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Kod
C1
C2
C3
C4
C5

C6

Cel

Przewidywanie struktury komplekséw biatko-biatko

Ocenianie wptywu mutacji na strukture i funkcje biatka

Cele ksztatcenia dla zajec

Przewidywanie struktury biatek przy niskiej lub zerowej homologii

Zrozumienie zasad zaawansowanych metod bioinformatyki strukturalnej i symulacji dynamiki molekularnej

Zapoznanie z ograniczeniami i zastosowaniem zaawansowanych metod bioinformatyki strukturalnej oraz

symulacji dynamiki molekularnej

Zapoznanie z obstugiwaniem wybranych, ogélnodostepnych programéw do zaawansowanych przewidywan

i symulacji dynamiki molekularnej

Wymagania wstepne

Wiedza na poziomie kursu: Podstawy bioinformatyki strukturalnej (01-22-STRUKBIN-BIN).

Kod

Efekty uczenia sie dla zaje¢ w zakresie

Wiedzy - Student/ka:

wil

W2

W3

W4

rozumie zasady zaawansowanych metod
bioinformatyki strukturalnej oraz symulacji dynamiki

molekularnej

zna ograniczenia i zastosowania zaawansowanych
metod bioinformatyki strukturalnej oraz symulacji

dynamiki molekularnej

rozumie konsekwencje zespotowej natury biatek

rozumie mechanizm lezacy u podstaw skutkdw
szkodliwych i korzystnych mutacji

Umiejetnosci - Student/ka:

ul

Lp.

potrafi zaprojektowad i wykonac¢ zaawansowane
przewidywania strukturalne i symulacje dynamiki
molekularnej nietrywialnych probleméw biologicznych

Tresci programowe dla zajec

Kompleksy biatkowo-biatkowe - metody

przewidywania.
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Efekty uczenia sie dla zajec

Efekty uczenia sie dla
kierunku

BIN_K2_WO02,
BIN_K2_W05

BIN_K2_W02,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_WO03,
BIN_K2_W05

BIN_K2_W03,
BIN_K2_WO05

BIN_K2_U03, BIN_K2_U04

Tresci programowe dla zajec

Efekty uczenia sie dla
zajec

W1, w2, Ul

Metody weryfikacji
osiagniecia efektow
uczenia sie dla zajec

Test, Projekt

Test, Projekt

Test, Projekt

Test, Projekt

Projekt

Formy zaje¢

Wyktad, Laboratorium
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Efekty uczenia sie dla

Lp. Tresci programowe dla zajec zajec Formy zajec

2. Mutacje biatek - strukturalne podstawy skutkéw W1, W2, w4, Ul Wyktad, Laboratorium
mutacji, zrozumienie skutkéw poprzez adnotacje
afektowanych regionéw, przewidywanie zmutowanych
struktur i efektéw.

3. Przewidywanie struktury biatek bez matrycy - W1, w2, Ul Wyktad, Laboratorium
wykrywanie fatdowania i metody de novo.

4. Wprowadzenie do symulacji dynamiki molekularnej - W1, W2, W3, Ul Wyktad, Laboratorium

modelowanie oddziatywan i pdl sit, warunki brzegowe i
rozpuszczalnik, réwnania ruchu, utrzymywanie
temperatury i ciSnienia, wtasciwosci systemu
obliczeniowego, analizy symulowanych danych.

Forma zajec
Wyktad

Laboratorium

Forma zajec

Wyktad

Laboratorium

Informacje dodatkowe

Metody i formy prowadzenia zajec
Wykfad z prezentacjq multimedialng wybranych zagadnien

Rozwiazywanie zadah (np.: obliczeniowych, artystycznych, praktycznych), Metoda projektu

Warunki zaliczenia zajec

Warunkiem zdania egzaminu jest pozytywne napisanie testu: 15 pytan wielokrotnego wyboru z

czesciowym przyznawaniem punktéw dodatnich i ujemnych w ramach jednego pytania.
0gdlny system oceniania:

13+ punktéw = 5,0

11,50-12,99 pkt = 4,5

10,00-11,49 pkt = 4,0

8,50-9,99 pkt = 3,5

7,00-8,49 pkt = 3,0

0,00-6,99 pkt = 2,0

Warunkiem przystapienia do egzaminu jest zaliczenie ¢wiczen z zajec.

Warunkiem zaliczenia ¢wiczen jest uzyskanie pozytywnej oceny z projektu. Schemat oceniania

z projektu indywidualnego:
90,00-100,00 punktéw = 5,0
80,00-89,99 punktéw = 4,5
70.00-79.99 punktéw = 4,0
60,00-69,99 punktéw = 3,5
50,00-59,99 punktéw = 3,0
0,00-49,99 pkt = 2,0
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Naktad pracy studenta i punkty ECTS

Srednia liczba godzin* przeznaczonych
na zrealizowane rodzaje zajec

Wyktad 10
Laboratorium 20
Przygotowanie do zajec 10
Czytanie wskazanej literatury 20
Przygotowanie projektu 6
Przygotowanie do egzaminu 10

taczny nakiad pracy studenta

Liczba punktéw ECTS

Liczba godzin
76

ECTS
3

* godzina (lekcyjna) oznacza 45 minut
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Efekty uczenia sie dla kierunku

Kod

BIN_K2_U03

BIN_K2_U04

BIN_K2_W02

BIN_K2_W03

BIN_K2_W05

Tresé

Absolwent/ka potrafi samodzielnie dobiera¢ i stosowac zaawansowane metody bioinformatyczne do
opisywania ztozonych zjawisk i proceséw biologicznych oraz analizy wielkoskalowych danych biologicznych

Absolwent/ka potrafi formutowac i rozwigzywad ztozone problemy biologiczne z zastosowaniem narzedzi
bioinformatycznych

Absolwent/ka zna i rozumie w pogtebionym stopniu metody, techniki i narzedzia informatyczne stosowane w
analizie danych biologicznych

Absolwent/ka zna i rozumie ztozone zjawiska i procesy biologiczne oraz ich wzajemne powigzania na
réznych poziomach organizacji zycia

Absolwent/ka zna i rozumie w pogtebionym stopniu zagadnienia zwigzane z okreslaniem i modelowaniem
struktury przestrzennej makroczasteczek biologicznych z zastosowaniem metod eksperymentalnych i
obliczeniowych
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