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Nazwisko osoby prowadzacej (os6b prowadzacych)

prof. dr hab. Marek Zietara; dr Beata Guzow-Krzeminska; dr Marcin Gérniak

Formy zajeé¢, sposoéb ich realizacji i przypisana im liczba godzin

Formy zajec¢

Wyktad, Cw. laboratoryjne
Sposéb realizacji zajec

zajecia w sali dydaktycznej
Liczba godzin

Wyktad: 30 godz., Cw. laboratoryjne: 30 godz.

Liczba punktow ECTS

5

a) Praca w kontakcie z nauczycielem:

- udziat w wyktadach: 30 godzin

- udziat w éwiczeniach: 30 godzin

- udziat w konsultacjach: 3 godziny

b) Praca samodzielna studenta:

- przygotowanie sie do zaje¢, przygotowanie sie do
zaliczenia: 62 godziny

RAZEM: 125 godziny

Termin realizacji przedmiotu

2022/2023 letni

Status przedmiotu Jezyk wykladowy
obowigzkowy polski
Metody dydaktyczne Forma i sposéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub

- Wyktad z prezentacjg multimedialng

- prezentacja multimedialna w zakresie teoretycznej
wiedzy wprowadzajacej, praca indywidualna z
komputerem

wymagania egzaminacyjne
Sposéb zaliczenia

- Zaliczenie na ocene
- Egzamin
Formy zaliczenia

wyktad: termin | - egzamin pisemny, testowy; termin poprawkowy -
egzamin pisemny, testowy
¢wiczenia: ustalenie oceny zaliczeniowej na podstawie ocen czastkowych
otrzymywanych w trakcie trwania semestru (40%) oraz oceny z kolokwium
(60%)

Podstawowe kryteria oceny

Warunkiem zaliczenia przedmiotu:

- egzamin/zaliczenia

- obecnosé na zajgciach

1. Student ma obowigzek uczestniczenia w zajeciach, a w razie nieobecnosci nalezy ja
usprawiedliwi¢ zgodnie z par. 12 Regulaminu Studiéw UG.

2. Warunkiem zaliczenia wyktadu jest obecno$¢ na co najmniej 80% zaje¢, natomiast
warunkiem zaliczenia ¢wiczen jest uczestnictwo w co najmniej 85% zajec.

3. Student ma obowiazek uzupemi¢ braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane
nieobecnoscig na wyktadach we wtasnym zakresie, natomiast braki w wiedzy i
umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig na ¢wiczeniach w sposéb i w terminie
wskazanym przez Prowadzacego zajecia.
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Sposoéb weryfikacji zatozonych efektow uczenia sie

zaktadany efekt ksztatcenia Cwiczenia Wyktad
Wiedza
GM1_WO01
sprawdzian czastkowy/kolokwium/egzamin
GM1_W08

Umiejetnosci

GM1_U02 sprawdzian czgstkowy/kolokwium

GM1_U04 obserwacja pracy studenta na zajeciach
Kompetencje

GM1_KO08 obserwacja pracy studenta na zajeciach

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne

B. Wymagania wstepne

Wiedza i umiejetnosci z podstaw bioinformatyki
Cele ksztalcenia

1. Zapoznanie studentéw z zaawansowanymi narzedziami bioinformatycznymi.
2. Zapoznanie studentéw z technikami filogenetyki molekularne;j.

3. Zapoznanie studentéw z bioinformatyka strukturalna.

4. Zapoznanie studentow z podstawami genomiki

Tresci programowe

Wyktad: Ewolucja molekularna w ujgciu bioinformatycznym. Omoéwienie zwigzkéw filogenetycznych diagnozowanych taksonéw u wybranego modelu
badawczego. Charakterystyka i interpretacja drzew filogenetycznych (oméwienie wiarygodnosci topologii drzewa, zjawisko duplikacji genow -
ortologi i paralogi, zjawisko niekompletnego sortowania linii filogenetycznych, zjawiska przyciagania dtugich gatezi, hybrydyzacja, problem grupy
zewnetrznej). Zagadnienie zegara molekularnego. Wybrane struktury RNA/biatek. Omdwienie i poréwnywanie genomoéw u wybranego modelu
badawczego.
Cwiczenia: Odtworzenia zwigzkéw filogenetycznych diagnozowanych taksonéw u wybranego modelu badawczego. Wykorzystanie narzedzi
bioinformatycznych do szczegdtowego opisu drzew filogenetycznych w celu ich prezentaciji i interpretacji. Szacowanie zwigzkow filogenetycznych
metodg zegara molekularnego. Zastosowanie metod bioinformatycznych do przewidywania wybranych struktur RNA/biatek. Zastosowanie metod
bioinformatycznych do mapowania, sktadania i poréwnywania genoméw. Wykorzystanie specjalistycznego oprogramowania (np. MEGA, Seaview,
BEAST, MrBayes, tRNAscan-SE).

Wykaz literatury

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

A.1. wykorzystywana podczas zaje¢

Jin Xiong. Podstawy bioinformatyki. Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego

A.2. studiowana samodzielnie przez studenta

Barry G. Hall Latwe drzewa filogenetyczne. Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego

Lumme J., Zietara M.S., Lebedeva D. 2017. Ancient and modern genome shuffling: Reticulate mito-nuclear phylogeny of four related allopatric
species of Gyrodactylus von Nordmann, 1832 (Monogenea: Gyrodactylidae), ectoparasites on the Eurasian minnow Phoxinus phoxinus (L.)
(Cyprinidae). Syst Parasitol (2017) 94:183—-200.

B. Literatura uzupeiniajgca

Baxevanis A.D., Ouellette B.F. (red.) (2005) Bioinformatyka - podrecznik do analizy genéw i biatek. PWN, ISBN 83-01-142111

Paul G. Higgs, Teresa K. Attwood (2008) Bioinformatyka i ewolucja molekularna. PWN, ISBN: 978-83-01-15494-3

Kierunkowe efekty uczenia sie Wiedza
P6U_W: GM1_WO01, GM1_W08; Opisuje budowe i wiasciwosci makromolekut, a takze wyjasnia reguty ich
P6U_U: GM1_U02, GM1_U04; dziedziczenia (GM1_WO01);
P6U_K: GM1 _KO08, Zna zasady dziatania programéw do analiz bioinformatycznych oraz wybrane

metody konstrukgiji i interpretacji drzew filogenetycznych opartych o sekwencje DNA

i biatek. (GM1_W08)

Zna zasady ewolucji sekwencji, struktury i funkcji DNA. (GM1_W08);
Umiejetnosci

Student stosuje narzedzia bioinformatyczne do klasteryzacji danych biologicznych i
uzyskiwania struktur Il i 11l rzedowych czgstek biologicznych (GM1_U02);

Potrafi czyta¢ ze zrozumieniem teksty naukowe z bioinformatyki w jezyku
angielskim i przygotowywac ich przektad na jezyk polski (GM1_U04)
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Gdarniski
Sylabusy - Centrum Informatyczne UG

Kompetencje spoteczne (postawy)

Jest odpowiedzialny za powierzony sprzet komputerowy/materiaty wtasng prace
oraz szanuje prace innych
(GM1_Ko08)

Kontakt

marek.zietara@biol.ug.edu.pl
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