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Nazwa jednostki prowadzacej przedmiot

Zakfad Biochemii Ewolucyjnej

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. Jarostaw Marszatek; dr Agnieszka Bernat-Wéjtowska; dr Anna Ihnatowicz; dr hab. Robert Czajkowski, profesor uczelni;
dr tukasz Rabalski; prof. dr hab. Marek Zietara; dr Barttomiej Tomiczek

Formy zajec¢, sposob ich realizacji i przypisana im liczba godzin Liczba punktow ECTS
Formy zajec¢ 2
Wyktad, Cw. laboratoryjne *Wyktad: ECTS
Sposob realizacji zaje¢ *Zajecia 10 godz.
zajecia w sali dydaktycznej PlEen ke 10 geik
Liczba godzin *Cwiczenia: ECTS
. +Zajecia 20 godz.
Cw. laboratoryjne: 20 godz., Wyktad: 10 godz. ajecia . goce
*Konsultacje 10 godz.
*Praca wtasna studenta 20 godz.

Termin realizacji przedmiotu

2024/2025 letni

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

wymagania egzaminacyjne

- Dyskusja Sposoéb zaliczenia

- Wyktad z prezentacjg multimedialng,

P L . Egzamin
- oméwienie zagadnien przez prowadzacego i

Formy zaliczenia

studentow

*pisemne sprawozdanie z aktywnosci - wykonanie pracy zaliczeniowej - projekt lub prezentacja
prowadzonych w ramach éwiczen - egzamin pisemny z pytaniami (zadaniami) otwartymi

praca z literaturg anglojezyczng oraz zasobami - egzamin pisemny testowy

komputerowymi - »zaliczenie wyktadu: sprawdzian pisemny z otwartymi i testowymi
*wykorzystanie oprogramowania oraz pisanie pytaniami

krétkich programow «zaliczenie ¢wiczen: sprawdzian pisemny z otwartymi i testowymi
epraca witasna studenta pytaniami, udziat w dyskusji

 sprawozdanie pisemne z aktywnosci realizowanych w ramach éwiczen
Podstawowe kryteria oceny
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Obecnos¢ na zajeciach jest obowigzkowa. Dopuszczalna jest jedna nieobecnosé, ktéra
powinna by¢ usprawiedliwiona na nastepnych zajeciach. Tresci powinny byé
uzupetnione w uzgodnieniu z prowadzacym.

Wyktad zakonczy sie egzaminem pisemnym. W przypadku pytan testowych student
bedzie wybierat jedng z mozliwych odpowiedzi i krétko uzasadniat swoj wybor lub
syntetycznie odpowiadat na pytania otwarte. Pytania bedg mogty by¢ ilustrowane
odpowiednim wykresem, schematem etc. Egzamin bedzie sprawdzat zaréwno wiedze
jak tez umiejetnosci studenta. Warunkiem uzyskania pozytywnej oceny jest zdobycie
minimum 51% punktéw mozliwych. Skala ocen jest zgodna z obowigzujgcym na
Uniwersytecie Gdanskim regulaminem studiéw.

Negatywna ocena z egzaminu pisemnego musi by¢ poprawiona podczas egzaminu
poprawkowego odbywajgcego sie w oparciu o te same zasady co egzamin w
pierwszym terminie.

Cwiczenia laboratoryjne: W ramach éwiczen studenci beda nabywali przede wszystkim
umiejetnosci. Bedg one weryfikowane na biezaco przez prowadzacych ¢wiczenia. W
czasie ¢wiczen prowadzacy bedzie réwniez sprawdzat wiedze studentéw zwigzang
bezposrednio z nabywanymi umiejetnosciami (pytania, dyskusja). Prowadzacy bedzie
oceniat umiejetnosci i wiedze kazdego studenta tak, ze w momencie zakonczenia
¢wiczen kazdy student bedzie miat minimum 4 oceny.

Ocena koncowa:

60% oceny koncowej to ocena egzaminu.

40% oceny koncowej to ocena srednia z éwiczen.

Sposéb weryfikacji zatozonych efektow uczenia sie

zaktadany efekt

ksztatcenia konwersatorium kolokwium sprawozdanie egzamin ustny egzamin pisemny
Wiedza
KW_02 X
KW_04 X

Umiejetnosci

KU_01 X X X

KU_05 X X X
Kompetencije

KS_03

Okreslenie przedmiotéw wprowadzajacych wraz z wymogami wstepnymi

A. Wymagania formalne
Zaliczone: Bioréznorodnos$¢ i podstawy taksonomii, Bioinformatyczna analiza sekwencji, Biologia molekularna i genetyka

B. Wymagania wstepne
Student po ukonczeniu przedmiotéw obowigzkowych w pierwszych trzech semestrach posiada wiedze i umiejetnosci kwalifikujace go do
uczestnictwa i zaliczenia przedmiotu

Cele ksztatcenia

Celem zaje¢ jest zapoznanie studenta z najwazniejszymi osiggnieciami genomiki. Omowione zostang réznice w organizacji i zawartosci genetycznej
genomow prokariotycznych i eukariotycznych ze szczegolnym uwzglednieniem genomu ludzkiego (KW_02). W ramach zaje¢ student nabedzie
wiedze i umiejetnosci pozwalajace na samodzielne sktadanie genomu w oparciu o wyniki sekwencjonowania, adnotacji genéw w genomach i
poréwnawczej analizy genomow (KW_04, KU_01). Uzyska umiejetno$¢ samodzielnej interpretacji opublikowanych wynikéw analiz genomicznych
(KU-05).

Tresci programowe

Wykiad 10 godz.

Organizacja i zawarto$¢ genetyczna genoméw prokariotycznych (bakterie, archeony) oraz genoméw eukariotyczny (drozdze, cztowiek, rosliny).
Human genome project. Znaczenie ruchomych elementéw genetycznych dla organizacji i wielkosci genoméw. Genom mitochondrialny i genom
plastydéw. Genomy wiruséw. Genomika poréwnawcza. Wpltyw genomiki na medycyne i spoteczenstwo. Wykorzystanie starozytnego DNA w
genomice. Ewolucja genoméw.

Cwiczenia laboratoryjne 20 godz.

Izolacja genomowego DNA- strategie i techniki. Sekwencjonowanie genomu- strategie i techniki. Sktadanie genéw oraz identyfikacja genéw
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kodujacych biatka i RNA w tym sktadanie sekwencji z sekwencjonowania Sangera. Identyfikacja genéw ortologicznych w nowo zsekwencjonowanym
genomie. Mapowania krétkich odczytéw sekwencyjnych do genomu referencyjnego. Adnotacja funkcji genéw w genomie. Modyfikacje genetycznych
w genomach prokariotycznych i eukariotycznych- techniki i metody. Identyfikacja genéw powigzanych z chorobami genetycznymi.

Wykaz literatury

* Genomes 3 T.A. Brown , 2007, Garland Science

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

» Publikacje naukowe i opracowania przygotowane przez prowadzacego i udostepnione studentom w czasie zajec.

* Brown T.A. ,Genomy”, wyd. Il, przektad pod red. P. Weglenskiego, Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa 2009.
» Molecular Biology of the Gene, wydanie 7, 2014, Pearson

Kierunkowe efekty uczenia sie

KW_02 Ma wiedze z nauk $cistych i przyrodniczych
niezbedng do zrozumienia podstaw funkcjonowania
organizméw zywych

KW_04 Ma wiedze w zakresie podstawowych technik i
narzedzi badawczych stosowanych w bioinformatyce
KU_01 Potrafi programowadé, wykorzystujac nowoczesne
narzedzia programistyczne, w tym narzedzia dedykowane
bioinformatyce

KU_05 Posiada umiejetno$¢ korzystania z informacji
naukowej, w tym dotyczacej bioinformtyki: wykorzystuje
zrodia elektroniczne; posiada podstawowa umiejetnosé
korzystania z wiasciwych baz danych.

KS_03 Posiada $wiadomos$¢ i zrozumienie zagrozen oraz
dylematéw, w tym dylematéw etycznych, zwigzanych z
prowadzeniem badan naukowych oraz wprowadzaniem
zaawansowanych technologii; rozumie i docenia znaczenie
wiasnosci intelektualnej; postepuje etycznie

Wiedza

Student zna:

1. Organizacje genoméw prokariotycznych, eukariotycznych i wirusowych.

2. Organizacje genomu ludzkiego

3. Zasady ewolucji genoméw w tym role ruchomych elementéw genetycznych w tym
procesie

4. Zna strategie i techniki izolacji genomowego DNA oraz sekwencjonowania
genomow

5. Techniki stuzace do modyfikacji genéw w genomie.

4. Wptyw genomiki na medycyne i spoteczenstwo

Umiejetnosci

Student potrafi:

1. Identyfikowa¢ geny w nowo zsekwencjonowanych genomach

2. Mapowac¢ odczyty sekwencji DNA do genomu referencyjnego.

3. Adnotowac funkcje gendéw w genomie.

4. Wykorzystywaé oprogramowanie i samodzielnie programowac w celu
przeprowadzenia analiz genomowych omawianych na zajeciach.

5. Samodzielnie pozyskiwac¢ informacje z publikacji naukowych i zasobow
elektronicznych w tym baz danych dostepng w jezyku angielskim.

6. Interpretowac¢ wyniki analiz genomowych opublikowanych w jezyku angielskim
uzyskanych z zastosowaniem metod i technik omawianych na zajeciach.

Kompetencje spoteczne (postawy)

Kontakt

jaroslaw.marszalek@ug.edu.pl
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