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Basic information

Field of study Education cycle

Molecular and Cellular Biophysics 2025/26

Speciality Realization year

- 2025/26, 2026/27

Organizational unit Subject code

Faculty of Biochemistry, Biophysics and Biotechnology UJ.WBtBMKS.25.00849.25

Study level Lecture languages

second cycle polish

Study form Disciplines

full-time degree programme Computer Sciences

Education profile ISCED classification

General academic 0588 Interdisciplinary programmes involving broad field

Mandatory 05

elective USOS code

WBT-BINF2-1.1

Subject coordinator Krzysztof Murzyn

Lecturer Krzysztof Murzyn, Adrian Kania, Krzysztof Sarapata, Michat Bukowski, Rafat Mostowy

Periods Examination Number of

Semester 1, Semester 3 graded credit ECTS points

5.0

Activities and hours
Classes: 40
Lecture: 20
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Goals

Zapoznanie studentéw z zaawansowanymi zagadnieniami z zakresu bioinformatyki, w szczegélnosci z: (1)
obstuga potokéw analitycznych w analizach bioinformatycznych, (2) programowaniem w jezyku Python
w zakresie pozwalajgcym na pozyskiwanie, przetwarzanie oraz wizualizacje wynikéw analizy danych

Cl biologicznych, (3) przebiegiem analizy danych z sekwencjonowania technikami wysokoprzepustowymi, (4)
technikami nauczania maszynowego w zastosowaniach do analizy réznorodnych danych biologicznych, (5)
modelowaniem, przewidywaniem i walidacjg struktury biatek i RNA, (6) analizg danych w metagneomice

i transkryptomice oraz (7) wybranymi zagadnieniami bioinformatyki mikrobiomu.

Subject's learning outcomes

Code Outcomes in terms of
Knowledge - Student knows and understands:

wil najwazniejsze zagadnienia bioinformatyki sekwencji
(metody poréwnywania sekwencji z dopasowaniem
i bez dopasowania, przeszukiwanie baz danych
sekwencji, ontologia genowa, molekularna analiza
filogenetyczna)

w2 zastosowanie programowania w jezyku Python
w zakresie wystarczajgcym do pozyskiwania
i przetwarzania réznorodnych danych biologicznych
oraz wykorzystania klasycznych technik nauczania
maszynowego w zastosowaniu do analizy takich
danych

W3 techniki przetwarzania i analizy danych
z sekwencjonowania metodami wysokoprzepustowymi
a takze role tych metod w badaniach z zakresu
transkryptomiki i metagenomiki oraz badan
mikrobiomu

W4 hierarchiczny opis struktury przestrzennej biatek
i RNA, a takze metody wykorzystywane
do wyznaczania i przewidywania takiej struktury oraz
walidacji modeli komputerowych

Skills - Student can:

ul pozyskiwac i przetwarzac réznorodne dane biologiczne
na potrzeby przewidywania struktury i funkcji biatek
i gendéw

u2 przeprowadzi¢ ztozona, wieloetapowa analize

wiasciwych danych biologicznych z wykorzystaniem
odpowiednich technik bioinformatycznych

us3 zaprojektowac i zaimplementowad program
komputerowy na potrzeby przeprowadzenia
zaawansowanej analizy danych biologicznych

Social competences - Student is ready for:

K1 samodzielnej i zespotowej pracy nad realizacja
wskazanego zadania oraz zwieztego przedstawienia
uzyskanych rozwigzan
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Effects
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BMK_K2_WO07,
BMK_K2_W08
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BMK_K2_W08
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Examination methods

credit with grade, credit

credit with grade, credit
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credit with grade, credit

credit with grade, credit
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credit with grade, credit

credit
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Code Outcomes in terms of Effects

K2 samodzielnego poszerzania i pogtebiania swojej BMK_K2_KO04,
wiedzy z zakresu zaawansowanych technik analizy BMK_K2_K06
danych biologicznych

Calculation of ECTS points
Activity form Activity hours*
Classes
Lecture
preparation for the exam
preparation for exercises
analysis of literature given by the teacher

preparation for final test

Hours
Student workload 150
* hour means 45 minutes
Study content
No. Course content
1. Wprowadzenie do prowadzenia obliczeh naukowych w jezyku Python. Tworzenie w

40

20

20

24

22

24

Srodowisku programistycznym Jupyter skryptéw automatyzujgcych sekwencyjne
wykorzystanie réznych narzedzi bioinformatycznych i przetwarzanie wynikéw ich

dziatania (tworzenie tzw. potokéw analitycznych). Wykorzystanie klasycznych
technik nauczania maszynowego w analizie danych biologicznych.

2. Metody wyznaczania struktury przestrzennej biatek. Rola testéw poréwnawczych

CASP i metaserweréw predykcyjnych w stymulowaniu
rozwoju bioinformatyki strukturalnej. Interpretacja i walidacja wynikéw
przewidywania struktury przestrzennej biatka metoda AlphaFold.

3. Techniki przetwarzania i analizy danych z sekwencjonowania metodami

wysokoprzepustowymi. Wykorzystanie potokéw analitycznych na serwerze Galaxy

w badaniach z zakresu transkryptomiki, metagenomiki oraz badah mikrobiomu.

4, Bioinformatyka RNA. Réznorodnos¢ strukturalna i funkcjonalna RNA. Metody

modelowania struktury drugorzedowej RNA obejmujgce algorytmy programowania

dynamicznego, modele energii swobodnej, metody najblizszego sgsiedztwa,
gramatyki bezkontekstowe, modele stochastyczne.

Course advanced
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Examination methods

credit

ECTS
5.0

Subject's learning
outcomes

W1, W2, U1, K1, K2

W1, W3, w4, Ul, U2, K1,

K2

W1, W2, W3, W4, U1, U2,

U3, K1, K2

W1, W4, U2, K1, K2
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Teaching methods :

conversation lecture, lecture with multimedia presentation, case study, solving tasks, discussion, practicals, consultation

Activities Examination methods | Credit conditions

Classes credit

Lecture credit with grade

Na punktowy wynik zaliczenia ¢wiczen sktadaja sie oceny za
aktywny udziat w zajeciach obejmujacy rozwigzywanie indywidualnie
lub zespotowo zadan problemowych oraz wynik testu praktycznego
rozwigzywanego indywidualnie na koniec kursu. Aby zaliczy¢
¢wiczenia nalezy zdoby¢ 50% maksymalnej liczby punktéw. Ocena
punktowa z ¢wiczen jest uwzgledniana przy wyznaczeniu oceny
kohcowej z kursu.

Ocena z wyktadu jest kohcowa oceng z catego kursu. Na ocene za
wyktad sktada sie wynik testu pojedynczego wyboru z pytaniami
dotyczacymi teoretycznych aspektéw zagadnien omawianych na
wyktadach i ¢wiczeniach oraz wynik zaliczenia ¢wiczenh. Szczegétowe
warunki zaliczenia (w tym: skala ocen) podawane sg na pierwszym
wyktadzie.

Entry requirements

Zaliczony kurs podstaw bioinformatyki w wymiarze co najmniej 3 ECTS oraz kurs z programowania w jezyku Python w

wymiarze co najmniej 3 ECTS.

Obligatory

Literature

1. Bioinformatyka i ewolucja molekularna, Higgs i Attwood, PWN 2008

Optional

1. Python w analizie danych. Przetwarzanie danych za pomocg pakietéw Pandas i NumPy oraz Srodowiska IPython.

McKinney

2. Python w uczeniu maszynowym, Mattew Kirk, Helion
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Effects

Code

BMK_K2_K01

BMK_K2_K04

BMK_K2_K06
BMK_K2_U06
BMK_K2_U09
BMK_K2_U10
BMK_K2_U12
BMK_K2_U15
BMK_K2_W07

BMK_K2_W08

Content

Absolwent jest gotéw do odpowiedzialnej realizacji i przydzielania zadah w zespole, motywowania zespotu
do terminowego wykonania zaplanowanego zadania

Absolwent jest gotéw do/ rozumie potrzebe samorozwoju i aktywnej postawy w zdobywaniu aktualnej
wiedzy - podnoszenia kompetencji zawodowych i osobistych, potrafi ukierunkowac swdj dalszy rozwdj w
kontekscie rozpoznanych swoich mocnych i stabych stron, wykazuje inicjatywe w poszukiwaniach na rynku

pracy

Absolwent jest gotéw do/ ma krytyczny stosunek do uzyskanych przez siebie wynikéw; potrafi
konstruktywnie dyskutowa¢ wyniki swoje i innych; jest otwarty na krytyczne uwagi innych

Absolwent potrafi dobra¢ specjalistyczne oprogramowanie bioinformatyczne do rodzaju problemu i
krytycznie interpretowad wyniki analiz

Absolwent potrafi efektywnie wspotpracowadé w zespole, wprowadzi¢ podziat zadah synergistycznie
wykorzystujac wiedze i doswiadczenia cztonkéw grupy

Absolwent potrafi korzystac z literatury fachowej, baz danych oraz innych Zrédet oraz krytycznie je
analizowac

Absolwent potrafi odnies¢ zdobytg wiedze do pokrewnych dyscyplin naukowych oraz pracowac w zespotach
interdyscyplinarnych

Absolwent potrafi okresli¢ kierunki dalszego uczenia sie i zrealizowa¢ proces samoksztatcenia, i
ukierunkowywac innych w tym zakresie

Absolwent zna i rozumie metody bioinformatyczne umozliwiajace korzystanie z biologicznych i
literaturowych baz danych

Absolwent zna i rozumie potrzebe integrowania rezultatéw badan empirycznych i modeli
bioinformatycznych
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