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Nazwa jednostki prowadzacej przedmiot

Pracownia Struktury Biopolimeréw

Studia

wydziat kierunek

poziom| pierwszego stopnia

Wydziat Matematyki, Bioinformatyka

formal| stacjonarne

Fizyki i Informatyki

specjalnosciowy

modut Podstawowa

specjalizacja| Podstawowa

Nazwisko osoby prowadzacej (os6b prowadzacych)

prof. UG, dr hab. Stanistaw Otdziej

Formy zajec¢

Wyktad, Cw. laboratoryjne
Sposéb realizacji zajec

zajecia w sali dydaktycznej
Liczba godzin

Cw. laboratoryjne: 60 godz., Wyktad: 30 godz.

Formy zajeé, sposoéb ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS

7
Przedmiot w wymiarze 30h wyktadu i 60h ¢wiczen w
laboratorium komputerowym + praca wtasna

Cykl dydaktyczny
2019/2020 zimowy

- Wyktad z prezentacjg multimedialng

- praca wiasna
konsultacje z prowadzacym

- ¢wiczenia laboratoryjne w pracowni komputerowej,
praca wtasna
konsultacje z prowadzacym

Status przedmiotu Jezyk wyktadowy
obowigzkowy polski
Metody dydaktyczne Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub

wymagania egzaminacyjne
Sposéb zaliczenia

- Zaliczenie na ocene

- Egzamin
Formy zaliczenia

- egzamin pisemny z pytaniami (zadaniami) otwartymi

- egzamin pisemny testowy

- wykonanie pracy zaliczeniowej - wykonanie okreslonej pracy praktycznej
Podstawowe kryteria oceny
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Egzamin pisemny zawierajgcy pytania testowe jednokrotnego wyboru i/lub pytania
otwarte, sprawdzajace wiedze teoretyczng studenta.

Cwiczenia laboratoryjne:

Student zobowigzany jest do wykonania dwdch prac zaliczeniowych dotyczacych
zagadnien praktycznych poruszanych na ¢éwiczeniach. Ocena koricowa bedzie $rednig
arytmetyczng ocen uzyskanych z poszczegolnych prac. Kazda praca bedzie oceniana
odrebnie biorgc po uwage nastepujace kryteria:

a) kompletno$¢ (wykonanie wszystkich zalecen prowadzacego)

b) umiejetnos¢ zwieztego i jasnego przedstawienia postawionego problemu i
uzyskanych wynikéw

c) analiza otrzymanych wynikéw

Ocena koncowa pracy zaliczeniowej bedzie $rednig arytmetyczng ocen w skali 2-5

punktéw od a —c, ponadto warunkiem uzyskania pozytywnej oceny jest uzyskanie

minimum oceny dostatecznej z kazdego kryterium oceny (a-c).

Sposoéb weryfikacji zatlozonych efektow ksztatcenia

zaktadany efekt _ Wykonanie
ksztaloenia Fozamin pracy | mtd. dydakt3 | mtd. dydakt4 | mid. dydakt5 | mtd. dydakt6 | mtd. dydakt7 | mtd. dydakt8
zaliczeniowej
Wiedza
K_W01 . N
K W03 R N
K_W04 R N
K_W06 . N
K W07 R N
K_W08 R A
Umiejetnosci
K_U01 . N
K_U06 + +
K_U07 R N
K_U08 R A
K_U09 + +

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
Brak

B. Wymagania wstepne
Wymagane jest uzyskanie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji realizowanych okreslonych dla kurséw: Biochemia, Biopolimery, Rachunek
prawdopodobienstwa

Cele ksztatcenia

Celem zaje¢ jest zapoznanie studenta z podstawowymi metodami i technikami bioinformatycznymi oraz z ich praktycznymi zastosowaniami

Tresci programowe

Program zaje¢ obejmuje zagadnienia zwigzane z bioinformatyka i skupia sie na oméwieniu podstawowych metod i technik oraz na ich praktycznym
zastosowaniu na wybranych przyktadach.

Szczegotowe zagadnienia to:

1. Podstawy jezyka programowania PYTHON w zastosowaniach bioinformatycznych

2. Macierze substytucji

3. Algorytmy stuzace do poréwnywania sekwencji ze szczegdlnym uwzglednieniem algorytméw BLAST i PSI-BLAST

4. Poréwnywanie wielu sekwengciji, analizy filogenetyczne
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5. Przewidywanie elementéw struktury drugorzedowej w fancuchach biatkowych
6. Przewidywanie regionéw transmembranowych w tancuchach biatkowych
7. Przewidywanie struktury przestrzennej biatek z uzyciem modelowania homologicznego

Wykaz literatury

Wykaz literatury podstawowe;j:

Durbin, R., S. Eddy, A. Krogh and G. Mitchison, Biological sequence analysis, Cambridge University Press, (1998)
Keedwell, E., Intelligent Bioinformatics: The Application of Artificial Intelligence Techniques to Bioinformatics Problems, Wiley, (2005)

Wykaz literatury pomocnicze;j:

Baxevanis, A.D., Petsko, G.A,, Stein, L.D., and Stormo, G.D. Current Protocols in Bioinformatics, Wiley, (2007)

Efekty ksztatcenia
(obszarowe i kierunkowe)

K_WO01 ma ogodlng wiedze w zakresie matematyki, biologii,
chemii i fizyki pozwalajacg na rozumienie podstawowych
procesow biologicznych

K_WO03 ma uporzadkowang, podbudowang teoretycznie
wiedze ogdlng w zakresie programowania, algorytmow i
ztozonosci, jezykdw i paradygmatéw programowania, baz
danych, inzynierii oprogramowania

K_WO04 zna podstawowe konstrukcje programistyczne oraz
pojecia sktadni i semantyki jezykéw programowania; zna
podstawowe metody projektowania, analizowania i
programowania algorytméw; zna podstawowe struktury
danych i wykonywane na nich operacje

K_WO06 ma wiedze na temat zarzgdzania informacja, w tym
dotyczaca systemoéw baz danych, modelowania danych,
sktadowania i wyszukiwania informacji

K_WO07 zna podstawy analizy numerycznej, zna na
poziomie podstawowym co najmniej jeden pakiet do
obliczen symbolicznych, zna podstawowe pakiety
oprogramowania uzytkowego do prezentacji wynikow i
analizy danych

K_WO08 ma wiedze zakresie podstawowych technik i
narzedzi badawczych stosowanych w naukach Scistych i
przyrodniczych

K_UO01 potrafi zastosowac wiedze matematyczng i
informatyczng do formutowania, analizowania i
rozwigzywania prostych zadan zwigzanych z bioinformatyka
K_U06 projektuje, analizuje pod katem poprawnosci i
ztozonosci obliczeniowej oraz programuje algorytmy;
wykorzystuje podstawowe techniki algorytmiczne i struktur
danych

K_UO07 postuguje sig przyjetymi formatami reprezentaciji
réznego rodzaju danych stosownie do sytuacji, pamietajac
o0 ich ograniczeniach

K_U08 potrafi stosowa¢ podstawowe pakiety
oprogramowania uzytkowego do prezentacji wynikow i
analizy danych

K_U09 stosuje wybrane techniki i narzedzia badawcze z
dziedzin nauk przyrodniczych i Scistych

Wiedza

Student zna:

Jezyk PYTHON na poziomie dostatecznym do stosowania go w prostych
zastosowaniach bioinformatycznych

Podstawowe algorytmy (BLAST, PSI-BLAST, FASTA) stosowane w bioinformatyce
do poréwnywania sekwencji aminokwasowych lub nukleotydowych.

Podstawowe algorytmy i metody stosowane w analizie wielu sekwencji i analizach
filogenetycznych

Podstawowe metody i techniki stuzace do przewidywania wtasciwosci tancucha
polipeptydowego tzn. przewidywania struktury drugorzedowej, odcinkéw
transmebranowych czy sporzadzania profili hydrofobowosci/hydrofilowosci
Podstawowe metody stosowane do przewidywania struktury przestrzennej biatek,
ze szczegdlnym uwzglednieniem metod opartych na homologii sekwencyjnej

Umiejetnosci

Student potrafi:

Napisac¢ prosty program w jezyku PYTHON

Wykona¢ zestawienia i porownania sekwencji aminokwasowych/nukleotydowych z
zastosowaniem algorytméw BLAST i PSI-BLAST

Zastosowac dostepne w sieci WWW narzedzia bioinformatyczne stuzace do
poréwnywania sekwencji biatkowych czy nukleotydowych, przewidujacych
wiasciwosci tarcucha polipeptydowego (struktura drugorzedowa, odcinki
transmembranowe, profile hydrofobowosci/hydrofilowosci)

Dobra¢ odpowiednie narzedzie/algorytm do badanego problemu i oceni¢
wiarygodnos$¢ i przydatnos$¢ praktyczng otrzymanych wynikow

Kompetencje spoteczne (postawy)

Kontakt

stan@biotech.ug.gda.pl
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