Gdanski

Karta przedmiotu

Uniwersytet

Nazwa i kod przedmiotu

Filogeneza w praktyce (Cw. audytoryjne), PG_00154742

Kierunek studiow

Biologia (O)

Data rozpoczecia studiéw

pazdziernik 2025 r.

Rok akademicki realizaciji
przedmiotu

2026/2027

studenta

Poziom ksztatcenia Il stopnia Grupa zaje¢ Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Grupa zaje¢ fakultatywnych
Forma studiéw stacjonarne Sposob realizacji na uczelni
Rok studiow 2 Jezyk wyktadowy polski
Semestr studiow 3 Liczba punktow ECTS 2.0
Profil ksztatcenia ogolnoakademicki Forma zaliczenia zaliczenie
Jednostka prowadzaca Rektor -> Wydziat Biologii
Imie i nazwisko Odpowiedzialny za przedmiot dr hab. Marcin Gorniak
wyktadowcy (wyktadowcow) | Prowadzacy zajecia z przedmiotu
Formy zaje¢ Forma zaje¢ Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ |0.0 30.0 0.0 0.0 0.0 30
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtosc¢: 0.0
Aktywnos¢ studenta Aktywno$¢ studenta | Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktyczny_c’h, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |30 5.0 15.0 50

Cel przedmiotu

Studenci poznajg techniki diagnostyczne oparte na sekwencjach kwaséw nukleinowych. Ucza sie metod
molekularnych i statystycznych do identyfikacji osobnikéw/genotypédw oraz oceny zréznicowania
genetycznego. Zdobywajg podstawowg wiedzg na temat analizy danych sekwencyjnych i umiejetnos¢

tworzenia drzew filogenetycznych z danych molekularnych. Przekazywane sg Informacje o mechanizmach,
zaletach, wadach i zastosowaniach metod analiz filogenetycznych w diagnostyce. Zapoznajg sie réwniez z
podstawowymi programami komputerowymi do analiz filogenetycznych.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[BIOLMU2_U01] absolwent potrafi
wybierac i stosowac techniki i
narzedzia badawcze adekwatne
do probleméw studiowanej
specjalnosci nauk biologicznych

potrafi przeprowadzi¢ prostg
analize danych sekwencyjnych

[SUZ2] prezentacja/projekt/referat/
raport

[BIOLMUZ2_W04] absolwent ma
pogtebiong wiedze z zakresu
wybranej specjalnosci nauk
biologicznych

zna podstawowe metody analizy
filogenetycznej i rozumie ich
znaczenie w

praktyce, objasnia zasady
dziatania podstawowych metod
analiz filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMU2_W01] absolwent w
pogtebionym stopniu zna i
rozumie zjawiska i procesy
przyrodnicze na réznym poziomie
ztozonosci

zna podstawowe metody analizy
filogenetycznej i rozumie ich
znaczenie w

praktyce, objasnia zasady
dziatania podstawowych metod
analiz filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMU2_W05] absolwent
rozumie dynamiczny rozwoj nauk
biologicznych oraz zna nowe
kierunki i dyscypliny badawcze

rozumie wady, zalety i
ograniczenia zastosowania
poszczegdinych metod analiz
filogenetycznych

[SW4] test/egzamin - ustny lub
pisemny

[SW1] wypowiedz ustna/rozmowa/
dyskusja

[BIOLMUZ2_U03] absolwent potrafi
dokonywac krytycznej analizy i
selekgji informac;ji biologicznych,
zwlaszcza ze zrodet
elektronicznych

potrafi potrafi interpretowac wyniki
analiz filogenetycznych

[SU2] prezentacja/projekt/referat/
raport

Tresci przedmiotu

Zastosowanie analiz filogenetycznych. Podstawowe pojecia stosowane w rekonstrukc;ji filogenezy,
poréwnanie technik analizy fenetycznej ikladystycznej, konstrukcja kladograméw, typy matryc danych,
metody algorytmiczne i metody oparte o kryterium optymalizacji, analizy sieciowe,modele ewolucji sekwencji
nukleotydowych i aminokwasowych, problem znalezienia najlepszego drzewa, trudnosci w rekonstrukcji
filogenezy i jejwiarygodnosé, etapy komputerowej analizy filogenetycznej danych sekwencyjnych, przeglad
programow komputerowych wykorzystywanych doanaliz filogenetycznych.Analiza danych molekularnych.
Bank Gendw jako zrédto informaciji: analizy polimorfizmu genetycznego (m.in. wiruséw Sars-CoV2, HIV)
iidentyfikacja gatunkowa; okreslanie pokrewienstwa, subtypow, Sledzenie zrédet i drég zakazen i
rozprzestrzenianie sie wiruséw na przyktadziewiruséw (w tym HIV). Etapy komputerowej analizy
filogenetycznej danych sekwencyjnych. Przeglad programéw komputerowych wykorzystywanychdo analiz

filogenetycznych.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposéb oceniania (sktadowe)

Prég zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

otwartymi i/lub test wyboru;
*ocena zaliczeniowa na podstawie
ocen czastkowych otrzymywanych

ocena zaliczeniowa na podstawie [51.0% 30.0%
ocen czgstkowych otrzymywanych

w trakcie trwania semestru

zaliczenie testowe z pytaniami 51.0% 70.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

Futuyma E. J. 2008. Ewolucja. Wydawnictwo Uniwersytetu
Warszawskiego, Wa-wa. Hall B.G. tatwe drzewa filogenetyczne. 2008.
Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego , Wa-wa.

Uzupetniajaca lista lektur

artykuty publikowane w aktualnych czasopisma naukowe o zasiegu
Swiatowym 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.

Adresy eZasobdéw

Przyktadowe zagadnienia/ |Brak
przyktadowe pytania/

realizowane zadania

Praktyki zawodowe Nie dotyczy

w ramach przedmiotu

Data wygenerowania:

17.06.2026 02:54

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.

Strona 2z2




