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. Nazwa przedmiotu: Modelowanie biomolekut 2. Kod przedmiotu: MBM

. Karta przedmiotu wazna od roku akademickiego: 2017/2018

. Forma ksztalcenia: studia doktoranckie

. Forma studiéw: studia stacjonarne/niestacjonarne
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. Semestr:

10. Jednostka prowadzgca przedmiot: Instytut Informatyki, Wydzial AEil

11. Prowadzacy przedmiot: dr hab. inz. Dariusz Mrozek, dr inz. Aleksandra Gruca

12. Przynaleznos$¢ do grupy przedmiotow: przedmioty fakultatywne

13. Status przedmiotu:

14. Jezyk prowadzenia zajeé: polski/angielski

15. Przedmioty wprowadzajace oraz wymagania wstepne: Znajomos¢ podstawowych zagadnien oraz
terminologii z zakresu metod modelowania 3D

16. Cel przedmiotu: Celem przedmiotu jest zaznajomienie studentéw z zagadnieniami zwigzanymi
zastosowaniami metod matematycznych, informatycznych i statystycznych dla réznorodnych zagadnien zwiagzanych
opracowywaniem wynikéw eksperymentéw dotyczacych badania biomolekut, przedstawianiem struktur i funkcji,
strukturg i sposobami zapisu informacji zwigzanych z biomolekutami.

17. Efekty ksztatcenia:!

Nr Opis efektu ksztalcenia Metoda Forma Odniesienie
sprawdzenia |prowadzenia | do efektéw
efektu zajec dla kierunku
ksztatcenia studiow
W1 | Ma wiedzg¢ dotyczaca biomolekut i jej zastosowan WT,WM | RAU I W01
W2 | Posiada orientacje¢ w metodach obrazowania biomolekut WT, WM | RAU I W04
W3 | Zna techniki analizy struktur i funkcji biomolekut WT, WM | RAU I W06
Ul | Potrafi samodzielnie konstruowac¢ algorytmy przetwarzania WT, WM |RAU_I U01
danych pomiarowych dotyczacych biomolekut
U2 | Posiada umiejetno$¢ analizy informacje z réznych zrédet WT, WM |RAU_I UO0O3
dotyczacych biomolekut
U3 | Posiada umiejetnos¢ analizy funkcji oraz miejsc aktywnych WT, WM | RAU_I U04
biomolekut
U4 | Rozumie struktur¢ modeli matematycznych stosowanych w WT, WM | RAU_I UO05
opisie molekul DNA, RNA i biatek
K1 | Potrafi pracowa¢ i komunikowa¢ si¢ w zespole WT, WM |RAU_I K01
K2 | Rozumie potrzebe¢ aktualizacji wiedzy dotyczacej metod i WT, WM | RAU I K02
narze¢dzi w modelowaniu biomolekut

18. Formy zaje¢ dydaktycznych i ich wymiar (liczba godzin)
W.:10 L.:0

Tres¢ wykladow:

Modelowanie biomolekul w genomice. Struktura DNA. Model Watsona Cricka. Mechanizmy replikacji i

1

nalezy wskaza¢ ok. 5 — 8 efektéw ksztalcenia




transkrypcji. Sekwencjonowanie genomu. Kojarzenie sekwencji. Annotacja sekwencji DNA. Genomowe bazy
danych. Metodologia prezentacji struktur DNA.

Modelowanie biomolekul w proteomice. Struktura i funkcje biatek. Metody separacji, detekcji i identyfikacji biatek.
Profile ekspresji biatek. Struktura drugo i trzeciorzgdowa biatek. Proteomowe bazy danych. Modelowanie i
przewidywanie struktur drugo i trzeciorzgdowych peptydéw i biatek.

Modelowanie polimeréw RNA. Struktura pierwszo i drugorzedowa kwasu RNA. Funkcje RNA. Bazy danych RNA.
Prezentacja modelowanie i przewidywanie struktur drugo i trzeciorzgdowych RNA.

Modele matematyczne biomolekul. Poj¢cie modelu matematycznego. Modele statyczne i dynamiczne. Parametry
modeli. Zadania estymacji i identyfikacji parametréw modeli. Maksymalizacja wiarygodnosci. Algorytm EM i jego
zastosowania. Lancuchy Markowa. Ukryte Lancuchy Markowa i algorytm Vitterbiego. Algorytm Bauma Welscha.
Metody MCMC, algorytm Metropolisa - Hastingsa. Programowanie dynamiczne. Sieci Boolowskie, sieci
Bayesowskie, stochastyczne sieci Boolowskie.

Metody bioinformatyczne badania biomolekul. Odtwarzanie drzew filogenetycznych. Klasyczne metody oceny
topologii i metryki drzew. Algorytm Felsensteina - Churchila. Teoria koalescencji. Sieci genowe i §ciezki sygnatowe.
Kinetyka reakcji biochemicznych. Reakcje katalizowane przez enzymy, reakcje ligand — receptor. Cykle
metaboliczne. Modelowanie sieci genowych i §ciezek sygnatowych. Ontologie. Sie¢ Gene Ontology. Wykorzystanie
wiedzy o aspektach funkcjonalnych genéw w interpretacji wynikow eksperymentéw.

Bazy danych i serwisy internetowe zwigzane z biomolekulami. Bazy danych sekwencji nukleotydowyc. Bazy
danych sekwencji biatkowych. Bazy danych struktur biatek. Wizualizacja struktur biatkowych. Anotacje genéw i
bialek.

20. Egzamin: nie
Zaliczenie na podstawie dyskusji w trakcie wyktadéw oraz opcjonalnie na podstawie przedtozonego przez

studenta opracowania pisemnego wybranego zagadnienia.

21. Literatura podstawowa:

1. Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood. Bioinformatyka i ewolucja molekularna. PWN, 2008.

22. Literatura uzupelniajaca:
David B. Hames, Nigel M. Hooper, Biochemia. Krétkie wyktady, PWN, 2007

23. Naklad pracy studenta potrzebny do osiagni¢cia efektow ksztalcenia

Lp. Forma zaje¢é Liczba godzin
kontaktowych / pracy studenta
1 Wyktad 10/5
2 Cwiczenia 0/0
3 Laboratorium 0/0
4 Projekt 0/0
5 Seminarium 0/0
6 Inne 5/5
Suma godzin 15/10

24. Suma wszystkich godzin: 25

25. Liczba punktéw ECTS: 1

26. Liczba punktéw ECTS uzyskanych na zajeciach z bezposrednim udzialem nauczyciela akademickiego: 1

27. Liczba punktow ECTS uzyskanych na zajeciach o charakterze praktycznym (laboratoria, projekty): 0

26. Uwagi: Efekty ksztalcenia w zakresie wiedzy weryfikowane s3 na biezaco w trakcie wyktadow, natomiast
umiejetnosci podlegaja weryfikacji poprzez formutowanie i rozwigzywanie zadan praktycznych. Efekty ksztalcenia w
zakresie kompetencji spotecznych sprawdzane sa w trakcie pracy zespotowej nad przyktadowymi problemami

badawczymi oraz przy opracowywaniu i prezentacji raportéw koncowych.

Zatwierdzono:

(data i podpis kierownika studiow doktoranckich)




