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	Założenia, cele i opis zajęć:
	Cel przedmiotu:   Celem przedmiotu jest zapoznanie studentów z molekularnymi mechanizmami leżącymi u podstaw ekspresji genów oraz systemami naprawy DNA u prokariora i eukariota
Opis zajęć:   Źródła i typy uszkodzeń DNA, podstawowe metody oceny rodzaju i stopnia uszkodzenia DNA, proste mechanizmy naprawy bezpośredniej (metylotransferazy, mechanizm fotoreaktywacji), mechanizm naprawy poprzez wycinanie zmienionych zasad azotowych (BER), glikozylazy szlaku BER, mechanizmy naprawy poprzez wycinanie nukleotydów (NER), naprawa sprzężona z transkrypcją (TCR), naprawa błędnie sparowanych zasad (MMR), naprawa poprzez łączenie niehomologicznych końców nici DNA (NHEJ), naprawa poprzez rekombinację homologiczną (HRR) z wymianą nici (DSBR) i bez wymiany nici (SDSA), naprawa poprzez dopasowanie pojedynczej nici (SSA), alternatywne szlaki SSA (MMEJ, ALT-EJ), naprawa złamanych widełek replikacyjnych (BIR) i wiązań krzyżowych, tolerancja uszkodzenia i naprawa z użyciem polimeraz alternatywnych), regulacja procesów naprawy DNA. Regulacja ekspresji genów prokariotycznych: regulacja pozytywna i negatywna, model operonu laktozowego, arabinozowego, tryptofanowego, represja kataboliczna, atenuacja, mechanizm inicjacji transkrypcji u prokariota. Regulacja ekspresji genów eukariotycznych: główne czynniki transkrypcyjne oraz promotory polimeraz RNA I, II i III tworzenie kompleksu pre-inicjującego, struktura chromatyny a transkrypcja, synergistyczne i koopertywne oddziaływanie aktywatorów, mechanizmy represji oraz rola insulatorów w regulacji ekspresji u eukariota. Domeny wiążące DNA: Helisa-skręt-helisa, Helisa-pętla-helisa, zamek leucynowy, palce cynkowe, struktura β kartki. Kaskadowa regulacja ekspresji genów faga lambda warunkująca cykl lityczny lub lizogeniczny, represor λ i białko Cro, regulacja ekspresji genów warunkujących procesy wirulencji u Salmonella,  regulacja ekspresji operonów ctxAB oraz tcp  warunkujących procesy wirulencji u Vibrio.


	Formy dydaktyczne, liczba godzin:
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i założenia wstępne:
	Znajomość podstawowych pojęć z zakresu genetyki molekularnej i biochemii

	Efekty uczenia się:
	Wiedza:

W1 -      egzogenne i endogenne źródła uszkodzeń DNA oraz podstawowe typy uszkodzeń DNA i  mechanizmy naprawy DNA u prokariota i eukariota
W2 -  strukturę i właściwości białkowych regulatorów z domenami BDB oraz  sposoby regulacji ekspresji genów prokariotycznych i eukariotycznych
W3 -  podstawowe techniki do bania poszczególnych typów uszkodzeń DNA  

	Umiejętności:
U1 -  aktywnie uczestniczyć w dyskusji dotyczącej naprawy i uszkodzeń DNA oraz regulacji procesów ekspresji genów
	Kompetencje:
K1-    ciągłego poszerzania wiedzy teoretycznej jak i praktycznej z zakresu transkryptomiki

	Sposób weryfikacji efektów uczenia się:
	W1, W2, W3 – zaliczenie pisemne
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	Forma dokumentacji osiągniętych efektów uczenia się:
	Zaliczenie pisemne
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Wskaźniki ilościowe charakteryzujące moduł/przedmiot:
	Szacunkowa sumaryczna liczba godzin pracy studenta (kontaktowych i pracy własnej) niezbędna dla osiągnięcia zakładanych dla zajęć efektów uczenia się - na tej podstawie należy wypełnić pole ECTS:
	55 h

	Łączna liczba punktów ECTS, którą student uzyskuje na zajęciach wymagających bezpośredniego udziału nauczycieli akademickich lub innych osób prowadzących zajęcia:
	1,2 ECTS


Tabela zgodności kierunkowych efektów uczenia się z efektami przedmiotu:
	kategoria efektu
	Efekty uczenia się dla zajęć:
	Odniesienie do efektów dla programu studiów dla kierunku
	Oddziaływanie zajęć na efekt kierunkowy*)

	Wiedza – W1
	egzogenne i endogenne źródła uszkodzeń DNA oraz podstawowe typy uszkodzeń DNA i  mechanizmy naprawy DNA u prokariota i eukariota
	K_W02
	2

	Wiedza – W2
	strukturę i właściwości białkowych regulatorów z domenami BDB oraz  sposoby regulacji ekspresji genów prokariotycznych i eukariotycznych
	K_W02
	2

	Wiedza – W3
	podstawowe techniki do bania poszczególnych typów uszkodzeń DNA  

	K_W04
	2

	Umiejętności – U1
	aktywnie uczestniczyć w dyskusji dotyczącej naprawy i uszkodzeń DNA oraz regulacji procesów ekspresji genów
	K_U05
	1

	Kompetencje – K1
	ciągłego poszerzania wiedzy teoretycznej jak i praktycznej z zakresu transkryptomiki
	K_K01
	2


*)

3 – zaawansowany i szczegółowy, 

2 – znaczący,

1 – podstawowy,

