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Nazwa przedmiotu Kod ECTS
Metody filogenetyki molekularnej 13.1.0515
Nazwa jednostki prowadzacej przedmiot
Faculty of Biology
Studia
wydziat kierunek poziom| pierwszego stopnia
Wydziat Biologii Biologia formal| stacjonarne
modut

: af wszystkie
specjalnosciowy

specjalizacja| wszystkie

Nazwisko osoby prowadzacej (os6b prowadzacych)

dr Marcin Gérniak; mgr Agata Mieszkowska

Formy zajeé, sposoéb ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS
Formy zajec¢ 2
Cw. laboratoryjne Szacowanie czasu pracy
Sposéb realizacji zajec Udziat w zajeciach - 30 godzin
zajecia w sali dydaktycznej konsultacje - 2 godziny
Liczba godzin zaliczenie przedmiotu - 2 godziny
. . Samodzielna praca studenta - 16 godzin
Cw. laboratoryjne: 30 godz. )
Razem: 50 godzin

Cykl dydaktyczny
2017/2018 letni

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

wymagania egzaminacyjne

¢wiczenia laboratoryjne w sali komputerowej Sposéb zaliczenia

Zaliczenie na ocene
Formy zaliczenia

- wykonanie pracy zaliczeniowej - projekt lub prezentacja

- ustalenie oceny zaliczeniowej na podstawie ocen czgstkowych
otrzymywanych w trakcie trwania semestru

- kolokwium

Podstawowe kryteria oceny

* oceny czastkowe otrzymywane w trakcie trwania semestru - 30%

» wykonanie pracy zaliczeniowej - 30%

* kolokwium - 40% (zaliczenie obejmuje materiat z ¢wiczen audytoryjnych)

« zaliczenie pisemne oceniane jest wg wskaznika procentowego ("Regulamin
Studiow UG")

Sposéb weryfikacji zatozonych efektow ksztatcenia
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zaktadany efekt ksztatcenia ¢wiczenia laboratoryjne w sali komputerowej

Wiedza
B_W04 Test zawierajacy pytania otwarte i zamkniete, sprawdzian praktyczny
B_W12 Karty pracy, quizy
Umiejetnosci
B_U03 Projekt (koncepcja i realizacja)
B_U04 Test umiejetnosci (praktyczny)
B_U05 Test umiejetnosci (praktyczny)
B_U07 Karta obserwacji pracy studenta
Kompetencje
B K03 Ocena pracy zespotu, ankieta samooceny pracy w zespole
B_K06 Opinia prowadzgcego, opiekuna

Okreslenie przedmiotéw wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
brak

B. Wymagania wstepne
brak
Cele ksztalcenia

Zapoznanie studentéw z technikami i metodami bioinformatycznymi stosowanymi w badaniach ewolucyjnych i filogenetycznych.
Tresci programowe

Ewolucja molekularna w ujeciu bioinformatycznym. Szacowanie dywergenciji linii filogenetycznych metodg zegara molekularnego. Zastosowanie

metod bioinformatycznych oraz specjalistycznego oprogramowania (np. MEGA, Armadillo, Seaview, BEAST, MrBayes) do odtworzenia filogenezy

taksonow. Analiza drzew filogenetycznych: charakterystyka i interpretacja, szacowanie wiarygodnosci topologii drzewa, detekcja zjawiska duplikacji

gendw, zjawisko niekompletnego sortowania linii filogenetycznych, zjawiska przyciggania dtugich gatezi, hybrydyzaciji, problem grupy zewnetrzne;.
Wykaz literatury

1. Latwe drzewa filogenetyczne. Hall Barry (2008) Warszawa, Wyd. UW

2. Markery molekularne, historia naturalna i ewolucja. Avise John C (2008) Warszawa. Wyd. UW

3. Bioinformatyka i ewolucja molekularna. Paul G. Higgis, Tersa K. Attwood (2008) Warszawa, PWN

4. Bioinformatyka-podrecznik do analizy genéw i biatek. A.D. Baxevanisa i B.F.F. Ouellette’a (2004) Warszawa PWN
5. Ewolucja. Douglas J. Futuyma (2008) Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego

Efekty ksztatcenia Wiedza
(obszarowe i kierunkowe)

Student zna:
Efekty ksztatcenia dla obszaréw studiéw przyrodniczych:

PIA_WO01, PIA_WO05, PIA_WO06, P1A_U04, P1A_U05,
P1A_U03, P1A_U07, P1A_K02, P1A_KO06 1. Zasady dziatania programéw do analiz bioinformatycznych (B_W12).
Efekty ksztatcenia dla kierunku biologia UG:

B_W04, B_W12, B_U03, B_U04, B_U05, B_U07, B_K03,
B_KO06

2. Wybrane metody konstrukgiji i interpretacji drzew filogenetycznych opartych o
sekwencje DNA i biatek (B_W12).

3. Zasady ewolucji sekwengiji, struktury i funkcji DNA (B_W04).
Umiejetnosci

Student potrafi:

1. Wykorzystac zjawisko insercji-delecji w matrycy sekwencji do wzmocnienia
sygnatu filogenetycznego. (B_U04).

2. Identyfikowa¢ zjawiska wptywajace na btedne oszacowanie filogenezy (B_U05).
3. Edytowac i dopasowac oraz pozyskac z banku danych homologiczne sekwencje
DNA (B_U03, B_U07).

4. Konstruowag, opisac i interpretowac drzewa filogenetyczne (B_U04).

Kompetencje spoteczne (postawy)

Student potrafi pracowa¢ w grupie oraz samodzielnie (B_K03).
Student jest odpowiedzialny za powierzony sprzet (B_KO06).
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Sylabusy - Centrum Informatyczne UG UNIWERSYTET GDANSKI
Dziat Ksztatcenia

Kontakt

marcin.gorniak@biol.ug.edu.pl
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