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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.
Poznanie mechanizméw, wad i zalet oraz zastosowan podstawowych metod analiz filogenetycznych w
diagnostyce. Poznanie podstawowych programéw komputerowych niezbednych do przeprowadzenia analiz

filogenetycznych.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[BIOLMEDL3_W16] ma
zaawansowang wiedze o
metodach doswiadczalnych i
najwazniejszych technikach nauk
biologicznych mogacych mieé
zastosowanie w biologii
medycznej i diagnostyce

Absolwent potrafi objasni¢
podstawy teoretyczne technik
badawczych stosowanych do
analiz zmiennosci genetycznej i
zna ich zastosowanie w biologii
medycznej i diagnostyce

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMEDL3_W14] opisuje
zasady wykorzystania narzedzi
informatycznych do analizy
danych i interpretacji zjawisk i
procesow biologicznych

Absolwent zna podstawowe
metody analizy filogenetycznej i
rozumie ich znaczenie w
diagnostyce molekularno-
biochemicznej

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMEDL3_U08] potrafi
interpretowac dane liczbowe
zwigzane z zawodem biologa
medycznego

Absolwent potrafi interpretowaé
wyniki analiz filogenetycznych

[SU1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMEDL3_U04] stosuje
podstawowe metody statystyczne
oraz algorytmy i techniki
informatyczne do opisu zjawisk i
analizy danych

Absolwent stosuje metody
statystyczne oraz techniki i
narzedzia bioinformatyczne do
analizy danych molekularnych;
wybiera odpowiedni program
komputerowy i metode, w
zaleznosci od posiadanych
danych wyjsciowych,
przeprowadza prostg analize
filogenetycznag

[SU1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMEDL3_KO01] rozumie
potrzebe uczenia sie przez cate
zycie

i aktualizowania wiedzy z zakresu
biologii medycznej i dyscyplin

pokrewnych

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

[SK1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

Tresci przedmiotu

Zakres zastosowan analiz filogenetycznych: m.in. weterynaria, epidemiologia, typowanie mikroorganizmoéw,
medycyna sgdowa, ochrona srodowiska, przemyst spozywczy. Wykorzystanie markeréw DNA do
genotypowania i oceny polimorfizmu. Problematyka doboru odpowiedniego markera molekularnego.
Zwigzek polimorfizmu genetycznego z zachorowalnoscig i efektywnoscig leczenia. Molekularne metody
identyfikacji mikroorganizméw. Barcoding. Filogenetyka poréwnawcza. Podstawowe pojecia stosowane w
rekonstrukgcji filogenezy. Typy matryc danych. Przeglad metod stosowanych w analizach filogenetycznych.
Modele ewolucji sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa,
trudnosci w rekonstrukgiji filogenezy i jej wiarygodnosé.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektéw uczenia sie

Sposob oceniania (sktadowe)

Prog zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

zaliczenie na ocene: test z
pytaniami otwartymi

50.0%

100.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

Baxevanis A. D., Quellette B. F. F. (red.). 2005. Bioinformatyka,
Wydawnictwo Naukowe PWN, W-wa.

Brown T. A. 2001. Genomy. Wydawnictwo Naukowe PWN, W-wa.

Futuyma D. J. 2008. Ewolucja. Wydawnictwo Uniwersytetu

Warszawskiego, W-wa.

Hall B.G. Latwe drzewa filogenetyczne. 2008. Wydawnictwa
Uniwersytetu Warszawskiego , W-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.

Hills D. M. i in. (red.). 1996. Molecular systematic. Sinauer Associates,
Sunderland, MA.

Salemi M. Vandamme A.M. 2003. The Phylogenetic Handbook: A
Practical Approach to DNA and Protein Phylogeny. Cambridge
University Press

Adresy eZasobow

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

- Wady i zalety r6znych markeréw genetycznych wykorzystywanych do genotypowania i oceny
polimorfizmu;- Sposéb doboru odpowiedniego markera molekularnego;- Zastosowanie barcodingu i
metabarcodingu w identyfikacji mikroorganizmoéw;- Modelowanie ewolucji sekwencji nukleotydowych i
aminokwasowych;- Metody konstrukcji drzew filogenetycznych;- Sposoby przeszukiwania przestrzeni drzew
w celu znalezienia najlepszego drzewa;- Metody oceny wiarygodnosci drzew filogenetycznych;- Interpretacja
drzew filogenetycznych w celach diagnostycznych

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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