Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku polskim

Ewolucja molekularna i filogenetyka

Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku angielskim

Molecular evolution and phylogenetics

Jednostka prowadzaca przedmiot

Wydziat Biotechnologii

Kod przedmiotu/modutu
29-BT-S2-E2-EMIF
29-BT-S2-E2-EMiFc

Rodzaj przedmiotu/modutu (obowigzkowy lub fakultatywny)

Obowigzkowy

Kierunek studiow

Biotechnologia

Poziom studidw (I lub II stopien lub jednolite studia magisterskie)

II stopien

Rok studidow (jesli obowiazuje)

I rok

Semestr (zimowy lub letni)

Letni

10.

Forma zajec i liczba godzin

Wyktad: 15 godzin
Cwiczenia: 45 godzin

11.

Imie, nazwisko, tytut/stopien naukowy osoby prowadzacej zajecia

Dr hab. Pawet Mackiewicz

12.

Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych dla
przedmiotu/modutu oraz zrealizowanych przedmiotow

Zaliczony kurs informatyki (obstugi komputera). Podstawowe informacje i zaliczone
kursy z genetyki i biologii molekularnej oraz dobra znajomos¢ jezyka angielskiego.

13.

Cele przedmiotu

Zrozumienie molekularnych podstaw ewolucji. Poznanie algorytméw i metod:
przyrownania (dopasowania) par sekwencji (macierz punktéow, programowanie
dynamiczne) i wielu sekwencji oraz poprawiania i edycji przyréwnan. Zapoznanie sie z
metodami poszukiwanie: sekwencji podobnych w bazach danych (algorytmy FASTA i
BLAST), motywodw i wzoréw w sekwencjach. Poznanie metod filogenetyki
molekularnej: zebranie sekwencji homologicznych, przyréwnanie sekwencji,
okreslenie modelu substytucji, skonstruowanie drzewa filogenetycznego, analiza i
ocena drzewa filogenetycznego, testowanie hipotez filogenetycznych. Poznanie na
przyktadach ewolucji genéw, biatek i genomdw oraz odtwarzania filogenezy grup
organizméw. Poznanie idei datowania molekularnego.




14.

Zaktadane efekty ksztatcenia

Wiedza: K2_WO01, K2_W03, K2_W06,
Student zna podstawowy ewolucji zachodzacej na K2_U01, K2_U02, K2_U03,
poziomie molekularnym. Rozumie teoretyczne i K2_UO05, K2_U07, K2_K01,
praktyczne podstawy analiz bioinformatycznych K2_KO05, K2_K07
zwigzanych z ewolucjg: poszukiwanie sekwencji
homologicznych, przyréwnywanie sekwencji i ich
edycja, analizy filogenetyczne, ocena istotnosci
drzewa, testowanie hipotez filogenetycznych. Wie,
na czym polegajq analizy genomowe i
filogenetyczne oraz datowanie molekularne.

Umiejetnosci:

Student potrafi obstugiwac¢ podstawowe programy i
narzedzia bioinformatyczne poszukujace sekwencji
podobnych, wykonujgce przyrownania sekwencji i
wykonujgce analizy filogenetyczne. Student
wiasciwie interpretuje uzyskane wyniki tych analiz.
Potrafi zaplanowac analizy bioinformatyczne i
dobra¢ odpowiednie programy do postawionego
problemu.

Kompetencje personalne (postawy):

Student jest chetny do poszerzania swojej wiedzy
przez poszukiwanie dodatkowych narzedzi
bioinformatycznych w internecie oraz jest Swiadomy
potrzeby ciggtego aktualizowania wiedzy w szybko
rozwijajacej sie dziedzinie bioinformatyki.

15.

Tresci programowe

Molekularne podstawy ewolucji. Przyréwnanie (dopasowanie) par sekwencji (macierz
punktéw, programowanie dynamiczne — przyréwnanie lokalne i globalne), systemy
punktacji (macierze aminokwasowe PAM i BLOSUM, kary dla przerw), ocena istotnosci
przyréwnania. Przyrownanie wielu sekwencji (progresywne przyréwnanie globalne,
przyrownanie sekwencji zawierajgcych powtorzenia i rearanzacje). Poprawianie i
edycja przyréwnan. Poszukiwanie sekwencji podobnych w bazach danych (algorytmy
FASTA i BLAST), kryteria i istotno$¢ podobienstwa sekwencji. Motywy i wzory w
sekwencjach: sposoby ich wyrazania (konsensus, wyrazenia regularne, bloki, profile,
logo). Filogenetyka molekularna: etapy analiz filogenetycznych, rodzaje sekwencji
homologicznych (ortologi, paralogi, ksenologi), rodzaje modeli substytucji, zmiennos¢
tempa podstawien w obrebie sekwencji i miedzy ré6znymi sekwencjami, zegar
molekularny, rodzaje drzew, metody tworzenia drzew filogenetycznych (UPGMA, NJ,
ME, LS/FM, MP, ML, bayesowskie), metoda bootstrap. Ewolucja gendw, biatek i
genomoéw. Datowanie molekularne.

16.

Zalecana literatura (podreczniki)

1. P.G. Higgs, T.K. Attwood. Bioinformatyka i ewolucja molekularna, PWN, 2008

2. D. Graur, W.-H. Li. Fundamentals of Molecular Evolution (2nd edn). Sinauer
Associates Inc., Sunderland, MA. 2000

3. R.D.M. Page, E.C. Holmes. Molecular Evolution. A Phylogenetic Approach. Blackwell
Science Ltd. 2000

4. B. Hall. Latwe drzewa filogenetyczne. WUW, 2008

5. Informacje dostepne na stronach internetowych baz danych i stronach zwigzanych z
genomika i bioinformatyka.




17.

Forma zaliczenia poszczegdlnych komponentow przedmiotu/modutu, sposéb
sprawdzenia osiggniecia zamierzonych efektow ksztatcenia:

Wyktad: Egzamin pisemny (poéttest)
Cwiczenia: zajecia praktyczne przy komputerze - wykonanie zleconych zadan;
pisemny pottest

18.

Jezyk wyktadowy

Polski

19.

Obcigzenie pracag studenta

Forma aktywnosci studenta Srednia liczba godzin na
zrealizowanie aktywnosci

Godziny zaje¢ (wg planu studiéw) z nauczycielem:
- wyktad 15
- ¢wiczenia 45

Praca wtasna studenta:

- przygotowanie do egzaminu 15
- przygotowanie do zaliczenia: 25
Suma godzin: 30/70

Liczba punktow ECTS 1/1




