraz
szczegotowe zasady zaliczenia podane zostang na poczatku semestru,
przed rozpoczgciem pierwszych zajec.

Tre$ci modutu ksztalcenia

1. Bazy danych struktur molekularnych. Klasyfikacja i wizualizacja
struktur.

2. Odkrywanie wiedzy i uczenie maszynowe w bioinformatyce:
wprowadzenie; wymiar przestrzeni cech; problemy klasyfikacji

3. Sieci neuronowe, maszyny wektorow wspierajacych

4. Ukryte modele Markowa; drzewa decyzyjne; wprowadzenie do
probleméw predykeji.

5. Przewidywanie struktury drugorzedowej

6. Przewidywanie struktury przestrzennej — homologiczne

7. Przewidywanie struktury przestrzennej — bez wzorca

8. Oszacowanie jako$ci modeli biatkowych

9. Przewidywanie interakcji wewnatrz- i mi¢dzyczasteczkowych

10. Przewidywanie enzymdw i ich centrow aktywnych

11. Dokowanie

12. Przewidywanie funkcji

. Zintegrowanie podejs$cie do przewidywania struktury, funkcji i

interakcji
14. Modelowanie systemow
15. Egzamin

Wykaz literatury podstawowej i
uzupetniajacej, obowiazujacej do
zaliczenia danego modutu

Modut ma charakter autorski, obowigzuje przede wszystkim materiat
wyltozony, literatura ma charakter pomocniczy.




