Karta przedmiotu

Informacje ogélne o przedmiocie

1. Kierunek studiow: 2. Poziom ksztatcenia: studia pierwszego stopnia
Biotechnologia medyczna 3. Forma studiow: stacjonarne
4. Rok: Il 5. Semestr: IV

6. Nazwa modutu: Modut molekularno-biochemiczny
Nazwa przedmiotu: Manipulacje molekularne in silico

7. Status przedmiotu: przedmiot do wyboru

8. Jednostka realizujaca przedmiot:
Zaktad Biotechnologii i Inzynierii Genetycznej
41-200 Sosnowiec ul. Jednosci 8 tel. 32 364 12 73 http://biotechnologia.sum.edu.pl/

9. Prowadzacy przedmiot:
dr hab. n. med. llona Bednarek, dribednarek@sum.edu.pl

10. Cel ksztatcenia:

Przedmiot ma na celu przygotowanie stuchaczy do opracowywania strategii klonowania DNA od
poczatkowych etapéw analizy budowy i funkcjonowania gendw przez dobdér odpowiedniej procedury
klonowania z zastosowaniem enzymow restrykcyjnych lub reakcji PCR (lub RT-PCR) az do opracowania
metod identyfikujgcych pozadane czgsteczki rekombinowane. W trakcie zaje¢ studenci zapoznajg sie z
narzedziami informatycznymi pomocnymi w analizie sekwencji DNA i bedg z nich korzysta¢ w trakcie
planowania kolejnych etapow klonowania i weryfikacji poprawnosci rekombinacji genetycznej.
Zapoznajg sie z komputerowym systemem analizy rekombinowanych klonéw i rozdziatéw
elektroforetycznych jako narzedzi pomocnych w interpretacji wynikdw eksperymentalnych.

11. Wymagania wstepne w zakresie wiedzy, umiejetnosci i innych kompetencji:

Znajomosc jezyka angielskiego w stopniu Sredniozaawansowanym. Znajomos¢ obstugi komputera.
Znajomos¢ budowy i funkcjonowania genéw. Znajomosé podstawowych proceséw zwigzanych z
kodowaniem i ekspresjg informacji genetycznej w komédrkach. Znajomosc¢ technik: reakcji PCR, RT-PCR,
analiza restrykcyjna, elektroforezy DNA, klonowanie DNA.

12. Efekty ksztatcenia

Odniesienie L
Numer do efektow Odniesienie
Efekty ksztatcenia . do efektow
efektu . . . ksztatcenia .
. Student, ktéry zaliczyt przedmiot: ksztatcenia
ksztatcenia dla
dla obszaru
programu
K1_WO05
K1_WO06 M1 WO1
K1_W45 -
K1 wag | M1.UO6
Umiejetnosé wykorzystania internetowych baz danych do K1_U23 M1_U10
01 wyszukiwania sekwencji DNA i mRNA. Umiejetnosc K1_U38 M1_U12
interpretowania informacji zawartych w rekordach w celu K1_U44 M1_KO1
pozyskania szczegdtowej wiedzy dotyczgcej budowy genu. Kl_K01 M1_K02
K1 K02 M1 _U14
K1_U48
K1_U49
K1 W38 M1 W10
Umiejetnos¢ doboru odpowiedniej strategii klonowania w K1_U38 M1_U10
Lo . K1 _U44 M1 _U12
02 odniesieniu do przyktadowych sekwencji nukleotydowych - -
oraz wybranych wektoréw K1_Kko1 M1_Ko1
ybrany ' K1_K02 M1_K02
K1_U48 M1 _U14



http://biotechnologia.sum.edu.pl/

K1_U49

K1_W45
K1_wab M1_U06
K1_U23 M1_U10
Umiejetnos¢ projektowania starteréw do reakcji PCR z K1 U38 Ml_U 12
03 wykorzystaniem aplikacji PRIMER-BLAST. Sprawdzanie K1_U44 Ml_K01
specyficznosci projektowanych oligonukleotydéw. K1_Ko01 Ml_KOZ
K1_ko2 M1 _U14
K1_U48 -
K1_U49
K1_W45
- (2 . . o K1_Wa6 M1_U06
Umiejetnosé przeprowadzenia analizy restrykcyjnej K1_U23
. . L M1_U10
sekwencji DNA w oparciu o narzedzie informatyczne K1_U38 Ml_U 12
04 NEBcutter V2.0. Zdolno$¢é prognozowania oczekiwanych K1_u44 -
o . , M1_Ko01
wynikéw rozdziatu elektroforetycznego fragmentéw DNA K1_Ko1 -
. M1_K02
poddanych restrykcji. K1_K02 Ml_U14
K1_U48 -
K1_U49
K1_U38 M1_U10
K1_u44 -
- iy . . . . - M1_U12
Umiejetnosé planowania strategii klonowania fragmentéw K1_Ko1 -
05 M1_Ko01
DNA K1_K02 -
M1_K02
KLU | \11 U4
K1_U49 -
K1_U38 M1 U10
K1_u44 M1 U12
Umiejetno$é planowania strategii identyfikacji K1 _Ko1 -
06 . . M1 K01
rekombinantéw. K1_K02 -
M1 K02
K1_U48 Ml_U14
K1_U49 -
K1_U38 M1 U10
K1 U44 -
Kl_K01 M1_U12
07 Umiejetnosé wykonania analizy ilosciowej rekombinantow. Kl_KOZ M1_K01
- M1 K02
K1_U48 Ml_U14
K1_U49 -
K1_U38 M1_U10
K1 U44 -
. . . . . . . - M1 _U12
Umiejetnos¢ wykonania analizy ilosciowej i jakoSciowej K1_KO01 -
08 . M1 _KO1
elektroforegramoéw. K1_K02 -
M1_K02
K1 U48 Ml_U14
K1_U49 -
13. Formy zaje¢ w odniesieniu do efektow ksztatcenia
Numer efektu F?rma za'Jec dyd;lakt'yczn\'/ch
. L ¢wiczenia ¢wiczenia . .
ksztatcenia wyktad seminarium . inne e-learning
laboratoryjne | praktyczne
01 X
02 X
03 X
04 X




05 X
06 X
07 X
08 X
14. Tresci programowe
14.1. Forma zajec: ¢wiczenia L|czb.a
godzin
Pozyskiwanie ogdlnych i szczegdétowych informacji dotyczgcych budowy
C1 i funkcjonowania wybranego genu w oparciu o bazy danych Genbank, 4
Gen i Genatlas.
Transkrypt i gen — zréznicowanie strategii klonowania, korzystanie z baz
C2 Genbank i Ensembl Project do pozyskiwania wybranych sekwencji 4
nukleotydowych.
Klonowanie tradycyjne z uzyciem enzymow restrykcyjnych i reakcji PCR
c3 — dobdr odpowiedniej metody do réznych sekwencji. Zastosowanie 4
aplikacji PRIMER-BLAST do projektowania starteréw reakcji PCR,
manualny dobdr starterdw, weryfikacja parametréw starteréw.
Ca Dobér wektora do klonowania i wektora ekspresyjnego 2
Planowanie strategii klonowania sekwencji kodujacej lub catego genu
s wraz z elementami regulacyjnymi. Wykorzystanie narzedzia 6
informatycznego NEBcutter V2.0 do analizy restrykcyjnej sekwencji
DNA.
6 Planowanie strategii identyfikacji otrzymywanych rekombinantéw: 4
metoda restrykcyjna, hybrydyzacyjna i PCR.
c7 Wykorzystanie oprogramowania GeneTools (Syngene) do analizy )
ilosciowej rekombinantéw.
s Wykorzystanie oprogramowania GeneTools (Syngene) do analizy 4
jakosciowej i ilosciowej elektroforegramow.
tacznie 30
taczna liczba godzin z przedmiotu 30

15. Metody ksztatcenia

15.1. ¢wiczenia

sytuacyjne, metody ¢wiczebne, praca z oprogramowaniem

Pogadanka, klasyczna metoda problemowa, metoda przypadkdéw, metody

16. Sposoby weryfikacji efektow ksztatcenia i sposoby oceny

Nll::;;:fef:::u Sposoby weryfikacji Warunki zaliczenia
01-08 Sprawozdania pisemne wykonywane w trakcie zajec wymag.ane.>50% poprawnych
odpowiedzi
01-08 Kolokwia pisemne — zadaniowe z wykorzystaniem wymagane >50% poprawnych
komputera i internetowych baz danych odpowiedzi
17. Obcigzenie pracg studenta
Forma aktywnosci Przecietna liczba godzin na zrealizowanie aktywnosci
Godziny kontaktowe udziat w ¢wiczeniach 30
Z nauczycielem konsultacje 1
akademickim: facznie 31
przygotowanie do ¢wiczen 30
Samodzielna praca przygotowanie do kolokwiéw 4
studenta przygotowanie do testu zaliczeniowego 4
tacznie 38
tacznie 69




Sumaryczna liczba punktéow ECTS dla przedmiotu 3
18. Sumaryczne wskazniki charakteryzujace przedmiot

Liczba punktéw ECTS, ktéra student uzyskuje na zajeciach wymagajacych 1
bezposredniego udziatu nauczycieli akademickich

Liczba punktéw ECTS, ktéra student uzyskuje w ramach zajeé o charakterze 1
praktycznym

19. Literatura

19.1. Podstawowa
1. Biologia molekularna. Krétkie wyktady. P.C. Turner, A.G. McLennan, A.D. Bates, M.R.H. White.

2.

Wydawnictwo Naukowe PWN, 2009
Instrukcje baz danych dostepne w kazdej bazie internetowe;j

19.2. Uzupetniajaca
1. National Center for Biotechnology Information (US) . NCBI Help Manual [Internet]. Bethesda

(MD): National Center for Biotechnology Information (US); 2005-.
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK3831

20. Inne przydatne informacje o module/przedmiocie

20.1. Liczebno$¢ grup

Ustalana zarzadzeniami J.M. Rektora

20.2. Materiaty do zaje¢

Materiaty umieszczane na stronie Zaktadu:
http://biotechnologia.sum.edu.pl (zaktadka: studenci)

20.3. Miejsce odbywania sie zajec

sala ¢wiczen Zaktadu Biotechnologii i Inzynierii
Genetycznej/dydaktyczna sala komputerowa Wydziatu

20.4. Miejsce i godzina konsultacji

zajecia

Zaktad Biotechnologii i Inzynierii Genetycznej
Godziny konsultacyjne ustalone przez studentéw z prowadzgacym

20.5. Inne

Biezgce ogtoszenia na stronie Zakfadu:
http://biotechnologia.sum.edu.pl (zaktadka: studenci)

21. Formy oceny — szczegoty

Efekt Na ocene 2 Na ocene 3 Na ocene 4 Na ocene 5
Student potrafi
Student potrafi zil:ftsrg;c;\::v'aec
Student nie potrafi Student potrafi wyszukaé zadanag J, .
L - . L. : pochodzace z réznych
wyszukaé zadanej wyszukac zadana sekwencje
a : . baz danych
sekwencji sekwencje DNA/mRNA, potrafi /numeréw
DNA/mRNA lub DNA/mRNA, potrafi wydoby¢ informacje
Efekt , . ; dostepowych w celu
potrafi ale nie wydoby¢ dotyczace budowy . .
01 . . scalenia sekwencji
rozumie sensu podstawowe genuijego .
. . . nukleotydowej.
otrzymanych informacje dotyczace elementéw . ,
o . . . Potrafi wydoby¢
wynikéw poszukiwanej funkcjonalnych w . .
. , .. , . informacje dotyczace
wyszukiwania. sekwencji. poszukiwanej -
.. budowy genu i jego
sekwencji. B
elementéw
funkcjonalnych.
Student nie zna Student nie zna Student zna wszystkie | Student zna wszystkie
ograniczen réznych ograniczen réznych metody klonowania metody klonowania
Efekt metod klonowania, metod klonowania, DNA, nie zna ich DNA, znajac ich
02 nie zna zna podstawowe ograniczen, wie w jaki | ograniczenia, potrafi

podstawowych zasad
klonowania DNA, nie
wie w jaki sposdb

zasady klonowania
DNA, wie w jaki
sposdb mozna

sposéb mozna
potaczyc¢ rézne
czgsteczki DNA

samodzielnie
zaproponowac
metode t3czenia




mozna potaczyc
rézne czgsteczki DNA

potaczyc¢ rézne
czasteczki DNA ale
wymaga pomocy

prowadzgcego

réznych czasteczek
DNA

Student nie potrafi

Student potrafi
zastosowac aplikacje
PRIMER-BLAST do

Student potrafi
zastosowac aplikacje
PRIMER-BLAST do
zaprojektowania pary

Student potrafi
zastosowac aplikacje
PRIMER-BLAST do
zaprojektowania pary
starteréw
spetniajgcych

Efekt T zaprojektowania starteréw okreslone wymogi
zastosowac aplikacji . . . )
03 dowolnej pary spetniajgcych klonowania. Potrafi
PRIMER-BLAST. . . , .
starteréw. Potrafi okreslone scharakteryzowacd
scharakteryzowac wymagania. Potrafi otrzymane wyniki i
otrzymane wyniki. scharakteryzowac przeprowadzi¢ analize
otrzymane wyniki. specyficznosci
zaprojektowanych
oligonukleotyddw.
Student potrafi
zastosowac aplikacje
) Student potrafi NEBcutter V2.0i
Student potrafi L .
Jastosowac aplikaci zastosowac aplikacje szczegétowo
P . & NEBcutter V2.0 i scharakteryzowac
. . NEBcutter V2.0iz , . .
Student nie potrafi szczegbdtowo analize restrykcyjng i
Efekt AT pomoca , ., .
zastosowac aplikacji scharakteryzowac przeprowadzi¢ analize
04 prowadzgcego . . .
NEBcutter V2.0. oebinie analize restrykcyjna. zgodnie z
& , Potrafi prognozowad narzuconymi
scharakteryzowad . . . )
analize restrvkevin wynik rozdziatu wytycznymi. Potrafi
& ykeyina. elektroforetycznego. prognozowacd wynik
rozdziatu
elektroforetycznego.
Student wie jak .
'u WI, J X Student wie jak
mozna taczy¢ konce . Lt
tepe | lepkie - mozna faczy¢ konce
Student wie jak . L. tepe i lepkie -
) , identyczne i rézne, . s
L mozna pofaczyé L identyczne i rézne,
Student nie wie w . zna przynajmnie;j
- , i czasteczki DNA ) zna 2 metody
jaki sposéb mozna . jedng metode L .
, . przeciete L ; zatepiania lepkich
zaplanowac taczenie i zatepiania lepkich . .
Efekt . pojedynczym . . . . . koncéw. Potrafi
koncow DNA L koncéw. Wie w duzej _—
05 ) - .. | enzymem, nie wie jak . p samodzielnie
przecietego réznymi i 1 . czesci jak zaplanowadé , Ry
. . taczyc konce tepe i L, zaplanowac kolejnos¢
identycznymi , . kolejnosc e
. konce lepkie e odpowiednich ligacji
restryktazami. . .. . odpowiednich ligacji
przeciete 2 réznymi aby docelowo
. aby docelowo .. .
restryktazami . . .| stworzy¢ wielokrotnie
stworzy¢ wielokrotnie .
. ztozony konstrukt
ztozony konstrukt DNA
DNA. '
L Student wie jak Student wie jak Student wie jak
Student nie wie jak . . , . . , . . .
. . , | mozna zweryfikowa¢ | mozna zweryfikowa¢ | mozna zweryfikowac
Efekt | mozna zweryfikowac L y L
y poprawnosc poprawnos¢ poprawnos¢
06 poprawnos¢ . . .
. klonowania ale w klonowania: metoda klonowania: metoda
klonowania.

ograniczonym

PCR oraz kilkoma

PCR oraz kilkoma




zakresie — jedynie

metodg PCR lub/i
pojedynczym
trawieniem

restrykcyjnym.
kl

restrykcyjnymi, w
tym z zastosowaniem
enzymow innych niz

wyliczy¢ wielkosci

trawieniami

te uzyte do
onowania. Potrafi

fragmentéw
restrykcyjnych.

trawieniami
restrykcyjnymi, w
tym z zastosowaniem
enzymow innych niz

te uzyte do

klonowania. Potrafi
zaplanowa¢ metode
weryfikacji orientacji
wstawki w wektorze.
Potrafi wyliczy¢
wielkosci fragmentéw
restrykcyjnych.

Student nie potrafi
odrozni¢ klondw
rekombinowanych
od

Student potrafi rekombinowane od
nierekombinowanych,
potrafi zarejestrowac

odrdznié klony
rekombinowane od
nierekombinowanych,

Student potrafi
odrdéznié klony

obraz ptytki w

Student potrafi
odréznic¢ klony
rekombinowane od
nierekombinowanych,
potrafi zarejestrowac

obraz ptytki w

Efekt . .
nierekombinowanych . . . . .
07 o ; potrafi zarejestrowac systemie analizy . .
lub/i nie potrafi . . systemie analizy
. , obraz ptytki w obrazu i, z pomoca .
zarejestrowac obrazu . . obrazu i
. . systemie analizy prowadzgcego, e,
ptytki w systemie .27 | automatycznie zliczy¢
. obrazu. automatycznie zliczy¢ Sl .
analizy obrazu. I . ilos¢ klonow
ilos¢ klonow .
. rekombinowanych.
rekombinowanych.
Student nie potrafi Student potrafi .
p. P ., Student potrafi )
poprawnie przeprowadzié ., Student potrafi
., . przeprowadzié petng .
Efekt wprowadzié¢ obrazu wstepng analize . samodzielnie
analize elektroforezy L,
08 elektroforezy do elektroforezy z 2 bOMOC przeprowadzi¢ petng
systemu analizy pomoca P a analize elektroforezy.
prowadzgcego.
obrazu. prowadzgcego.




