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Nazwa i kod przedmiotu

Filogenetyka, PG_00070038

Kierunek studiow InfoBioChem
Data rozpoczecia studiow  |luty 2026 r. Rok akademicki realizacji 2026/2027
przedmiotu

Poziom ksztatcenia Il stopnia Grupa zaje¢ Grupa zaje¢ obowigzkowych z
zakresu kierunku studiow
Grupa zaje¢ powigzanych z
prowadzonymi badaniami
naukowymi w dziedzinie nauki
zwigzanej z kierunkiem - profil
ogdlnoakademicki

Forma studiéw stacjonarne Sposob realizacji na uczelni

Rok studiow 1 Jezyk wykfadowy polski

Semestr studiow 2 Liczba punktow ECTS 3.0

Profil ksztatcenia ogdlnoakademicki Forma zaliczenia egzamin

Jednostka prowadzaca

Wydziaty Politechniki Gdanskiej -> Wydziat Elektroniki, Telekomunikacji i Informatyki -> Katedra Inzynierii

Materiatéw Funkcjonalnych

Imie i nazwisko
wyktadowcy (wyktadowcow)

Odpowiedzialny za przedmiot

dr inz. Milena Marycz

Prowadzacy zajecia z przedmiotu

Formy zaje¢ Forma zajec Wyktad Cwiczenia Laboratorium | Projekt Seminarium |RAZEM
Liczba godzin zaje¢ |30.0 0.0 30.0 0.0 0.0 60
W tym liczba godzin zaje¢ na odlegtos¢: 0.0
Adresy kursu na platformie eNauczanie:
Moodle ID: 9130 Filogenetyka 2026/2027
https://enauczanie.pg.edu.pl/2025/course/view.php?id=9130
Aktywnos¢ studenta Aktywnos¢ studenta [Udziat w zajeciach Udziat w Praca wtasna RAZEM
i liczba godzin pracy dydaktycznych, objetych konsultacjach studenta
planem studiow
Liczba godzin pracy |60 5.0 10.0 75
studenta

Przedstawienie podstaw filogenetyki molekularnej i obliczeniowej oraz jej zastosowan w analizie danych
biologicznych. Zapoznanie studentdw z metodami przygotowania danych, rekonstrukcji, oceny i interpretacji
drzew filogenetycznych. Rozwijanie umiejetnosci praktycznego wykorzystania narzedzi bioinformatycznych
w analizach filogenetycznych.
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Efekty uczenia sie
przedmiotu

Efekt kierunkowy

Efekt z przedmiotu

Sposéb weryfikacji i oceny efektu

[K7_U02] potrafi postugiwac¢ sie
informatycznymi narzedziami
stuzgcymi do

operacji na sekwencjach
nukleotydowych i biatkowych

Potrafi wykorzystywa¢ narzedzia
bioinformatyczne do
wyszukiwania, poréwnywania,
analizy i przetwarzania sekwencji
nukleotydowych i biatkowych na
potrzeby analiz filogenetycznych.

[SU1] Ocena realizacji zadania
[SU4] Ocena umiejetnosci
korzystania z metod i narzedzi

[K7_U04] potrafi trafnie dobiera¢ i
stosowac metody i narzedzia
badawcze

wiasciwe dla kierunku studiow w
obszarze nauk

biologicznych i medycznych oraz
chemicznych w tym biologii
molekularnej, systemowej,
medycznej, biotechnologii i
bioinformatyki

Potrafi dobierac i stosowaé
odpowiednie metody i narzedzia
bioinformatyczne do analizy
sekwencji oraz rekonstrukciji i
oceny drzew filogenetycznych.

[SU3] Ocena umiejetnosci
wykorzystania wiedzy uzyskanej
w ramach przedmiotu

[SU4] Ocena umiejetnosci
korzystania z metod i narzedzi

[K7_KO04] jest gotow do
efektywnej organizacji swojego
czasu pracy, w tym rzetelnego
dotrzymywania wyznaczonych
terminow realizacji okreslonych
zadan

Jest gotdow do samodzielne;j i
efektywnej organizacji pracy oraz
terminowej realizacji
powierzonych zadan z zakresu
analiz filogenetycznych.

[SK3] Ocena umiejetnosci
organizacji pracy

[K7_WO07] zna i rozumie w
pogtebionym stopniu budowe i
zasady dziatania komponentow

i systeméw zwigzanych z
kierunkiem studiow, w tym teorie,
metody i ztozone zaleznosci
miedzy nimi oraz wybrane
zagadnienia szczegotowe —
wiasciwe dla kierunku studiow
InfoBioChem

Zna i rozumie w pogtebionym
stopniu podstawy teoretyczne,
metody i narzedzia analizy
filogenetycznej oraz zasady
rekonstrukcji, oceny i interpretac;ji
drzew filogenetycznych na

podstawie danych molekularnych.

[SW1] Ocena wiedzy
faktograficznej

Tresci przedmiotu

Tresci przedmiotu - wykfad

Wprowadzenie do filogenetyki molekularnej i obliczeniowej oraz podstawowych poje¢ zwigzanych z
ewolucjg molekularnag. Reprezentacja, struktura i interpretacja drzew filogenetycznych. Rodzaje danych
wykorzystywanych w analizach filogenetycznych, homologia oraz metody poréwnywania i dopasowywania
sekwencji. Podstawy modeli ewolucji molekularnej i substytucji oraz wybrane metody rekonstrukcji drzew

filogenetycznych. Przestrzen drzew i podstawowe zagadnienia zwigzane

z poszukiwaniem oraz poréwnywaniem topologii. Metody oceny wiarygodnosci

i niepewnosci wynikoéw analiz filogenetycznych. Analiza wielu drzew, w tym drzewa konsensusu i
superdrzewa. Problemy i ograniczenia analiz filogenetycznych. Wybrane wspétczesne zastosowania
filogenetyki oraz kierunki rozwoju metod obliczeniowych w analizie danych biologicznych.

Tresci przedmiotu - laboratoria

Pozyskiwanie i przygotowanie danych sekwencyjnych do analiz filogenetycznych. Dopasowanie i
poréwnywanie sekwencji. Rekonstrukcja, wizualizacja, ocena i interpretacja drzew filogenetycznych z
wykorzystaniem wybranych metod i narzedzi bioinformatycznych. Poréwnywanie wynikéw analiz
filogenetycznych. Realizacja prostego workflow analizy filogenetycznej — od przygotowania danych do

interpretacji wynikow.

Wymagania wstepne
i dodatkowe

Sposoby i kryteria
oceniania osigganych
efektow uczenia sie

Sposéb oceniania (sktadowe)

Prog zaliczeniowy

Sktadowa oceny koncowej

Wykfady - egzamin pisemny

60.0%

50.0%

Zajecia laboratoryjne - zaliczenie
na podstawie oceny realizacji
zadan laboratoryjnych
okreslonych w skryptach do

poszczegolnych ¢wiczen

60.0%

50.0%

Zalecana lista lektur

Podstawowa lista lektur

1. Publikacje naukowe i opracowania przygotowane przez
prowadzacego i udostgpnione studentom w czasie zajec.

2. Brown T.A. ,Genomy”, wyd. I, przekiad pod red. P. Weglenskiego,
Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa 2009.

3. Bioinformatyka i ewolucja molekularna. PG Higgs i TK Atwood,
Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa 2008.

4. Bioinformatyka- podrecznik do analizy gendw i biatek. AD
Baxevanis BFF Ouellette Wydawnictwo Naukowe PWN,

Warszawa 2004.

Uzupetniajaca lista lektur

1. Markery molekularne, historia naturalna i ewolucja. JC Avise
Uniwersytet Warszawski, Warszawa, 2008.
2. ‘tatwe drzewa filogenetyczne. Hall Barry (2008) Warszawa, Wyd.

uw.

3. Ekologia molekularna. Joanna R. Freeland (2008) Warszawa PWN.
4. Genomes 3 T.A. Brown , 2007, Garland Science.
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Przyktadowe zagadnienia/ Pozyskiwanie, przygotowanie, dopasowywanie i porownywanie sekwencji biologicznych z

przyk’fadowe pytania/ wykorzystam.erp.wybranych baz danych i narzedzi b|0|nformatyczny.ch.
. . 2. Rekonstrukcja i interpretacja drzew filogenetycznych z wykorzystaniem wybranych metod

realizowane zadania obliczeniowych.

3. Ocena wiarygodnosci wynikéw analiz filogenetycznych oraz poréwnywanie otrzymanych drzew.

4. Analiza i interpretacja zaleznosci pomigdzy sekwencjami i taksonami na podstawie danych
filogenetycznych.

5. Realizacja prostego workflow analizy filogenetycznej — od przygotowania danych sekwencyjnych do
interpretacji uzyskanych wynikow.

Zajecia praktyczne Nie dotyczy
w ramach przedmiotu

Dokument wygenerowany elektronicznie. Nie wymaga pieczeci ani podpisu.
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