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prof. UG, dr hab. Jerzy Sell

Studia
wydziat kierunek stopien tryb specjalnos$é specjalizacja semestr
Wydziat Biologii Biologia drugiego stopnia stacjonarne wszystkie wszystkie 2
Formy zaje¢, sposob ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktéw ECTS
Formy zajeé 3
Wyktad SZACOWANIE CZASU PRACY
Sposéb realizacji zajec Praca w kontakcie z nauczycielem:
zajecia w sali dydaktycznej Udziat w wyktadach - 30 godzin
Liczba godzin Udziat w egzaminie — 2 godziny

Udziat w konsultacjach — 5 godzin
Samodzielna praca studenta:
Przygotowanie do egzaminu - 38 godzin

Wyktad: 30 godz.

RAZEM: 75 godzin

Cykl dydaktyczny
2014/2015 letni

Status przedmiotu Jezyk wyktadowy
fakultatywny (do wyboru) polski
Metody dydaktyczne Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub

wymagania egzaminacyjne

wyktad z prezentacjg multimedialng, Sposéb zaliczenia

Egzamin
Formy zaliczenia

egzamin pisemny testowy
Podstawowe kryteria oceny
* egzamin obejmuje materiat z wyktadu
* egzamin pisemny oceniany jest wg wskaznika procentowego (,Regulamin Studiow
uG”)
Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
Odbyte kursy: Genetyka, Biologia molekularna, Mechanizmy ewolucji (na studiach | stopnia)
B. Wymagania wstepne
brak
Cele ksztalcenia

Zapoznanie studentéw z problematyka koncepcji gatunku i na tym tle z mechanizmami proceséw specjacyjnych. Poznanie podstawowych etapéw
analizy danych sekwencyjnych. Ksztattowanie umiejetnosci konstruowania drzew relacji filogenetycznych w oparciu o dane morfologiczne i
molekularne; dostarczenie informacji umozliwiajacych zrozumienie mechanizmdéw, wad i zalet oraz zastosowan podstawowych metod analiz
filogenetycznych. Poznanie podstawowych programéw komputerowych niezbednych do przeprowadzenia analiz filogenetycznych.

Tresci programowe

Koncepcje gatunku, mono-, orto-, para- i polifiletyzm. Taksonomia klasyczna, ewolucyjna, fenetyczna i filogenetyczna. Cechy — homologie i
homoplazje, polaryzacja, serie transformacyjne, homologia dla cech molekularnych. Zastosowanie analiz filogenetycznych. Podstawowe pojecia
stosowane w rekonstrukgji filogenezy, poréwnanie technik analizy fenetycznej i kladystycznej, konstrukcja kladogramoéw, typy matryc danych, metody
algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe, modele ewolucji sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem
znalezienia najlepszego drzewa, trudnosci w rekonstrukgiji filogenezy i jej wiarygodnos$¢, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych
sekwencyjnych, przeglad programéw komputerowych wykorzystywanych do analiz filogenetycznych.
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Wykaz literatury

A. Literatura wymagana do ostatecznego zaliczenia zaje¢ (zdania egzaminu):

A.1. wykorzystywana podczas zaje¢

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

Falniowski A. 2003. Metody numeryczne w taksonomii. Wydawnictwo UJ, Krakéw.

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

A.2. studiowana samodzielnie przez studenta

Futuyma E. J. 2008. Ewolucja. Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego, Wa-wa.

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

B. Literatura uzupetniajaca

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

Graur D., Wen-Hsiung L. 2000. Fundamentals of Molecular Evolution. Second Edition. Sinauer Associates, Sunderland, MA.
Hall B.G. 2004. Phylogenetic trees made easy: A how to manual. Sinauer Associates, Sunderland, MA.

Hennig W. 1966. Phylogenetic Systematics. University of lllinois Press, Urbana IL.

Hills D. M. iin. (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

Efekty uczenia sie Wiedza
Przedmiot realizuje: - objasnia zasady dziatania podstawowych metod analiz filogenetycznych (B2_W01
Efekty z obszaru nauk przyrodniczych: i B2_W04)
P2A_WO01, P2A_U05, P2A_U01, P2A_UO03, P2A_U05, P2A - wyjasnia zatozenia podstawowych koncepcji gatunku na tle mechanizméw
_U07, P2A_KO07 procesow specjacyjnych (B2_WO01 i B2_W04)
Efekty dla kierunku Biologia UG: B2_WO01, B2_W04, - rozumie wady, zalety i ograniczenia zastosowania poszczegdlnych metod analiz
B2_W05, B2_U01, B2_U03, B2_U05, B2_U07, B2_K07 filogenetycznych (B2_W05)

- rozréznia techniki analizy fenetycznej i kladystycznej (B2_WO01 i B2_W04)
Umiejetnosci

-potrafi teoretycznie przeprowadzi¢ prostg analize danych sekwencyjnych (B2_U01)

- konstruuje prosty kladogram na podstawie danych morfologicznych (B2_U01)

- wyszukuije i korzysta z dostepnych Zrédet informaciji biologicznej, w tym ze zrédet

elektronicznych (B2_U03)

- wybiera odpowiedni program komputerowy i metode analiz filogenetycznych w

zaleznos$ci od posiadanych danych wyj$ciowych (B2_U05)

- dyskutuje na temat wybranych technik i programéw do analiz filogenetycznych

(B2_U03)

- dyskutuje i stawia pytania w kwestii réznych koncepcji gatunku (B2_UQ07)
Kompetencje spoteczne (postawy)

- zachowuje krytycyzm w kwestii interpretacji wynikéw analiz filogenetycznych
(B2_KO07)

Kontakt

jerzy.sell@biol.ug.edu.pl
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