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Nazwa przedmiotu Kod ECTS
Techniki sekwencjonowania 13.1.0964

Nazwa jednostki prowadzacej przedmiot

Katedra Mikrobiologii

Studia
wydziat kierunek poziom| pierwszego stopnia
Wydziat Matematyki, Bioinformatyka forma| stacjonarne
Fizyki i Informatyki modut Podstawowa
specjalnosciowy
specjalizacja| Podstawowa

Nazwisko osoby prowadzacej (os6b prowadzacych)

prof. dr hab. Tadeusz Kaczorowski
Formy zajeé, sposoéb ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS
Formy zajec¢ 1

Wyktad Przedmiot w wymiarze 15h wyktadu
Sposéb realizacji zajec

zajecia w sali dydaktycznej
Liczba godzin

Wyktad: 15 godz.
Termin realizacji przedmiotu

2020/2021 letni

Status przedmiotu Jezyk wyktadowy
obowigzkowy polski
Metody dydaktyczne Forma i sposoéb zaliczenia oraz podstawowe kryteria oceny lub

wymagania egzaminacyjne

praca wtasna - przygotowanie sie do zaliczenia Sposéb zaliczenia

Zaliczenie na ocene
Formy zaliczenia

- Wyktad - zaliczenie na ocene
- kolokwium
Podstawowe kryteria oceny

Zaliczenie obejmuje materiat z wykifadu oraz tresci przyswojone przez studenta poprzez
studiowanie wybranych zagadnien.

Sposob weryfikacji zatlozonych efektow ksztatcenia

zaktadany efekt )
Ksztatcenia Kolokwium mtd. dydakt 2 | mtd. dydakt3 | mtd. dydakt4 | mtd. dydakt5 | mtd. dydakt6 | mtd. dydakt 7 | mtd. dydakt 8
Wiedza
K_W08 +
Umiejetnosci
K_U01 +
K_U03 +

Okreslenie przedmiotow wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne

B. Wymagania wstepne

Student powienien mie¢ za sobg zajecia z biochemii.
Cele ksztatcenia
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Techniki sekwencjonowania #13.1.0964

Poznanie technik sekwencjonowania kwaséw nukleinowych i biatek do aplikacji praktycznych.
Tresci programowe

Reakcja tancuchowa polimerazy (PCR). Zasady i techniki sekwencjonowania DNA i RNA i biatek. Struktura genomoéw; mapowanie genomoéw
technikami fizycznymi; mapowanie genomoéw technikami genetycznymi. Strategie sekwencjonowania genomoéw i proteomoéw; analiza danych
sekwencyjnych; konstrukcja map metabolicznych; znajdowanie gendw w duzych genomach; regulacja aktywnosci genomu; molekularne podstawy
ewolucji genomoéw; dynamika genoméw; Analiza przeptywu genéw pomiedzy genomami; analiza profili transkrypcyjnych genomoéw.

Wykaz literatury

Wykaz literatury podstawowe;j:

Brown, T.A.: Genomy 3, PWN 2009

Primrose, S.B.: Zasady analizy genomu, Wyd. Nauk. Techn. 1999
i uzupetniajace;j:

Najnowsze artykuly przeglagdowe

Kierunkowe efekty ksztatcenia Wiedza
K_WO08 ma wiedze zakresie podstawowych technik i Student zna podstawy metodologiczne sekwencjonowania kwaséw nukleinowych i
narzedzi badawczych stosowanych w naukach scistych i biatek. Orientuje sie w strategiach sekwencjonowania stosowanych w przypadku
przyrodniczych analizy genomowego DNA. (K_W08)
K_UO01 potrafi zastosowa¢ wiedze matematyczng i Umiejetnosci

informatyczng do formutowania, analizowania i
rozwigzywania prostych zadan zwigzanych z bioinformatyka
K_UO03 potrafi pracowa¢ indywidualnie i w zespole oraz
stosuje wybrane techniki i narzedzia badawcze z dziedzin
nauk przyrodniczych i $cistych

Student potrafi:
Samodzielnie wyszukuje i korzysta z dostepnych zrodet informacji naukowe;j.
(K_U03)
Wykorzystywac literature naukowa z zakresu biotechnologii opublikowang w jezyku
polskim. (K_U03)
Krytycznie konfrontowa¢ informacje naukowe pochodzace z réznych zrédet i na tej
podstawie wycigga¢ uzasadnione wnioski. (K_U01)

Kompetencje spoteczne (postawy)

Kontakt

kaczorow@biotech.ug.gda.pl
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