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Nazwa jednostki prowadzacej przedmiot

Pracownia Genetyki
Studia

wydziat kierunek poziom| drugiego stopnia
Wydziat Biologii Biologia formal| stacjonarne
modut| molekularna, toksykologia srodowiska wodnego, neurofizjologia,
specjalnosciowy| mikrobiologia, biotechnologia roslin, grzybéw i porostow, taksonomia i
filogeografia, ekologia zwierzat, biologia molekularna, ekologia roslin i
ochrona przyrody, parazytologia, biologia medyczna, hydrobiologia,
Srodowiskowa, embriologia i cytologia roslin, paleoekologia i

archeobotanika, genetyka ewolucyjna, Podstawowa, eksperymentalna
specjalizacja| wszystkie

Nazwisko osoby prowadzacej (os6b prowadzacych)

prof. UG, dr hab. Anna Wysocka

Formy zaje¢, sposob ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS
Formy zaje¢ 3
Wyktad, Cw. laboratoryjne Praca w kontakcie z nauczycielem:
Sposob realizacji zaje¢ Udziat w wykfadach - 15 godzin
zajecia on-line, zajecia w sali dydaktyczne; Udziat w éwiczeniach - 15 godzin
Liczba godzin Udziat w zaliczeniu pisemnym - 2 godzina

Udziat w konsultacjach - 10 godzin

Samodzielna praca studenta:

Przygotowanie do zaliczenia i wykonanie zadan- 33
godzin

RAZEM: 75 godzin

Wyktad: 15 godz., Cw. laboratoryjne: 15 godz.

Termin realizacji przedmiotu

2021/2022 letni

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

wymagania egzaminacyjne

- Analiza zdarzen krytycznych (przypadkoéw) Spos6b zaliczenia

- Praca w grupach
- Wykfad konwersatoryjny
- Wyktad z prezentacjg multimedialng,

- Zaliczenie na ocene
- Egzamin
Formy zaliczenia

zaliczenie w formie testowej z pytaniami otwartymi
Podstawowe kryteria oceny

*Wyktad: zaliczenie testowe z pytaniami otwartymi i/lub test wyboru; ocenie podlega
takze aktywnos¢ studenta oraz udziat w dyskusji

+Cwiczenia: ocena zaliczeniowa na podstawie ocen czastkowych otrzymywanych w
trakcie trwania semestru

- opracowanie projektu badawczego

- wykonanie pracy zaliczeniowej - projekt lub prezentacja

ustalenie

- ocenie podlega takze aktywno$¢ studenta oraz udziat w dyskusji; wartosé
merytoryczna i klarownosé wypowiedzi, argumentacja wnioskowania

Sposéb weryfikacji zatozonych efektéw uczenia sie
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B2_W01, B2_W04,B2_WO05 - test (poprawnos¢ odpowiedzi na pytania); karta oceny dyskusji
B2_UO01, B2_UO05 - karta pracy, obserwacja biezacej pracy studenta

B2_UO03 - test (poprawno$¢ odpowiedzi na pytania); karta oceny dyskus;ji

B2_KO01 - obserwacja i ocena postaw studenta

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
brak

B. Wymagania wstepne
brak

Cele ksztatcenia

Zapoznanie studentéw z metodami diagnostycznymi opartymi na analizie sekwencji kwaséw nukleinowych. Poznanie metod molekularnych i
statystycznych umozliwiajacych identyfikacje osobnikdw/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 w diagnostyce.
Poznanie podstawowych programéw komputerowych niezbednych do przeprowadzenia analiz filogenetycznych.

Tresci programowe

A. Problematyka wyktadu:

Zastosowanie analiz filogenetycznych. Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukgji filogenezy, poréwnanie technik analizy fenetycznej i
kladystycznej, konstrukcja kladogramow, 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 rekonstrukgciji filogenezy i jej
wiarygodnos¢, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych sekwencyjnych, przeglad programoéw komputerowych wykorzystywanych do
analiz filogenetycznych.

B. Problematyka ¢wiczen / konwersatorium / laboratorium

Analiza danych molekularnych. Bank Gendw jako zrédto informaciji: analizy polimorfizmu genetycznego i identyfikacja gatunkowa; okreslanie
pokrewienstwa, sledzenie zrodet i drég zakazen i rozprzestrzenianie sie wiruséw na przyktadzie wirusa HIV. Etapy komputerowej analizy
filogenetycznej danych sekwencyjnych. Przeglad programéw komputerowych wykorzystywanych do analiz filogenetycznych.

Wykaz literatury

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

A.1. wykorzystywana podczas zaje¢

Artykuty naukowe dostarczone przez prowadzacego

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 uzupeiniajgca

« artykuty publikowane w aktualnych czasopisma naukowe o zasiegu Swiatowym

* 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.
Aktualna literatura dostarczona przez prowadzgcego zajecia lub zaproponowana przez studentéw

Kierunkowe efekty uczenia sie Wiedza
Przedmiot realizuje: - zna podstawowe metody analizy filogenetycznej i rozumie ich znaczenie w
Efekty dla kierunku Biologia UG: praktyce, objasnia zasady dziatania podstawowych metod analiz filogenetycznych
B2_W01, B2_W04, B2_WO05, (B2_WO01 i B2_W04)
B2_U01, B2_U03, B2_U05, - rozumie wady, zalety i ograniczenia zaosowania poszczegoélnych metod analiz
B2_KO01 filogenetycznych (B2 _WO05)

Umiejetnosci

-potrafi przeprowadzi¢ prosta analize danych sekwencyjnych (B2_U01)
- wybiera odpowiedni program komputerowy i metode analiz filogenetycznych w
zaleznosci od posiadanych danych wyjsciowych (B2_U05)
- potrafi interpretowa¢ wyniki analiz filogenetycznych (B2_U03)
Kompetencje spoteczne (postawy)

rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie i aktualizowania wiedzy z zakresu
analiz filogenetycznych oraz ich praktycznego zastosowania (B2_K01)

Kontakt

anna.wysocka@ug.edu.pl
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