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Cel przedmiotu

Celem przedmiotu jest zapoznanie sie z metodami numerycznymi opisujacymi procesy biologiczne na poziomie molekularnym. kurs ma na celu zapoznanie sie z parametrami
numerycznymi opisujacymi dane zjawiska oraz ich rozumienie. Opanowanie tej wiedzy pozwoli na prawidtowe modyfikacje numerycznych parametréw w narzedziach
bioinformatycznych poprawiajgce skuteczno$é metody w danej specyficznej tematyce.

Wymagania wstepne
Obstuga komputera i internetu. Obstuga ogdInouzytkowych programéw przewidzianych w programie przedmiotu "Podstawowe zastosowania komputeréw". umiejetno$é
korzystania z biologicznych baz danych. umiejetno$¢ obstugi programéw bioinformatycznych powszechnie dostepnych online.

Zakres tematyczny

Analiza numeryczna stanowi istotny dziat bioinformatyki. wiele proceséw biologicznych na poziomie molekularnym opisywane jest za pomoca parametréw numerycznych,
ktérych sens powinien byé zrozumiaty dla badacza. Metody numeryczne wystepujg praktycznie w kazdej dziedzinie bioinformatyki, proteomiki i genomiki. Juz podstawowe
wstepne metody analizy bioinformatycznej jaka jest teoretyczne poréwnywanie sekwencji w celu okreslenia istotnosci stopnia ich identycznosci/podobienstwa oparte sa na
numerycznym opisie wynikéw. Numeryczna interpretacja uzyskanych wyniku analizy charakteryzuje kazda metode analizy poréwnawczej sekwencji biatkowych/nukleotydowych,
jak np. macierz unitarna, macierz kodu genetycznego, statystyczna analiza mutacyjnych zastapieri aminokwaséw w biatkach homologicznych, czy algorytm semihomologii
genetycznej. Zastosowanie metod numerycznych prowadzi z kolei do umozliwienia skonstruowania sekwencji konsensusowej, definiujgcej catg rodzine biatek spokrewnionych.
Za pomocg parametréw numerycznych opisywane sg obserwowane czestosci wzajemnych przemian mutacyjnych aminokwaséw w pozycjach homologicznych spokrewnionych
biatek. W ten sposéb powstaty stochastyczne macierze PAM i BLOSUM, bardzo powszechnie stosowane przy analizie poréwnawczej sekwencji biatkowych w poszukiwaniu
biatek wspdlnego pochodzenia, podobnej struktury i funkcji. Programy wspomagajace obstuge biologicznych baz danych takze oparte sa na metodach numerycznych
wykrywania waznych zjawisk i proceséw na poziomie sekwencji, struktury, funkcji i ewolucji. Przyktadem jest pakiet programéw BLAST stuzacy do przeszukiwania
sekwencyjnych baz danych w poszukiwaniu sekwencji o istotnym podobieristwie/identycznosci. Wyniki sa przedstawiane za pomoca specyficznie opracowanych parametréw
liczbowych jak np. stopien identycznosci, stopien podobieristwa oraz tzw. warto$¢ spodziewana (expect value). numerycznie przedstawiane sg takze zjawiska delecji/insercji w
poréwnywanych spokrewnionych sekwencjach biatkowych. Sg one obliczane i i analizowane przy pomoca tzw, parametru kar za przerwy (gap penalties). Parametr ten oraz
warto$¢ expect value moga by¢ modyfikowane i zmieniane przez badacza w celu uzyskania bardziej zgodnych wynikéw dla konkretnego badanego zestawu sekwencji. Dlatego
wazne jest rozumienie sensu tych wartosci numerycznych, aby ich modyfikacje byty wtasciwe i sensowne.

Rowniez podstawy konstrukcji molekularnych drzew filogenetycznych oparte sa na metodach numerycznych. Jednym z najistotniejszych jest parametr dystansu ewolucyjnego
(obliczany w rdzny sposdb w réznych metodach konstrukeii), na podstawie ktorego ustala sie topologie catego drzewa, oraz dtugosci odgatezien.

Metody ksztatcenia
Wyktad z prezentacjami multimedialnymi (PowerPoint), korzystaniem z biatkowych baz danych online oraz specjalistycznego oprogramowania bioinformatycznego do analizy
poréwnawczej, konstrukcji drzew filogenetycznych, oszacowania istotnosci podobieristwa poréwnywanych sekwenciji i in.

Efekty uczenia sie i metody weryfikacji osiggania efektéw uczenia sie
Opis efektu Symbole efektow Metody weryfikacji Forma zaje¢
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Opis efektu Symbole efektow  Metody weryfikacji
interpretuje zjawiska przyrodnicze empirycznie, do ich interpretacji stosuje metody ® K1A_W02 ® biezaca kontrola na
matematyczne i statystyczne (w interpretacji zjawisk i proceséw przyrodniczych zna, zajeciach

rozumie oraz opiera sie na podstawach empirycznych, rozumiejac w petni znaczenie metod ¢ kolokwium
matematycznych i statystycznych)

rozumie podstawowe procesy zwigzane z badaniem molekularnym genoméw, ma wiedze z ® K1A_W18 ® biezaca kontrola na
zakresie najwazniejszych problemow zwigzanych z poznaniem funkcji genoméw réznych zajeciach
organizméw ¢ dyskusja

objasnia zasady stosowania zréznicowanych technik z zastosowaniem struktury projektu ® K1A_W36 ® biezaca kontrola na
naukowego, klasyfikacji metod badawczych, metod analizy i syntezy, indukcji i dedukcji, zajeciach

analogii, objasnia empiryczne metody badawcze, zasady obserwacji naukowej, metody ¢ kolokwium
eksperymentalne, systematyzowanie wynikdw, ich interpretacje, wnioskowanie, dowodzenie, ® test koricowy

definiowanie, czynniki warunkujgce wybér metody, eksperymenty diagnostyczne

w interpretacji zjawisk i procesow przyrodniczych zna, rozumie oraz opiera sie na ® K1A_ W41 ® biezaca kontrola na
podstawach empirycznych, rozumiejac w petni znaczenie metod matematycznych i zajeciach
statystycznych w pracy badawczej i dziataniach praktycznych ® kolokwium
zna podstawowe pojecia z zakresu wykorzystania narzedzi informatycznych ® K1A_W42 ® biezaca kontrola na
zajeciach
¢ dyskusja

® egzamin - ustny,
opisowy, testowy i inne

ma wiedze w zakresie statystyki i informatyki na poziomie pozwalajacym na opisywanie i ® K1A_ W44 ¢ kolokwium
interpretowanie zjawisk przyrodniczych rozumie zwigzki miedzy osiggnieciami z zakresu ® obserwacje i ocena
nauk biologicznych a modelowaniem matematycznym umiejetnosci
praktycznych studenta

® test koricowy

rozumie podstawowe zjawiska i procesy opisane w teoretycznych modelach ® K1A_W53 ® kolokwium
bioinformatycznych oraz ma wiedze w zakresie podstawowego oprogramowania do analizy ® test koricowy
teoretycznej proceséw biologicznych, ma wiedze w zakresie najwazniejszych probleméw z

zakresu bioinformatyki i proteomiki

stosuje podstawowe metody statystyczne oraz techniki informatyczne do opisu zjawisk i ® K1A_U12 ¢ dyskusja
analizy danych ® kolokwium
¢ konspekt
stosuje podstawowe metody statystyczne oraz techniki informatyczne do opisu zjawisk i ® K1A_U19 ¢ konspekt
analizy danych ® obserwacje i ocena
umiejetnosci

praktycznych studenta

Warunki zaliczenia

Test zaliczeniowy.

Ocena koricowa to zaliczenie na ocene uzyskang w wyniku rozwigzania testu zaliczeniowego.
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