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Cel przedmiotu

Celem zaje¢ z biotechnologii w badaniach biologicznych i medycznych jest nabycie przez studenta wiedzy teoretycznej i praktycznej, w wyniku czego student powinien
scharakteryzowaé podstawowe techniki badania budowy i funkcji genomadw, opisa¢ metody stuzace poznaniu funkcji gendw, objasni¢ mozliwosci wykorzystania technik biologii
molekularnej w prognostyce, diagnostyce i terapii cztowieka, scharakteryzowac i wskazac wykorzystanie w biotechnologii i medycynie: interferencji RNA (RNAi), mikro RNA,
katalitycznych kwasow nukleinowych (DNAzymy, rybozymy) oraz oligonukleotydéw antysensowych. W ramach zaje¢ laboratoryjnych student powinien poznaé¢ podstawowe
zasady bezpiecznej pracy w laboratorium biologii molekularnej, opanowa¢ samodzielne wykonywanie prostych analiz molekularnych i naby¢ umiejetnos¢ interpretacji wyniku
badania.

Wymagania wstepne
Znajomos¢ podstaw biologii, chemii, biochemii i genetyki ogdInej na poziomie studiéw | stopnia.

Zakres tematyczny

Wyktad: Gtéwne cele projektéw poznania genoméw. Wykorzystanie markeréw molekularnych do mapowania genetycznego. Metody lokalizacji genéw w sekwencjach DNA.
Ustalanie funkcji genu. Sekwencjonowanie genoméw (metody tradycyjne oraz sekwencjonowanie nowej generacji). Metody badania DNA, RNA oraz biatek. Oddziatywanie DNA,
RNA i biatek. Regulacja ekspresji gendw. Prognozowanie i leczenie choréb genetycznie uwarunkowanych. Zastosowanie przeciwciat monoklonalnych. Charakterystyka
podstawowych cech nowotworéw w oparciu o ekspresje gendw oraz profil RNA. Terapia genowa - leczenie wykorzystujace technologie DNA i RNA. Mechanizmy interferencji
RNA (RNAI) - podstawy procesu u roslin i zwierzat, wykorzystanie RNAi do zmiany poziomu ekspresji genéw. Zastosowanie RNAi oraz siRNA w terapii nowotworéw.
Projektowanie oraz wykorzystanie technologii kwaséw nukleinowych do regulacji ekspresji genéw (katalityczne kwasy nukleinowe- rybozymy, DNAzymy oraz oligonukleotydy
antysensowne). Wykorzystanie rybozymdw w terapii nowotworéw oraz choréb mitochondrialnych. Rola krétkich niekodujgcych RNA (mikro RNA, miRNA) w regulaciji ekspresji
gendéw u roslin i zwierzat. Transgeniczne rosliny i zwierzeta.

Zajecia laboratoryjne: Wtasciwosci fizyczne kwaséw nukleinowych i ich wykorzystanie w technikach biologii molekularnej. Techniki izolacji RNA z komérek eukariotycznych.
Analizy elektroforetyczne kwaséw nukleinowych. Reakcja z wykorzystaniem odwrotnej transkryptazy dla przygotowania matrycy cDNA. Reakcja PCR w czasie rzeczywistym jako
metoda badania poziomu ekspresji gendw. Identyfikacja biatek technika Western blot.

Metody ksztatcenia
- podajaca - wyktad tradycyjny w formie prezentacji multimedialnej,
- praktyczna - éwiczenia laboratoryjne

Efekty uczenia sie i metody weryfikacji osiggania efektéw uczenia sie
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Rozumie podstawowe procesy zwigzane z badaniem molekularnym genomow, ® K1A_W18 ¢ aktywnos$¢ w trakcie zajeé ® Wyktad

ma wiedze z zakresie najwazniejszych probleméw zwigzanych z poznaniem ¢ kolokwium ® Laboratorium
funkcji genoméw réznych organizméw

Stosuje podstawowe techniki molekularne zwigzane zbadaniem ekspresji ® K1A_UQ6 ¢ kolokwium ¢ Laboratorium
genéw, wykonuije zlecone proste analizy i badania pod kierunkiem opiekuna ® obserwacja i ocena aktywnosci
naukowego na zajeciach
® obserwacje i ocena umiejetnosci
praktycznych studenta
Wykazuje umiejetno$¢ poprawnego wnioskowania na podstawie wynikow ® K1A_U07 ® kolokwium ¢ Wyktad
przeprowadzonych prostych analiz ® obserwacja i ocena aktywnosci ® Laboratorium
na zajeciach
Rozumie potrzebe uczenia sie przez cate zycie, rozumie potrzebe podnoszenia ® K1A_K01 ¢ aktywnosé w trakcie zajeé ® Laboratorium
kompetencji zawodowych i osobistych ¢ odpowiedz ustna
Potrafi wspétdziata¢ i pracowac w grupie, przyjmujac w niej rézne role ® K1A_U02 ¢ dyskusja ® Wyktad
¢ odpowiedZ ustna ¢ Laboratorium

Warunki zaliczenia

Wyktad - kolokwium podsumowujace, do ktérego student jest dopuszczany na podstawie uprzedniego zaliczenia éwiczen, przeprowadzone w formie pisemnej. Kolokwium
podsumowujgce trwa 90 minut obejmuje odpowiedz na 45 pytan , w tym 5 pytan otwartych. Mozliwa liczba punktow do uzyskania 45, ocena pozytywna od 60% mozliwych do
uzyskania punktéw.Cwiczenia laboratoryjne - warunkiem zaliczenia jest uzyskanie pozytywnych ocen ze wszystkich éwiczen laboratoryjnych, przewidzianych do realizacji w
ramach programu laboratorium. Ocenie podlegaja: test sprawdzajacy wiedze - ocena pozytywna powyzej 60% uzyskanych punktow, obecnos¢ i aktywny udziat w éwiczeniach.
Ocena koricowa to $rednia arytmetyczna ocen czastkowych.
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