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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:

Ocena formujgca:

W zakresie wyktadow weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest przez:

- odpowiedzi na pytania dotyczgce materiatu omowionego na poprzednich wykfadach,

W zakresie laboratorium weryfikowanie zatozonych efektow ksztatcenia realizowane jest przez:

- ocene przygotowania studenta do poszczegdlnych laboratoridéw oraz ocene umiejetnoéci zwigzanych z
realizacjg zaplanowanych zadan,

- ocenianie ciggte, na kazdych zajeciach (odpowiedzi ustne) - premiowanie przyrostu umiejetnosci
postugiwania sie poznanymi zasadami i metodami,

- dominujgcym sktadnikiem oceny formujgcej stanowig oceny sprawozdan przygotowywanych
czesciowo w trakcie zajec, a czesciowo po ich zakonczeniu;

Ocena podsumowujgca:

Wiedza zdobyta podczas wyktadéw zostanie zweryfikowana za pomocg testu.

W zakresie laboratorium weryfikowanie zatozonych efektéw ksztatcenia realizowane jest przez ocene
sprawozdan realizowanych w ramach poszczegdlnych zajeé laboratoryjnych. Kazdy zbior zadan jest
punktowany. Nalezy zdoby¢ ponad 50% punktéw przypisanych do laboratorium, aby je zaliczy¢. Nalezy
zaliczy¢ wszystkie sprawozdania, aby otrzymac pozytywng ocene na koniec zaje¢ z ¢wiczen. Ocena
konncowa z laboratorium jest oparta na tgcznej liczbie zdobytych punktow ze wszystkich zajec.

Na catym przedmiocie obowigzujg standardowe progi procentowe: Ponizej 51%. - ocena niedostateczna
(2,0); od 51 do 60 %; ocena dostateczna (3,0); od 61 do 70 %. - ocena dostateczna plus (3,5); od 71 do
80 %. - ocena dobra (4,0); od 81 do 90 %. - ocena dobra plus (4,5); od 91 do 100 %. - ocena bardzo dobra
(5,0).

Tre$ci programowe

W ramach pierwszej czesci wyktadéw studenci zostang wprowadzeni do analizy filogenetycznej. Podczas
tej czesci zostang omoéwione problemy i potrzeby jakie sg adresowane przez analize filogenetyczna.
Zostanie tez przedstawiony zarys systematyki prokariontéw i eukariontéw oraz role jakg ma

systematyka, taksonomia i analiza filogenetyczna we wspétczesnych badaniach biologicznych i
medycznych.

Druga cze$¢ wyktadu bedzie skoncentrowana na molekularnych mechanizmach proceséw ewolucyjne;j
oraz zmiennosci genomow. Zostang przestawione problemy z zakresu analizy filogenetyczne;j



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 omowione 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¢ wykfadéw 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 odlegtosciowe, 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 prawdopodobienstwo a posteriori. Dodatkowo zostang pokazane metody
analizy czasu dywergenciji i tworzenia drzew konsensowych.

Szésta czes¢ wyktadow 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¢ wykltaddw 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 rozwigzywaé zadania i problemy filogenetyczne, co pozwoli na
wykorzystanie w praktyce wiedzy zdobytej na zajeciach. Kazde laboratorium bedzie polegac na pracy z
narzedziami informatycznymi i bazami danych. Na laboratorium studenci bedg budowac, wizualizowac¢
oraz analizowac drzewa filogenetyczne za pomoca réznych metod. Jednym z tematéw poruszanych na
zajeciach laboratoryjnych bedzie monitorowanie ewolucji wiruséw, co jest praktycznym wykorzystaniem
metod filogenetycznych w zapobieganiu i analizie rozwoju epidemii.

Tematyka zaje¢

Wykiad:

1. Wprowadzenie do filogenetyki

2. Modele ewolucji molekularnej i obliczanie dystansu dla sekwencji biologicznych
3. Datowanie molekularne i drzewa filogenetyczne

4. Przeszukiwanie drzew i metody oparte na analizie prawdopodobniefstwa
5. Wizualizacja, analiza i ocena otrzymanych drzew

6. Zastosowania i wspotczesne kierunki rozwoju filogenetyki

Laboratoria:

. Tworzenie drzew w oparciu o dopasowania wielu sekwencji

. Metody dystansowe - metody addytywne i macirze dystansu

. Metody dystansowe - drzewa ultrametryczne i UPGMA

. Metody dystansowe - algorytm Neighbor-Joining

. Najwieksza parsymonia i najwieksza wiarygodnosc¢

. Metody Byesowskie w analizie filogenetycznej

. Wizualizacja, analiza i ocena otrzymanych drzew

. Monitorowanie ewolucji patogenéw
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Metody dydaktyczne

1. Wykifad: prezentacja multimedialna, prezentacja ilustrowana przyktadami podawanymi na tablicy.

2. Laboratorium:

- wykonywanie zadan praktycznych (w tym zwigzanych z analizg i obrébkg surowych danych, statystyka,
wizualizacjg i ewaluacjg otrzymywanych drzew),



- implementacja i walidacja studenckich wersji wybranych algorytmoéw filogenetycznych

- wykorzystywanie do pracy popularnego oprogramowania do analizy filogenetycznej z jednoczesnym
omawianiem dziatania wybranych metod analityczych oraz algorytmow wykorzystywanych do
tworzenia, wizualizacji i oceny drzew filogenetycznych

- opracowywanie wyknikéw w formie raportéw,

- dyskusja podczas zajec.
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Bilans naktadu pracy przecietnego studenta

Godzin ECTS
taczny naktad pracy 55 2,00
Zajecia wymagajgce bezposredniego kontaktu z nauczycielem 30 1,00
Praca wtasna studenta (studia literaturowe, przygotowanie do zajec 25 1,00
laboratoryjnych/éwiczen, przygotowanie do kolokwidéw/egzaminu,
wykonanie projektu)




