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Opis kursu (cele ksztatcenia)
Celem kursu jest zaznajomienie studentow z procesami ewolucyjnymi zachodzgcymi na
poziomie molekularnym obejmujgcymi zmiennosc i tempo ewolucji sekwencji DNA,

dynamike i przeptyw gendw miedzy organizmami, strukture i ewolucje genomow, a takze
z obecnie stosowanymi technikami badan molekularnych.

Warunki wstepne

Posiada znajomos¢ podstawowych pojec i proceséw z genetyki i biologii

Wiedza !
molekularnej
Potrafi wyszukiwa¢ informacje we wlasnym zakresie i korzystac z literatury
Umiejetnosci naukowej i popularnonaukowej
sy Biochemia, Podstawy genetyki z elementami inzynierii genetyczne;j



Efekty ksztatcenia

Wiedza

Umiejetnosci

Efekt ksztatcenia dla kursu Odn|e_S|en|e do efektow

kierunkowych
WO01. Potrafi wskaza¢ zrédta zmiennosci genetyczne;j K_WO01, K W05, K W23
organizmow

WO02. Zna podstawowe zatozenia teorii neutralnej oraz jej K _WO01, K_ W05
obecny status

WO03. Zna przyczyny zmiennosci sekwencji DNA i r6znego K _WO08, K_ W23
tempa ewolucji sekwencji

WO04. Rozumie procesy lezgce u podstaw ewolucji genéw  K_WO05, K W08
i regionéw niekodujgcych, w szczegolnosci model DDC,
horyzontalny transfer genéw i ewolucje zespotowa.

WO05. Rozumie réznice w ewolucji genomu K_W08, K_W23
prokariotycznego, eukariotycznego i genomow organelli

Efekt ksztatcenia dla kursu Odniesienie do efektow

kierunkowych
UO01. Potrafi wskaza¢ mutacje w sekwencji K_U02, K_U07
odpowiedzialne za widoczny polimorfizm
U02. Umie wskazaé marker najbardziej przydatny do K_U01, K _U02, K_U07
analizy danego organizmu i uzasadnic jego przydatno$¢
U03. Potrafi na podstawie poznanych metod okresli¢ K_U02
rodzaj doboru dziatajgcego na sekwencje
U04. Potrafi dokonac interpretacji drzewa K_U02
filogenetycznego wskazujgc istotne réznice i
pokrewienstwa

UO05. Potrafi przeprowadzi¢ proste analizy i zaplanowa¢ | K_U02, K_U03
badania weryfikujgce hipotezy filogenetyczne



Odniesienie do efektow

Efekt ksztatcenia dla kursu

kierunkowych
K01 Rozumie koniecznos¢ uzupetniania wiedzy w K_KO01
i oparciu o aktualne dane
Kompetencje
spoteczne K02 W interpretacji zjawisk korzysta z podstaw K_K03
empirycznych oraz metod statystycznych i narzedzi
informatycznych
K03 Ma swiadomos¢ swojego wiasnego spojrzenia na K_KO07
pewne mechanizmy ewolucji
Organizacja
- Wyktad Cwiczenia w grupach
Forma zajec
(W)
A K L S P E
Liczba godzin 20

Opis metod prowadzenia zajec

Podczas wykfadéw omawiane sg realizowane tresci, przedstawiane sg schematy, zdjecia,
rysunki oraz prezentacje multimedialne.

Studenci sg zachecani do udziatu w dyskusji na biezgcy temat. Otrzymujg rowniez
materiaty dodatkowe zwigzane z tematykg danego wyktadu

Formy sprawdzania efektow ksztatcenia
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W01 X
W02 X
W03 X
W04 X
W05 X
WO06 X
uo1l

uo2

Zaliczenie
pisemne

X

X

X X XX



uo3
uo4
uo5
K01
K02
KO3

Kryteria oceny

X XX
XX XXX X

Warunkiem zaliczenia kursu jest otrzymanie pozytywnej oceny z
koncowego kolokwium zaliczeniowego (50% punktow)

Uwagi Kurs prowadzony w jezyku polskim

Tresci merytoryczne (wykaz tematow)

1.

2.

10.

11.

12.

Ewolucja kodu genetycznego (pierwotnosé RNA, specyficznos¢ wigzania tRNA, ewolucja
translacji)

Zrédta zmiennosci genetycznej i ich przyczyny (mutacje punktowe i chromosomowe,
rekombinacja, mutacje genomowe)

Teoria neutralna (zegar molekularny, teoria neutralna a teoria doboru, teoria niepetnej
neutralnos$ci)

Ewolucja sekwencji DNA (dystans genetyczny, modele substytuciji, tempo ewolucji
sekwencji, sekwencje konserwatywne)

Metody testowania wptywu doboru na ewolucje sekwencji (metoda Nei-Gojobori, test
McDonalda-Kreitmana, metoda Tajima D)

Ewolucja genéw (powstawanie i funkcjonalizacja genéw, model DDC, paralogi i ortologi,
konwersja genéw, pseudogeny, horyzontalny transfer genéw, rodziny wielogenowe)
Ruchome elementy genetyczne (transpozony prokariotyczne i eukariotyczne,
retroelementy, skutki transpozyciji i retrotranspozycii)

Ewolucja regiondéw niekodujgcych (introny, regiony miedzygenowe, ewolucja zespotowa,
sekwencje powtarzalne)

Ewolucja genoméw wirusowych i prokariotycznych (wirusy RNA i DNA, wielko$¢ genomu,
horyzontalny transfer genéw, genom i pangenom bakteryjny)

Ewolucja genomow organelli (mechanizmy redukcji genomu, ewolucja genéw podczas
endosymbiozy, konwergencja ewolucji plastydéw i mitochondriéw)

Ewolucja genomow eukariotycznych (paradoks wielkosci C, konserwatywnos¢ syntenii,
frakcjonowanie genéw, geny regulatorowe Hox i ParaHox, hipoteza Ohno)

Ewolucja organizméw z perspektywy molekularnej (mutacje chromosomowe jako motor
specjacji, strategie ewolucji wielkosci genomu, wptyw hybrydyzacji i poliploidyzacji na
ewolucje)
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Bilans godzinowy zgodny z CNPS (Catkowity Naktad Pracy Studenta)

Wyktad 20
liczba godzin w kontakcie z Konwersatorium (éwiczenia, laboratorium itd.) 0
prowadzacymi
Pozostate godziny kontaktu studenta z prowadzgcym 2
Lektura w ramach przygotowania do zajec 2
Przygotowanie krétkiej pracy pisemnej lub referatu po 0
liczba godzin pracy studenta zapoznaniu sie z niezbedng literaturg przedmiotu
bez kontaktu z
prowadzacymi Przygotowanie projektu lub prezentacji na podany temat 0
(praca w grupie)
Przygotowanie do egzaminu/zaliczenia 6
Ogodtem bilans czasu pracy 30

Liczba punktéw ECTS w zaleznosci od przyjetego przelicznika 1



