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zajecia on-line, zajecia w sali dydaktycznej
Liczba godzin

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

Liczba punktow ECTS

3

SZACOWANIE CZASU PRACY

Praca w kontakcie z nauczycielem:
Udziat w zajeciach: 30 godzin
Konsultacje: 10 godzin

Zaliczenie przedmiotu: 3 godziny

Praca samodzielna studenta:
Przygotowanie do zaliczenia - 32 godzin

RAZEM: 75 godzin

Termin realizacji przedmiotu

2021/2022 letni

Status przedmiotu

fakultatywny (do wyboru)

Jezyk wyktadowy
polski

Metody dydaktyczne

- Dyskusja

- Metoda projektéw (projekt badawczy, wdrozeniowy,
praktyczny)

- Wyktad z prezentacjg multimedialng

- opcjonalnie zajecia w trybie on-line

- «¢wiczenia laboratoryjne: praca w grupach, wspoéine
opracowanie projektu badawczego (project based
learning), dyskusja, przygotowanie prezentaciji
multimedialnej

Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub
wymagania egzaminacyjne

Sposéb zaliczenia

Zaliczenie na ocene
Formy zaliczenia

- wykonanie pracy zaliczeniowej - projekt lub prezentacja
- egzamin pisemny z pytaniami (zadaniami) otwartymi
- ustalenie oceny zaliczeniowej na podstawie ocen czgstkowych
otrzymywanych w trakcie trwania semestru
- kolokwium
- egzamin pisemny (dtuzsza wypowiedz pisemna / rozwigzanie problemu)
Podstawowe kryteria oceny

Zastosowanie metod analiz filogenetycznych w diagnostyce #13.1.0611 | Strona 1z 3



Wyktad:
« zaliczenie testowe obejmuje materiat z wyktadu i éwiczen; oceniane jest wg

wskaznika procentowego (,Regulamin Studiow UG”)

» mozliwos$¢ uzyskania dodatkowych punktéw za aktywnos$é w wyktadzie

Cwiczenia audytoryjne:

* Realizacja projektu — oceniane bedzie poprawnos$é wykonania poszczegdinych
stadiow realizacji projektu oraz raporty, systematycznos¢ i zaangazowanie
studenta w ykonanie projektu, poprawnos¢ merytoryczna, sposéb przygotowania i
przedstawienia wynikéw w postaci prezentacji multimedialnej, zakres wyczerpania
tematu;

* ocena zaliczeniowa z ¢wiczen: za powyzsze sktadowe niezbedne do zrealizowania
projektu przyznawane beda oceny/punkty, suma zdobytych punktéw/ocen
przeliczana bedzie na ocene koncowa wg wskaznika procentowego (,Regulamin
Studiéw UG”); w przypadku braku wystarczajacej liczby punktéw na zaliczenie z
éwiczen student zobowigzany jest napisa¢ kolokwium (test i pytania otwarte) z
catego materiatu obejmujgcego ¢wiczenia

» warunkiem uzyskania zaliczenia z ¢wiczen jest poprawne wykonanie zestawéw
zadan przewidzianych na ¢wiczeniach

Kryteria dodatkowe:

» warunkiem zaliczenia przedmiotu jest uzyskanie pozytywnej oceny za raport z
pracy wykonanej na éwiczeniach w terminie ustalonym przez Prowadzgcego

» Uczestniczenie w zajeciach - warunkiem zaliczenia jest uczestnictwo w co najmniej
80% wyktadow. W przypadku nieobecnosci na zajeciach Student powinien
usprawiedliwi¢ te nieobecnos$¢ zgtaszajac sie do Prowadzacego w terminie 7dni -
liczac od dnia zakonczenia zwolnienia lekarskiego lub od dnia, w ktérym opuscit
zajecia z innej przyczyny. Student ma obowigzek uzupetni¢ braki w wiedzy i
umiejetnosciach, spowodowane nieobecnoscig na wyktadach, we wlasnym
zakresie, natomiast braki w wiedzy i umiejetnosciach, spowodowane nieobecnoscia
na ¢éwiczeniach, w sposdb wskazany bezposrednio przez Prowadzgcego zajecia.

» w celu ustalenia sposobu weryfikacji uzupetnionej wiedzy i umiejetnosciach nalezy
skonsultowac sie z Prowadzgcym

* z uwagi na zblokowang forme ¢wiczen (3 spotkania w semestrze) nieobecnosé na
éwiczeniach skutkuje ich niezaliczeniem

« w wyjagtkowych sytuacjach wynikajacych z przyczyn zdrowotnych lub powaznych
zdarzen losowych dopuszczalna jest mozliwo$¢ odrobienia jednych ¢wiczen w
ramach tego samego zakresu tematycznego, po uprzednim uzgodnieniu tego z

Prowadzacymi

Sposéb weryfikacji zatozonych efektow uczenia sie

Wiedza
BM_W14 testy pisemne (egzamin, kolokwia, wejsciowki); karta oceny prezentacji

BM_W16 testy pisemne (egzamin, kolokwie, wejsciowki); karta oceny prezentacji

Umiejetnosci

BM_UO04 rozwigzanie zadan problemowych; obserwacja biezacej pracy studenta

BM_UO08 rozwigzanie zadan problemowych; obserwacja biezacej pracy studenta; karta oceny prezentacji
Kompetencje

BM_KO01 obserwacja postaw studenta

Okreslenie przedmiotéw 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 oceng 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.
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Tresci programowe

A. Problematyka wyktadu
Zakres zastosowan analiz filogenetycznych: m.in. weterynaria, epidemiologia, typowanie mikroorganizméw, 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 efektywnoscia leczenia. Molekularne metody identyfikacji
mikroorganizmoéw. Barcoding. Filogenetyka poréwnawcza. Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukgji filogenezy. Typy matryc danych.
Przeglad metod stosowanych w analizach filogenetycznych. Modele ewolucji sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia
najlepszego drzewa, trudnosci w rekonstrukgc;ji filogenezy i jej wiarygodnoseé.
B. Problematyka ¢wiczen / konwersatorium / laboratorium
Analiza danych molekularnych. Konstrukcja kladograméw: metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji. Analizy sieciowe. Bank
Genow jako zrodto informaciji: analizy polimorfizmu genetycznego (m.in. wiruséw HBV, HPV, HIV) i identyfikacja gatunkowa; okres$lanie
pokrewienstwa, subtypéw, sledzenie zrédet i drég zakazen i rozprzestrzenianie sie wiruséw na przyktadzie wirusow (w tym HIV). Etapy komputerowej
analizy filogenetycznej danych sekwencyjnych. Przeglad programéw komputerowych wykorzystywanych do analiz filogenetycznych. Korzystanie z
literatury naukowej z zakresu genetyki populacyjnej i ewolucyjnej. Planowanie i wykonywanie prostych zadan badawczych z zakresu diagnostyki,
genetyki populacyjnej i ewolucyjnej pod kierunkiem opiekuna.

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

* 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

« artykuty publikowane w aktualne czasopisma naukowe o zasiegu $wiatowym

« 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. 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 Phyloge-ny. Cambridge University Press

Kierunkowe efekty uczenia sie Wiedza
Efekty ksztatcenia z obszaru nauk przyrodniczych: « zna podstawowe metody analizy filogenetycznej i rozumie ich znaczenie w
PIA_WO02, PIA_WO06, PIA_WO07, P1A_UO05, P1A_UO08, diagnostyce molukularno-biochemicznej BM_W14
P1A_KO01, P1A_KO07 » objasnia podstawy teoretyczne technik badawczych stosowanych do analiz
Efekty ksztatcenia z obszaru nauk medycznych, nauk o zmiennosci genetycznej i zna ich zastosowanie w biologii medycznej i
zdrowiu oraz nauk o kulturze fizycznej: M1_U08, M1_KO01 diagnostyce BM_W16
Efekty dla kierunku Biologia medyczna UG: BM_W14, Umiejetnosci

BM_W16, BM_U04, BM_U08, BM_KO1, « stosuje metody statystyczne oraz techniki i narzedzia bioinformatyczne do analizy

danych molekularnych; wybiera odpowiedni program komputerowy i metode, w
zalezno$ci od posiadanych danych wyjsciowych, przeprowadza prostg analize
filogenetyczng BM_U04
« potrafi interpretowaé wyniki analiz filogenetycznych BM_U08

Kompetencje spoteczne (postawy)

* rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie i aktualizowania wiedzy z zakresu
analiz filogenetycznych oraz ich zastosowania w biologii medycznej BM_KO01

Kontakt
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