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KARTA OPISU PRZEDMIOTU - SYLABUS

Nazwa przedmiotu
Bioinformatyka strukturalna

Przedmiot

Kierunek studiow Rok/semestr

Bioinformatyka 1/2

Studia w zakresie (specjalnosg) Profil studiéw
ogolnoakademicki

Poziom studiow Jezyk oferowanego przedmiotu

drugiego stopnia polski

Forma studiow Wymagalnos¢

stacjonarne obligatoryjny

Liczba godzin

Wyktfad Laboratoria Inne (np. online)
15 15
Cwiczenia Projekty/seminaria

Liczba punktéw ECTS
4

Wyktadowcy

Odpowiedzialny za przedmiot/wyktadowca: Odpowiedzialny za przedmiot/wyktadowca:
dr hab. inz. Marta Szachniuk

Wymagania wstepne

Osoba podejmujaca studia na Il stopniu Bioinformatyki powinna mie¢ osiggniete efekty ksztatcenia z |
stopnia tego kierunku studiow, zdefiniowane w Uchwale Senatu PP — efekty te prezentowane sg w
serwisie internetowym Wydziatu. Student rozpoczynajacy ten przedmiot powinien posiadac
podstawowg wiedze o biologii strukturalnej, teorii algorytmdéw, programowaniu, bazach danych oraz
algorytmach kombinatorycznych. Powinien posiada¢ umiejetnos¢ rozwigzywania podstawowych
problemdw z zakresu programowania i analizy danych biologicznych. W zakresie kompetencji
spotecznych student musi prezentowac takie postawy, jak uczciwos¢, odpowiedzialnos¢, wytrwatosé,
ciekawos¢ poznawcza, kreatywnosé, kultura osobista, szacunek dla innych ludzi.

Cel przedmiotu

Przekazanie studentom podstawowe] wiedzy o algorytmach i metodach optymalizacji stosowanych do
rozwigzywania podstawowych problemow wspdtczesnej biologii strukturalnej oraz o najlepszych
narzedziach umozliwiajacych magazynowanie, przetwarzanie, analize i pozyskiwanie danych
biologicznych.
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Zapoznanie studentow z architekturg najpopularniejszych narzedzi stosowanych w bioinformatyce
strukturalnej, zaréwno prekursorskich, jak i tych stosowanych dzis. Nacisk potozony jest na wady i zalety
stosowanych rozwigzan, ich ograniczenia (ktérych zazwyczaj nie sg Swiadomi uzytkownicy tych
systemow), wykorzystywane technologie, jakos$¢ otrzymywanych rozwigzan, ich wiarygodnosc¢ oraz
sposoby weryfikacji wynikow.

Rozwiniecie u studentéw umiejetnosci matematycznego modelowania probleméw biologii strukturalnej,
rozwigzywania problemoéw obliczeniowych w biologii strukturalnej przy pomocy zaréwno prostych, jak i
zaawansowanych algorytmoéw bioinformatycznych, oraz umiejetnosci testowania nowych metod
obliczeniowych.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza

1. Student ma rozszerzong i pogtebiong wiedze na temat modeli matematycznych stosowanych do
reprezentowania struktury czgsteczek biologicznych na réznym poziomie szczegdétowosci.

2. Student zna architekture oraz szczegdty funkcjonalnosci najpopularniejszych strukturalnych
repozytoriow danych oraz algorytmdéw wspomagajgcych obliczenia strukturalne (przewidywanie
struktur, rozwigzywanie struktur, ewaluacja i poréwnywanie struktur, klastrowanie, etc).

3. Student zna podstawowe metody, techniki i narzedzia stosowane a analizie sekwencji i struktur
biologicznych.

4. Student wie, w jakim kierunku rozwijajg sie metody obliczeniowe dla istotnych w biologii strukturalne;j
problemdéw wymagajgcych wspomagania algorytmicznego oraz jakie metody proponuje sie dla nowych
problemdéw w bioinformatyce strukturalne;j.

Umiejetnosci

1. Student wykorzystuje i interpretuje informacje pozyskane z literatury dotyczacej ogdlnych problemow
bioinformatyki strukturalnej, jak i Zrédet specjalistycznych (publikacji naukowych w czasopismach typu
Bioinformatics, BMC Bioinformatics, Nucleic Acids Research, itp.; serwiséw i portali internetowych z
dziedziny). Dokonuje interpretacji i krytycznej oceny tresci.

2. Student stosuje zaawansowane techniki i narzedzia informatyczne (np. GenBank, BLAST, RNA
FRABASE, SwissProt, ModeRNA, RNAComposer, RNAstructure, Eterna, mfold) do rozwigzywania
problemdw biologicznych i potrafi ocenic ich przydatnosc.

3. Student pod kierunkiem opiekuna naukowego planuje i wykonuje zadania badawcze (np.
modelowanie struktury z wykorzystaniem narzedzi bioinformatycznych, ocena jakosci modeli
biatkowych i RNA, klastrowanie struktur na podstawie ich podobienstw i réznic) z wykorzystaniem
poznanych metod obliczeniowych.

4. Student potrafi ocenié przydatnos¢ nowych osiggnie¢ w zakresie bioinformatyki strukturalnej,
zwtaszcza w przetwarzaniu i analizie danych strukturalnych.
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Kompetencje spoteczne

1. Student rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie (na zajeciach przedstawiane sg najnowsze
osiggniecia w dziedzinie bioinformatyki strukturalnej; réwniez student ma mozliwos¢ prezentacji tematu
dotyczgcego najnowszych probleméw i ich rozwigzan).

2. Student potrafi wspotdziatac i pracowac w grupie (okazjg do praktykowania pracy grupowej s zajecia
laboratoryjne z przedmiotu).

3. Student rozumie potrzebe systematycznego zapoznawania sie z czasopismami naukowymi i
popularnonaukowymi w celu poszerzania i pogtebiania wiedzy bioinformatyczne;j.

4. Student wykazuje twdrczg postawe w zyciu zawodowym i spotecznym.

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

a) w zakresie wyktadow weryfikowanie zatozonych efektéw ksztatcenia realizowane jest przez:
odpowiedzi na pytania dotyczgce materiatu omowionego na poprzednich wyktadach

b) w zakresie laboratoriéw weryfikowanie zatozonych efektdw ksztatcenia realizowane jest przez: ocene
przygotowania studenta do poszczegdlnych sesji zajeé laboratoryjnych (sprawdzian , wejsciowy") oraz
ocene umiejetnosci zwigzanych z realizacjg ¢wiczen laboratoryjnych, ocenianie ciggte, na kazdych
zajeciach (odpowiedzi ustne) — premiowanie przyrostu umiejetnosci postugiwania sie poznanymi
zasadami i metodami, ocene sprawozdan przygotowywanych czesciowo w trakcie zajeé, a cze$ciowo po
ich zakonczeniu; ocena ta obejmuje takze umiejetnos¢ pracy w zespole, ocene i ,,obrone”
zrealizowanych przez studenta ¢wiczen laboratoryjnych.

Ocena podsumowujaca

a) w zakresie wyktadow weryfikowanie zatozonych efektdw ksztatcenia realizowane jest przez: ocene
wiedzy i umiejetnosci wykazanych na egzaminie pisemnym, sktadajgcym sie z 5 pytan (po 3 punkty za
pytanie). 20% pytan ma charakter testu wielokrotnego wyboru, a pozostata cze$¢ ma charakter
problemowy. Wszystkie pytania egzaminacyjne dotyczg zagadnien oméwionych podczas wyktadow oraz
zajec laboratoryjnych. Pozytywne zaliczenie egzaminu jest mozliwe jesli student uzyska facznie co
najmniej 8 punktow; omowienie wynikdw egzaminu.

b) w zakresie laboratoridw weryfikowanie zatozonych efektéw ksztatcenia realizowane jest przez: ocene
wiedzy i umiejetnosci zwigzanych z tresciami przekazywanymi na ¢wiczeniach poprzez kolokwium
koncowe, zestawienie ocen wystawionych w trakcie semestru w postaci sredniej wazonej, w skfad ktorej
wchodzg oceny czgstkowe wystawiane za wykonane projekty, sprawozdania oraz aktywnos¢ wykazang
podczas zajed.

Aktywnos¢ podczas zaje¢ premiowana jest dodatkowymi punktami, w szczegdlnosci za: omodwienie
dodatkowych aspektdw zagadnienia, efektywnos$¢ zastosowania zdobytej wiedzy podczas rozwigzywania
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zadanego problemu, uwagi prowadzgce do udoskonalenia materiatéw dydaktycznych lub procesu
dydaktycznego.

Tresci programowe

Program wyktadu obejmuje nastepujgce zagadnienia. Pierwszy wyktad jest ogélnym wyktadem
wprowadzajacym w temat, przedstawione sg na nim kluczowe zagadnienia wspotczesnej bioinformatyki
strukturalnej wraz z proponowanymi rozwigzaniami i ich charakterystyka pod katem wymagan,
ograniczen, ztozonosci obliczeniowej. Drugi wyktad jest wprowadzeniem do strukturalnych baz danych.
Na wyktfadzie studenci poznajg kilka najpopularniejszych repozytoriow strukturalnych, wraz ze
schematami danych, architekturg baz, aplikacjami obstugujgcymi interakcje z uzytkownikiem,
metajezykami zdefiniowanymi na potrzeby tworzenia skomplikowanych zapytan do omawianych
narzedzie oraz formatami danych wykorzystywanymi do zapisu struktury. Kolejny wyktad przeznaczony
jest na najpopularniejsze modele i formaty zapisu struktury drugorzedowej RNA, motywy strukturalne
oraz metody ich wizualizacji. Na wyktadzie omawia sie metodyke modelowania matematycznego danych
i problemow strukturalnych, z uwzglednieniem optymalizacji pod katem dalszej analizy tych problemow
oraz biorgc pod uwage kompletnos¢ modelowanych informacji. Czwarty wyktad nawigzuje do
podstawowych metod przewidywania struktury drugorzedowej. Przedstawione sg na nim historycznie
pierwsze algorytmy przewidywania (doktadne oméwienie dziatania tych metod na konkretnych
przyktadach) oraz wybrane wspoétczesne metody przewidywania struktury drugorzedowej. W ramach
kolejnego wyktadu omdwione sg podstawowe podejscia do modelowania struktur przestrzennych.
Przedstawiona jest ogdlna charakterystyka podejs¢, ich wady, zalety oraz uzytecznosé¢, oraz omowione
sq wybrane wspotczesne metody modelowania struktur 3D. Szdsty wyktad poswiecony jest algorytmom
poréwnywania danych strukturalnych, wyszukiwania podobienstw, miar podobiefAstwa, miar
odlegtosciowych, klastrowania danych. Podane s3g przykfady zastosowania konkretnych miar
odlegtosciowych (dla struktur na réznym poziomie szczegdétowosci) oraz przedstawione podstawowe
wykorzystywane wspoétczesnie narzedzia do pordwnywania i analizy struktur. Podczas kolejnego wyktadu
omawiany jest temat wizualizacji danych w bioinformatyce. Przedstawione sg podstawowe zagadnienia
zwigzane z grafikg komputerowga oraz metody wizualizacji wykorzystywane w najpopularniejszych
narzedziach bioinformatycznych. Ostatni wyktad przeznaczony jest na prezentacje studentéw, podczas
ktorych dwuosobowe grupy studentdw przedstawiajg wybrane przez siebie najnowsze problemy
bioinformatyki strukturalnej.

Cwiczenia laboratoryjne zwigzane sg $cisle z tematyka wyktaddw. Wyktad stanowi wprowadzenie
teoretyczne. Podczas ¢wiczen laboratoryjnych studenci uczg sie praktycznego wykorzystania narzedzie
omawianych podczas wyktadu oraz implementujg wtasne metody do rozwigzywania prostych
probleméw bioinformatycznych. Cwiczenia laboratoryjne prowadzone s3 w formie siedmiu
dwugodzinnych zaje¢ odbywajacych sie w laboratorium komputerowym. Zadania do samodzielnego
wykonania majg praktyczny charakter i przygotowujg do wykorzystania dostepnych narzedzi i bibliotek
programistycznych. Dodatkowo w czasie trwania semestru, studenci podzieleni na zespoty dwuosobowe
przygotowujg projekty (czeSciowo podczas zajec, czeSciowo w ramach pracy wtasnej) rozwigzujgce
wybrane kombinatoryczne problemy majgce zastosowanie w biologii strukturalnej. Program zajec
laboratoryjnych obejmuje nastepujgce zagadnienia. Na pierwszych ¢wiczeniach studenci poznaja
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empirycznie powszechnie stosowane w bioinformatyce bazy danych. Celem jest poznanie wzajemnych
powigzan miedzy nimi oraz nauka konstrukcji zaawansowanych zapytan. Samodzielnie trzeba tworzyc
mniej i bardziej skomplikowane zapytania oraz przygotowywac rozwigzanie do zdalnego dostepu do
wynikéw. Nastepnym tematem sg struktury drugorzedowe. Podczas ¢wiczen studenci poznajg dostepne
narzedzia do parsowania i wizualizacji struktur drugorzedowych. Zadaniem praktycznym jest stworzenie
wiasnego oprogramowania do czytania tych formatdow oraz analizy informacji o drugorzedowej
strukturze czasteczek biologicznych. Jest to wstep do kolejnego tematu, ktéry dotyczy klasycznych
metod predykcji struktury drugorzedowej przy uzyciu algorytmoéw programowania dynamicznego.
Wrtasna implementacja oméwionych metod jest zadaniem projektowym, ktére studenci wykonujg w
ramach zaliczenia tego tematu. Kolejnym tematem jest modelowanie struktur trzeciorzedowych, analiza
jakosci wynikéw oraz metody poréwnywania struktur. Studenci poznajg dostepne narzedzia, miary
podobienstwa i jakosci oraz algorytmy do wzajemnej oceny struktur. W ramach zaje¢ laboratoryj-nych
studenci wykonujg zadania zwigzane z tematem (wykorzystujgc gotowe, dostepne narzedzia),
przeprowadzajg szereg eksperymentow obliczeniowych (od predykcji struktury z réznymi parametrami
wejsciowymi, po analize wynikéw), a wyniki tych prac podsumowujg w formie raportu. Nastepnym
tematem jest wizualizacja struktur. Cwiczenia laboratoryjne sg po$wieco-ne poznaniu dziatania
powszechnie stosowanych narzedzi i ich mozliwosci. Na przedostatnich zajeciach studenci poznajg
biblioteki programistyczne do pracy ze strukturami trzeciorzedowymi. Omowione zostang najwazniejsze
biblioteki dla roznych jezykdw programowania powigzane z przyktadami ich uzycia dla rzeczywistych
danych. Ostatnie zajecia poswiecone sg anali-zie trajektorii z zapiséw symulacji dynamiki molekularnej.
Przedstawione sg tu formaty zapisu danych i metody dostepu do nich. Zadaniem studenta jest
stworzenie prostego projektu, w ktérym mozliwosci analizy struktur poznane wczesniej moga by¢ wyko-
rzystane w celu przetworzenia zapisanych trajektorii.

Metody dydaktyczne

1. Wyktad: prezentacja multimedialna, prezentacja ilustrowana przyktadami podawanymi na tablicy,
rozwigzywanie zadan, pokaz multimedialny.

2. Cwiczenia laboratoryjne: rozwigzywanie zadan, ¢wiczenia praktyczne, wykonywanie eksperymentéw
obliczeniowych, dyskusja, praca w zespole, pokaz multimedialny, warsztaty, gry integracyjne, studium
przypadkdéw.

Literatura

Podstawowa
1. J. Gu, P.E. Bourne, "Structural Bioinformatics"

2. P. Baldi, S. Brunak, "Bioinformatics: The Machine Learning Approach"
3. T. Schwede, M. Peitsch, "Computational structural biology. Methods and applications."

Uzupetniajaca
najnowsze publikacje naukowe z dziedziny bioinformatyki strukturalnej
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

EUROPEJSKI SYSTEM TRANSFERU I AKUMULACII PUNKTOW (ECTS)

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 92 4,0
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 46 2,0
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do 46 2,0

zajec laboratoryjnych/¢éwiczen, przygotowanie do
kolokwiéw/egzaminu, wykonanie projektu)’

1 . 12 . ;. ;.
niepotrzebne skresli¢ lub dopisa¢ inne czynnosci




