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1. |Nazwa kierunku inzynieria biomedyczna

2. |Cykl rozpoczecia 2015/2016 (semestr zimowy)

3. |Poziom ksztatcenia studia pierwszego stopnia (inzynierskie)
4. |Profil ksztatcenia ogolnoakademicki

5. |Forma prowadzenia studiow stacjonarna

Modut ksztatcenia: Podstawy bioinformatyki i bioinformatyki systemoéw

Kod modutu: 08-1BIMB-S1-PBiBS

1. Liczba punktéw ECTS: 4

2. Zaktadane efekty ksztatcenia modutu
efekty stopien
kod opis ksztatcenia realizacji
kierunku (skala 1-5)
k 1 Zna podstawowe zagadnienia bedace przedmiotem rozwazan bioinformatyki i bioinformatyki systeméw w11 5
k 2 Zna specyficzne oprogramowanie wykorzystywane w bioinformatyce i bioinformatyce systeméw, zna ograniczenia w03 4
oprogramowania zwigzane ze ztozonoscig zastosowanych algorytmow
k 3 Posiada podstawowa wiedze zwigzang z dziataniem systeméw — skomplikowanych uktadéw charakteryzowanych wieloma, w02 4
czesto zaleznymi od siebie parametrami w odniesieniu do uktadéw Swiata ozywionego.
k 4 Posiada podstawowag wiedze o znaczeniu biatek w dziataniu organizmoéw zywych, zna podstawy bioinformatyki strukturalnej W05
k 5 Potrafi wykorzysta¢ odpowiednie narzedzia programistyczne/oprogramowanie do zrealizowania postawionych zadan zwigzanych |U10 5
z bioinformatyka i bioinformatyka systemow
k 6 Potrafi zaproponowac rozwigzanie postawionego zagadnienia zwigzanego z bioinformatyka wraz z szacunkami dotyczgacymi U1l 3
ztozonos$ci czasowej i obliczeniowej zaproponowanego do rozwigzania algorytmu
k 7 potrafi sformutowac algorytm u24 3
k 8 umiejetnie i w sposob zaawansowany: obstuguje i uzytkuje komputer uo7
k 9 ma $wiadomos¢ odpowiedzialnosci za prace wlasng K03 1
3. Opis modutu
Opis W trakcie zaje¢ studenci zapoznajg sie z bioinformatycznymi bazami danych, rodzajem zawartych w nich informacji oraz interfejsami umozliwiajgcymi
dostep do informacji. Studenci zapoznajg sie ze specyficznymi formatami zapisu danych wykorzystywanych oraz wybranymi zagadnieniami
bioinformatyki, takimi jak: globalne i lokalne przyréwnywanie sekwenciji, przyréwnywanie par sekwencji i wielu sekwenciji, identyfikacja funkcjonalnych
elementéw genomu. Identyfikacja genow réznicujgcych — budowa i zasada dziatania mikromacierzy, analiza danych z mikromacierzy. Zagadnienie
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identyfikowania motywow regulatorowych. Biatka i rzedowos¢ ich struktury, przewidywanie funkcji biatka. Przewidywanie struktury biatlek. Zagadnienie
istnienia i identyfikacji elementéw sygnatowych. Analiza filogenetyczna. Modelowanie ztozonych uktadéw biologicznych, réwniez na poziomie
molekularnym.
Wymagania wstepne Podstawowa obstuga komputera - edytor tekstowy, arkusz kalkulacyjny, przegladarka internetowa, umiejetnos¢ instalacji i konfiguracji oprogramowania.
4. Sposoby weryfikacji efektéow ksztatcenia modutu
kod nazwa (typ) opis efekty ksztatcenia modutu
kw1l zaliczenie Rozwigzanie testu na platformie e-learningowej obejmujgcego pytania typu: dopasuj k 1,k 2,k 3,k 4,k 5,k 6,
odpowiedZ, wskaz, przeciagnij-i-upus¢, wielokrotnego i jednokrotnego wyboru. k 7,k 8,k 9
k w2 aktywnos$¢ na zajeciach Wykonywanie ¢wiczen na podstawie materialdw dostarczonych przez prowadzacego k 1,k 2,k 3,k 4,k 5,k 6,
zZwigzanego z poszczegOllnymi treSciami programowymi. Przygotowanie sprawozdania z k 7,k 8,k 9
wykonanych éwiczen.
5. Rodzaje prowadzonych zaje¢
rodzaj prowadzonych zajeé praca wiasna studenta L
kod i i : - sposoby weryfikacji
nazwa opis (z uwzglednieniem metod I|czb§l opis |ICZb§l efektow ksztatcenia
dydaktycznych) godzin godzin
k fs 1 laboratorium wykonanie zadanych éwiczen 60 wykonanie ¢wiczen zwigzanych z tematyka 60 kw1l kw2
odpowiadajgcych specyficznym konkretnych zaje¢ okreslonych przez
zagadnieniom tresci programowych prowadzacego
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