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1 Informacje o przedmiocie

Nazwa przedmiotu Bioinformatyka

Nazwa przedmiotu
w języku angielskim

Kod przedmiotu WM IMED oIIS B5 24/25

Kategoria przedmiotu Przedmioty kierunkowe

Liczba punktów ECTS 2.00

Semestry 2

2 Rodzaj zajęć, liczba godzin w planie studiów

Semestr Wykład Ćwiczenia Laboratorium
Laboratorium
komputero-

we
Projekt Seminarium

2 15 0 0 0 15 0

3 Cele przedmiotu

Cel 1 Zapoznanie z podstawowymi celami i zadaniami stawianymi bioinformatyce.

Cel 2 Zapoznanie z narzędziami matematycznymi i informatycznymi wykorzystywanymi do przetwarzania i analizy
danych z zakresu biologii molekularnej.

Cel 3 Zapoznanie z technikami programowania algorytmów analizy danych biologicznych.

Kod archiwizacji:
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4 Wymagania wstępne w zakresie wiedzy, umiejętności i innych
kompetencji

1 brak

5 Efekty kształcenia

EK1 Wiedza Posiada wiedzę na temat obszarów zastosowania bioinformatyki

EK2 Wiedza Ma podstawową wiedzę z obszaru biologii molekularnej

EK3 Wiedza Ma wiedzę na temat analiz przyrównawczych i ich wykorzystania do tworzenia drzew filogenetycz-
nych

EK4 Umiejętności Potrafi samodzielnie na podstawie przekazanej wiedzy zaprojektować prosty algorytm przy-
równujący sekwencje.

6 Treści programowe

Projekt

Lp
Tematyka zajęć
Opis szczegółowy bloków tematycznych

Liczba
godzin

P1 Wprowadzenie do programowania w języku Python. 4

P2 Tworzenie macierzy, pętli, instrukcji warunkowych i generowanie wykresów. 4

P3
Projektowanie struktury algorytmu przyrównania sekwencji z wykorzystaniem
wybranej metody w języku Python. 2

P4 Realizacja algorytmu przyrównania w języku Python. 4

P5 Prezentacja projektu. 1

Wykład

Lp
Tematyka zajęć
Opis szczegółowy bloków tematycznych

Liczba
godzin

W1 Wprowadzenie do bioinformatyki 2

W2
Podstawowe definicje: sekwencje białek, kwasów nukleinowych. Model ewolucji
sekwencji kwasów nukleinowych. 2

W3 Biologiczne bazy danych 2

W4 Algorytmy przyrównania sekwencji (algorytmy wyczerpujące, heurystyczne) 3

W5 Podstawy filogenetyki 2

W6 Metody filogenetyczne analizy sekwencji 2
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Wykład

Lp
Tematyka zajęć
Opis szczegółowy bloków tematycznych

Liczba
godzin

W7 Zaliczenie przedmiotu - test 2

7 Narzędzia dydaktyczne

N1 Wykłady

N2 Prezentacje multimedialne

N3 Ćwiczenia projektowe

8 Obciążenie pracą studenta

Forma aktywności
Średnia liczba godzin

na zrealizowanie
aktywności

Godziny kontaktowe z nauczycielem akademickim, w tym:

Godziny wynikające z planu studiów 30

Konsultacje przedmiotowe 6

Egzaminy i zaliczenia w sesji 1

Godziny bez udziału nauczyciela akademickiego wynikające z nakładu pracy studenta, w tym:

Przygotowanie się do zajęć, w tym studiowanie zalecanej literatury 8

Opracowanie wyników 5

Przygotowanie raportu, projektu, prezentacji, dyskusji 10

Sumaryczna liczba godzin dla przedmiotu wynikająca z
całego nakładu pracy studenta 60

Sumaryczna liczba punktów ECTS dla przedmiotu 2.00

9 Sposoby oceny

Ocena formująca

F1 Test

F2 Projekt indywidualny

Ocena podsumowująca

P1 średnia arytmetyczna z ocen formujących
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Warunki zaliczenia przedmiotu

W1 Uzyskanie pozytywnej oceny z testu oraz zrealizowanego projektu

Kryteria oceny

Efekt kształcenia 1

Na ocenę 2.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących <3,0

Na ocenę 3.0
średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie: 2.75, 3.24>P otrafi wskazać
kluczowe obszary zastosowania bioinformatyki.

Na ocenę 3.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 5.0
średnia arytmetyczna z ocen formujących >4,745. Posada wedzę na temat
obszarów zastosowania bioinformatyki oraz rolą jaką w nich odgrywa.

Efekt kształcenia 2

Na ocenę 2.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących <3,0

Na ocenę 3.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie: 2.75, 3.24> .

Na ocenę 3.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 5.0
średnia arytmetyczna z ocen formujących >4,745. Potrafi podać definicje białek,
kwasów nukleinowych oraz określić przykładowy cel analizy ich sekwencji

Efekt kształcenia 3

Na ocenę 2.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących <3,0

Na ocenę 3.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie: 2.75, 3.24> .

Na ocenę 3.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 5.0
średnia arytmetyczna z ocen formujących >4,745. Zna podstawowe metody analiz
przyrównawczych, potrafi określić ich zalety i wady. Potrafi opisać sposób
tworzenia drzew filogenetycznych.

Efekt kształcenia 4

Na ocenę 2.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących <3,0
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Na ocenę 3.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie: 2.75, 3.24> .

Na ocenę 3.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.0 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 4.5 średnia arytmetyczna z ocen formujących w zakresie:

Na ocenę 5.0
średnia arytmetyczna z ocen formujących >4,745. Potrafi samodzielnie
zaprojektować i napisać w języku Python prosty algorytm przyrównania
sekwencji.

10 Macierz realizacji przedmiotu

Efekt
kształcenia

Odniesienie
danego efektu
do szczegóło-
wych efektów

zdefiniowa-
nych dla
programu

Cele
przedmiotu

Treści
programowe

Narzędzia
dydaktyczne

Sposoby oceny

EK1 Cel 1 W1 W2 N1 N2 F1

EK2 Cel 2 W2 W3 N1 N2 F1

EK3 Cel 3 W4 W5 W6 N1 N2 F1

EK4 Cel 2 Cel 3 P1 P2 P3 P4 P5
W7 N3 F2 P1

11 Wykaz literatury

Literatura podstawowa

[1 ] Xiong J. — Podstawy bioinformatykiTytuł, Warszawa, 2011, Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego

[2 ] Higgs P.G., Attwood T. K., — Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Warszawa, 2008, PWN

Literatura uzupełniająca

[1 ] Lesk Arthur — Introduction to Bioinformatics, Oxford, 2019, Oxford University Press

12 Informacje o nauczycielach akademickich

Osoba odpowiedzialna za kartę

dr inż. Aneta, Iwona Gądek-Moszczak (kontakt: aneta.moszczak@gmail.com)
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Osoby prowadzące przedmiot

1 mgr inż. Adam Piwowarczyk (kontakt: adam.piwowarczyk@mech.pk.edu.pl)

2 pracownicy Katedry Informatyki Stosowanej Imię Nazwisko (kontakt: mail@example.com)

13 Zatwierdzenie karty przedmiotu do realizacji

(miejscowość, data) (odpowiedzialny za przedmiot) (dziekan)

Przyjmuję do realizacji (data i podpisy osób prowadzących przedmiot)
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