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Kierunek studiow

Biologia (O)

Data rozpoczecia studiéw

pazdziernik 2024 r.

Rok akademicki realizaciji
przedmiotu

2024/2025

Poziom ksztatcenia

Il stopnia

Grupa zaje¢

Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Grupa zaje¢ fakultatywnych
Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogolnoakademicki

Forma studiow

stacjonarne

Sposob realizaciji

na uczelni

Rok studiow

1

Jezyk wykfadowy

polski
w razie potrzeby wyktad moze by¢
prowadzony w jezyku angielskim

Semestr studiow

2

Liczba punktow ECTS

1.0

Profil ksztatcenia

ogolnoakademicki

Forma zaliczenia

egzamin

Jednostka prowadzaca

Wydziat Biologii -> Katedra Genetyk
Ssakow

i Ewolucyjnej i Biosystematyki -> Pracownia Genomiki Ewolucyjnej

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Odpowiedzialny za przedmiot

dr hab. Matgorzata Pilot

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium [RAZEM
Liczba godzin zaje¢ [15.0 0.0 0.0 0.0 0.0 15
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywno$¢ studenta [Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |15 2.0 8.0 25
studenta

Cel przedmiotu

Zapoznanie studentéw z metodami diagnostycznymi opartymi na analizie sekwencji kwaséw nukleinowych.
Poznanie metod molekularnych i statystycznych umozliwiajacych identyfikacje osobnikéw/genotypdw i
ocene zréznicowania genetycznego. Poznanie podstawowych etapéw analizy danych sekwencyjnych.
Ksztattowanie umiejetnosci konstruowania drzew relac;ji filogenetycznych w oparciu o dane molekularne.
Dostarczenie informacji umozliwiajgcych zrozumienie mechanizmoéw, wad i zalet oraz zastosowan
podstawowych metod analiz filogenetycznych.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[BIOLMU2_U03] dokonywac¢
krytycznej analizy i selekgcji
informaciji biologicznych,
zwilaszcza ze zrédet
elektronicznych

Absolwent potrafi interpretowaé
wyniki analiz filogenetycznych

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMU2_KO01] inicjatywy i
samodzielnosci w dziataniach oraz
i odczuwa potrzebe uczenia sie
przez cafe zycie

Absolwent rozumie potrzebe
uczenia sie przez cate zycie i
aktualizowania wiedzy z zakresu
analiz filogenetycznych oraz ich
praktycznego zastosowania

[SK1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMU2_WO05] dynamiczny
rozwdj nauk biologicznych oraz
nowe kierunki i dyscypliny
badawcze

Absolwent rozumie wady, zalety i
ograniczenia zastosowania
poszczegdinych metod analiz
filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[BIOLMU2_W01] zjawiska i
procesy przyrodnicze na réznym
poziomie ztozonosci

Absolwent zna podstawowe
metody analizy filogenetycznej i
rozumie ich znaczenie w
praktyce, potrafi objasni¢ zasady
dziatania podstawowych metod
analiz filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[BIOLMU2_UO05] wykorzystywac
metody statystyczne oraz techniki
i narzedzia informatyczne do
opisu zjawisk biologicznych i
analizy danych o charakterze
specjalistycznym

Absolwent wybiera odpowiedni
program komputerowy i metode
analiz filogenetycznych w
zaleznosci od posiadanych
danych wyjsciowych

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMU2_W04] pogtebiong
wiedze z zakresu wybranej
specjalnosci nauk biologicznych

Absolwent zna podstawowe
metody analizy filogenetycznej i
rozumie ich znaczenie w
praktyce, potrafi objasni¢ zasady
dziatania podstawowych metod
analiz filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

Tresci przedmiotu

Zastosowanie analiz filogenetycznych. Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukc;ji filogenezy,
poréwnanie technik analizy fenetycznej i kladystycznej, konstrukcja kladograméw, typy matryc danych,
metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe, modele ewoluc;ji
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa, trudnosci w
rekonstrukc;ji filogenezy i jej wiarygodnos$¢, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych
sekwencyjnych, przeglad programéw komputerowych wykorzystywanych do analiz filogenetycznych.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposoéb oceniania (sktadowe)

Prog zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

zaliczenie w formie testowej z
pytaniami otwartymi

50.0%

100.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

Futuyma E. J. 2008. Ewolucja. Wydawnictwo Uniwersytetu

Warszawskiego, Wa-wa.

Hall B.G. Latwe drzewa filogenetyczne. 2008. Wydawnictwa
Uniwersytetu Warszawskiego , Wa-wa.
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Uzupetniajaca lista lektur

Felsenstein J. 2004. Inferring Phylogenies. Sinauer Associates,
Sunderland, MA.

Graur D., Wen-Hsiung L. 2000. Fundamentals of Molecular Evolution.
Second Edition. Sinauer Associates, Sunder-land, MA.

Hall B.G. 2004. Phylogenetic trees made easy: A how to manual.
Sinauer Associates, Sunderland, MA.

Adresy eZasobdw

Podstawowe

https://ksiegarnia.pwn.pl/Ewolucja,68958708,p.html - Ewolucja
Douglasa J. Futuymy jest fundamentalnym podrecznikiem biologii
ewolucyjnej dla studentéw wszystkich kierunkow biologicznych,
ochrony srodowiska, medycyny, weterynarii i innych nauk rolniczych.
W Ewolucji Futuyma odwotuje sie do najnowszych przykiadéw z
badan laboratoryjnych i terenowych, przy tym jego ksigzka ma forme
niezwykle przyjazng dla czytelnika. Liczne kolorowe zdjecia, ilustracje,
schematy i wykresy oraz ramki i tabele prezentujg w przystepny
sposéb omawiane problemy, a kazdy rozdziat konczy si¢ znakomitym
streszczeniem i zestawem probleméw do samodzielnego rozwigzania.
Podrecznik ten cieszy sie ogromng popularnoscig na wyzszych
uczelniach catego swiata.

https://ksiegarnia.pwn.pl/Latwe-drzewa-filogenetyczne,
68600742,p.html - Latwe drzewa filogenetyczne. Poradnik
uzytkownika to rodzaj "ksigzki kucharskiej" w dziedzinie filogenezy
molekularnej, dostarczajgcej bardzo przystepnych instrukcji wykonania
sensownej analizy filogenetycznej na podstawie sekwencji kwaséw
nukleinowych i biatek stosunkowo matym naktadem pracy. Omowione
sg w niej wszystkie zasadnicze metody wspotczesnej filogenetyki
molekularnej, stanowigcej obecnie nieodzowne narzedzie
wspoiczesnej biologii (nie tylko ewolucyjnej) - od najprostszych do
najbardziej zaawansowanych. Czytelnik prowadzony jest "za reke"
przez caly proces budowy drzew filogenetycznych ré6znymi metodami i
sprawdzania ich wiarygodnosci. Dla bardziej zainteresowanych teorig
budowy drzew zamieszczone sg informacje pogtebiajace wiedze na
temat réznorodnych metod i koncepcji filogenetycznych.

Uzupetniajace
Adresy na platformie eNauczanie:

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukc;ji filogenezy, konstrukcja kladogramoéw, typy matryc danych,
metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe, modele ewoluc;ji
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa, trudnosci w
rekonstrukcji filogenezy i jej wiarygodnos¢, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych
sekwencyjnych, programy komputerowe wykorzystywane do analiz filogenetycznych

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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