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Formy zajeé, sposoéb ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS

Formy zajec¢

Cw. audytoryjne, Cw. laboratoryjne
Sposéb realizacji zajec

zajecia w sali dydaktycznej
Liczba godzin

Cw. audytoryjne: 15 godz., Cw. laboratoryjne: 15 godz.
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SZACOWANIE CZASU PRACY

Praca w kontakcie z nauczycielem:

Udziat w éwiczeniach — 30 godzin

Konsultacje — 6 godzin

Zaliczenie przedmiotu- 2 godziny

Praca samodzielna studenta (studiowanie literatury,
przygotowanie sie do egzaminu): 27 godzin
przygotowanie do wejscidwek — 10 godzin

RAZEM: 75 godzin

Termin realizacji przedmiotu

2021/2022 zimowy

Status przedmiotu

fakultatywny (do wyboru)

Jezyk wyktadowy
polski

Metody dydaktyczne

- Wyktad z prezentacjg multimedialng
- ¢wiczenia audytoryjne

Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub
wymagania egzaminacyjne

Sposéb zaliczenia

Zaliczenie na ocene
Formy zaliczenia

kolokwium
Podstawowe kryteria oceny

|. Warunki zaliczenia przedmiotu:

1. Kolokwium jak i zaliczenie obejmuje materiat z wyktadu, oceniany jest wg wskaznika
procentowego (,Regulamin Studiéw UG”)

2. Kolokwium w formie praktycznej

Il. Uczestniczenie w zajeciach:

1. Student ma obowigzek uczestniczenia w zajeciach, a w razie nieobecnosci nalezy ja
usprawiedliwi¢ zgodnie z par. 11 Regulaminu Studiéw UG.

2. Warunkiem zaliczenia wyktadu jest obecno$¢ na co najmniej 80% zaje¢, natomiast
warunkiem zaliczenia ¢wiczen jest uczestnictwo w co najmniej 85% zajec.

3. Student ma obowiazek uzupemi¢ braki w wiedzy i umiejetnosciach spowodowane
nieobecnoscig na wyktadach we wtasnym zakresie, natomiast braki w wiedzy i
umiejetnosciach spowodowane nieobecnoscig na ¢wiczeniach w sposéb i w terminie

wskazanym przez Prowadzacego zajecia.

Sposéb weryfikacji zatozonych efektow uczenia sie
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zakladany efekt ksztatcenia zaliczenie praca indywidalna
Wiedza

GM1_WO01 +
GM1_WO03 +
GM1_W05 +
GM1_W06 +

Umiejetnosci
GM1_U04

Kompetencje
GM1 K07 obserwacja postaw stud.enta ?udzia} w dyskusji,

B konsultacjach, itp.)

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
Brak

B. Wymagania wstepne
Podstawowa wiedza z biologii komorki, biologii molekularnej, biochemii, genetyki
Cele ksztatcenia

1. Zapoznanie sig¢ z metodami analizy funkcjonalnej gendw.
2. Poznanie i rozumienie proceséw zwigzanych ze zmiennoscig materiatu genetycznego oraz jej konsekwencjami.
3. Nabycie umiejetnosci stosowania metod i technik stuzacych analizie sekwencji u Eukaryota

Tresci programowe

Problematyka zaje¢

Podstawowe metody i podejscia badawcze genetyki. Lokalizacja genéw w genomie Eukaryota. Analiza funkcjonalna sekwencji DNA. Annotacja
sekwencji DNA Eukaryota, znajdowanie sekwencji kodujacych. Wyszukiwanie sekwencji miRNA oraz gendw, ktérych ekspresja moze byc¢
regulowana przez miRNA. Wyszukiwanie sekwencji promotorywych polimerazy RNA. Metody bioinformatyczne badania ekspresji, funkgji i regulacji
ekspresji genéw. Bioinformatyczne bazy danych.

Lokalizacja genéw w genomie Eukaryota. Analiza funkcjonalna sekwencji DNA. Annotacja sekwencji DNA Eukaryota, znajdowanie sekwengc;ji

kodujacych. Wyszukiwanie sekwencji miRNA oraz genoéw, ktorych ekspresja moze by¢ regulowana przez miRNA. Wyszukiwanie sekwenciji

promotorywych polimerazy RNA. Metody bioinformatyczne badania ekspresiji, funkgiji i regulacji ekspresji genéw. Bioinformatyczne bazy danych.
Wykaz literatury

A. Literatura wymagana do ostatecznego zaliczenia zajeé¢ (zdania egzaminu):

A.1. wykorzystywana podczas zaje¢

1. Molecular Cell Biology, Lodish H., Berk A., Zipursky S.L., Matsudaira P., Baltimore D., Darnell J.E.; W.H. Freeman and Company, 2000
2. Molecular Biology of the Cell, Alberts B., Johnson A., Lewis J., Raff M., Roberts K., Walter P., 2002

3. Genes VI, Lewin B., Benjamin Cummings, 2004

A.2. studiowana samodzielnie przez studenta

1. Molecular Cell Biology, Lodish H., Berk A., Zipursky S.L., Matsudaira P., Baltimore D., Darnell J.E.; W.H. Freeman and Company, 2000
2. Molecular Biology of the Cell, Alberts B., Johnson A., Lewis J., Raff M., Roberts K., Walter P., 2002

3. Genes VI, Lewin B., Benjamin Cummings, 2004

B. Literatura uzupetniajgca
oraz materialy wskazane przez prowadzacego

Kierunkowe efekty uczenia sie Wiedza

Przedmiot realizuje efekty ksztatcenia z obszaru nauk - opisuje molekularne mechanizmy ekspresji genéw (GM1_W01, GM1_W03)

przyrodniczych: P6S_WG, P6S_UW, P6S_KR - rozumie znaczenie procesoéw biologicznych w funkcjonowaniu komorek i catych
organizméw eukariotycznych (GM1_WO01, GM1_W03)

oraz kierunkowe efekty ksztatcenia: - ma wiedze na temat najwazniejszych technik stuzacych badaniom odpowiedzi

GM1_W01, GM1_W03, GM1_W05, GM1_WO06, komérki eukariotycznej na warunki stresowe (GM1_W05)

GM1_U04, - orientuje sie w obecnym stanie wiedzy oraz najnowszych trendach biologii

GM1_KO07 molekularnej wskazuje ich zwigzek z innymi dyscyplinami nauk przyrodniczych lub
medycznych (GM1_W06)
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Sylabusy - Centrum Informatyczne UG

Umiejetnosci
- potrafi czyta¢ ze zrozumieniem i analizowac teksty naukowe w jezyku angielskim i
polskim, dokonuje syntezy zawartej w nich wiedzy, przygotowuje dobrze
udokumentowane opracowania problemoéw biologicznych (GM1_U04)
Kompetencje spoteczne (postawy)

- rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie i aktualizowania wiedzy dotyczacej
genetyki oraz molekularnych podstaw funkcjonowania komérek eukariotycznych
(GM1_KO07)

Kontakt

moskotka@gmail.com
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