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EFEKTY UCZENIA SIE, TRESCI PROGRAMOWE, REALIZACJA ZAJEC DYDAKTYCZNYCH, WERYFIKACJA

EFEKTOW UCZENIA SIE

Cel ksztalcenia:

agrwn

Nabycie wiedzy z zakresu genetyki pozwalajgcej na zrozumienie zjawiska dziedzicznosci i
zmiennosci organizméw, ze szczegélnym uwzglednieniem pozycji czzowieka jako elementu
srodowiska przyrodniczego.

Zrozumienie roli czlowieka w zachowaniu srodowiska i jego zréwnowazonym rozwoju.
Zrozumienie genetycznych uwarunkowar niektorych jednostek chorobowych u czfowieka.
Zrozumienie wp#ywu srodowiska na ksztaftowanie cech.

Zapoznanie si¢ z podstawowymi metodami diagnostyki molekularnej.

Tresci programowe.

Wyklady

10.

Wyklady 30 h prowadzonych jako 10 wykfadéw po 3 h. Wykfady poprzedzajg éwiczenia.

Komorka i cykl zyciowy. Metody badania komorek, mikroskopia, kultury in vitro. Budowa
komarki prokariotycznej i eukariotycznej, bfona komdrkowa, organella, budowa jgdra,
nukleopatie. Pochodzenie organelli komdrkowych. Cykl zyciowy komorki i jego regulacja,
cylkliny, interfaza. Mitoza i mejoza, przebieg, rozchodzenie si¢ chromosomow, znaczenie mitozy i
mejozy. Organizmy modelowe w badaniach genetycznych..

Genetyka mendlowska. Definicja genetyki i jej zastosowania. Podstawowe pojecia genetyczne,
gen, allel, homo-, heterozygota, genotyp, fenotyp. I i Il prawo Mendla, uwarunkowania
mejotyczne, przykfady u czZowieka. Allele wielokrotne na przyk/adzie grup krwi. Wsp6/dziaZanie
gendw na przykfadzie fenotypu bombajskiego. Zasady sporzgdzania rodowodow..
Chromosomowa teoria dziedzicznosci: Chromosomy, struktura chromosomu metafazowego,
liczba chromosoméw, aneuploidy i euploidy, kariotyp czfowieka, chromosomopatie.
Determinacja pfci u réznych organizméw, ewolucja chromosomoéw p/ci u ssakow, geny sprzezone
z picig, hemofilia. Chromosomowa teoria dziedzicznosci: sprzgzenie gendw, crossing-over,
odleg/osé genetyczna..

Struktura materiafu genetycznego. SkZadniki kwasdw nukleinowych, pentozy, zasady azotowe,
choroby zwigzane z syntezg nukleotyddéw. Budowa DNA i RNA. MateriaZ genetyczny wirusow i
wiroidéw. Budowa chromosomu Prokariota, chromosomy linowe i koliste, upakowanie DNA w
nukleoidzie, plazmidy. Chromatyna Eukariota, upakowanie DNA w jgdrze, histony, biatka
niehistonowe uczestniczgce w upakowaniu DNA.

Geny. Ewolucja definicji genu, ORF. Budowa gendw u wiruséw. Geny Prokariota. Geny
Eukariota, introny, egzony, ortologi i paralogi. Geny warunkujgce lekoopornosé na przykfadzie
prgtka gruzlicy, KatG i rpoB. Rodziny gendw na przyk/adzie gendw globinowych i rDNA. Liczba
genéw, minimalna liczba gendw, syntetyczna komdrka..

KOLOKWIUM 1I: z zagadniesn 01-05.

Genom. Genomy, definicja, miary wielkosci genoméw, wartosé C. Gestosé gendw, zawartos¢
G+C. Organizacja genomu Prokariota na przyk/adzie E. coli, M. tuberculosis i B. burgdorferi.
Organizacja genomow Eukariota. Ewolucja genomdw Eukariota na przyk/adzie drozdzy.
Kolinearnos¢ i syntenia na przykfadzie genoméw traw i kregowcow. Ruchome elementy
genetyczne i ich rola w ewolucji genomdw, elementy <i>Alu</i> u czfowieka.

Przeplyw informacji genetycznej. Przepfyw informacji genetycznej pionowy i poziomy.
Centralny Dogmat Biologii Molekularnej. Replikacja u Prokariota i Eukariota: zasady
replikacji, polimerazy DNA. Reakcja PCR: etapy, warunki. Transkrypcja: polimerazy RNA,
czynniki transkrypcyjne, zaburzenia transkrypcji, dojrzewanie RNA. Translacja i kod genetyczny.
Struktura biafek..

Indukowanie i wykorzystanie mutacji. Mutageneza indukowana: czynniki mutagenne fizyczne i
chemiczne, naturalne czynniki alkilujgce, spektrum mutacji punktowych, supermutageny. Wpéyw
promieniowania jonizujgcego na organizmy zywe na przykfadzie Czarnobyla. Efekty somatyczne
i genetyczne dziafania mutagenow. Chimery. Mutageneza transkrypcyjna. Mutageneza
indukowana w zywieniu czfowieka i diagnostyce medycznej.

GMO - skqd biorg sig¢ obawy? Odbior spofeczny GMO. Definicja GMO. Otrzymywanie GMO.
Regulacje prawne dotyczgce uwalniania GMO. Wykorzystanie organizméw modyfikowanych
genetycznie w rolnictwie, medycynie i przemysle. Zagrozenia srodowiskowe, zdrowotne i
ekonomiczne zwigzane z GMO.

Homo olympicus. Znaczenie genetyki w sporcie. Cechy ilosciowe czfowieka. ,,Fenotyp
sportowca” oraz testy diagnostyczne predyspozycji sportowych.

KOLOKWIUM 11 z zagadnier 06-10.




Tresci programowe:
Cwiczenia

Cwiczenia: 15 h prowadzonych jako 7 éwiczer po 2 h, jedno éwiczenie: 1 h. Cwiczenia stuzg
poszerzeniu wiedzy wykfadowej i nabyciu praktycznych umiejetnosci zwigzanych z tematykg omawiang
na wykfadzie.

1.

8.

C02. Genetyka mendlowska. Jak mejoza determinuje rozchodzenie sie¢ alleli do gamet? Znaczenie
ewolucyjne i pochodzenie mejozy. Dziedziczenie cech uwarunkowanych jednogenowo, zapisywanie
pokoler, analiza rozszczepier i ocena prawdopodobierstwa wystgpienia danej cechy. Il prawo
Mendla,. Rozwinigcie mendelizmu, kodominacja, izoenzymy, dziedziczenie grup krwi u czfowieka.
Cechy uwarunkowane wspé/dziafaniem gendw..

C03. Chromosomowa teoria dziedzicznosci. Struktura chromosomu metafazowego, uk/adanie
kariotypu. Determinacja pfci u czfowieka. Rola obszaru SRY. Sprzezenie z picig, analiza
rozszczepier dla cech sprzegzonych z picig u D. melanogaster i u czfowieka. Sprzezenie genow:
rozszczepienia w przypadku sprzezenia cafkowitego i czesciowego, crossing-over, wykorzystanie
odlegfosci genetycznej do oceny prawdopodobierstwa wystgpienia danej kombinacji cech.

CO04. Struktura materiafu genetycznego. Poréwnanie RNA i DNA, w/asciwosci chemiczne kwasow
nukleinowych. Synteza deoksyrybonukleotydéw w komdrce, tworzenie wigzania fosfodiestrowego.
Typy i funkcja RNA. Model przestrzenny DNA. Sekwencje nukleotydowe w bazach danych, typy baz
danych, NCBI. Struktura rekordu w bazie NCBI na przyk/adzie genu dla hemoglobiny, format
GenBank, FASTA i Graphics, odczytywanie wybranych rekordéw.

CO05. Geny. Koncepcja genu. Skfadanie gendw na przykfadzie lekkich Zasicuchdw kappa przeciwciaZ
u kregowcow. Analiza genu KatG u Mycobacterium tuberculosis na podstawie rekorddw w bazie
NCBI. Przebieg zakazenia prgtkiem gruzlicy i gruZlica wielolekooporna. Katalog genéw cz/owieka
OMIM na przykfadzie genu ACE oraz genu warunkujgcego hemofilig typu B.

CO06. Genomy. Miary wielkosci genomu. Przeliczanie wielkosci genomdéw podanych w réznych
jednostkach. Przeliczanie wielkosci wybranych chromosoméw czfowieka. Zwigzek migdzy wartoscig
C (C-value) a wielkoscig genomu. Znaczenie sekwencji powtarzalnych, w tym rDNA. Analiza
wielkosci genomoéw u réznych grup zwierzecych na podstawie wartosci C w Animal Genome Size
Database. Gestos¢ gendw u rdznych organizméw. Analiza gestosci gendw na chromosomach
czfowieka

CO07. Przeplyw informacji genetycznej. Replikacja DNA: etapy, dok/adnos¢ kopiowania. Reakcja
PCR: podstawy teoretyczne reakcji PCR, etapy reakcji PCR, zasady projektowania starteréw, wpfyw
struktury starteréw i ich temperatury topnienia na specyfike reakcja PCR. Projektowanie reakcji
PCR: stgzenia skfadnikéw, obliczanie ilosci sk/adnikéw w prébie, ustalanie warunkéw termicznych
reakcji. Matryca i metody wizualizacji produktu reakcji PCR. Odmiany reakcji PCR: standardowa
reakcja PCR, RT-PCR, RT-gPCR. Transkrypcja. Kod genetyczny..

C08. Indukowanie i wykorzystanie mutacji. Mutacje punktowe na poziomie DNA i na poziomie
biatka, definicja mutacji, podziaf mutacji, substytucje: tranzycje, transwersje, delecje, insercje,
mutacje synonimiczne i niesynonimiczne, mutacje zmiany sensu, mutacje nonsensowne, mutacje
zmiany fazy odczytu. Mutacje chromosomowe strukturalne: duplikacje, deficjencje, translokacje,
inwersje. Mutacje chromosomowe liczbowe. Uszkodzenia DNA: definicja, przyczyny i czestosé.
Mutageny, mutageny fizyczne, mutageny chemiczne. Dawka mutagenu, dawka optymalna, zasady
sporzgdzania rozcierczer mutagendw chemicznych. Mutageny w srodowisku czzowieka, przypadek
DDT i glifosatu. Wpyw promieniowania jonizujgcego na organizm. Promieniowanie naturalne.
C09. GMO: Przykfady GMO. Baza danych GMO. Otrzymywanie i wykorzystanie organizméw
transgenicznych w medycynie i produkcji Zywnosci.

Wszystkie wyk#ady i éwiczenia s¢ udostgpniane na stronie https://www.matgen.pl przed terminem
wyk#adow/éwiczen.

Metody dydaktyczne
(ksztalcenia):

1.

2.

Wyk#ad z wykorzystaniem technik multimedialnych oraz z elementami dyskusji. W trybie zdalnym za
pomocg MS Teams.

Cwiczenia:

— wykorzystanie symulacji komputerowych, narzedzi bioinformatycznych wtym BLAST, ,
internetowych baz danych; NCBI, ExPaSy, OMIM; ATLHOME, HDBAS,

— projektowanie doswiadczer z zakresu mutagenezy i wykorzystania reakcji PCR, demonstracja
wybranych procedur laboratoryjnych.

— rozwigzywanie zadas i probleméw genetycznych, praca samodzielna i grupowa;

—wykorzystanie narzedzi internetowych do samodzielnego sprawdzania nabytych umiejetnosci (np.
kahoot).

Praca samodzielna z wykorzystaniem internetowych baz danych i materiaZéw on line:
samodzielne rozwigzywanie wybranych probleméw na podstawie materia/éw zamieszczanych on
line.




Rygor zaliczenia,
kryteria oceny
osiagnietych efektéw
uczenia sie:

Obecnosci

1.

Zgodnie z art. 18, punktem 4 regulaminu studiéw w UTH dla studentéw pierwszego roku oraz jednolitych

studiow magisterskich wykZady i éwiczenia sg obowigzkowe.

a. Obecnos¢ studentéw na wykZadach moze byé kontrolowana.

b. Obecnos¢ na wszystkich éwiczeniach jest obowigzkowa. W przypadkach losowych mozliwe jest
,»;odpracowanie” nieobecnosci z inng grupg po uprzednim powiadomieniu prowadzgcego.

c. Wszystkie nieobecnosci nalezy usprawiedliwiaé. W razie usprawiedliwionej nieobecnosci nalezy
samodzielnie zapozna¢ si¢ z materiafami przedstawionymi na stronie matgen.pl.

Punktacja i oceny: éwiczenia i wykfady

2.

3.

W celu zaliczenia przedmiotu w trybie zdalnym nalezy uzyska¢ 36 punktéw na 60 mozliwych do
uzyskania. Przyznane punkty mozna sprawdzaé na stronie https://www.matgen.pl.

Punkty w semestrze mozna uzyskac¢ za kolokwia — maksymalnie 50 punktéw (2 x 25). Kolokwia oparte sg¢
na zagadnieniach podanych na koricu kazdego wyk/adu. Daty kolokwidw, tryb (zdalny live,
asynchroniczny, stacjonarny) oraz zakres materiafu s¢ podane na stronie kursu: https://www.matgen.pl.
Pytania na kolokwiach mogg mie¢ forme:

testu jednokrotnego wyboru,

testu tak/nie,

pytar z lukg,

pytas krétkich odpowiedzi,

pytar otwartych, w tym zagadnienia do opracowania,

f. zadas, w tym obliczeniowych.

o0 oW

5. Kolokwium w trybie zdalnym jest przeprowadzane jako test live lub jako zagadnienia do opracowania w

trybie asynchronicznym. W trybie asynchronicznym bezwzglednie obowigzuje wyznaczony termin

dostarczania prac. Po wyznaczonym terminie prace nie bedg przyjmowane.

W trybie stacjonarnym mozna uzyskac punkty za aktywnos¢ na ¢wiczeniach, ktéra obejmuje udziaZ w

dyskusji, wykonanie prostych zadas, rozwigzywanie problemdw w trakcie éwiczer. W trakcie éwiczen

zadania rozwigzywane sg indywidualnie lub w grupach. Za rozwigzane zadanie prowadzgcy moze
przyzna¢ 1-2 punkty.

Punkty mozna uzyskacé takze za samodzielne przygotowanie prezentacji na temat chordéb genetycznych

cziowieka.

e Prezentacje przygotowywane sq indywidualnie.

e Za prezentacje mozna otrzymac maksymalnie po 5 punktdw. Nalezy je przesfa¢ w wyznaczonych
terminach na adres polokkornelia@gmail.com.

e Prezentacja powinna zawiera¢ strone tytufowg z imieniem i nazwiskiem, 15 stron opracowania
merytorycznego, w tym cel opracowania (1 p.), opis problem na tle literatury (2 p), podsumowanie z
wnioskami (1 p).

o Ponadto, prezentacja powinna zawierac spis literatury (1 p.)w formacie: Autor(rzy). Rok. Tytu/
pracy. Czasopismo. Tom. Strony. Dostep w przypadku dostepu on line. Dla ksigzek podajemy miejsce
wydania i wydawce (1 p.). Niedopuszczalne jest korzystanie ze Zrode/ popularnych typu Medonet,
Medycyna Praktyczna itp.

Wszystkie punkty wazg tyle samo. Nie przewiduje si¢ powtarzania kolokwiéw. Punkty mozna zdobywac za

pomocg réznych aktywnosci. Nie przewiduje sig punktdw ujemnych.

Aktualna punktacja jest udostgpniana na stronie https://www.matgen.pl

Sposéb obliczania
oceny koncowej:

Zaliczenie wykfadow + éwiczenia (liczba punktéw, ocena):

» 36-42 3,0 (dostateczny)

» 43-48 3,5 (dostateczny plus)
» 49-54 4,0 (dobry)

» 55-58 4,5 (dobry plus)

* 59-60 5,0 (bardzo dobry)




Efekty uczenia sie¢ dla przedmiotu w odniesieniu do efektéw kierunkowych i

Metody weryfikacji efektow

formy zaje¢ uczenia sie
Numer Opis efektow uczenia sig dla przedmiotu Kierunkowy
efektu . (PEl.J) . efekt . For_ma .. | Metody sprawdzania i
Lczenia Student, ktory zaliczyt przedmiot uczenia si Forma zaje¢ | weryfikacji ocen
Si (W) zna i rozumie/ (U) potrafi /(K) jest gotow KEU ¢ (zaliczen) y
¢ do: ( )
Zna zasady dziedziczenia grup krwi, w tym Wyk#ad 1 Zaliczenie Test, rozwigzywanie
Wi dziedziczenie ukfadu ABO, MN. Znarole A.W9 Wykfad 2 Praca zadan, analiza
kodominacji i epistazy w dziedziczeniu grup +++ Cwiczenia 2 domowa rodowoddw, szacowanie
krwi. Wyk#ad 3 ryzyka genetycznego.
Wykiad 2
CVV\\;;/legg%Z Test, projekt reakcji
Zna metody i techniki badas genetycznych, w AW10 Cwiczenie 6 | Zaliczenie P;Fé’t chlns (iﬁsv(\)/lailgczen
W2 |tym molekularne metody diagnostyczne oparte o + — Wykiad 7 Praca %etogbagani’a penomu
kwasy nukleinowe. Zna choroby genetyczne. Cwiczenie 7 domowa I kG 9 li '
Wykzad 8 analiza wynikéw analiz
Wyk/ad 9 molekularnych.
Cwiczenie 8
Wykiad 5 Test, posfugiwanie si¢
Zna funkcje genomu cz/owieka i organizméw Cwiczenia 5 . . katalo_glem_genovv_ .
. . " Zaliczenie |czfowieka, identyfikacja
W3 chorobotworczych, zasady przepfywu informagcji A.W12 Wykfad 6 Praca  |etanow eksoresii
genetycznej oraz podstawy regulacji ekspresji +++ Cwiczenia 6 d - fp KSPres) .
eNOW. Wyk/ad 8 omowa |informacji genetycznej,
g Cwiczenia 8 przeliczanie wielkosci
genomow.
Test, ocena czgstosci
mutacji, ocena dawki
Zna budowg chromosomdw oraz molekularne AW11 Wykfad 3 Zaliczenie promieniowania
Wa podfoze mutagenezy. Zna wpfyw czynnikow +++ Cwiczenia 3 Praca jonizujgcego,
mutagennych na organizm, w tym A.W16 Wykfad 7 domowa identyfikacja mutacji
promieniowania jonizujgcego. ++ Cwiczenia 7 punktowych,
identyfikacja
kariotypow.
Zna zasady dziedziczenia rdznej liczby cech, Wyklad 1 . . |Test, rozwigzywanie
AR o . . Wyk#ad 2 Zaliczenie , g
W5 dziedziczenia cech ilosciowych, niezaleznego AW12 Cwiczenia 2 Praca zadan, analiza
dziedziczenia cech oraz dziedziczenia +++ Wykiad 3 domowa rodowoddw, szacowanie
pozajgdrowej informacji genetycznej. Wy){(ia 410 ryzyka genetycznego.
Zna budowg aminokwasoéw, nukleozyddow, Ieli}b'qecr}gyvf\:ga?? faz
monosacharydow, kwasow karboksylowych i ich Wykfad 1 . o |GYKU 2 g .
;o . Zaliczenie |podziafow, symulacja,
W6 pochodnych, wchodzgcych w skfad A.W14 Cwiczenia 1 Praca  |znajomosé bazy NCBI
makroczgsteczek obecnych w komdrkach, ++ Wyk/ad 4 d - '
- ; - o . omowa |rozpoznawanie
macierzy zewngtrzkomorkowej i pfynach Cwiczenia 4 skiadnikow kwasow
ustrojowych, réznicuje witaminy. .
nukleinowych.
Wyk#ad 1
. o . Wyk/ad 2 . . |Test, rozwigzywanie
Szacul_e ryzyko ujawnienia sie d_anej choroby w AU3 Cwiczenia 2 Zaliczenie zadar, analiza czestosci
Ul |oparciu o zasady dziedziczenia i wpfyw Praca . -
o . +++ Wyk/ad 3 genotypow, analiza
czynnikow srodowiskowych. f . domowa Lo . .
Cwiczenia 3 dziedziczenia grup krwi.
Wyk/ad 10
Test, identyfikacja
Wykorzystuje wiedze na temat chordb Wykfad 5 Zaliczenie Eﬁg?g%w goesr;ﬁtyi(\:;;r)]/iceh
U2 uwarunkowanych genetycznie w A.U4 Cwiczenia 5 Praca  |si bazélr?"ni dag chw
profilaktyce oraz diagnostyce choréb +++ Wyk#ad 6 ¢ e anyc
genetycznych Wykiad 7 domowa |celu identyfikacji

podstaw genetycznych
chordb.




Ocenia szkodliwos¢ dziafania mutagenow,

Test, ocena dawki
promieniowania
jonizujgcego wg danych

oblicza dawke promieniowania jonizujgcego, A.U4 Wyksad 7 Zaliczenie FAO“',A‘I.EA’ ocena
U3 . ) . . < f . Praca |czestosci mutacji
potrafi okresli¢ efekty dziafania mutagenow na +++ Cwiczenia 7 -
- . domowa |indukowanych, ocena
poziomie somatycznym i genetycznym.. .
ryzyka narazenia na
dziafanie czynnikéw
mutagennych.
Test, projekt
Wykiad 2 doswiadczenia
Jest gotowy do uczestnictwa w realizacji Cwiczenie 2 . . |genetycznego, projekt
; ; Zaliczenie i o
K1 projektu badawczego, zaplanowania prostego —+ Wykiad 8 Praca starterow do reakcji
projektu oraz samodzielnego wykonywania Cwiczenie 8 domowa PCR, projekt reakcji
zawodu. Wyk#ad 9 PCR, projekt testow
Wyk/ad 10 badajgcych
predyspozycje sportowe.
Zaliczenie Krétkie prezentacje,
K2 Krytycznie analizuje publikowane wyniki badar —+ Wykiad 1-10 Praca dyskusja oksfordzka,
naukowych, dostrzega wfasne ograniczenia. Cwiczenie 1-8 d analiza probleméw z
omowa L
protoko/ow éwiczen.
Jest gotowy do identyfikowania zagrozer
srodowiskowych, w tym GMO, analizy i Zaliczenie |Raport dotyczgcy
K3 |opracowania raportéw z badas naukowych (np. ++ Wyk#ad 9 Praca  |uwolnienia GMO do
artykufy naukowe) oraz zasiegania opinii domowa  |srodowiska.
ekspertow.
Literatura podstawowa, literatura uzupelniajaca, pomoce naukowe
1. ExPaSy. Bioinformatics Resource Portal. Baza danych. Dostep: https://www.expasy.org
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Naklad pracy studenta potrzebny do osiagniecia zakladanych efektéw uczenia si¢ — bilans punktéw ECTS

Obciazenie studenta [h]
Zajecia bez
Udzial w zajeciach, aktywnos¢ Inne godz. nauczyciela-
Kontaktowe praca wiasna | Zajecia dydaktyczne
(IGK) studenta
(ZBN)
Udzial w wykladach - - 30h
Udziat w éwiczeniach / éwiczeniach laboratoryjnych - - 15h
Udzial w konsultacjach 2h - -
Przygotowanie do zaliczenia / egzaminu - 8 -
Sumaryczne obciazenie praca student 2/ 8 h/ 450/
y azenie praca 0,2 pkt. ECTS | 0,3 pkt. ECTS 1,5 pkt. ECTS

Punkty ECTS za przedmiot 2 pkt. ECTS

Informacje dodatkowe, uwagi

Student ma na biezgco dostep do wszystkich materia/éw wyk/adowych i éwiczeniowych oraz swojej punktacji na stronie
https://www.matgen.pl. Student ma dostep do e-konsultacji.




