SPIS TRESCI

CZESC I - Jak bada sie genomy
1. Genomy, transkryptomy i proteomy

1.1. DNA
Geny zbudowane sg z DNA
DNA jest polimerem zbudowanym z nukleotydow
Laczenie sie zasad w pary i asocjacja warstwowa

stabilizujg podwajna helise

Podwojna helisa jest strukturg elastyczng

1.2. RNA i transkryptom
RNA jest drugim rodzajem polinukleotydu
Rodzaje RNA w komorce
Wiele RNA jest syntetyzowanych jako czasteczki

prekursorowe
Rézne definicje transkryptomu
1.3. Bialtka i proteom
Cztery hierarchiczne poziomy struktury biatka

Roznorodnos¢  bialek  wynika z  rdéznorodnosci

aminokwasow
Powigzanie transkryptomu z proteomem
Kod genetyczny nie jest uniwersalny

Powigzanie proteomu z biochemig komorki
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2.2. Reakcja tancuchowa polimerazy (PCR)
Przeprowadzanie PCR
Przyrost ilosci produktu w reakcji PCR mozna Sledzic
PCR ma wiele roznorodnych zastosowan
2.3. Klonowanie DNA
Dlaczego klonowanie jest wazne?
Najprostsze wektory do klonowania sg oparte na

plazmidach z E. coli

Jako wektorow do klonowania mozna takze wuzyC
bakteriofagow

Wektory dla dtuzszych fragmentow DNA

DNA mozna klonowa¢ w organizmach innych niz E. coli

Podsumowanie
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Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupetniajgca
3. Mapowanie genomow
3.1. Dlaczego mapa genomu jest waznA

Mapy genomu sg potrzebne do sekwencjonowania bardziej

ztozonych genomow

Mapy genomowe to nie tylko pomoc @ przy

sekwencjonowniu
3.2. Markery do mapowania genetycznego
Pierwszymi stosowanymi markerami byly geny
RFLP i SSLP sg przyktadami markeréw DNA

Polimorfizmy punktowe sa najbardziej uzytecznymi
markerami DNA

3.3. Podstawy mapowania genetycznego
Podstawy dziedziczenia i odkrycie sprzezenia
CzeSciowe sprzezenie mozna wyjasni¢ zachowaniem
chromosomow w czasie mejozy
Od czeSciowego sprzezenia do mapowania genetycznego
3.4. Przeprowadzanie analizy sprzezen w roznych typach
organizmow
Analiza sprzezen, gdy mozliwe s3 planowane
eksperymenty hodowlane
Mapowanie genow przez analize rodowodow u czlowieka
Mapowanie genetyczne u bakterii
Ograniczenia analizy sprzezen
3.5. Mapowanie fizyczne przez bezposrednie badanie
czasteczek DNA
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Konwencjonalne mapowanie restrykcyjne mozna stosowac
tylko do matych czasteczek DNA
Mapowanie optyczne pozwala na lokalizacje miejsc

restrykcyjnych w dhuzszych czasteczkach DNA

Mapowanie optyczne mozna wykorzystaC do mapowania
innych elementow w czasteczce DNA
3.6. Mapowanie fizyczne przez przypisywanie markeréw do
fragmentow DNA
Kazda unikalna sekwencja moze by¢ STS
Fragmenty DNA do mapowania STS mozna uzyskac jako
hybrydy radiacyjne
Jako odczynnika do mapowania mozna takze uzyc
biblioteki klonow
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
4. Sekwencjonowanie genomow
4.1. Sekwencjonowanie metoda terminacji tancucha
Metoda terminacji tancucha w zarysie
Nie wszystkie polimerazy DNA mozna wykorzysta¢ w
sekwencjonowaniu
Sekwencjonowanie metodg terminacji tancucha z
zastosowaniem polimerazy Taq
Zalety i ograniczenia sekwencjonowania metodg terminacji
fancucha
4.2. Sekwencjonowanie metodami nowej generacji
Metody nowej generacji wymagaja przygotowania

bibliotek do sekwencjonowania
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Opracowano r6zne metody sekwencjonowania nowej
generacji
Metody trzeciej i czwartej generacji umozliwiajg
sekwencjonowanie w czasie rzeczywistym
4.3. Jak zsekwencjonowac genom
Mozliwosci strategii shotgun udowodniono,
sekwencjonujac genom Haemophilus influenzae
Strategie shotgun wykorzystano do zsekwencjonowania
wielu genomow prokariotycznych
Sekwencjonowanie genomoOw eukariotycznych strategia
shotgun wymaga zastosowania zaawansowanych programow
do sktadania
Do sekwencjonowania bardziej zlozonych genomow
mozna wykorzystac hierarchiczng strategie shotgun
Czym jest sekwencja genomu i czy zawsze jej
potrzebujemy?
4.4. Przeglad projektow sekwencjonowania genomow
eukariotycznych
Projekt Poznania Genomu Czlowieka: sekwencjonowanie
genomu w czasach heroicznych
Genom neandertalczyka: poznanie genomu wymarlego
gatunku z wykorzystaniem genomu cztowieka jako sekwencji
odniesienia
Genom pandy wielkiej: sekwencjonowanie shotgun oparte
wylacznie na metodach nowej generacji
Genom jeczmienia: pojecie przestrzeni genow
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte

Pytania problemowe
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Literatura uzupetniajgca
5. Anotacja genomu
5.1. Lokalizowanie genow w sekwencjach DNA przez
komputerowq analize sekwencji
Obszary kodujgce gendw sq otwartymi ramkami odczytu

Proste skanowania ORF sq mniej wydajne dla wiekszych
DNA eukariotycznych
Szukanie genow niekodujacych RNA
Poszukiwanie homologii i genomika porownawcza nadajg
sledzeniu sekwencji nowy wymiar
5.2. Anotacja gemomu przez analize transkryptow genow
Test hybrydyzacyjny pozwala ustalic, czy fragment
zawiera sekwencje ulegajaca ekspresji
Istnieja metody dokladnego mapowania koncow
transkryptow
Granice ekson—intron mozna doktadnie zlokalizowac
5.3. Anotacja przez calogenomowe mapowanie RNA

Mikromacierze dachowkowe umozliwiaja mapowanie

transkryptow na chromosomach lub catych genomach
Sekwencje transkryptow mozna zmapowac bezposrednio w
genomie
5.4. Przegladarki genomow
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Zadania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
6. Ustalanie funkcji genu
6.1. Komputerowa analiza funkcji genu

Homologia odzwierciedla zwigzki ewolucyjne
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Analiza homologii moze dostarczy¢ informacji o funkcji
catego genu lub jego segmentow
Identyfikacja domen biatkowych moze poméc przypisac
funkcje nieznanemu genowi
Przypisywanie funkcji genom wymaga jednolitej
terminologii
6.2. Przypisywanie funkcji przez inaktywacje i nadekspresje
genu
Analiza funkcjonalna przez inaktywacje genu
Geny mozna inaktywowaC przez rekombinacje
homologiczng
Inaktywacja genu bez rekombinacji homologicznej
Do okreslania funkcji mozna takze wykorzystac
nadekspresje genu
Fenotypowy efekt inaktywacji jest czasem trudny do
zaobserwowania
6.3. Zrozumienie funkcji genu przez badania wzoru ekspresji
i produktu biatkowego

Do szczegblowego badania funkcji genu mozna
wykorzysta¢ mutageneze ukierunkowang
6.4. Wykorzystanie konwencjonalnej analizy genetycznej do

identyfikacji funkcji genu

Identyfikacja ludzkich genéw zwigzanych z chorobami
dziedzicznymi

Calogenomowe badania asocjacyjne takze pozwalaja na
identyfikacje gendéw zwigzanych z chorobami i innymi
cechami
Podsumowanie

Krotkie pytania otwarte
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Zadania problemowe

Literatura uzupetniajgca

CZESC II - Anatomia genoméw
7. Eukariotyczne genomy jadrowe
7.1. Genomy jadrowe znajdujg sie w chromosomach

Chromosomy sg znacznie krotsze niz zawarte w nich
czasteczki DNA

Specyficzne wlasciwosci chromosomoéw metafazowych
Oddzialywania DNA-biatko w centromerach i telomerach
7.2. W jaki sposob geny sg zorganizowane w genomie
jadrowym?
Geny nie sg rozmieszczone rownomiernie w obrebie
genomu
Odcinek genomu cztowieka
Genom drozdzy jest bardzo zwarty
Organizacja genow u innych eukariontow
7.3. Ile jest genow i jakie sg ich funkcje?
Liczby gendw moga by¢ mylace
Katalogi gendéw ujawniaja cechy charakterystyczne
roznych organizmow
Rodziny genow
Pseudogeny i inne relikty ewolucyjne
7.4. ZawartosC powtarzajacego sie DNA w eukariotycznych
genomach jadrowych
DNA powtorzony tandemowo znajduje sie w centromerach
i innych miejscach w chromosomach eukariotycznych
Minisatelity i mikrosatelity

Powtdrzenia rozproszone

22



Podsumowanie

Krotkie pytania otwarte

Pytania problemowe

Literatura uzupehiajgca

8. Genomy prokariontow i organelli eukariotycznych

8.1. Wiasciwosci fizyczne genoméw prokariotycznych
Tradycyjny obraz chromosomu prokariotycznego
Niektore  bakterie maja  genomy liniowe Ilub

wieloczeSciowe

8.2. Wlasciwosci genetyczne genomow prokariotycznych

Organizacja genow w genomie E. coli K12

Operony sa cechg charakterystyczng  genomow
prokariotycznych

Rozmiary genomow i liczba genéw u prokariontow réznig
sie w zaleznosci od ztozonosci biologicznej

Rozmiary genomow i liczba genoéw rozniq sie w obrebie
poszczegollnych gatunkow

Rozroznienie  miedzy gatunkami  prokariotycznymi
rozmywa sie jeszcze bardziej za sprawq poziomego transferu
genow

Metagenomy opisujg cztonkéw spotecznosci

8.3. Eukariotyczne genomy organellarne

Teoria endosymbiozy wyjasnia pochodzenie genomow
organellarnych

Wiekszos¢ genomow organellarnych jest kolista
Katalogi genow z genoméw organellarnych
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte

Pytania problemowe
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Literatura uzupetniajgca
9. Genomy wirusow i ruchome elementy genetyczne
9.1. Genomy bakteriofagéw i wirusow eukariotycznych
Genomy bakteriofagbw majq zréznicowane struktury i
organizacje
Strategie replikacji genomow bakteriofagowych

Struktury i strategie replikacji eukariotycznych genomow

wirusowych
Niektoére retrowirusy powoduja nowotwory
Genomy na granicy zycia
9.2. Ruchome elementy genetyczne

Transpozony RNA z dlugimi koncowymi powtérzeniami

sq spokrewnione z retroelementami wirusowymi

Niektére transpozony RNA nie majg dlugich koncowych

powtorzen

Transpozony DNA wystepuja powszechnie w genomach

prokariotycznych

Transpozony DNA sq mniej powszechne w genomach

eukariotycznych
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe

Literatura uzupetniajgca

CZESC III - Jak dzialaja genomy?
10. Dostepnos¢ genomu
10.1. Wewnatrz jadra
Jadro ma uporzadkowang strukture wewnetrzng

W niedzielacym sie jadrze stopien upakowania DNA jest

rozny
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Uwaza sie, ze chromosomowy DNA jest polaczony z

macierzq jadrowq

Kazdy chromosom zajmuje w jadrze swoje wilasne
terytorium
Kazdy chromosom zawiera grupy domen powigzanych
topologicznie
Izolatory wyznaczaja granice domen powigzanych
topologicznie
10.2. Modyfikacje nukleosoméw a ekspresja genomu
Acetylacja histonow wpltywa na wiele funkcji jadrowych,
lacznie z ekspresja genomu
Deacetylacja histondow prowadzi do zablokowania
aktywnych rejonéw genomu
Acetylacja nie jest jedynym rodzajem modyfikacji
histonow
Remodelowanie nukleosomow rowniez wplywa na
ekspresje genomu
10.3. Modyfikacje DNA a ekspresja genomu
Wyciszanie genomu przez metylacje DNA
Metylacja wigze sie z pietnowaniem genomowym i
inaktywacjq chromosomu X
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupetniajgca
11. Rola biatek wigzacych DNA w ekspresji genomu
11.1. Metody badania bialek wigzgacych DNA i ich miejsc

wigzania
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Krystalografia rentgenowska dostarcza danych
dotyczacych struktury dla kazdego biatka, ktore uda sie

skrystalizowac

Spektroskopia NMR jest wykorzystywana do badania
struktury matych biatek
Badanie spowolnienia migracji w zelu pozwala
zidentyfikowac fragmenty DNA wigzace biatka
Testy ochrony przed modyfikacja precyzyjniej okreslaja
potozenie miejsc wigzacych biatko
Nukleotydy bezposrednio oddzialujace z biatkiem mozna
zidentyfikowac, stosujac test zaklocania modyfikacji
Wyszukiwanie w genomie miejsc wigzqcych biatka
11.2. Specyficzne cechy biatek wigzacych DNA
Domena typu helisa—skret—helisa wystepuje w biatkach
prokariotycznych i eukariotycznych
W biatkach eukariotycznych wigzqcych sie z DNA czesto
wystepuja palce cynkowe
Inne rodzaje domen wigzacych kwasy nukleinowe
11.3. Oddzialywanie miedzy DNA a wigzacymi je biatkami
Bezposredni odczyt informacji zawartej w sekwencji
nukleotydow
Sekwencja nukleotydow posrednio wplywa na strukture
helisy
Oddzialywania miedzy DNA a biatkami
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupetniajgca

12. Transkryptomy
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12.1. Sktadniki transkryptomu

mRNA jest malo liczng, ale za to zlozong czeScig

transkryptomu
Krotkie niekodujgce RNA majg rozne funkcje
Dhugie niekodujgce RNA sg zagadkowymi transkryptami

Do badania zawartosci transkryptomow wykorzystuje sie

analizy na mikromacierzach i sekwencjonowanie RNA
12.2. Synteza sktadnikow transkryptomu

Polimerazy RNA s3 maszynami molekularnymi do

wytwarzania RNA

Miejsca rozpoczecia transkrypcji sg wskazywane przez
sekwencje promotorowe
Synteza RNA bakteryjnych jest regulowana przez biatka
represorowe i aktywatorowe
Synteza bakteryjnego RNA jest rowniez regulowana przez
kontrolowanie terminacji transkrypcji
Synteza eukariotycznego RNA jest regulowana glownie
przez biatka aktywatorowe
12.3. Degradacja sktadnikow transkryptomu
Znanych jest kilka procesow nieswoistego rozkladu RNA
Wyciszanie RNA zidentyfikowano po raz pierwszy jako
sposOb niszczenia inwazyjnego wirusowego RNA
MikroRNA reguluja ekspresje genomu, powodujac
degradacje konkretnych docelowych mRNA
12.4. Wplyw obrobki RNA na sktad transkryptomu
Szlak wycinania intronow z eukariotycznych pre-mRNA
Proces skltadania RNA musi mie¢ wysoki stopien precyzji
Elementy wzmacniaczy i wyciszaczy determinujg szlaki

alternatywnego sktadania RNA
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12.5. Badania transkryptoméow
Analizy transkryptomoéw jako narzedzie do anotacji
genomu
Transkryptomy komorek nowotworowych
Badania transkryptomow w odpowiedzi roslin na stres
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupehiajgca
13. Proteomy
13.1. Badanie sktadu proteomu
Etap rozdziatu biatek w analizie profili biatkowych
Etap identyfikacji biatek w analizie profili biatkowych
Poréwnywanie skltadu dwoch proteomow
Analityczne mikromacierze biatkowe sa alternatywnag
metoda w analizie profili biatkowych
13.2. Identyfikacja biatek, ktore oddziatujq ze soba
Identyfikacja par oddziatujacych ze sobg biatek
Identyfikacja skladnikow kompleksow zbudowanych z
wielu biatek
Identyfikacja interakcji funkcjonalnych
Mapy interakcji biatko—biatko pokazuja oddzialywania w
proteomie
13.3. Synteza i degradacja sktadnikow proteomu
Rybosomy sa molekularnymi maszynami wytwarzajacymi
biatka

Bakterie w czasie stresu inaktywuja rybosomy, by

zredukowac swoj proteom
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Czynniki inicjacyjne posredniczg w przebudowie proteomu
eukariotycznego na duzg skale
Translacja poszczegélnych mRNA moze by¢ réwniez
regulowana specyficznie
Degradacja sktadnikow proteomu
13.4. Wplyw proceséw dojrzewania biatek na sktad proteomu

Sekwencja aminokwasowa biatka zawiera instrukcje jego
faldowania
Niektore biatka sq aktywowane przez ciecie proteolityczne
Istotne zmiany w aktywnosSci biatka moga wynika¢ z
modyfikacji chemicznych
13.5. Wyjsc¢ poza proteom
Metabolom jest kompletnym zbiorem metabolitow
wystepujacych w komorce
Biologia systemOow umozliwia opisanie aktywnosSci
komorki w sposob zintegrowany
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
14. Ekspresja genomu w kontekscie komdrek i organizmow
14.1. Odpowiedz genomu na sygnatly zewnetrzne
Przesylanie sygnalu przez import zewnatrzkomorkowego
zwigzku sygnalizujacego
Biatka receptorowe przenosza sygnaly przez blony
komorkowe
Niektore szlaki przekazywania sygnalu majg tylko kilka

etapOw miedzy receptorem a genomem
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Niektore szlaki przekazywania sygnalu majq wiele etapow
miedzy receptorem a genomem
Niektére szlaki przekazywania sygnatu dzialaja za
posrednictwem przekaznikow wtérnych
14.2. Zmiany w aktywnoSci genomu prowadzgce do
roznicowania komérkowego
Niektore procesy roznicowania obejmujg zmiany w
strukturze chromatyny
Typy plciowe drozdzy s determinowane przez konwersje
genu
Rearanzacje genomu sg odpowiedzialne za réznorodnosc
immunoglobulin i receptorow komérek T
14.3. Zmiany w aktywnosci genomu lezace u podstaw
rozwoju
Bakteriofag A: przelacznik genetyczny umozliwia
dokonanie = wyboru miedzy alternatywnymi szlakami
rozwojowymi
Sporulacja u Bacillus: koordynacja aktywnosci dwoch
odrebnych typow komorek
Caenorhabditis elegans: podstawa genetyczna informacji
pozycyjnej i okreslania losu komorek
Muszka owocowa: przeksztalcenie informacji pozycyjnej
w plan segmentacji ciata
Udzial genow homeotycznych jest uniwersalng cecha
rozwoju wyzszych eukariontéw
Geny homeotyczne leza rowniez u podstaw rozwoju u
roslin
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte

Pytania problemowe
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Literatura uzupetniajgca

CZESC IV - replikacja i ewolucja genoméw
15. Replikacja genomu
15.1. Topologia replikacji genomu
Struktura podwojnej helisy utrudnia proces replikacji
Doswiadczenie Meselsona—Stahla dowiodto
semikonserwatywnosci replikacji
Odkrycie topoizomeraz DNA pozwolilo na rozwigzanie
problemu topologicznego
Wariacje na temat replikacji semikonserwatywnej
15.2. Faza inicjacji replikacji genomu
Inicjacja replikacji DNA w komorkach E. coli
Obszary inicjacji replikacji DNA w komodrkach drozdzy sa
rownie dobrze poznane
Identyfikacja miejsc inicjacji replikacji DNA w komorkach
wyzszych eukariontow okazala sie znacznie trudniejsza
15.3. Zjawiska zachodzace w obrebie widelek replikacyjnych
Polimerazy DNA to maszyny molekularne produkujace (i
degradujace) DNA
Ograniczenia polimeraz DNA utrudniajace replikacje
genomu
Do ukonczenia replikacji nici op6znionej konieczne jest
polaczenie fragmentéw Okazaki
15.4. Terminacja replikacji genomu

Terminacja replikacji genomu E. coli zachodzi w Scisle

okreslonym obszarze

Niewiele wiadomo o terminacji replikacji w komorkach

eukariontow
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W niektorych komorkach to telomeraza konczy replikacje
czasteczek chromosomowego DNA
Wplyw dlugosci telomeréw na procesy starzenia
komoérkowego i nowotworzenia
Unikalne rozwigzanie problemu skracania telomerow w
komorkach Drosophila
15.5. Regulacja replikacji genomu eukariotycznego
Replikacji genomu wymaga synchronizacji z cyklem
komoérkowym
Warunkiem przejScia punktu kontrolnego G1-S jest
udzielenie miejscom inicjacji ,licencji na replikacje”
Nie  wszystkie miejsca inicjacji  replikacji sa
wykorzystywane jednocze$nie
Komoérka ma rézne opcje na wypadek uszkodzenia genomu
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
16. Mutacje i naprawa DNA
16.1. Przyczyny mutacji
Bledy w replikacji sa zrodtem mutacji punktowych
Bledy w replikacji moga tez doprowadzi¢ do mutacji typu
insercji i delecji
Mutacje sa réwniez wywolywane przez mutageny
chemiczne i fizyczne
16.2. Naprawa mutacji i innych typow uszkodzen DNA
Systemy naprawy bezposredniej wypeliaja pekniecia i

koryguja niektore rodzaje modyfikacji nukleotydow
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Wycinanie zasad naprawia wiele rodzajow uszkodzonych

nukleotydow

Naprawa przez wycinanie nukleotydow koryguje bardziej
rozlegle uszkodzenia
Naprawa btednie sparowanych nukleotydow poprawia
btedy replikacji
Pekniecia jedno- i dwuniciowe mogq by¢ naprawiane
Uszkodzenia DNA mogg by¢ pomijane podczas replikacji
genomu
Defekty w naprawie DNA stanowig podloze chorob
cztowieka, w tym nowotworow
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
17. Rekombinacja i transpozycja
17.1. Rekombinacja homologiczna
Modele rekombinacji homologicznej Hollidaya i
Meselsona-Raddinga
Model  peknie¢c  dwuniciowych ~w  rekombinacji
homologiczne]
RecBCD jest najwazniejszym szlakiem rekombinacji
homologicznej u bakterii
E. coli moze takze przeprowadzaCc rekombinacje
homologiczng za pomoca szlaku RecFOR
Szlaki rekombinacji homologicznej u eukariontéw
Glowna rolg rekombinacji DNA jest naprawa DNA

17.2. Rekombinacja umiejscowiona

33



Bakteriofag A wykorzystuje rekombinacje umiejscowiong

podczas cyklu lizogennego infekcji
Rekombinacja umiejscowiona jest pomocnym narzedziem
w konstruowaniu roslin modyfikowanych genetycznie
17.3. Transpozycja

Transpozycja replikatywna i konserwatywna transpozonow
DNA

Retroelementy podlegaja transpozycji replikatywnej za
posrednictwem kopii RNA
Podsumowanie
Krotkie pytania otwarte
Pytania problemowe
Literatura uzupeiniajaca
18. Drogi ewolucji genomow
18.1. Genomy: pierwsze 10 miliardéw lat
Pierwsze systemy biochemiczne opieratly sie na RNA
Pierwsze genomy zbudowane z DNA
W jakim stopniu zycie jest niepowtarzalne?
18.2. Ewolucja coraz bardziej ztozonych genomow
Sekwencje genomoéw kryja wiele Sladow dawnych
duplikacji genéw
Duplikacja genu moze zajS¢ na skutek wielu roznych
procesow
Mozliwa jest tez duplikacja calego genomu
W roznych genomach, w tym w genomie czlowieka,
mozna odnalez¢ tez Slady mniejszych duplikacji
Prokarionty i eukarionty moga nabywacC geny od innych

gatunkow
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W ewolucji genomu nastepuja rowniez rearanzacje
istniejgcych genow
Konkurencyjne hipotezy wyjasniaja pochodzenie intronéw
Ewolucja epigenomu
18.3. Genomy: ostatnie 6 milionow lat

Genomy cztowieka i szympansa sgq bardzo do siebie

podobne

Paleogenomika pomaga zrozumieC niedawng ewolucje

genomu cztowieka

18.4. Genomy dziS: zr6znicowanie populacji
Pochodzenia HIV i AIDS
Pierwsze migracje ludzi z Afryki
Réznorodnos¢ genomow utatwia uprawe roslin

Podsumowanie

Krotkie pytania otwarte

Pytania problemowe

Literatura uzupetniajgca

Stowniczek

Przypisy
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