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Wymagania wstepne

Od studentdéw oczekuje sie znajomosci proceséw ewolucyjnych i biologii molekularnej, podstawowej
znajomosci algorytmiki i struktur danych, uczenia maszynowego, metod optymalizaciji i statystycznej
analizy danych.

Cel przedmiotu

Celem przedmiotu jest przekazanie studentom wiedzy z zakresu filogenetyki i algorytméw stuzgcych do
rekonstrukcji drzew filogenetycznych. Studenci w ramach przedmiotu nabedg praktyczne umiejetnosci
postugiwania sie metodami i narzedziami pozwalajgcymi na budowe drzew filogenetycznych i analize
statystyczng uzystanych wynikow.

Przedmiotowe efekty uczenia sie

Wiedza:

1. Student posiada wiedze na temat filogenetyki i potrafi jg wykorzystywaé¢ do przeprowadzenia analizy
filogenetycznej opartej o dane biologiczne.

2. Student zna i rozumie algorytmy i metody wykorzystywane w analizie filogenetycznej i posiada wiedze
z zakresu analizy statystycznej drzew filogenetycznych.



3. Student posiada wiedze o wybranych narzedziach informatycznych i algorytmach do analizy
filogenetycznej. Student rozumie techniki filogenetyczne i problemy badawcze w analizie podobienstwa
sekwenciji biologicznych.

4. Student zna zaawansowane pojecia z zakresu analizy filogenetycznej i potrafi przeprowadzic¢ analize
filogenetyczng réznych organizmow wykorzystujgc to tego wiedze zwigzang z ewolucjg molekularng
genomow. Student posiada wiedze potrzebng do filogenetycznej analizy grup organizméw.

5. Student zna bazy danych, narzedzia i wspotczesnie stosowane metody w analizie filogenetycznej i
rozumie trendy rozwojowe w tej dziedzinie badan.

Umiejetnosci:

1. Student potrafi postugiwac sie wybranymi narzedziami informatycznymi do analizy filogenetyczne;.
Student rozumie techniki filogenetyczne i potrafi je wykorzysta¢ w analizie podobienstwa sekwencji
biologicznych. Student potrafi zastosowac¢ odpowiednie narzedzia, techniki i metody filogenetyczne do
rozwigzania problemow biologicznych w odniesieniu do filogenezy (w zakresie omawianym na
zajeciach).

2. Student potrafi korzysta¢ z metod i narzedzi statystycznych do analizy i oceny drzew filogenetycznych.
3. Student potrafi przeanalizowac¢ problem z zakresu filogenezy i dobra¢ metody do jego rozwigzania.

4. Student potrafi formutowaé hipotezy filogenetyczne i przeprowadzi¢ odpowiednie analizy aby je
przetestowac.

Kompetencje spoteczne:

1. Rozumie potrzebe systematycznego aktualizowania swojej wiedzy z zakresu biologii i informatyki oraz
dostrzegania mozliwosci jej praktycznego zastosowania (w trakcie zaje¢ bedg tez omawiane zagadnienia
zwigzane wykorzystaniem analizy filogenetycznej do monitorowania ewolucji wirusow podczas epidemii
oraz wybrane informacje z najnowszych publikacji zwigzanych z algorytmami do analizy filogenetycznej).

Metody weryfikacji efektdw uczenia sie i kryteria oceny
Efekty uczenia sie przedstawione wyzej weryfikowane sg w nastepujgcy sposob:

Wiedza zdobyta podczas wyktadéw zostanie zweryfikowana za pomocg testu.
Zaliczenie laboratorium bedzie sktadac sie z oceny pracy na zajeciach oraz z przygotowania sprawozdan
(praca na zajeciach i we wtasnym zakresie).

Tresci programowe

W ramach pierwszej czesci wyktadoéw studenci zostang wprowadzeni do analizy filogenetycznej. Podczas
tej czesci zostang omowione problemy i potrzeby jakie sg adresowane przez analize filogenetyczng.
Zostanie tez przedstawiony zarys systematyki prokariontéw i eukariontéw oraz role jakg ma
systematyka, taksonomia i analiza filogenetyczna we wspoétczesnych badaniach biologicznych i
medycznych.

Druga cze$¢ wyktadu bedzie skoncentrowana na molekularnych mechanizmach proceséw ewolucyjnej
oraz zmiennosci genomoéw. Zostang przestawione problemy z zakresu analizy filogenetycznej
organizmdéw wynikajgce z btednego wykorzystania danych biologicznych oraz trudnosci w rekonstrukcji
filogenezy w oparciu o poprawne dane. W ramach tej czesci zostang tez omowione pojecia takie jak
homoplazja i homologia, a takze wykorzystanie cech morfologicznych i innych do wsparcia analizy
filogenetycznej. Dodatkowo zostang tez zaprezentowane metody i kryteria doboru cech i sekwencji
biologicznych do analizy filogenetycznej blisko i daleko spokrewnionych taksonéw (markery
filogenetyczne). W drugiej czesci zostanie tez omdéwione pojecie zegara molekularnego i problemy
zwigzane z tym zagadnieniem.

Trzecia czes¢ wyktadéw bedzie omawiac rézne rodzaje drzew filogenetycznych i grafowych reprezentacji
podobienstwa. Zostang oméwione metody transformaciji i obrobki danych do analizy filogenetycznej,
naturalne i sztuczne taksony, a takze ukorzenienie drzewa filogenetycznego.

Czwarta czes¢ wyktadéw bedzie poswiecona algorytmom oraz narzedziom do rekonstrukcji drzew
filogenetycznych. Studenci zostang wprowadzeni do problemu grupowania i etykietowania danych
(klasteryzacji). Po zarysowaniu ogoélnych pojec, zostang zaprezentowane w szczegotach wiodgce metody
analizy filogenetycznej tj. metody odlegto$ciowe, maksymalnej parsymoni, maksymalnej wiarygodnosci
oraz metody bayesowskie. Na wyktadzie zostang tez krétko scharakteryzowane narzedzia, ktore operuja
omawianymi algorytmami.

Podczas piatej czesci wyktadow zostang zaprezentowane metody analizy statystycznej drzew
filogenetycznych i wynikéw analizy filogenetycznej, metody prébkowania drzew i szacowania



wewnetrznego wsparcia gatezi. Zostang omowione takie zagadnienia jak sygnat filogenetyczny, indeks
Bremera, bootstrap, aLRT, czy prawdopodobiehstwo a posteriori. Dodatkowo zostang pokazane metody
analizy czasu dywergencji i tworzenia drzew konsensowych.

Szésta czes¢ wyktaddw bedzie skupiona na zastosowaniu heurystyk do obliczen filogenetycznych oraz na
wizualizacji i opracowywaniu wynikéw analizy filogenetycznej. W ramach tej czesci zostang tez
przedstawione metody oceny i walidacji drzew filogenetycznych.

Siédma czes¢ wyktadow zostanie oparta o aplikacje analizy filogenetycznej do badan biologicznych.
Zostang przedstawione metod analizy filogenetycznej biatek, a takze analiza i monitorowanie ewoluc;ji
wiruséw podczas epidemii. Dodatkowo zostang przedstawione wspotczesne trendy oraz potrzeby
zwigzane z filogenetyka.

Podczas laboratorium studenci bedg rozwigzywac zadania i problemy filogenetyczne, co pozwoli na
wykorzystanie w praktyce wiedzy zdobytej na zajeciach. Kazde laboratorium bedzie polega¢ na pracy z
narzedziami informatycznymi i bazami danych. Na laboratorium studenci bedg budowaé, wizualizowaé
oraz analizowa¢ drzewa filogenetyczne za pomoca réznych metod. Jednym z tematdéw poruszanych na
zajeciach laboratoryjnych bedzie monitorowanie ewolucji wirusow, co jest praktycznym wykorzystaniem
metod filogenetycznych w zapobieganiu i analizie rozwoju epidemii.

Metody dydaktyczne

Wyktad - prezentacja multimedialna
Laboratorium - wykonywanie zadan na zajeciach i opracowywanie wynikow w formie sprawozdania

Literatura

Podstawowa

Hall B., Latwe drzewa filogenetyczne, WUW, Warszawa, 2008

Uzupetniajgca

Felsenstein J., Inferring phylogenies, Sinauer Associates, , 2004

Warnow, T., Computational Phylogenetics: An Introduction to Designing Methods for Phylogeny
Estimation. Cambridge, Cambridge University Press, 2017

Xia, X. A Mathematical Primer of Molecular Phylogenetics, Apple Academic Press Inc., 2020

Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 50 2,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 30 1,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 20 1,00
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidow/egzaminu,
wykonanie projektu)




