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Cel przedmiotu

Zdobycie wiedzy na temat charakterystyki i budowy drzew filogenetycznych i ich istotnych parametréw. Rozumienie znaczenia topologii drzewa filogenetycznego, generowania
kladéw i weztéw. Rozumienie przeznaczenia drzew réznego typu (filogramy, kladogramy, drzewa nieukorzenione). Zdobycie wiedzy na temat algorytméw stosowanych do
konstrukcji drzew filogenetycznych. Zdobycie umiejetnosci konstruowania molekularnych drzew filogenetycznych w oparciu o rézne algorytmy obliczeniowe i rézne programy.
Opanowanie umiejetnosci weryfikacji wiarygodnosci wygenerowanych drzew filogenetycznych. Zdobycie umiejetnosci interpretacji wynikdw i pobierania informacji wynikajacej z
drzew filogenetycznych. Rozumienie mechanizméw ewolucyjnych na poziomie molekularnym.

Wymagania wstepne

Umiejetnos¢ obstugi komputera i Internetu. Umiejetnos¢ korzystania z biologicznych baz danych sekwencji aminokwasowych i nukleotydowych.

Zakres tematyczny

Etapy konstruowania drzew filogenetycznych. Oszacowanie i analiza istotnosci obserwowanego podobieristwa poréwnywanych sekwencji. Obliczanie dystansoéw ewolucyjnych.
Gtéwne cechy charakteryzujace drzewa filogenetyczne. Drzewa ukorzenione i nieukorzenione. R6zne formy graficznego przedstawienia drzew filogenetycznych - kladogramy,
filogramy i drzewa nieukorzenione. Zakres zastosowan drzew filogenetycznych w analizie zmiennosci ewolucyjnej i pokrewiefistwa. Poréwnywanie drzew filogenetycznych.
Format Newick. Teoretyczne podstawy algorytméw stosowanych do generowania drzew filogenetycznych. Metoda najblizszego sasiedztwa, metoda najwiekszej oszczednosci,
metoda najwiekszej szansy, wnioskowanie bayesowskie - charakterystyka i zastosowanie. Programy do generowania drzew filogenetycznych: ClustalW2, Clustal Omega, MEGA,
PhyML, MrBayes. Tworzenie konsensusowych drzew filogenetycznych. Wykrywanie ewolucji adaptacyjnej - program CodeML. Poréwnanie drzew filogenetycznych
wygenerowanych w oparciu o analize sekwencji nukleotydowych i odpowiadajacych im sekwencji aminokwasowych. Wybrane analizy filogenetyczne (np. z wykorzystaniem
programu BioPython). Wykorzystanie metod sztucznej inteligenciji w filogenetyce. Praktyczne ¢wiczenia konstruowania drzew filogenetycznych.

Metody ksztatcenia

Wyktad z prezentacjami multimedialnymi oraz korzystaniem z biatkowych baz danych online oraz specjalistycznego oprogramowania bioinformatycznego do konstruowania,
wizualizacji i analizy molekularnych drzew filogenetycznych. Laboratorium - wybrane analizy filogenetyczne w tym konstruowanie i poréwnywanie drzew filogenetycznych.

Efekty uczenia sie i metody weryfikacji osiggania efektéw uczenia sie

Opis efektu Symbole efektéw Metody weryfikacji Forma zajeé
ma wiedze w zakresie podstawowego oprogramowania do ¢ KB2A_WO08 ® egzamin - ustny, opisowy, ¢ Wyktad
konstruowania drzew filogenetycznych testowy i inne ¢ Laboratorium
® obserwacja i ocena aktywnosci
na zajeciach
prawidtowo identyfikuje i rozstrzyga dylematy zwigzane z rekonstrukcjg ® KB2A_U08 ® obserwacja i ocena aktywnosci ® Wyktad

filogenezy na zajeciach ® Laboratorium
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Opis efektu Symbole efektéw Metody weryfikacji Forma zajeé

ma wiedze w zakresie najwazniejszych probleméw z zakresu filogenezy ® KB2A_W02 ® egzamin - ustny, opisowy, ¢ Wyktad
testowy i inne ® Laboratorium
¢ obserwacja i ocena aktywnosci
na zajeciach
rozumie podstawowe zjawiska i procesy ewolucyjne na poziomie ¢ KB2A_WO01 ® egzamin - ustny, opisowy, ¢ Wyktad
molekularnym testowy i inne ® Laboratorium
® obserwacja i ocena aktywnosci
na zajeciach
ma wiedze w zakresie podstawowych pojec i terminologii stosowanej w ® KB2A_WO06 ® egzamin - ustny, opisowy, ® Wyktad
filogenetyce i ewolucjonizmie testowy i inne ® Laboratorium
® obserwacja i ocena aktywnosci
na zajeciach
wykazuje umiejetno$¢ poprawnego wnioskowania na podstawie danych ® KB2A_U07 ® obserwacja i ocena aktywnosci ¢ Wyktad
pochodzacych ze stosowanego oprogramowania i algorytmiki na zajeciach ¢ Laboratorium
stosuje podstawowe algorytmy i oprogramowanie w zakresie ® KB2A_U04 ® egzamin - ustny, opisowy, ® Wyktad
konstruowania drzew filogenetycznych i analizy stopnia pokrewiefistwa testowy i inne ® Laboratorium

obserwacja i ocena aktywnosci
na zajeciach

Warunki zaliczenia
Wyktad - pisemny egzamin ztozony z 10 pytan. Na pozytywna ocene (dostateczny) nalezy udzieli¢ prawidtowych odpowiedzi przynajmniej na 6 pytan (60%). Laboratorium -
warunkiem zaliczenia jest uzyskanie pozytywnych ocen ze wszystkich éwiczer laboratoryjnych, przewidzianych do realizacji w ramach programu laboratorium.
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