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prof. dr hab. Marek Zietara

Formy zajeé

Forma zaje¢ Wyktad

Cwiczenia Laboratorium | Projekt

Seminarium |RAZEM

30.0

Liczba godzin zaje¢

0.0 0.0 0.0

0.0

W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtosc¢: 0.0

Dodatkowe informacje:

Liczba godzin pracy studenta skfada sie z 30 godzin zaje¢ , 3 godzin konsultacji oraz 17 godzin pracy

wiasnej.

Aktywno$¢ studenta
i liczba godzin pracy

Aktywnos¢ studenta |Udziat w zajeciach Udziat w Praca wiasna RAZEM
dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 0.0 0.0 30
studenta

Cel przedmiotu

Celem przedmiotu jest zapoznanie studentéw z zaawansowanymi narzedziami bioinformatycznymi, z
technikami filogenetyki molekularnej, z elementami bioinformatyki strukturalnej i z podstawami genomiki
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[GBEL3_WO01] Absolwent zna i
rozumie w stopniu
zaawansowanym: budowe i
wiasciwosci podstawowych typow
makroczasteczek biologicznych,
mechanizmy molekularne szlakéw
metabolizmu podstawowego i
przeptywu informacji genetycznej
oraz zrodta zmiennosci
genetycznej organizmow i
mechanizmy ewolucji; objasnia
reguly dziedziczenia, wyjasnia
réznice w budowie i
funkcjonowaniu komérki
prokariotycznej i eukariotycznej
oraz budowe i zaleznosci
funkcjonalne na poziomie
komérkowym i tkankowym

Opisuje budowe i wiasciwosci
makromolekut, a takze wyjasnia
reguty ich dziedziczenia.

Zna zasady ewolucji sekwencji,
struktury i funkcji DNA.

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[GBEL3_W08] Absolwent zna i
rozumie w stopniu
zaawansowanym: technologie
informacyjng stosowang w
genetyce i biologii
eksperymentalnej

Zna zasady dziatania programow
do analiz bioinformatycznych oraz
wybrane metody konstrukcji i
interpretacji drzew
filogenetycznych opartych o
sekwencje DNA i biatek

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

Tresci przedmiotu

Wyktad: Ewolucja molekularna w ujeciu bioinformatycznym. Oméwienie zwigzkoéw filogenetycznych
diagnozowanych taksonéw u wybranego modelu badawczego. Charakterystyka i interpretacja drzew
filogenetycznych (omowienie wiarygodnosci topologii drzewa, zjawisko duplikacji genéw - ortologi i paralogi,
zjawisko niekompletnego sortowania linii filogenetycznych, zjawiska przyciagania dtugich gatezi,
hybrydyzacja, problem grupy zewnetrznej). Zagadnienie zegara molekularnego. Wybrane struktury RNA/
biatek. Oméwienie i poréwnywanie genoméw u wybranego modelu badawczego.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

w. formalne: zaliczenie ¢wiczen z Bioinformatyki w diagnostyce przed dopuszczeniem do egzaminu.

w. wstepne: Wiedza i umiejetnosci z Podstaw bioinformatyki.

w. dodatkowe:

1. Student ma obowigzek uczestniczenia w zajeciach, a w razie nieobecnosci nalezy jg usprawiedliwi¢
zgodnie z par. 12 Regulaminu Studiéw UG.

2. Warunkiem zaliczenia wyktadu jest obecno$¢ na co najmniej 80% zaje¢.

3. Student ma obowigzek uzupetni¢ braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig na
wyktadach we wtasnym zakresie, natomiast braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig
na ¢wiczeniach w sposob i w terminie wskazanym przez Prowadzgcego zajecia.

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposéb oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

Egzamin pisemny

51.0%

100.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

A. Literatura wymagana do ostatecznego zaliczenia zaje¢ (zdania

egzaminu):

A.1. wykorzystywana podczas zajec

Jin Xiong. Podstawy bioinformatyki. Wydawnictwa Uniwersytetu

Warszawskiego

A.2. studiowana samodzielnie przez studenta

Barry G. Hall Latwe drzewa filogenetyczne. Wydawnictwa Uniwersytetu

Warszawskiego

artykuty naukowe wskazane przez prowadzgcego zajecia
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Uzupetniajaca lista lektur

B. Literatura uzupetniajgca

Baxevanis A.D., Ouellette B.F. (red.) (2005) Bioinformatyka -
podrecznik do analizy gendw i biatek. PWN, ISBN 83-01-142111
Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood (2008) Bioinformatyka i ewolucja
molekularna. PWN, ISBN: 978-83-01-15494-3

Adresy eZasobdéw

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Nie dotyczy

Praktyki zawodowe
w ramach przedmiotu

Nie dotyczy

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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