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Data rozpoczecia studiéw

pazdziernik 2026 r.

Rok akademicki realizaciji
przedmiotu

2026/2027

Poziom ksztatcenia

Il stopnia

Grupa zaje¢

Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Grupa zaje¢ fakultatywnych
Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogolnoakademicki

Forma studiow

stacjonarne

Sposob realizaciji

na uczelni

Rok studiow

1

Jezyk wykfadowy

polski

Semestr studiow

2

Liczba punktow ECTS

2.0

Profil ksztatcenia

ogodlnoakademicki

Forma zaliczenia

zaliczenie

Jednostka prowadzaca

Rektor -> Wydziat Biologii -> Katedra Genetyki Ewolucyjnej i Biosystematyki -> Pracownia Genomiki

Ewolucyjnej Ssakéw

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Odpowiedzialny za przedmiot

prof. dr hab. Matgorzata Pilot

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ (0.0 0.0 15.0 0.0 0.0 15
W tym liczba godzin zajeé¢ na odlegtos¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywno$¢ studenta Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin prac dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
Yy planem studiéw
Liczba godzin pracy |15 1.0 34.0 50
studenta

Cel przedmiotu

Zapoznanie studentéw z metodami filogenetycznymi opartymi na analizie sekwencji kwaséw nukleinowych.
Poznanie metod molekularnych i statystycznych umozliwiajacych identyfikacje osobnikéw/genotypdw i
oceng zréznicowania genetycznego. Poznanie podstawowych etapéw analizy sekwencji DNA. Ksztattowanie
umiejetnosci konstruowania drzew relac;ji filogenetycznych w oparciu o dane molekularne. Dostarczenie
informacji umozliwiajgcych zrozumienie mechanizméw, wad i zalet oraz zastosowan podstawowych metod

analiz filogenetycznych.

Data wygenerowania:

29.07.2026 10:22

Strona 1z3




Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[BIOLMUZ2_WO05] w pogtebionym
stopniu zna i rozumie dynamiczny
rozwoj nauk biologicznych oraz
orientuje sie w nowych kierunkach
i dyscyplinach badawczych

Absolwent rozumie wady, zalety i
ograniczenia zastosowania
poszczegdinych metod analiz
filogenetycznych

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[SW5] realizacja zadania
problemowego

[BIOLMU2_WO04] ma pogtebiong
wiedze z zakresu wybrane;j
specjalnosci nauk biologicznych

Absolwent zna podstawowe
metody analizy filogenetycznej i
rozumie ich znaczenie w
praktyce, objasnia zasady
dziatania podstawowych metod
analiz filogenetycznych

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[SW5] realizacja zadania
problemowego

[BIOLMU2_WO01] w pogtebionym
stopniu zna i rozumie zjawiska i
procesy przyrodnicze na réznym
poziomie ztozonosci

Absolwent zna podstawowe
metody analizy filogenetycznej i
rozumie ich znaczenie w praktyce,
objasnia zasady dziatania
podstawowych metod analiz
filogenetycznych

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[SW5] realizacja zadania
problemowego

[BIOLMU2_U05] potrafi
wykorzystywac¢ metody
statystyczne oraz techniki i
narzedzia informatyczne do opisu
zjawisk biologicznych i analizy
danych o charakterze
specjalistycznym

Absolwent wybiera odpowiedni
program komputerowy i metode
analiz filogenetycznych w
zaleznosci od posiadanych
danych wyjsciowych

[SUZ2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SU5] realizacja zadania
problemowego

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMU2_UO03] potrafi
dokonywac krytycznej analizy i
selekcji informaciji biologicznych,
zwilaszcza ze zrédet
elektronicznych

Absolwent potrafi interpretowac
wyniki analiz filogenetycznych

[SU2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SUS5] realizacja zadania
problemowego

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMU2_UO01] potrafi wybierac i
stosowac techniki i narzedzia
badawcze adekwatne do
problemoéw studiowane;j
specjalnosci nauk biologicznych

Absolwent potrafi wybraé
odpowiedni do badanego
problemu marker genetyczny,
optymalny model substytuc;ji
nukleotydowej, odpowiednig
metode konstrukcji drzewa oraz
metode oceny jego wiarygodnosci.

[SU2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[SUS5] realizacja zadania
problemowego

[SU8] obserwacja samodzielnej
lub zespotowej pracy studenta

[BIOLMU2_KO01] przejawia
inicjatywe i jest gotéw do
samodzielno$ci w dziataniach oraz
odczuwa potrzebeg uczenia sig
przez cafe zycie

Absolwent rozumie potrzebe
uczenia sie przez cate zycie i
aktualizowania wiedzy z zakresu
analiz filogenetycznych oraz ich
praktycznego zastosowania

[SK1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

Tresci przedmiotu

Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukgiji filogenezy, konstrukcja kladogramow, typy matryc danych,
metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe, modele ewoluc;ji
sekwenc;ji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa, metody oceny
wiarygodnosci drzewa, etapy komputerowej analizy filogenetycznej sekwencji DNA. Zapoznanie sie z
najczesciej stosowanymi programami komputerowymi wykorzystywanymi do analiz filogenetycznych.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposob oceniania (sktadowe)

Prog zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

wykonanie pracy zaliczeniowej

50.0%

100.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

Futuyma E. J. 2008. Ewolucja. Wydawnictwo Uniwersytetu

Warszawskiego, W-wa.

Hall B.G. tatwe drzewa filogenetyczne. 2008.Wydawnictwa
Uniwersytetu Warszawskiego, W-wa.
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Uzupetniajaca lista lektur

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.

Adresy eZasobdéw

Przyktadowe zagadnienia/
przyktadowe pytania/
realizowane zadania

Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukc;ji filogenezy, konstrukcja kladograméw, typy matryc danych,
metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe, modele ewoluc;ji
sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa, trudnosci w
rekonstrukgji filogenezy i jej wiarygodnos¢, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych
sekwencyjnych, programy komputerowe wykorzystywane do analiz filogenetycznych

Praktyki zawodowe Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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