XIV Konferencja Administratoréw Szkolnych Sieci Komputerowych

Nowy Tomysl, 6-8 kwietnia 2018 roku

Algorytmika i programowanie -
korzysci dla dyrektorow i nauczycieli

dr Anna Beata Kwiatkowska
WMil UMK, RIiE
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Rozdziat 1

Informatyka:
przesztosc, terazniejszosc i przysztosc...



Tejlandzka vaawan reyrve
Mindanao

Basilan

Malezja
Kuala Lumpur Morzi
L Morz

Powtorzenia, rekurencja
Najwieksza buddyjska swigtynia
Borobudur na Jawie, ok. 800 r.n.e.

Celebes

Morze Indonezja
Jawajskie Morze Banda Pap!
G

Morze Arafura

Morze Timor

Australia

Zrodlo: https:/ /wikipedia.org



Piekno informatyki - fraktale

Vincent van g Frantisek Kupka, Kw ). wikipaintings.org

Zrédio rysunkéw: Wikipedia



Zobaczyc¢ nieskonczonosc...

O Wactaw Sierpinski (XIX/XX wiek)
rozszerzyt konstrukcje zbioru
Cantora.
O Trojkat Sierpinskiego, algorytm
B Boki tréjkata rownobocznego
dzielimy na dwie czesci. Punkty
podziatu tgczymy tworzgc kolejny
tréjkat, ktéry wyrzucamy.

B Postepujemy tak samo z
pozostatymi trojkatami.

Fraktal jest sposobem widzenia
nieskonczonosci okiem duszy.

James Gleick

Zrédio rysunkéw: Wikipedia
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Graf - modelowanie
[

G (V, E) -V jest niepustym zbiorem wierzchotkdow, E jest zbiorem
krawedzi, przy czym E < {{v,u}:v,ue V}.

Przyjmujemy sie oznaczenia:
V| = n liczba wierzchotkéw,
|[E| = m liczba krawedzi

N(v) — zbidr sgsiadéw wierzchotka v
(krawedzi incydentnych)
IN(v)| = deg(v) - stopien wierzchotka v

Drogg o dfugosci n nazywamy cigg krawedzi e, e,, ...,e,,
gdzie e ;e E dla 1<i <n, wraz z ciggiem wierzchotkdw v, V5, ..., V.1,

gdzie v; € V dla 1<i <n+1, kolejno potaczonych z tymi krawedziami.

Cykl to droga zamknieta, w ktdorej wszystkie krawedzie sg rézne.




XXI wiek - nowe przestrzenie dla edukacji

The Internet map

ABK 4/23/18
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fot. bank zdje¢ shutterstock.com



https://www.shutterstock.com/pl/image-photo/milan-italy-may-27-2016-close-428687383?src=2Kb-Obo8eXS2ALagY9TlhQ-1-10
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Srodowisko cyfrowe -
co zrobi¢, by wykorzystac je jak najlepieji?

Srodowisko cyfrowe jest placem, miejscem
spotkan, gdzie mozna wyrazic sobie
serdecznosc, albo zadac rany, nawigzac
pozyteczng dyskusje lub dokonac linczu
moralnego.

Oredzie na 50. Dzieri Srodkéw Spotecznego Przekazu,
Watykan, 24 stycznia 2016 roku FRANCISCUS

ABK 4/23/18



Rozdziat 10

Mtodzi badacze i ich pomysty



Mtodziezy nowe sposoby na prace

vww.insta-max.pl

instamaxpl v R E C 1

140 158tys. 4251

0 Promuj Edytuj profil

Insta-max | Zainspiruj Miliony

ABK 4/23/18

Dlaczego Insta-max?

Doswiadczony 7 osobowy zespét Przedsigbiorcw, Psychologow
Biznesu i Marketingu, Designerdw i Programistow Ty prowadzisz
swoj profil, my sprawiamy aby dowiedziato sig o nim jak najwigcej
osdb!

Idobywasz nowych fanow, klientdw, sponsorow i nawigzujesz
wspotpracg z wielkimi Brandamil U nas nie kupujesz pustych
followersow jak u konkurencii. U nas dostajesz prawdziwe osoby,
szczerze zainteresowane Twoimi postami i aktywnie sledzace to co
udostepniasz! Gwarancja rozwoju lub zwrot pienigdzy!

Najlepsza taka oferta na rynku Najnizsza cena, dzigki modelowi
subskrybcyjnemu (Koszt takiej ustugi u agencji marketingowych
wynosi $rednio 1000-1500 zt/miesiac) 87% klientow
wspotpracuje z nami przez przynajmniej 6 miesigcy.

Zarejestruj sig  Zaloguj

Popularnos¢ w Social Mediach, a szczegdlnie na Instagramie, da Ci
ogromne mozliwosci. Czy wiesz, Ze kazdego roku na Instagramie
rejestruje sie 15% wiecej uzytkownikow? Bedziesz mogt im
sprzedawac swoje ustugi, swoja wiedze, a takze inspirowac do
wyjatkowych osiagnigc. Opowiedz catemu Swiatu historig swojego
1ycia, a jestesmy pewni, Ze masz bardzo wiele do opowiedzenia.

Wiemy to!
1000 fandw pozwoli Ci zaczac,
10 000 fanow da Ci pierwsze efekty,
100 000 fandw udostepni $wiat mozliwosci,
1000 000 fandw usunie przed Tobg wszelkie granice!




Mtodziezy nowe sposoby na prace

(€)> C @ @ & https;//sentione.com/pl B - Q% Q swkg my ‘p @ =

senti PL Funkce  Cennik  Blog  Kariera  Zaloguj sie
Odkry] prawde zapisang w danych

Platforma do stuchania, analizowania
| zarzgdzania reputacjg marek online

WYPROBUJ ZA DARMO

Laureat rankingu Deloitte Fast 50 2017

50

Marki, ktére monitorujg internetowe dyskusje z SentiOne

Technology Fast 50
2017 CENTRAL EUROPE

Deloitte.

ABK 4/23/18



Eksperymenty mtodziezy

< cC @

® www.explory.pl/aktualnosci

E(x)plory

RUSZAJA STAZE BADAWCZO-
ROZWOJOWE E(X)PLORY 2018!

Staze
Badawczo-Rozwojowe
E(x)plory 2018

x ¥ M |
\ X +*
Serdecznie zapraszamy Mtodych Naukowcéw w

wieku 13-20 lat do udziatu w Stazach Badawczo-
Rozwojowych E(x)plory. Program stazowy

skierowany jest zaréwno do uczestnikéw Konkursu

Naukowego E(x)plory, jak i wszystkich innych
pasjonatéw nauki. Na zgtoszenia czekamy do 30
kwietnia 2018. Udziat w Stazach B...

oo @ % | Q Szukaj 1Y a © @
O E(X)PLORY KONKURS WYDARZENIA ROZW()] PROJEKT()W AKTUALNOSCI KONTAKT :S :‘
PRZED NAMI REGIONALNY ZNAMY FINALISTOW KONKURSU
NAUKOWEGO E(X)PLORY WE
WROCLAWIU!

FESTIWAL NAUKOWY E(X)PLORY W
BYDGOSZCZY!

Komu ewolucja data skrzydta, iluzje optyczne i
naukowe spojrzenie na diamenty - to gtéwne
atrakcje nadchodzacego Festiwalu Naukowego
E(x)plory w Bydgoszczy. Oprocz wydarzen
towarzyszacych mtodzi naukowcy, autorzy
najlepszych projektéw ze $wiata nauki i technologii,
beda walczy¢ o miejsca w finale Ko...

Za nami druga edycja Regionalnego Festiwalu
Naukowego E(x)plory, podczas ktérego mtodzi
naukowcy walczyli o miejsca w finale Konkursu
Naukowego E(x)plory. Akredytacje do kolejnego
etapu otrzymato 8 projektéw. Ich autorzy pojada na
finatowe rozgrywki do Gdyni. Wydarzenie odbyto
sie 16 marca we Wrocta...




Pomysty mtodziezy i informatyka

O

O

Robot, ktorego zadaniem jest utatwienie cziowiekowi pracy
przy pobieraniu probek wody z akwenow.

Robot o0 wygladzie kraba przeznaczony dla dzieci w wieku 5-10
lat, ma wspierac¢ ksztatcenie najmtodszych pokolen i byc
asystentem dzieci w dziedzinie matematyki.

Poznanie dziatania naszego mdzgu i wykorzystanie wiedzy do
potgczenia zagadnien z dziedzin neurobiologii i robotyki.

Opracowanie zestawu na pracownie elektroniki cyfrowej
sktadajgcego sie z wykonanych praktycznie urzadzen i zestawu
cwiczen.

Badanie zastosowania podstawowych funktorow logicznych do
realizacji multiplekserow i demultiplekserow oraz
multipleksowego systemu przesytania danych z
wykorzystaniem symulacji w programie Electronics Workbench.

tazik marsjanski - projekt powstaty przede wszystkim w celach
edukacyjnych.




http://esero.kopernik.org.pl/konkursy/polski-konkurs-cansat/

Poland
- EUROPEAN SPACE EDUCATION RESOURCE OFFICE
A collaboration between ESA & national partners

‘ O ESERO Aktualnosci Warsztaty / Szkolenia Materiaty edukacyjne  Konkursy = Ambasadorzy Kosmiczni Kosmos w Polsce  Kontakt

Polski konkurs CanSat
O ESERO

CanSat to miedzynarodowy konkurs, ktory
zacheca uczniow do samodzielnego
konstruowania minisatelitow i prowadzenia za
ich pomocg badan naukowych. Trzecie
ogdlnopolskie  finaly  konkursu CanSat,
organizowane przez Biuro Edukacji Kosmicznej

Europejskie Biuro Edukacji
Kosmicznej ESERO to projekt
edukacyjny Europejskiej Agencji
Kosmicznej ESA. Celem projektu
jest inspirowanie miodych ludzi

ESERO-Polska, odbeda sie juz w kwietniu 2018 cansats in europe e e
2018 polish competition zawodow zwigzanych z inzynierig

Zobacz relacje z edycji 2017. i technologia.

1. Czym jest CanSat? Dowiedz sie wigcej

2. Edycja 2018

3. Etapy konkursu

4. Informacje organizacyjne

5. Polskie sukcesy Newsletter

Informacje o warsztatach,
aktualnosciach oraz innych

Czym jeSt Cansat wydarzeniach dla nauczycieli.
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Rozdziat 11

Nowoczesna informatyka w szkole



Informatyka, myslenie komputacyjne

1. Informatyka = dziedzina nauki (computer science) +
dynamicznie rozwijajgce sie technologie
B wspiera i integruje sie ze wszystkimi dziedzinami
B wyposaza je w podstawowe metody i narzedzia

2. Myslenie komputacyjne* (computational thinking)
B umiejetnosc¢ rozwigzywania problemoéw z réoznych dziedzin

B sSwiadome wykorzystanie metod i narzedzi
informatycznych

* Myslenie komputacyjne (Jeannette Wing, 2006) okresla uzyteczne postawy
i umiejetnosci, jakie kazdy, nie tylko informatyk, powinien starac sie wyksztatcic i
stosowac.




Informatyka dla wszystkich
| przez wszystkie lata w szkole

Ksztatcenie Liczba godzin
podstawowe

Szkota podstawowa 8 * 1 godzina
Szkota 3 * 1 godzina
ponadpodstawowa

Ksztalcenie Liczba godzin
rozszerzone

Szkota podstawowa 8 * 1 godzina
Szkota 3 + 6 = 9 godzin

ponadpodstawowa




Propozycja

Rady ds. Informatyzacji Edukacji przy Ministrze Edukacji Narodowej
dotyczaca sprawy wigczenia informatyki do grupy przedmiotéw do wyboru
na egzaminie 6smoklasisty

Nawigzujac do stanowisk Rady ds. Informatyzacji Edukacji przy MEN z dnia 20 stycznia
2017 roku oraz 14 grudnia 2017 roku, Rada podtrzymuje propozycje wigczenie informatyki
do grupy przedmiotow do wyboru na egzaminie 6smoklasisty.

Biorac pod uwage uzasadnienia ze stanowisk Rady oraz uwagi Centrainej Komisji Egzami-
nacyjnej przedstawione Radzie podczas posiedzenia w dniu 1 lutego 2018 roku, proponuje-
my niezwioczng modyfikacjg zapiséw w Przepisach wprowadzajacych ustawe — Prawo
oswiatowe, w nastepujgcych punktach (zmiany wyrézniono pismem pogrubionym):

81) w art. 44zu:
a) ust. 1. otrzymuje brzmienie:
.1. Egzamin osmoklasisty jest przeprowadzany w formie pisemnej, a w przypadku
informatyki przeprowadzany z wykorzystaniem komputera”,
b) ust. 3. otrzymujg brzmienie:
.3. Egzamin 6smoklasisty obejmuje nastepujgce przedmioty obowiazkowe:
1) jezyk polski;
2) matematyke;
3) jezyk obcy nowozytny;
4) jeden przedmiot do wyboru sposrod przedmiotdw: biologia, chemia, fizyka,
geografia lub historia, a od roku 2025 rowniez informatyka.

Wprowadzenie informatyki do puli przedmiotéw do wyboru od roku 2025 bedzie dotyczyto
uczniéw, ktérzy przejda osmioletni cykl ksztatcenia w oparciu o nowa podstawie programowa
informatyki.

Jednoczesnie proponujemy zobowigzac¢ odpowiednimi przepisami Centraing Komisje Egza-
minacyjng do przeprowadzenia w szkotach w latach 2022, 2023, 2024 prébnego egzaminu
6smoklasisty z informatyki, ktory pozwoli na wypracowanie najlepszej formuty egzaminu
oraz prawidtowe przygotowanie sie szkét do tej zmiany. Rada deklaruje pomoc merytoryczng
przy opracowaniu arkuszy egzaminacyjnych na potrzebe egzaminéw prébnych.

Prof. dr hab. Jan Madey
Przewodniczacy Rady

—m——



Obszary informatyki w edukacji

Rozumienie,
analizowanie

| rozwigzywanie

problemoéw

Programowanie,
aplikacje, robotyka

Prawo
i bezpieczenstwo

Komputery, sieci,
urzgdzenia cyfrowe

Kompetencje
spoteczne




Rewolucyjne zmiany w edukacji informatycznej
na wszystkich etapach edukacji

Ustepujaca podstawa — poziom podstawowy

I-I1I VI-IV Gimnazjum LO, T, Z
0d o0

Nowa podstawa — poziom podstawowy

I[-I11 VI-IV VII-VIII LO, T, B1, B2
00 000 ( 000(O® 0000 ©
@ rozwiazywanie problemow/algorytmika @ programowanie tekstowe

@ programowanie wizualne projektowanie 3D

@ sterowanie urzadzeniami (robotyka) @ bezpieczenstwo, aspekty prawne

ABK 4/23/18



Informatyka a inne przedmioty
- wsparcie dla Krélowej Nauk

Analiza wynikdow egzaminu maturalnego z matematyki
w roku 2017 poziom podstawowy - zrodto CKE

Poziom opanowania (%)

80

70 A

i

(o))
(=]

W
o

o
o

w
o

[
(=}

—
o

o

Obszar wymagan ogohlych

Uzycie i tworzenie
strategii (m.in. planimetria i stereometrla)

Rozumowanie
| argumentacja




Informatyka a inne przedmioty
- wsparcie dla Krélowej Nauk

Analiza wynikdow egzaminu maturalnego z matematyki
w roku 2017 poziom rozszerzony - zrodto CKE

90
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70 A
60 +——
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40 -
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20 A
g
0_

Obszal wymagan ogolnych
Modelowanie \
matematyczne

Uzycie i tworzenie Rozumowanie
strategii (m.in. planimetria i stereometria) i argumentacja

Poziom opanowania (%)




Rozdziat 100

Serce informatyki:
algorytmika i programowanie



Algorytm, algorytmika

O Stowo algorytm pochodzi od nazwiska Muhammad ibn Musa al-
Chorezmi arabskiego matematyka i astronoma (VIII/IX wiek,
algebra, system dziesietny, postugiwanie sie zerem).

O Algorytm to opis krok po kroku rozwigzania problemu, od
danych do wyniku.
O Wiasnosci algorytmu:
B kroki sq zapisane jednoznacznie,
B liczba krokow jest skonczona.
O Sposoby zapisu algorytmow:
B jezyk naturalny, lista krokdw,
B schemat blokowy,
B pseudokod, jezyk programowania.

O Algorytmika - nauka o algorytmach i strukturach danych.




Rozwigzywania problemow - podejscie informatyczne
|

specyfikacja problemu: dane i wyniki

A 4

modele, pojecia, podziat na podproblemy

l

odkrycie rozwigzania: algorytm Proces programowania
| struktury danych rozwigzania problemu

|

zapis rozwigzania w jezyku programowania
opracowanie dokumentacji

7

testowanie




l... programowanie!

B Ma poczatek duzo wczesniej przed wiaczeniem komputera.

B Jest rozumiane jako informatyczne podejscie do
rozwigzywania problemoéw z réznych dziedzin,
charakteryzujgce sie nastepujacymi etapami dziatania:

B Zaprogramowanie rozwigzanie nie musi wigzac sie
Z napisaniem programu w jezyku programowania, moze byc¢
realizowane z wykorzystaniem aplikacji uzytkowych i innego
oprogramowania dla urzgdzenia cyfrowego.

B Poszczegdlne etapy nie musza byc realizowane w jednym
czasie. Model jest docelowy jest efektem wszystkich etapow
ksztatcenia.




Rozdziat 101

Nowa podstawa informatyki -
korzysci dla nauczyciela informatyki



Autorytet nauczyciela informatyki

wiedza,
umiejetnosci,
kompetencje
ucznia

wiedza,

umiejetnosci,
kompetencje
nauczyciela




Autorytet nauczyciela informatyki

wiedza,
umiejetnosci,
kompetencje
ucznia

]
e i

wiedza,

umiejetnosci,
kompetencje
nauczyciela




Centrum Mistrzostwa Informatycznego
projekt MC

O

Dziatania 3.2 ,Innowacyjne rozwigzania na rzecz
aktywizacji cyfrowej” w ramach Programu Operacyjnego
Polska Cyfrowa na lata 2014-2020, poziom finansowania
do 50 min zt

Finansowanie i prowadzenie szkolen dla nauczycieli z
algorytmiki i programowania — 700 nauczycieli, z podziatem na
szkoty podstawowe i ponadpodstawowe:

m [ etap - dla poczatkujacych

B Il etap - dla mistrzow

Finansowanie kot zainteresowan z algorytmiki i programowania
— 7000 uczniow, z podziatem na szkoty podstawowe, klasy IV-
VIII, szkoty ponadpodstawowe

B Kota dla poczatkujacych programistéw

B Kota dla olimpijczykow




Pomocne ksigzki

JACEK TOMASIEWICZ
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Rozdziat 110

Nowa podstawa informatyki -
korzysci dla kazdego nauczyciela



Autorytet nauczyciela kazdego przedmiotu

Edukacja
0] zgsiegu S <
krajowym Urzadzenia stacjonarne

i mobilne

Edukacja
0 zasiegu
Swiatowym

Nowoczesne metody i materiaty

Aspekty prawne i cyberbezpieczenstwo!




Rozwoj kompetencji cyfrowych wszystkich
nauczycieli — projekt MEN

O
O

Projekt w opracowaniu skierowany do wszystkich nauczycieli

Dziatania 3.1 ,,Dziatania szkoleniowe na rzecz rozwoju
kompetencji cyfrowych” Programu Operacyjnego Polska
Cyfrowa na lata 2014-2020,

Poziom finansowania do 50 mln zt, proporcjonalnie do liczby
nauczycieli w wojewddztwach

Szkolenia dla okoto 90 tys. nauczycieli
Zakres: nowoczesne metody i materiaty, e-zasoby
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Nowa podstawa informatyki -
korzysci dla dyrektora szkoty



Korzysci dla szkoty, uczniow i rodzicow

O

O

Wsparcie informatykg rozwoju logicznego myslenia -
spodziewane wyzsze wyniki z egzaminow (np. matematyka)
Przenikanie informatyki wraz z mysleniem komputacyjnym do
wszystkich przedmiotow - nowe metody, narzedzia, wzrost
atrakcyjnosci lekcji, nowoczesne zagadnienia

Nauczyciele przygotowani do pracy z uczniami uzdolnionymi
informatycznie

Szkolenia dla nauczycieli informatyki w zakresie algorytmiki i
programowania - przygotowanie do prawidtowej realizacji
podstawy

Szkolenia dla nauczycieli wszystkich przedmiotéw w zakresie
kreatywnego stosowania TIK w nauczaniu

Materiaty metodyczne na platformach zdalhego nauczania -
nowa oferta dla uczniow w nowych przestrzeniach edukacji

Robotyka, innowacyjnosc, ciekawa szkota




Rozdziat z informatyczng *

Krotki kurs
algorytmiki i programowania
dla dyrektordw i nauczycieli



Przyktad problemu - podobienstwo organizmow

|
Sekwencje nukleotydowe DNA (fragment genu)

zrédto rysunkéw: Wikipedia



Podobienstwo organizmow

|
Sekwencje nukleotydowe DNA (fragment genu)

trzy nukleotydy
to aminokwas

sekwencja
aminokwasow to
biatko

ATGGCAGACCATTATTTTTCTAACGACCCTTCTAGTAAAAGTGATCGTAAGCGATGGGAATTTACGCTTC
GTGGATCTCAATTTACTTTCTTATCTGACCGTGGGGTGTTCTCGAAAAACGAAGTGGACTTTGGTTCTCG
TCTTTTAATTGAAGCGTTTCAAGTGCCAGATATTAAAGGTGACATATTAGACGTAGGTTGTGGATATGGA
CCAATTGGTTTATCGTTGGCGAAAGAGTTTCAAGACCGTAAAGTTCACATGGTGGATGTGAATGAAAGGG
CACTTGAGCTTGCAAAAGAAAATGCCGCTAACAATAGAATTGGAAATGTGCACATTTTTCAAAGTAGCGT
CTATGAAAATGTAGATGGTATGTATGCTGCTATTCTATCTAATCCTCCAATTCGTGCAGGGAAAGATATC
GTGCATGAGATTTTAGAAAAAGCTGTAGAACATTTAGTTCCAGGTGGAGAGTTGTGGATTGTTATTCAAA
AGAAACAAGGTGCACCATCTGCGCTGAAGAAACTAGAAGAAGTGTTTTCTGAAGTCGAAGTTGTAGAAAA
GAAAAAAGGATATTATATCATAAAATCAAAAAAACGTTGA

zrédto rysunkéw: Wikipedia



Podobienstwo organizmow

|
Sekwencje nukleotydowe DNA (fragment genu)

Fragment genu 16S bakterii, na podstawie
ktorego identyfikuje sie zakazenia

ATGGCAGACCATTATTTTTCTAACGACCCTTCTAGTAAAAGTGATCGTAAGCGATGGGAATTTACGCTTC
GTGGATCTCAATTTACTTTCTTATCTGACCGTGGGGTGTTCTCGAAAAACGAAGTGGACTTTGGTTCTCG
TCTTTTAATTGAAGCGTTTCAAGTGCCAGATATTAAAGGTGACATATTAGACGTAGGTTGTGGATATGGA
CCAATTGGTTTATCGTTGGCGAAAGAGTTTCAAGACCGTAAAGTTCACATGGTGGATGTGAATGAAAGGG
CACTTGAGCTTGCAAAAGAAAATGCCGCTAACAATAGAATTGGAAATGTGCACATTTTTCAAAGTAGCGT
CTATGAAAATGTAGATGGTATGTATGCTGCTATTCTATCTAATCCTCCAATTCGTGCAGGGAAAGATATC
GTGCATGAGATTTTAGAAAAAGCTGTAGAACATTTAGTTCCAGGTGGAGAGTTGTGGATTGTTATTCAAA
AGAAACAAGGTGCACCATCTGCGCTGAAGAAACTAGAAGAAGTGTTTTCTGAAGTCGAAGTTGTAGAAAA
GAAAAAAGGATATTATATCATAAAATCAAAAAAACGTTGA

zrédto rysunkéw: Wikipedia



BLAST - Basic Local Alignment Search Tool

Ogodlnoswiatowa baza sekwencji nukleotydowych, biatkowych, itd.
http://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cqi

Wktadajac sekwencje nukleotydowg genu w baze wszystkich
organizmow, mozna w tatwy sposob znalez¢ informacje np.

do jakiego szczepu bakterii nalezy dane DNA

Podaje nam réwniez informacje, na ile ta sekwencja jednej bakterii
jest podobna do innej bakterii, co pozwala oszacowac z jakim
prawdopodobienstwem mozemy powiedziec ze to jest ta, a nie inna
bakteria.



http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

Wyniki z bazy BLAST

Distribution of 48 Blast Hits on the Query Sequence &

IMouse-over to show defline and scores, click to show alignments I

Query

-

<40

Color key for alignment scores
40-50 50-80 80-200 »>=200

| | | |
200 300 400 500 600

Bacilius cereus
Listeria monocytogenes
Bacilius anthracis (waglik)

Bacilius thuringencis
Streptococcus iniae

zrédio rysunkow: BLAST



Identyfikacja organizmu

Bacillus anthracis str. A0248, complete genome
Sequence ID: gb|CP001598.1] Length: 5227419 Number of Matches: 1

Range 1: 107399 to 107998 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1053 bits(570) 0.0 590/600(98%) 0/600(0%) Plus/Plus

Features: ybxB protein

Query 1 ATGGCAGACCATTATTTTTCTAACGACCCTTCTAGTARRAGTGATCGTARGCGATGGGAA 60
FEEEEEEErre e e e r e e e bbb e e e bbb et
Sbjct 107399 ATGGCAGACCATTATITTITICTAACGACCCTICTAGTARAAGTGATCGTAAGCGATGGGAA 107458

Query 61 TTITACGCTICGIGGATCTCARTTTACTITCTITATCTGACCGTGGGGTIGTTICTCGARRARC 120
ILLELELEE Ll ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||

Sbjct 107459 TITACGCTTICGIGGATCICGATTTACTITCITATCTGACCGTGGGGIGITCTCGARAAAC 107518

Query 121 GRRGTGGACTTITGGITCTCGICTITTARTTGRAGCGTTTCRAGTGCCAGATATTARAGGT 180

LEEEEEr e e e e e e e e e e e e e et
Sbjct 107518 GARAGTIGGACTITGGTICTICGICTTITTAATTIGRAGCGITTCAAGTGCCAGATATTARAGGT 107578

Query 181 GACRATATTAGACGTAGGTITGTGGATATGGACCARTTGGTTTATCGTITGGCGARAGAGTTIT 240
L e e bt

Sbjct 107579 GATATATTAGACGTAGGITGTGGATATGGACCGATT —
Streptococcus iniae SF1, complete genome

Query 241 fﬁ?ﬁfﬁﬁﬁﬁﬁfﬁﬁfﬁﬁﬁ?ﬁﬁw Sequence ID: gb|CP005941.1| Length: 2149844 Number of Matches: 1

Sbjct 107639 CAAGACCGTARAGTTCACATGGIGGATGTIGAATGARA
Range 1: 945081 to 945198 GenBank Graphics

Query 301 RATGCCGCTARCRATAGARTTGGRARATGTGCACATT]

LTEETEEL TP Score Expect e Gaps Strand
Sbjct 107699 AATGCCGCTAACAATAGAATTGGAAATGTGCACATT] 63.9 bits(34) 2e-06 91/119(76%) 2/119(1%) Plus/Plus
Query 361 GTAGATGGTATGTATGCTGCTATTICTATCTAATCCT] Query 390 TAATCCTCCAATTCGTGCAGGGAAAGATA-TCGTGCATGAGATTTTAGARARAGCTGTAG 448

FEEETEEEr e el N N N N e N N s e e
Sbjct 107759 GTAGATGGTATGTATGCTGCTATICTATCTAATCCTI{ Sbjct 945081 TAATCCACCCATTICGTGC-TGGTAAGARAGTCGTCCATGAGATTATTGAARRAAGTATCG 945139

Query 421 ﬁﬁzﬁﬁﬁﬂﬂﬁ%ﬁﬁ?ﬁﬁﬁ%ﬁﬂﬁc Query 449 AACATTTAGTTCCAGGTGGAGAGTTGTGGATTGTTATTCARAAGARACAAGGTGCACCE 507
. IR I FECEETTREEE el
Sbjct 107819 GIGCATGAGATTTTAGAAARAGCTGTAGAGCATTITAQ spjct 945140 ATTATCTTGTTGATGGCGGTGATTTAACAATTGTTATTCARAAGAAACAAGGTGCACCA 945198

Query 481 GITATTCARRAGAARCRAGGTGCACCATCTIGCGCTG]

FELEEEEErrrrrr e ereri el b
Sbjct 107879 GITATTCAAAAGRAACARGGTGCACCATCTGCACTGAAGAAACTAGAAGRAGTGITITCT 107938

Query 541 GAAGTCGAAGTITIGTAGzaaagaaaaaaggatattatatcataaaatcaaaaaaaCGTITIGA 600

FEEELEEE e e e e e e e e bbb e e bbb e et
Sbjct 107939 GAAGTCGAAGTTGTAGARRAGARRRAAGGATATTATATCATARRATCARARAAACGITGA 107998

zrédio rysunkow: BLAST



Specyfikacja algorytmu

Dane:
0 n - liczba naturalna,
0 Dwie sekwencje nukleotydowe, kazda o dtugosci n

Wynik:
0 Liczba niezgodnych nukleotydow
O Procent zgodnosci (podobienstwo organizmow)




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25 (indeksujemy od 0, czyli numerujemy od 0 do 24)

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 0

Numer nukleotydu | — O




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 0

Numer nukleotydu i= 1




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 0

Numer nukleotydu | — 2




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNe=1

Numer nukleotydu | — 3




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNe=1

Numer nukleotydu | =4




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNe=1

Numer nukleotydu i= 5




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNe=1

Numer nukleotydu | — 6




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 2

Numer nukleotydu | =/




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 2

Numer nukleotydu | — 8




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 3

Numer nukleotydu | — 9




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

1

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 3

Numer nukleotydu i= 10




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 3

Numer nukleotydu i= 1 1




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 3

Numer nukleotydu i= 12




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

1

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 3

Numer nukleotydu i= 1 3




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci  INNe=4

Numer nukleotydu i= 14




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci  INNe=4

Numer nukleotydu i= 1 5




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE=5

Numer nukleotydu i= 16




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE=5

Numer nukleotydu i= 17




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE=5

Numer nukleotydu i= 18




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 6

Numer nukleotydu i= 19




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

1

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE =7/

Numer nukleotydu | — 20




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 8

Numer nukleotydu | — 2 1




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 8

Numer nukleotydu | — 22




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 9

Numer nukleotydu | — 23




Animacja algorytmu

Dtugosc tancucha: 25

DNA1: ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT

I

DNA2: ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT

Liczba niezgodnoéci INNE= 9

Numer nukleotydu | — 24




Rozdziat 1000

Sposoby zapisu algorytmow



Zapis algorytmu: jezyk naturalny (lista krokow)

Dane: dtugosc¢ tancucha nukleotydowego n, dwie sekwencje
nukleotydowe: DNA1 i DNA2

Wynik: liczba niezgodnych nukleotydow i procent zgodnosci
(podobienstwo organizmow)

. Ustaw licznik niezgodnosci na 0 (inne = 0)

. Ustaw numer poczgtkowego nukleotydu na 0 (i = 0)

. Dopoki i<n wykonuj kroki 4 i 5

. Jesli wskazywane nukleotydy sg rozne (DNA1[i] '= DNAZ2[i])
zwieksz licznik niezgodnosci o 1 (inne = inne+1)

. Wez nastepny nukleotyd (i = i+1)

. Wypisz liczbe niezgodnosci i procent zgodnosci

D W DN R

Oy U




Zapis algorytmu: schemat blokowy

|

inne=inne+1

tak

nie
DNA1[i]'=DNAZ2Ji]

tak
i<n

nie

inne,
((n-inne)*100)/n

S




Zapis algorytmu: schemat blokowy

Blok:

poczatek, koniec

" n,DNA1,DNA2 _—

i=i+1

inne=inne+1

oy ——""
DNA1[i]!=DNA2[i]

i=0; inne=0

tak <> nie

inne,
((n-inne)*100)/n

/




Zapis algorytmu: schemat blokowy

Blok: @

dane, wyniki

i=0; inne=0

i=i+1 tak

inne=inne+1

oy ——""
DNA1[i]!=DNA2[i]




Zapis algorytmu: schemat blokowy

Blok:

obliczenia, podstawienia " ona1, onaz_—

inne,
((n inne)*100)/n

DNA1[i]!'=DNA2[i] |




Zapis algorytmu: schemat blokowy

Blok:
decyzje

i=i+1

inne=inne+1

tak

nie

nie

inne,
((n-inne)*100)/n




Zapis algorytmu: schemat blokowy

_~" n,DNAL,DNA2 _—

i=0; inne=0

|=|+1 tak nie

inne=inne+1 inne, /
tak nie ((n-inne)*100)/n
DNA1[i]'=DNA2[i]
STOP




Program w jezyku Python 3.6

Lmport random

#dane

IDNA1= "ACGCCGATTACGTTACGTTTAACCT";
DNA2="ACGTCGAATGCGTTGCATTATCCAT";
n=25

#algorytm
inne=0; 1i=0
while 1i<n:
if DNAl[i] !'=DNA2[i]:
inne=inne+l
i=i+l

#wynik
print ("liczba niezgodnosci=",

inne,
procent zgodnosci=", ((n-inne)*100) /n)




Dziekuje za uwage

Anna Beata Kwiatkowska, aba@mat.umk.pl
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