ZAGADNIENIA NA EGZAMIN INZYNIERSKI

DLA KIERUNKU BIOTECHNOLOGIA / SPECJALNOSC BIOINFORMATYKA

PRZEDMIOTY WSPOLNE i SPECJALNOSCIOWE

Kategoria: Biologia Komorki

Budowa i funkcje elementéw komarki prokariotycznej

Budowa i funkcje elementéw komarki eukariotycznej

Charakterystyka komérki nowotworowej

Charakterystyka komoérki roslinnej

Komunikacja miedzykomérkowa

Metody badan kwasow nukleinowych i biatek

Ekspresja gendw i biatek; regulacja transkrypcji i translacji

Wewnatrzkomdrkowe przekazywanie sygnatéw (sciezki sygnatowe)

Cykl komérkowy, podziaty komdrkowe (mitoza i mejoza), Smieré komdrkowa, regulacja cyklu
komérkowego

10. Podstawowe szlaki metaboliczne w komdrkach prokariotycznych i eukariotycznych

LN WNE

Kategoria: Podstawowe Techniki Laboratoryjne w Biologii Molekularnej i Inzynierii
Genetycznej

Izolacja, oczyszczanie, jakosciowe i ilosciowe oznaczanie kwaséw nukleinowych
Elektroforeza kwasow nukleinowych i biatek

Izolacja, oczyszczanie, jakosciowe i ilosciowe oznaczanie biatek

Reakcja taricuchowa polimerazy - PCR

Podstawy klonowania molekularnego

Charakterystyka i zastosowanie enzymoéw restrykcyjnych

Obliczenia biochemiczne

NouswnNeE

Kategoria: Techniki In Vitro

Hodowle komérkowe i tkankowe (monolayer i przestrzenne)

Charakterystyka linii komérkowych ludzkich i ssaczych, w tym prawidtowych i nowotworowych
Komadrki macierzyste w badaniach i medycynie regeneracyjnej

Produkcja i zastosowanie przeciwciat w biologii i medycynie molekularne;j

Charakterystyka wirusdw i ich zastosowanie w inzynierii genetycznej i w terapiach
przeciwnowotworowych

Mikroskopia fluorescencyjna i konfokalna w obrazowaniu komdrek

Podstawy diagnostyki molekularnej

ukhwnNRE

N

Kategoria: Biostatystyka i Biometria

Whnioskowanie statystyczne (hipotezy, testowanie hipotez)

Analiza wariancji (ANOVA)

Podstawowe pojecia statystycznie (m.in. rozktad, parametry rozktaddw, przedziaty ufnosci)
Parametry i wiasnosci rozktadu normalnego

Metody detekcji wielkosci odstajgcych

vk wnN e



Kategoria: Bioinformatyka, Genomika Funkcjonalna i Proteomika, Metody
Komputerowe w Biologii Molekularnej

1. Dopasowanie sekwencji (par i wielu sekwencji) — sformutowanie problemu, algorytmy, narzedzia.

2. Drzewa filogenetyczne

3. Bioinformatyczne bazy danych

4. ‘tancuchy Markowa i ukryte modele Markowa

5. Dynamika molekularna (Opis systemu molekularnego w postaci empirycznych pdl sitowych — mechanika
molekularna, metody minimalizacji energii systemu molekularnego, symulacje molekularne)

6. Dokowanie molekularne

7. Modelowanie i przewidywanie struktury przestrzennej biatek

8. Metody normalizacji danych (w szczegdlnosci stosowanych w mikromacierzach do oceny poziomu
ekspresji genow)

9. Analiza danych wielkoskalowych, klasyfikacja, selekcja cech, klasteryzacja danych

10. Metody analizy danych sekwencjonowania nowej generacji (NGS)

11. Analiza danych dotyczgcych oceny poziomu ekspresji genédw w oparciu o eksperyment real-time PCR

Kategoria: Modelowanie Biosystemow

Modele pojedynczych populacji

Modele typu drapieznik-ofiara

Modele kompartmentalne

Model odpowiedzi uktadu odpornosciowego
Modele epidemiologiczne

Pojecie korelacji i regresji (wtasnosci, typy)
Miary dopasowanie modelu (np. R2, AIC, BIC)
Selekcja cech w modelach regresyjnych
Modele przezycia

Lo N R WNPRE

Kategoria: Technologie Internetowe i Bazy Danych

1. Model ISO/OSI, najpopularniejsze protokoty poszczegdlnych warstw
2. Jezyk PHP
3. Relacyjne bazy danych — podstawowe pojecia, struktura, projektowanie

Kategoria: Informatyka

Zmienne, typy, operatory, wyrazenia w programowaniu

Metody sterowania przebiegiem programu (petle, instrukcje warunkowe, obstuga wyjgtkow)
Tworzenie i uzycie funkcji w programach

Obliczenia iteracyjne

Proste algorytmy (znajdowanie max/min, sortowanie, tworzenie histogramu)

Niejawne indeksowanie w jezyku Matlab

Funkcje, funkcje lokalne, funkcje zagniezdzone, funkcje anonimowe jezyku Matlab
Wizualizacja danych i obliczen w jezyku Matlab

Aproksymacja i interpolacja w jezyku Matlab

LR NOUAWNE

Kategoria: Wirtualne Instrumenty i Systemy

Mechanizmy synchronizacji w programach wielowgtkowych

Proste wzorce projektowe (maszyna standw, kolejkowana maszyna stanéw)
Wielowatkowe wzorce projektowe (master/slave, producent/konsument)
Protokdt TCP/IP

Programowanie obiektowe (dziedziczenie, polimorfizm, enkapsulacja)

ik wn e



Kategoria: Cyfrowe Przetwarzanie Obrazdéw i Grafika Inzynierska

Zrédta zaktécen w obrazach cyfrowych i ich rodzaje

Filtracja zaktécen w obrazach cyfrowych

Rodzaje sensordéw obrazowych

Metody detekcji krawedzi w obrazach cyfrowych

Morfologia matematyczna

Przestrzenie barw (RGB,HSV, IHS, HLS, YUV, YCrCb, CIELab, CIELuv itd.)
Ocena jakosci obrazéw cyfrowych - wskazniki jakosci

Metody segmentacji obrazéw

PNV A WNPE

Kategoria: Sztuczna Inteligencja

1. Rodzaje uczenia maszynowego; uczenie nadzorowane, uczenie nienadzorowane, uczenie ze
wzmochnieniem

2. Sieci neuronowe jednokierunkowe i algorytmy ich uczenia

3. Ocena systemow rozpoznajacych; wskazniki oceny jakosci klasyfikacji, schematy walidacji i testowania

Kategoria: Sygnaty, Systemy, Sterowanie

1. Modele matematyczne systeméw dynamicznych
Metody badania stabilnosci uktadéw sterowania
Kryteria oceny jakosci sterowania

Strojenie regulatoréw typu PID

Pwn



