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prof. dr hab. Marek Zietara
Studia

wydziat kierunek stopien tryb specjalnos$é specjalizacja semestr

Wydziat Biologii Biologia drugiego stopnia stacjonarne mikrobiologia, wszystkie 3
parazytologia,
taksonomia i
filogeografia,
toksykologia
Srodowiska
wodnego,
embriologia i
cytologia roslin,
biotechnologia
roslin, grzybow i
porostéw,
genetyka
ewolucyjna

Formy zaje¢, sposob ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktéw ECTS
Formy zajeé 2

Wykfad Szacowanie czasu pracy
Sposoéb realizacji zaje¢ Udziat w zajeciach - 15 godzin

zajecia w sali dydaktycznej konsultacje - 2 godziny
Liczba godzin zaliczenie przedmiotu - 1 godzina
Samodzielna praca studenta - 32 godziny

Wyktad: 15 godz. .
Razem: 50 godzin

Cykl dydaktyczny

2015/2016 zimowy
Status przedmiotu Jezyk wyktadowy
fakultatywny (do wyboru) polski
Metody dydaktyczne Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub

wymagania egzaminacyjne

- wyklad problemowy Sposéb zaliczenia

- wyktad z prezentacjg multimedialng
Egzamin

Formy zaliczenia

- egzamin pisemny z pytaniami (zadaniami) otwartymi
- egzamin pisemny testowy
Podstawowe kryteria oceny

Wykiad zakonczy sie egzaminem pisemnym. W przypadku pytan testowych student
bedzie wybierat jedng z mozliwych odpowiedzi i krétko uzasadniat swoj wybdr lub
syntetycznie odpowiadat na pytania otwarte. Pytania bedg mogty by¢ ilustrowane
odpowiednim wykresem, schematem etc. Egzamin bedzie sprawdzat zaréwno
wiedze jak tez umiejetnosci studenta.

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
brak
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B. Wymagania wstepne
Student powinien wczesniej zaliczy¢ przedmioty:
1. Biochemia,
2. Biologia molekularna,
3. Biologia komorki,
4. Bior6znorodnos¢ i ewolucja,
5. Statystyka.
Cele ksztatcenia

Zapoznanie studentéw z molekularnymi aspektami ewolucji oraz metodami bioinformatycznymi stosowanymi w badaniach ewolucyjnych. Zostanie
wykazane, ze teoria ewolucji umozliwia powigzanie pozornie odlegtych dziedzin badan biologicznych w jednorodny system.
Tresci programowe

Réznorodnos$¢ genetyczna na poziomie molekularnym: geny, kod genetyczny, mutacje. Zmienno$¢ genetyczna na poziomie populacji. Dobor
naturalny, ewolucja neutralna, ewolucja molekularna. Dynamika zmian sekwencji DNA i zegar molekularny. Filogeneza i taksonomia molekularna:
zastosowanie metod bioinformatycznych.

Wykaz literatury

Wykaz literatury podstawowe;j:
Markery molekularne, historia naturalna i ewolucja. Avise John C (2008) Warszawa. Wyd. UW
tatwe drzewa filogenetyczne. Hall Barry (2008) Warszawa, Wyd. UW

i uzupetnijacej:
wybrane artykuty naukowe podawane na biezgco
Efekty uczenia sie Wiedza

B2_W03, B2_W04, B2_W07, B2_U01, B2_U02 Student zna:
1. Struktury kwasoéw nukleinowych i biatek oraz przeptyw informacji genetycznej w
komorce.
2. Zrédta zmienno$ci genetycznej, rodzaje markeréw molekularnych, sposoby ich
dziedziczenia oraz procesy ksztattujgce zmiennos$¢ genetyczng populacii.
3. Przydatne techniki molekularne.
4. Wybrane metody konstrukcji i interpretacji drzew filogenetycznych opartych
gtéwnie o sekwencje DNA.
5. Zasade dziatania zegara molekularnego.
6. Wybrane zastosowania na podanych przyktadach

Umiejetnosci
Student potrafi:
1. Klasyfikowa¢ kwasy nukleinowe oraz wykonac¢ replikacje, transkrypcje i
translacje.
2. Wybra¢ odpowiedni marker molekularny do rozwigzania zadanego problemu
filogenetycznego i taksonomicznego.
3. Edytowac¢ i dopasowa¢ oraz pozyskac z banku danych homologiczne sekwencje
DNA.
4. Konstruowag, opisac i interpretowac proste drzewa filogenetyczne.
5. Poda¢ przyktady zastosowan we wspotczesnych badaniach.
Kompetencje spoteczne (postawy)
Kontakt

marek.zietara@biol.ug.edu.pl
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