Nazwa zajeé:

Diagnostyka genetyczna ECTS |5

Nazwa zajec¢ w j. angielskim:

Genetic diagnostics

Zajecia dla kierunku studiow:

Zootechnika

Jezyk wyktadowy: polski Poziom studiéw: I
Forma [Xlstacjonarne Status zaje¢: [] podstawowe obowigzkowe Numer semestru: 2 semestr zimowy
studiéw: [ niestacjonarne kierunkowe [ do wyboru [ semestr letni
Rok akademicki, od ktérego obowiazuje opis (rocznik): | 2019/2020 Numer| \\iBioz-zT-25-022-03_21
katalogowy:

Koordynator zajec:

Dr hab. Joanna Gruszczynska, prof. SGGW

Prowadzacy zajecia:

Dr hab. Joanna Gruszczynska, prof. SGGW

Zatozenia, cele i opis zajec:

Cele przedmiotu: Przedstawienie metod diagnostyki molekularnej i cytogenetycznej zwierzat i praktyczne przygotowanie
studentéw do stosowania wszystkich omawianych metod analizy polimorfizmu DNA. Zapoznanie studentéw z podstawami
filogenetyki molekularnej i bioinformatyki.

Opis zaje¢: Cytogenetyka klasyczna i molekularna - podstawowe techniki barwienia chromosoméw do analiz, analiza
aberracji chromosomowych, wymiana chromatyd siostrzanych, test kometowy, hybrydyzacja FISH. Pojecie genomu, rodzaje
genomow, mapowanie i sekwencjonowanie genomu. Rodzaje gendw i ich znaczenie ewolucyjne i hodowlane. Enzymy
stosowane w genetyce molekularnej. Metody izolacji DNA z réznych tkanek zwierzecych. Polimorfizm DNA — rodzaje
polimorfizmu DNA, metody identyfikacji (PCR, hybrydyzacja i ich odmiany). Wykorzystanie polimorfizmu DNA w: kontroli
pochodzenia, identyfikacji osobniczej, gatunkowej, badaniu sladéw biologicznych, szacowaniu zmiennosci genetycznej w
obrebie populacji i miedzy populacjami, identyfikacji ptci genetycznej, diagnostyce chordb dziedzicznych i infekcyjnych,
poszukiwaniu genéw ,waznych”. Metody biologii molekularnej stosowane w badaniach introgresji. Konstruowanie i
wykorzystanie drzew filogenetycznych; zastosowanie filogenetyki molekularnej. Praktyczne wykorzystanie wybranych
programéw komputerowych do przygotowania analiz polimofizmu DNA i interpretacji uzyskanych wynikow.

Formy dydaktyczne, liczba godzin:

W —wyktad, liczba godzin 30
LC - éwiczenia laboratoryjne, liczba godzin 30

Metody dydaktyczne:

Przekaz przy pomocy prezentacji multimedialnych; doswiadczenie; konsultacje

Wymagania formalne
i zatozenia wstepne:

Wiadomosci z genetyki i biochemii

(absolwent potrafi)

Nazwa zajec Diagnostyka genetyczna Liczba ECTS: 5
Efekty uczenia sie Tres¢ efektu przypisanego do zajeé Odniesienie do efektu Sita dla ef. kier
kierunkowego
Wiedza: W1  |potrzebe poznania specyfiki genomu réznych K_WO05 2
(absolwent zna | gatunkdw oraz mozliwosci wykorzystania w hodowli
rozumie) zwierzat
W2 znaczenie metod izolacji DNA i identyfikacji K_W02 2
polimorfizmu DNA
Umiejetnosci: Ul wykorzystac polimorfizm DNA w kontroli pochodzenia, [K_U02 2

identyfikacji osobniczej, gatunkowej, badaniu sladéw
biologicznych, szacowaniu zmiennosci genetycznej w
lobrebie populacji i miedzy populacjami, identyfikacji

pfci genetycznej, diagnostyce chordb dziedzicznych i

infekcyjnych, poszukiwaniu genéw ,,waznych”

U2 wyjasni¢ zasady analizy filogenetycznej i K_U02 2
analizy introgresji gatunkéw
Kompetencje: K1 Uznawania znaczenia wiedzy w zyciu zawodowym K_KO1 1
(absolwent jest gotow
do)

Tresci programowe
zapewniajgce uzyskanie efektéw
uczenia sie:

Cytogenetyka klasyczna i molekularna - podstawowe techniki barwienia chromosoméw do analiz, analiza
aberracji chromosomowych, wymiana chromatyd siostrzanych, test kometowy, hybrydyzacja FISH. Pojecie
genomu, rodzaje genomdw, mapowanie i sekwencjonowanie genomu. Rodzaje gendw i ich znaczenie
ewolucyjne i hodowlane. Enzymy stosowane w genetyce molekularnej. Metody izolacji DNA z réznych tkanek
zwierzecych. Polimorfizm DNA — rodzaje polimorfizmu DNA, metody identyfikacji (PCR, hybrydyzacja i ich
odmiany). Wykorzystanie polimorfizmu DNA w: kontroli pochodzenia, identyfikacji osobniczej, gatunkowej,
badaniu $ladéw biologicznych, szacowaniu zmiennosci genetycznej w obrebie populacji i miedzy populacjami,
identyfikacji ptci genetycznej, diagnostyce chordb dziedzicznych i infekcyjnych, poszukiwaniu gendw ,,waznych”.
Metody biologii molekularnej stosowane w badaniach introgresji. Konstruowanie i wykorzystanie drzew




filogenetycznych; zastosowanie filogenetyki molekularnej. Praktyczne wykorzystanie wybranych programow
komputerowych do przygotowania analiz polimofizmu DNA i interpretacji uzyskanych wynikéw.

Sposob weryfikacji efektéw
uczenia sie:

W1, W2, U1, U2, U3 - Ocena wykonania zadan projektowych na zdefiniowany temat
W1, W2, U1, U2, U3 - Zaliczenie ¢wiczen i egzamin (tresci wyktadowe i ¢wiczeniowe)

Szczegoty dotyczace sposobow
eryfikacji i form dokumentacji

osigganych efektéw uczenia sie :

Elementy i wagi majgce wptyw
na ocene koricowa:

Egzamin pisemny - 50%, test z ¢wiczen - 40%, studium przypadku (prezentacja w ppt) -10%

Miejsce realizacji zajec:

Sala dydaktyczna, laboratorium genetyki molekularnej, sala komputerowa

Literatura podstawowa i uzupetniajaca:

Podstawowa

1. Genetyka molekularna. Praca zbiorowa pod redakcjg P. Wegleriskiego, PWN 2006
2. Wybrane techniki i metody analizy DNA. Nowak Z., Gruszczyniska J., Wydawnictwo SGGW 2007
3. Biologia molekularna. Turner P.C. i wsp., PWN 2000 i nastepne

Uzupetniajaca

1. Genomy — T.A. Brown ( w ttumaczeniu pod red. P. Weglenskiego), PWN 2001

2. Genetyka i genomika zwierzat — K.M. Charon, M. Switoriski, Wydawnictwo Naukowe PWN Warszawa 2012
3. Markery molekularne, historia naturalna i ewolucja. Avise J. WUW 2008

4. Biologia molekularna w medycynie. Bal J. PWN 2008

UWAGI

Wskazniki ilosciowe charakteryzujgce modut/przedmiot:

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

zaktadanych dla zaje¢ efektdw uczenia sie - na tej podstawie nalezy wypetnic pole ECTS: 125 h
taczna liczba punktéw ECTS, ktdrg student uzyskuje na zajeciach wymagajgcych bezposredniego udziatu nauczycieli

akademickich lub innych oséb prowadzacych zajecia: 25 ECTS




