SYLABUS PRZEDMIOTU NA STUDIACH WYZSZYCH

Nazwa przedmiotu/modutu w jezyku polskim:

b Ewolucja molekularna i filogenetyka
Jezyk wyktadowy:
> jezyk polski
Jednostka prowadzgca przedmiot
> Wydziat Biotechnologii
Kod przedmiotu/modutu:
4. | 29-BT-S2-E2-EMIF
29-BT-S2-E2-EMiFc
Rodzaj przedmiotu/modutu:
> obowigzkowy
Kierunek studiow (specjalnos¢):
> Biotechnologia (Bioinformatyka)
Poziom studiow:
" Il stopien
Rok studiow:
8.
I rok
Semestr:
9.
letni
Forma zajec i liczba godzin:
10. | wyktfad, 15 godz.
¢éwiczenia komputerowe, 45 godz.
Imie, nazwisko, tytut/stopien naukowy osoby prowadzacej zajecia:
H Prof. dr hab. Pawet Mackiewicz
Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i kompetencji spotecznych dla
12. | przedmiotu/modutu:
e wiedza i umiejetnosci z zakresu matematyki, statystyki i informatyki
Cele przedmiotu
Gtéwnym celem zaje¢ jest poznanie i zrozumienie:
13. | ® molekularnych podstaw ewolucji;

e algorytmow i metod: przyrdwnania (dopasowania) par sekwencji (macierz punktow,
programowanie dynamiczne) i wielu sekwencji oraz poprawiania i edycji przyréwnan;
e metod poszukiwania: sekwencji podobnych w bazach danych (algorytmy FASTA i




BLAST), motywdw i wzoréow w sekwencjach;

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 gendw, biatek i genomoéw oraz odtwarzania
filogenezy grup organizmoéw;

idei datowania molekularnego.

Tresci programowe (wyktad i ¢wiczenia):

molekularne podstawy ewolucji;

przyréwnanie (dopasowanie) par sekwencji (macierz punktdw, programowanie
dynamiczne — przyréwnanie lokalne i globalne), systemy punktacji (macierze
aminokwasowe PAM i BLOSUM, kary dla przerw), ocena istotnosci przyréwnania;
przyrownanie wielu sekwencji (progresywne przyrownanie globalne, przyréwnanie
sekwencji zawierajgcych powtdrzenia i rearanzacje);

poprawianie i edycja przyrownan;

poszukiwanie sekwencji podobnych w bazach danych (algorytmy FASTA i BLAST),

14. kryteria i istotno$¢ podobienstwa sekwencji;

e motywy i wzory w sekwencjach: sposoby ich wyrazania (konsensus, wyrazenia
regularne, bloki, profile, logo);

o filogenetyka molekularna: etapy analiz filogenetycznych, rodzaje sekwencji
homologicznych (ortologi, paralogi, ksenologi), rodzaje modeli substytucji, zmiennos¢
tempa podstawien w obrebie sekwencji i miedzy réznymi sekwencjami, zegar
molekularny, rodzaje drzew, metody tworzenia drzew filogenetycznych (UPGMA, NJ,
ME, LS/FM, MP, ML, bayesowskie), metoda bootstrap;

e ewolucja gendw, biatek i genomodw;

e datowanie molekularne.

Zaktadane efekty ksztatcenia: Symbole odpowiednich

Student: kierunkO\{vych efektow

ksztatcenia:

e zna podstawy zjawiska ewolucji zachodzacej na
poziomie molekularnym; K_Wo01, K_Wo04

e rozumie teoretyczne i praktyczne podstawy analiz
bioinformatycznych zwigzanych z ewolucja: K_W02
poszukiwanie sekwencji homologicznych,

15. przyréwnywanie sekwencji i ich edycja, analizy
filogenetyczne, ocena istotnosci drzewa, testowanie
hipotez filogenetycznych;
e wie, na czym polegajg analizy genomowe i K W04, K_WO06

filogenetyczne oraz datowanie molekularne;
potrafi obstugiwac¢ podstawowe programy i
narzedzia bioinformatyczne poszukujgce sekwencji K_U01, K_U05

podobnych, wykonujgce przyrownania sekwencji i




wykonujgce analizy filogenetyczne;
e wtasciwie interpretuje uzyskane wyniki analiz

bioinformatycznych; K_U06, K_U03
e potrafi zaplanowac¢ analizy bioinformatyczne i
dobrac dane z baz danych oraz odpowiednie K U03. K Ul1l

programy do postawionego problemu;

e jest chetny do poszerzania swojej wiedzy przez
poszukiwanie dodatkowych narzedzi
bioinformatycznych w internecie oraz jest K_K01, K_K05, K_K07

Swiadomy potrzeby ciggtego aktualizowania wiedzy

w szybko rozwijajgcej sie dziedzinie bioinformatyki.

Literatura obowigzkowa:
e materiaty udostepnione przez prowadzgcego
Literatura zalecana:

e Higgs PG., Attwood TK., Bioinformatyka i ewolucja molekularna, PWN;

16. e Graur D,, Li W-H., Fundamentals of Molecular Evolution, Sinauer Associates;
e Page RDM., Holmes EC., Molecular Evolution. A Phylogenetic Approach. Wiley-
Blackwell;
e Hall B., tatwe drzewa filogenetyczne, Wydawnictwo Uniwersytetu Warszawskiego;
¢ informacje dostepne na stronach internetowych baz danych i stronach zwigzanych z
genomika i bioinformatyka.
Metody weryfikacji zaktadanych efektdw ksztatcenia:
17. | wyktad: egzamin pisemny (test)
e (¢wiczenia komputerowe: zadania praktyczne do wykonania podczas zaje¢, test
Warunki i forma zaliczenia poszczegdlnych komponentow przedmiotu/modutu:
18. | ¢ pozytywna ocena z egzaminu
e pozytywna ocena pracy podczas zajec oraz testu
Naktad pracy studenta:
forma dziatan studenta liczba godzin na
realizacje dziatan
Zajecia (wg planu studidw) z prowadzgcym:
e wyktad 15
e c¢wiczenia komputerowe 45
19.

praca wtasna studenta (w tym udziat w pracach grupowych):
e przygotowanie do zajec

¢ zadania praktyczne 5
e przygotowanie do zaliczenia
e przygotowanie do egzaminu

taczna liczba godzin: 65




Liczba punktow ECTS:

e wyktfad
e ¢wiczenia komputerowe




