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Zatozenia, cele i opis zajec:

Wyktady maja na celu pogtebienie wiedzy studentéw z zakresu budowy i funkcji genomu mitochondrialnego zwierzat,
zachodzacych w nim mutacji oraz mechanizmdw jego dziedziczenia. W trakcie wyktadéw studenci zdobedg réwniez
informacje na temat wybranych choréb mitochondrialnych sposobu ich dziedziczenia u zwierzat, diagnostyki z
wykorzystaniem metod biologii molekularnej oraz wskazanie sposobdw na ograniczenie ich wystepowania w populacji.
W trakcie ¢wiczen studenci zdobedg wiedze i umiejetnosci pozwalajace na prace z internetowymi bazami danych
gromadzacymi informacje na temat genoméw mitochondrialnych réznych gatunkdw, a takze sposoby okreslenia
pokrewienistwa i pochodzenia osobnikéw z wykorzystaniem mtDNA.

W trakcie realizacji przedmiotu studenci rozszerzg wczesniej zdobytg wiedze oraz posigda nowg wiedze i umiejetnosci z
zakresu budowy i funkcji genomu mitochondrialnego zwierzat, mechanizmoéw jego dziedziczenia oraz zachodzacych w nim
mutacji. Studenci zapoznani zostang z wybranymi chorobami mitochondrialnymi zwierzat, mechanizmami ich dziedziczenia
oraz diagnostyka z wykorzystaniem metod biologii molekularnej. Ponadto w trakcie realizacji przedmiotu studenci
zapoznaja sie z internetowymi bazami danych zawierajgcymi informacje o genomach mitochondrialnych réznych gatunkéw
zwierzat oraz poznaja metody pozwalajace na okreslenie pokrewieristwa i pochodzenia osobnikéw na podstawie genomu
mitochondrialnego zwierzat. Studenci zapoznani zostang réwniez z najnowszymi odkryciami zwigzanymi z genomem
mitochondrialnym.

Formy dydaktyczne, liczba godzin:

a)  Wyktad, liczba godzin 10;
b)  ¢wiczenia laboratoryjne, liczba godzin 10;

Metody dydaktyczne:

Wyktad: wyktady podparte prezentacjami multimedialnymi,
Cwiczenia: zajecia komputerowe,
mozliwos$¢ wykorzystywania ksztatcenia na odlegto$é w przypadkach koniecznych

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Wymagana jest podstawowa wiedza z zakresu biologii molekularnej i bioinformatyki.

Odniesienie Sitadla ef
Efekty uczenia sie: tres¢ efektu przypisanego do zajec: do efektu. Kier* ’
kierunkowego
. . . . . . K_wWo02 2
Student zna budowe i funkcje genomu mitochondrialnego oraz mechanizmy jego K_W05 3
W1 dziedziczenia, wie jak wykorzysta¢ te wiedze w zarzadzaniu populacja i ograniczeniu K_WOG 5
wystepowania choréb mitochondrialnych K:W07 3
Wiedza: W2 Student posiada wiedze na temat genomu mitochondrialnego i petnionej przez niego funkcji
(absolwent zna i rozumie)
W3 Student jest w stanie wskaza¢ metody biologii molekularnej pozwalajgce na identyfikacje
znanych mutacji w genomie mitochondrialnym
W4 Student wie jakg funkcje w regulacji metabolizmu komorki petni genom mitochondrialny,
zna metody pozwalajace na okreslanie najczestszych zaburzen
Ul Student potrafi pozyskiwaé informacje z réznych baz danych i zestawia¢ je ze sobg w celu E—ggz 2
i sprawdzenia ich poprawnosci ~ )
Umiejetnosci: K U1z
(absolwent potrafi) U2 Student zna mechanizm ekspresji genomu mitochondrialnego, potrafi okresli¢ w jaki sposéb
genom mitochondrialny wptywa na ekspresje genomu jagdrowego
U3 Student potrafi wskazaé praktyczne zastosowania uzyskanych wynikéw analiz
bioinformatycznych
Kompeter’lqe: Student potrafi korzysta¢ z internetowych baz danych, zapewniajgcych dostep do stale
(absolwent jest gotéw do) K1 R R . K_KO01 2
aktualizowanych informaciji

Tresci programowe zapewniajgce
uzyskanie efektéw uczenia sie:

Wyktady maja na celu pogtebienie wiedzy studentéw z zakresu budowy i funkcji genomu mitochondrialnego zwierzat,
zachodzacych w nim mutacji oraz mechanizmdw jego dziedziczenia. W trakcie wyktadéw studenci zdobeda réwniez
informacje na temat wybranych choréb mitochondrialnych sposobu ich dziedziczenia u zwierzat, diagnostyki z
wykorzystaniem metod biologii molekularnej oraz wskazanie sposobdw na ograniczenie ich wystepowania w populacji.
W trakcie ¢wiczen studenci zdobedg wiedze i umiejetnosci pozwalajace na prace z internetowymi bazami danych
gromadzacymi informacje na temat genoméw mitochondrialnych réznych gatunkéw, a takze sposoby okreslenia
pokrewienstwa i pochodzenia osobnikdéw z wykorzystaniem mtDNA.




W trakcie realizacji przedmiotu studenci rozszerzg wczesniej zdobytg wiedze oraz posigda nowa wiedze i umiejetnosci z
zakresu budowy i funkcji genomu mitochondrialnego zwierzat, mechanizmdéw jego dziedziczenia oraz zachodzacych w nim
mutacji. Studenci zapoznani zostang z wybranymi chorobami mitochondrialnymi zwierzat, mechanizmami ich dziedziczenia
oraz diagnostyka z wykorzystaniem metod biologii molekularnej. Ponadto w trakcie realizacji przedmiotu studenci
zapoznaja sie z internetowymi bazami danych zawierajagcymi informacje o genomach mitochondrialnych réznych gatunkéw
zwierzat oraz poznajg metody pozwalajgce na okreslenie pokrewienstwa i pochodzenia osobnikdw na podstawie genomu
mitochondrialnego zwierzat. Studenci zapoznani zostang réwniez z najnowszymi odkryciami zwigzanymi z genomem
mitochondrialnym.

Sposob weryfikacji efektéw uczenia
sie:

Wyktad: egzamin,
Cwiczenia: przedstawienie wynikdw zadan rozwigzywanych w trakcie éwiczer w formie krétkiego raportu
mozliwos¢ wykorzystywania ksztatcenia na odlegto$é w przypadkach koniecznych

Szczegoty dotyczace sposobow
weryfikacji i form dokumentacji
osiggnietych efektow uczenia sie:

Egzamin pisemny z oceng, raport zawierajacy wyniki zadan rozwigzywanych w trakcie ¢wiczen.
mozliwos$¢ wykorzystywania ksztatcenia na odlegto$¢ w przypadkach koniecznych

Elementy i wagi majgce wptyw
na ocene koricowa:

Egzamin —60%
Raport —40%
Kazda cze$¢ musi by¢ zaliczona na co najmniej 50%

Miejsce realizacji zajec:

Sala wyktadowa, sala komputerowa

Literatura podstawowa i uzupetniajaca:

Bruce A., Dennis B., Karen H., Alexander J., Julian L., Martin R., Keith R., Peter W. 2015. Podstawy biologii komérki. Tom 1. Wyd. Naukowe PWN.
Artykuty naukowe wskazane przez prowadzacego

Xiong J. 2011. Podstawy bioinformatyki. Wyd. UW.

Higgs PG., AttwoodTK. 2011. Bioinformatyka i ewolucja molekularna. Wyd. Naukowe PWN.

Drewa G., Ferenc T. 2015.Genetyka medyczna. Wyd. EDRA Urban &Partner

Brown T.A. 2009. Genomy. Wyd. Naukowe PWN.

Literatura uzupetniajaca:

Nowak Z., Gruszczyriska J. 2007. Wybrane techniki i metody analizy DNA. Wyd. SGGW.
Charon KM., Switoniski M. 2016. Genetyka i genomika zwierzat. Wyd. Naukowe PWN.

UWAGI

Do zaliczenia przedmiotu niezbedne jest zaliczenie czesci ¢éwiczeniowej (poprawne sporzadzenie raportu i przedstawienie wynikow przeprowadzonej analizy), a
takze uzyskanie oceny pozytywnej z egzaminu, zawierajgcego pytania zamkniete jednokrotnego i wielokrotnego wyboru, zadania i krétkie pytania otwarte.

*) 3 — zaawansowany i szczeg6towy, 2 — znaczacy, 1 — podstawowy.

Wskazniki ilosciowe charakteryzujgce modut/przedmiot:

Szacunkowa sumaryczna liczba godzin pracy studenta (kontaktowych i pracy wtasnej) niezbedna dla osiagniecia

zaktadanych dla zaje¢ efektow uczenia sie - na tej podstawie nalezy wypetni¢ pole ECTS: aoh
taczna liczba punktéw ECTS, ktdrg student uzyskuje na zajeciach wymagajacych bezposredniego udziatu nauczycieli

akademickich lub innych oséb prowadzacych zajecia: 08 ECTS




