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Opis kursu (cele ksztatcenia)

Zostanie przedstawiona historia i zakres genetyki populacji.Réwnowaga Hardy’ego-Weinberga,
synteza genetyki mendlowskiej i darwinizmu. Kolejnozostang omowione mechanizmy zmiany
czestosci alleli: mutacje, migracje, dryf genetyczny.

Szczegodlna uwaga zostanie poswiecona doborowi naturalnemu i sztucznemu, pres;ji selekcyjnej
w zaleznosci od mechanizméw dziedziczenia, dominacji, naddominacji. Sposoby poprawy
genetycznej struktury populacji w hodowli oraz zagadnienia eugeniki. Rownowazenie sie mutacji i
selekciji, selekcji i migracji. Skutki chowu wsobnego. Na ¢éwiczeniach studenci poznajg sposoby
matematycznej symulacji kierunkéw ewolucji danej populacji oraz poszukiwania rejondw genomu
zwigzanych z cechami iloSciowymi w oparciu o dane doswiadczalne.

Warunki wstepne

Genetyka ogdlna i molekularna. Znajomos$¢ podstawowych mechanizméw

Wiedza .. e .
rozmnazania roslin i zwierzat.

Znajomos¢ matematyki na poziomie srednim.

Umiejetnosel  Z ajomosc statystyki na poziomie $rednim.

Kursy Matematyka, Wprowadzenie do statystyki, Podstawy genetyki.



Efekty uczenia sie

Wiedza

Umiejetnosci

Kompetencje
spoteczne

Efekt uczenia sie dla kursu

W01 Objasnia mechanizmy selekcji naturalnej pod
wptywem czynnikéw srodowiska.

W02 Ma wiedze statystyczng i matematyczng do
modelowania zmian populaciji.

W03 Wyjasnia jak ekstremalne zjawiska przyrodnicze
wptywajg na zmiany puli genetycznej populaciji.

W04 Rozumie znaczenie rownowagi biologicznej oraz
presji selekcyjne;j.

W05 Rozumie mechanizmy ewolucji z punktu widzenia

funkcjonowania genomu i jego interakcji ze srodowiskiem.

W06 Potrafi na podstawie wynikow fenotypowania
wyznaczy¢ rejony genomu zwigzane z badang cechg
ilosciowa.

Efekt uczenia sie dla kursu

UO1 Stosuje analize statystyczng do opracowania
wynikéw doswiadczen z zakresu genetyki populacyjnej.

U02 Wykonuje samodzielnie oraz z zespole proste
zadania badawcze z zakresu genetyki populacyjne;.

UO03 Planuje i przeprowadza eksperymenty z zakresu
genetyki populacyjnej, wykonuje doswiadczenia i
interpretuje ich wyniki.

U04 Potrafi przeanalizowac historie zycia na Ziemi na
bazie hipotez genetyki populacyjnej.

UO05 Stosuje analize statystyczng do opracowania
wynikow doswiadczen fenotypowania cech ilosciowych

Efekt uczenia sie dla kursu

Odniesienie do efektow
kierunkowych

K_wo1
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K_W01, K W18

K_Wo1
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Odniesienie do efektow
kierunkowych
K_U06

K_U03

K_U03, K_U06,

K_uo1

K_U03, K_U06, K_U07

Odniesienie do efektow
kierunkowych



K01 Jest Swiadomy zmian zachodzacych w populacjach | K_KO07
organizmow wystepujgcych w srodowisku.

K02 Jest otwarty na tworzenie i przekazywanie informacji | K_KO01
o stanie populacji naturalnych i o ewentualnych
zagrozeniach dla tych populaciji.

K03 Ma swiadomos¢ odpowiedzialnosci za zespotowo K_KO05
realizowane zadania w zakresie genetyki populaciji.

K04 Krytycznie podchodzi do informacii K_K04
upowszechnianych w mediach z zakresu genetyki
populaciji.

K05 Jest Swiadomy odpowiedzialnosci za zasoby Ziemi w | K_KO07
zakresie populacji zyjacych na niej organizméw.

Organizacja

Cwiczenia w grupach

Forma zajec Wykiad
(W)
A K L S P E
Liczba godzin 15 25
Forma zaliczenia Zo

Opis metod prowadzenia zajeé

1. Wyktad z dyskusjg. Wyktady prowadzone w formie zdalne;j.

2. Zajecia laboratoryjne oparte bedg na rozwigzywaniu zadan, prowadzeniu symulacji zmian
czestosci alleli i genotypdw, planowaniu i przeprowadzeniu prostych doswiadczeh z zakresu
genetyki populacyjnej. Cwiczenia prowadzone w formie hybrydowe;.

Formy sprawdzania efektéw uczenia sie
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Cwiczenia: aktywno$¢ na zajeciach, jako$é udzielanych odpowiedzi ustnych i

pisemnych oraz wspétpracy w zespole. Kolokwium zaliczeniowe. Zaliczenie z
ocena.

Kryteria oceny Wyktad: obecnosé¢ i udziat w dyskusji

Uwagi

Tresci merytoryczne (wykaz tematdw)

Tresci merytoryczne wykfad:

Historia i zakres genetyki populaciji.

Podstawowe pojecia.

Réwnowaga Hardy’ego-Weinberga, jako synteza genetyki mendlowskiej i darwinizmu.
Naturalne mechanizmy zmiany czestosci alleli w populacjach zamknietych i otwartych.
Wptyw mutacji, migracji, dryfu genetycznego na zmiany czestosci alleli:

Presja selekcyjna w zaleznosci od sposobu dziedziczenia cech.

Dobowi naturalny i sztuczny.

Sposoby poprawy genetycznej struktury populacji w hodowli oraz zagadnienia eugeniki.
Rownowazenie sie mutacji i selekgji, selekcji i migracji.

Skutki chowu wsobnego w srodowiskach naturalnych i w hodowli.

Perspektywy rozwoju populacji czitowieka na ziemi.

Tresci merytoryczne éwiczenia:

1.(4h) Zatozenia teoretyczne rownowagi Hardy’ego-Weinberga. Prawdopodobienstwo
wystgpienia zjawisk niezaleznych oraz wykluczajgcych sie. Jak obliczy¢ czestos$ci alleli w
populacji. Jak obliczy¢ stan rownowagi Hardy’ego-Weinberga dla populacji. Praktyczne ¢wiczenie
z obliczania czestosci alleli i genotypdw oraz stanu réwnowagi (w przypadku petnej dominacji).

2.(4h) Praktyczne ¢wiczenia z obliczania czestosci alleli i genotypdw oraz stanu réwnowagi (w
przypadku niepetnej dominacji i kodominacji). Szacowanie wielkosci odchylenia od rownowagi
Hardy’ego-Weinberga — test zgodnosci x2. Zalezno$¢ czestosci genotypow od czestosci alleli.
Czestosc¢ nosicieli.



3.(4h) Praktyczne ¢wiczenia z obliczania czestosci alleli i genotypow w przypadku cech
sprzezonych z picig, alleli wielokrotnych, przy znanej czestosci mutacji oraz gdy rozpatrujemy
wiecej niz jeden gen.

4.(4h) Praktyczne ¢wiczenie z obliczania zmiennos$ci czestosci alleli w czasie. Dryf genetyczny.
Wielko$¢ populacii a zjawisko dryfu. Symulacje zmiany czestosci alleli przy dziataniu dryfu. Stan
utrwalenia. Obliczanie prawdopodobienstwa utrwalenia jednego z alleli. Efektywna wielkos¢
populacji.

5.(4h) Chow wsobny. Wspotczynnik wsobnosci oraz wspétczynnik pokrewienstwa. Obliczanie
wspoétczynnika wsobnosci na podstawie rodowodow.

6. (4h) Rejony QTL jako obszary genomu zwigzane z cechg iloSciowa. Identyfikacja rejonéw QTL
za pomocg programu WIinQTL Cart jako proces matematyczno-statystyczny. Identyfikacja
rejonow QTL a okreslenie lokalizacji genu cechy ilosciowej — rachunek prawdopodobienstwa.
Poszukiwanie zwigzku pomiedzy markerami molekularnymi a fenotypem, lokalizacja rejonéw
genomu zwigzanych z analizowang cechg. Analiza pojedynczego markera SMA w celu
potwierdzenia istotnosci sprzezenia markera z badang cechg z wykorzystaniem metod
statystycznych (test F Fishera, ANOVA). Ztozone mapowanie interwatowe CIM przy
zastosowaniu testu permutacji w celu zminimalizowania btedéw SMA.

7. (1h) Kolokwium zaliczeniowe.
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Bilans godzinowy zgodny z CNPS (Catkowity Naktad Pracy Studenta)

Wyktad
liczba godzin w kontakcie z Konwersatorium (éwiczenia, laboratorium itd.)
prowadzacymi
Pozostate godziny kontaktu studenta z prowadzgcym
Lektura w ramach przygotowania do zaje¢
Przygotowanie krétkiej pracy pisemnej lub referatu po
liczba godzin pracy studenta zapoznaniu si¢ z niezbedng literaturg przedmiotu
bez kontaktu z
prowadzacymi Przygotowanie projektu lub prezentacji na podany temat

(praca w grupie)
Przygotowanie do egzaminu/zaliczenia
Ogotem bilans czasu pracy

Liczba punktéw ECTS w zaleznosci od przyjetego przelicznika

15
25

10

20
75



