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1 pav. Dirbtinio intelekto sugeneruota

Bendra mokymosi kelio tema

Zmogaus genomo projektas ir genominé medicina

Konkretus mokymosi vieneto
pavadinimas

Zmogaus genomo dekodavimas

Tiksliniy vartotojy amzius

14—-18 mety

Reikalavimai besimokanciajam

Pagrindinés Zinios apie DNR struktirg ir geny
raiSkg. Doméjimasis biologija, genetika ar
biotechnologijomis. Gebéjimas naudotis
skaitmeniniais jrenginiais ir sgveikauti su
papildytosios realybés (AR) turiniu.

Mokymosi vieneto aprasymas

Sis mokymosi modulis supazindina mokinius su
ENCODE projektu ir zmogaus genomo funkciniais
elementais, taikant interaktyvy ir tyrimais pagrjstg
mokymosi metodg, paremtg papildytos realybés
(AR) principais. Mokiniai nagrinéja pagrindines
genomikos sgvokas, tokias kaip koduojanti ir
nekoduojanti DNR, reguliavimo regionai, geny
raiSka ir chromatino struktdra.
NaudojantAssembly EDUKaip pagrindiné
papildytosios realybés (AR) platforma,
besimokantieji sgveikauja su sluoksniuotais
skaitmeniniais modeliais, kurie vizualizuoja
genomo organizacija ir geny reguliavimo
procesus. AR pagrjstas tyrinéjimas derinamas su
vedamomis diskusijomis, Zodyno lavinimo
veiklomis, skaitmeninémis viktorinomis ir
bendradarbiavimo uzduotimis. Modulis baigiasi
AR pagrindu atliekamu mini projektu arba

tikslas — pagilinti studenty supratimg apie genomo
sudétinguma, pabrézti nekoduojanciy reguliavimo
elementy svarbg ir pabréZti didelio masto
bendradarbiavimo tyrimy projekty, tokiy kaip
ENCODE, vaidmen; Siuolaikinéje genetikoje ir
genominéje medicinoje.

Tema: Dalyvaujancios Salys

Biologija / Gyvybés mokslai; IKT / Skaitmeninés
kompetencijos; Gamtos moksly mokytojai;
Naudojama AR platforma: ,Assemblr EDU"

Raktiniai Zodziai

Zmogaus genomas, ENCODE projektas,
funkciniai DNR elementai, nekoduojanti RNR,

geny reguliacija, chromatinas, papildyta realybe




/

Svietime, bioinformatika, genomika, gamtos
moksly mokymasis

/[Pagrindinés kvalifikacijos, jgiidziai ir
Zinios, kurias galima jgyti

Zmogaus genomo struktdros ir funkcijos
supratimas. Zinios apie koduojangius ir
nekoduojancius regionus ir jy reguliavimo
vaidmenis. PaZintis su genominiy tyrimy metodais
ir technologijomis (pvz., ChIP sekvenavimas,
RNR sekvenavimas). Gebéjimas interpretuoti
mokslinius ir vaizdinius genominius duomenis.
Skaitmeninis rastingumas per struktdrizuotg
papildytosios realybés tyrinéjimg. Komandinio
darbo ir mokslinio bendravimo jgtdziai. Kritinis
mastymas, susijes su genetiniais tyrimais ir jy
taikymu medicinoje ir biotechnologijose.

Naudoti iStekliai ir didaktinés priemonés

IAdaptuoti moksliniai tekstai ir santraukos.
LAssemblr EDU* papildytosios realybés programa.
Mobilieji jrenginiai (iSmanieji telefonai arba
plansetiniai kompiuteriai) AR sagveikai.
Skaitmeniniai arba spausdinami AR zymekliai (jei
reikia). DNR, reguliavimo sri€iy ir chromatino
struktiry 3D modeliai. Interaktyvis darbalapiai ir
stebéjimo lentelés. Internetinés viktorinos
priemonés formuojamajam vertinimui (pvz.,
L,Gimkit®).

\Vertinimo kriterijai ir vertinimas

IAktyvus dalyvavimas AR pagrjstose tyrinéjimo ir
grupinése uzduotyse. Stebéjimo lenteliy ir
refleksijos klausimy pildymas. Tikslus genominiy
elementy ir jy reguliavimo funkcijy paaiskinimas.
Formuojamujy vertinimy rezultatai (Zzodyno ir
sgvoky patikrinimas). Galutinio AR pagrjsto mini
projekto arba struktirizuotos AR uzduoties
kokybé. Kolegy atsiliepimai ir mokytojo
vertinimas.




biologijoje ir medicinoje. Zmogaus genomo projekto uZbaigimas suteiké tyréjams
etalonine Zzmogaus DNR seka, leidzianCia tirti Zmogaus vystymosi, fiziologijos ir ligy
genetinj pagrinda. TacCiau, nors projektas pateiké visg seka, jis taip pat iSkélé svarbiy
naujy klausimy. Vienas ryskiausiy klausimy buvo, kaip santykinai nedidelis Zzmogaus
baltymus koduojanc¢iy geny skai¢ius — mazdaug 21 000 - galéjo paaiskinti nepaprastag

Zmogaus organizmo biologinj sudétinguma (Claverie, 2001; Lander ir kt., 2001).

Sis netikétas atradimas paneigé ankstesnes prielaidas, kad organizmy sudétingumas yra
tiesiogiai susijes su baltymus koduojanciy geny skai¢iumi. Nustatyta, kad Zzmonés turi
panasSy tokiy geny skaiCiy kaip ir daug paprastesni organizmai, pavyzdziui,
nematoda.Caenorhabditis elegans(Claverie, 2001). Délto mokslininkai pradéjo nukreipti
démesj j dideles genomo dalis, kurios nekoduoja baltymy. Sie regionai, ankséiau
vadinami ,SiukSliy DNR“, buvo vis labiau pripazjstami kaip funkciSkai svarbls

reguliuojant geny aktyvuma ir formuojant biologinj sudétinguma.

Siekiant atsakyti j Siuos klausimus, 2003 m. Nacionalinis Zmogaus genomo tyrimy
institutas (NHGRI) pradéjo ENCODE (DNR elementy enciklopedijos) projekta.
Pagrindinis ENCODE projekto tikslas buvo identifikuoti ir apibudinti visus funkcinius
Zmogaus genomo elementus, jskaitant tiek baltymus koduojancias sekas, tiek
nekoduojandius regionus (ENCODE projekto konsorciumas, 2004 m.). Uzuot sutelkes
démesjtikjgenus, ENCODE sieké suprasti, kaip genomas veikia kaip dinamiska ir grieztai

reguliuojama sistema.

Sis mokymosi modulis supazindina 14-18 mety mokinius su pagrindinémis genomikos ir
funkcinés DNR idéjomis, taikant interaktyvy ir tyrimais pagrjsta mokymosi metods.
Derindami dabartinius mokslinius tyrimus su papildyta realybe (AR), mokiniai tyrinéja
pasléptus zmogaus genomo reguliavimo sluoksnius. Tai apima nekoduojanc¢ias RNR,
reguliuojancias DNR elementus, chromatino modifikacijas ir transkripcijos reguliavimo
mechanizmus. Pradinis bandomasis ENCODE projekto etapas buvo skirtas mazdaug 1

% zmogaus genomo (apie 30 megabaziy) ir atskleidé placdiai paplitusj transkripcijos



aktyvuma, dskaitant daugelj anksCiau nezinomy nekoduojanciy RNR ir reguliavimo

signalu (ENCODE projekto konsorciumas, 2007 m.).

Naudodamiesi papildytosios realybés (AR) pagrindu veikian¢iomis mokymosi stotimis ir
aitmeniniais modeliais, mokiniai gali vizualizuoti biologinius procesus, kurie paprastai
nematomi plika akimi. Interaktyvus trimaciai modeliai leidZia besimokantiesiems tyrinéti
chromatino struktirg, stebéti, kaip reguliavimo elementai sgveikauja su genais, ir
suprasti, kuo skiriasi geny raiSka tarp lgsteliy tipy. Mokiniai taip pat supazindinami su
pagrindinémis genomikos technologijomis, tokiomis kaip chromatino
imunoprecipitacija, po kurios seka sekoskaita (ChlP-seq), DNazés | padidéjusio
jautrumo viety sekoskaita (DNazés-seq) ir RNR sekoskaita (RNA-seq). Sios priemonés

padeda mokslininkams analizuoti genomo aktyvuma ir nustatyti funkcinius DNR

elementus (Landtir kt., 2012; Djebali ir kt., 2012; Gerstein ir kt., 2012).

ENCODE projekto atlikti tyrimai parodé, kad reguliavimo elementai, tokie kaip
promotoriai ir enhanseriai, veikia kartu, kad tiksliai sureguliuoty geny raiska lgsteliy tipui
badingu badu. Si saveika labai priklauso nuo chromatino organizacijos ir histony
modifikacijy, o tai pabrézia genomo struktlros svarbg geny reguliacijoje (Kundaje ir kt.,
2012). Tokie atradimai pakeité mokslinj supratima apie tai, kaip genetiné informacija yra

kontroliuojama lgstelése.

Projekte taip pat pabréZzta nekoduojanciy regiony svarba zmoniy sveikatai ir ligoms.
Integruodami ENCODE duomenis su viso genomo asociacijy tyrimais (GWAS), tyréjai
sugebéjo funkciskai anotuot didele dalj su ligomis susijusiy genetiniy varianty. Daugelis
Siy varianty yra reguliavimo regionuose, o ne baltymus koduojanc¢iuose genuose, o tai
rodo, kad geny reguliacijos pokyc&iai gali atlikti lemiamg vaidmenj ligos vystymesi

(Schaub ir kt., 2012; Boyle ir kt., 2012).

Baige $j mokymosi vienetg, studentai ne tik jgis pagrindiniy ziniy molekulinés biologijos
ir bioinformatikos srityse, bet ir lavins skaitmeninj rastingumg, komandinj darbg ir
mokslinio bendravimo jgudzius. Sis vienetas skirtas ugdyti smalsuma, kritinj mastyma ir
Zmogaus genomo sudétingumo vertinima. Tuo paciu metu jis pabrézia Siuolaikiniy

moksliniy tyrimy bendradarbiavimo pobudj ir didelio masto tarptautiniy projekty, tokiy



kaip ENCOBE, svarba. Nors kai kurios DNR sekos tiesiogiai dalyvauja baltymy kodavime,
omo dalj sudaro nekoduojantys regionai, kurie atlieka esminius reguliavimo ir

rinius vaidmenis.

1. TYRINEJIMAS: Nuo geny iki sudétingumo

Kas yra Zzmogaus genomas?

Zmogaus genomas yra visas genetiniy instrukcijy rinkinys, uzkoduotas DNR. DNR sudaro
keturiy tipy nukleotidai: adeninas (A), timinas (T), citozinas (C) ir guaninas (G). Sie
nukleotidai yra iSdéstyti specifine seka, kurig sudaro daugiau nei trys milijardai baziniy
pory. Kartu jie saugo informacija, reikalingg visiems biologiniams procesams zmogaus
organizme, jskaitant augima, vystymasi, metabolizma ir reakcija j aplinka, valdyti (Lander

ir kt., 2001).

Deoksiribonukleino ragstis (DNR) yra organizuota | struktlras, vadinamas
chromosomomis, kurios yra kiekvienos lgstelés branduolyje. Kiekvienoje chromosomoje
yra daug geny. Genas yra apibrézta nukleotidy seka, kuri paprastai koduoja funkcinj
produkta, dazniausiai baltyma. Baltymai atlieka platy spektrg esminiy funkcijy lastelése,
pavyzdziui, sudaro lgsteliy strukturas, katalizuoja biochemines reakcijas ir perduoda

signalus tarp lgsteliy.

Zmogaus genomo projekto uzbaigimas 2001 m. suteiké pirmajg i§samia Zmogaus
genetinés informacijos apzvalgag. Vienas i§ netikéciausiy jo iSvady buvo tas, kad
Ymogaus genome yra mazdaug 21 000 baltymus koduojandiy geny. Sis skaidius
stebétinai panaSus | daug paprastesniy organizmy, tokiy kaip nematoda,
skaigiy.Caenorhabditis elegans(Claverie, 2001). Sis atradimas meté i880kj ilgalaikei
prielaidai, kad organizmo sudétingumag pirmiausia lemia baltymus koduojanciy geny

skaicius.

Dél to mokslininkai pradéjo tyrinéti kitus biologinio sudétingumo Saltinius genome.
Démesys nukrypo j didele DNR dalj, kuri nekoduoja baltymy. Sie regionai, vadinami

nekoduojanéia DNR, sudaro didzigjg dalj Zzmogaus genomo. Nors jie tiesiogiai negamina



Nekoduojantys regionai apima platy funkciniy elementy spektra. Tarp jy yra promotoriai,

kurie Zymi transkripcijos pradzios taska; stiprikliai, kurie padidina geny ekspresijos lygj;
slopintojai, kurie slopina transkripcijg; ir izoliatoriai, kurie kontroliuoja sgveikag tarp
reguliavimo elementy ir geny. Be to, genome yra jvairiy tipy nekoduojanc¢iy RNR
molekuliy, tokiy kaip ilgos nekoduojanéios RNR (IncRNR) ir mikroRNR (miRNR). Sios
molekulés veikia geny reguliavima, paveikdamos chromatino strukturag, RNR stabiluma

ir transliacija.

Baltymus koduojantys genai, reguliuojanc¢ios DNR elementai ir nekoduojangios RNR
kartu sudaro labai koordinuota reguliavimo sistema. Si sistema leidZia tam pacgiam
genomui generuoti daugybe lasteliy tipy, tokiy kaip neuronai, raumeny lagstelés ir
imuninés lgstelés, kuriy kiekviena atlieka skirtingas funkcijas. Ji taip pat leidzia lasteléms
reaguoti j vystymosi signalus ir aplinkos pokygius. Sio reguliavimo sudétingumo

supratimas yra esminis dalykas norint paaiskinti Zzmogaus vystymasi, adaptacijg ir ligas.

Kas yra ENCODE projektas?

DNR elementy enciklopedijos (ENCODE) projektg 2003 m. pradéjo Nacionalinis
Zmogaus genomo tyrimy institutas (NHGRI). Jo pagrindinis tikslas - identifikuoti ir
apibtdinti visus funkcinius Zzmogaus genomo elementus, jskaitant tuos, kurie nekoduoja

baltymy (ENCODE projekto konsorciumas, 2004 m.).

Siekdamas Sio tikslo, ENCODE projektas naudoja platy eksperimentiniy ir skai¢iavimo
metody spektra. Tai apima chromatino imunoprecipitacijag, po kurios seka sekvenavimas
(ChlP-seq), RNR sekvenavimg (RNA-seq) ir DNazés | padidéjusio jautrumo viety
sekvenavima (DNase-seq). Sios technologijos leidzia mokslininkams tirti geny raiska,
transkripcijos faktoriy prisijungima ir chromatino prieinamumag daugelyje skirtingy

Zzmogaus lasteliy tipy (Landt ir kt., 2012; Djebali ir kt., 2012).

Projektas prasidéjo bandomuoju etapu, kuriame daugiausia démesio skirta mazdaug 1

% 7mogaus genomo. Sis etapas buvo skirtas eksperimentiniams metodams ir duomen



Vienas svarbiausiy ENCODE projekto atradimy yra tai, kad didelé Zmogaus genomo dalis

yra transkribuojama j RNR, nors tik maza dalis koduoja baltymus. Tyréjai nustateé
tokstangius reguliavimo regiony, jskaitant promotorius, stipriklius ir izoliatorius. Sie
elementai veikia geny raiSkag lgsteliy tipui budingu bidu ir yra glaudziai susije su
chromatino struktura ir histony modifikacijomis (Gerstein ir kt., 2012; Kundaje ir kt.,

2012).

ENCODE projektas taip pat pabrézé nekoduojanc¢iy RNR svarbg. Buvo identifikuotos
tikstandiai ilgy nekoduojanciy RNR, i§ kuriy daugelis, atrodo, atlieka reguliavimo
funkcijas. Sios RNR daZnai ekspresuojamos specifiniuose audiniuose ir atlieka vaidmenj
transkripcijos reguliavime, chromatino pertvarkyme ir RNR apdorojime (Djebali ir kt.,

2012).

Be to, ENCODE tyrimai parodé, kad daugelis su Zmoniy ligomis susijusiy genetiniy
varianty yra nekoduojancéiuose reguliavimo regionuose, o ne baltymus koduojanciuose
genuose. Integruodami ENCODE duomenis su viso genomo asociacijy tyrimais (GWAS),
mokslininkai galéjo funkciSkai anotuot daugelj su ligomis susijusiy varianty (Schaub ir
kt., 2012; Boyle ir kt., 2012). Sis atradimas gerokai pagerino misy supratima apie tai, kaip

geny reguliavimo pokyciai prisideda prie zmoniy sveikatos ir ligy.

Pagrindiniai atradimai

ENCODE konsorciumo atlikti tyrimai parodé, kad didelé Zzmogaus genomo dalis yra
transkribuojama j RNR, nors tik nedidelé $iy transkripty dalis koduoja baltymus. Sis
atradimas atskleidé, kad transkripcija yra daug labiau paplitusi nei manyta anksciau.
Nustatyti tikstanciai reguliavimo regiony, jskaitant promotorius, stipriklius, slopintuvus
irizoliatorius. Sie elementai jtakoja geny ekspresijos laika ir vieta ir daZnai veikia lasteliy

tipui badingu bldu (Gerstein ir kt., 2012; Kundaje ir kt., 2012).



ENCODE jektas taip pat pabréeze chromatino struktlros svarbg geny reguliacijoje.
no organizacija, kurig formuoja histony modifikacijos ir DNR prieinamumas,
ar reguliavimo elementai ir genai gali sgveikauti. Chromatino busenos pokyciai
I aktyvuoti arba slopinti geny ekspresijg, leisdami lasteléms reaguoti j vystymosi

zenklus ir aplinkos signalus.

Kitas svarbus ENCODE projekto atradimas susijes su nekoduojan¢iomis RNR. Tyréjai
nustaté tukstancius ilgy nekoduojandiy RNR, kurios, atrodo, atlieka reguliavimo
funkcijas. Sios RNR daznai ekspresuojamos specifiniuose audiniuose ir vystymosi
stadijose ir gali paveikti transkripcijg, chromatino pertvarkyma ir RNR apdorojima

(Djebali ir kt., 2012).

Be to, ENCODE tyrimai parodé, kad daugelis su Zmoniy ligomis susijusiy genetiniy
varianty yra nekoduojancéiuose reguliavimo regionuose, o ne baltymus koduojanciuose
genuose. Integruodami ENCODE duomenis su viso genomo asociacijy tyrimais (GWAS),
mokslininkai galéjo funkci$kai anotuot daugelj su ligomis susijusiy varianty. Sis
atradimas gerokai pagerino supratimag apie tai, kaip geny reguliacijos pokyciai prisideda

prie ligy rizikos (Schaub ir kt., 2012; Boyle ir kt., 2012).

ENCODE projekto aktualumas

Norint paaiskinti, kaip reguliuojami genai, kaip diferencijuojasi lgstelés ir kaip vystosi
sudétingi organizmai, labai svarbu suprasti genomo funkcinius elementus. ENCODE
projektas suteikia atvirg prieigg prie aukStos kokybés genominiy duomeny, todél tai

vertingas Saltinis tiek moksliniams tyrimams, tiek Svietimui (Rosenbloom ir kt., 2010).

Integruodami ENCODE duomenis su kitais didelio masto genomikos duomeny rinkiniais,
tyréjai jgyja naujy jzvalgy apie sudetingy ligy, tokiy kaip vézys, diabetas ir neurologiniai
sutrikimai, molekulinj pagrinda. Funkciniy varianty nustatymas reguliavimo regionuose
leidzia mokslininkams sukurti tikslesnius geny reguliavimo modelius ir nustatyti galimus

medicininés intervencijos taikinius.



Pagrindinis zodynas

Terminas Apibrézimas
Genomas Visas genetinés medziagos (DNR) rinkinys organizme.
Genas DNR seka, kurioje yra instrukcijos, kaip pagaminti funkcinj produkta,

dazniausiai baltyma.

Nekoduojanti RNR

RNR molekulés, kurios nekoduoja baltymuy, bet atlieka reguliavimo
funkcijas.

Reklamuotojas

DNR seka, kurioje pradedama geno transkripcija.

Stipriklis

DNR regionas, kuris padidina specifiniy geny transkripcijg.

Chromatinas

DNR ir baltymy kompleksas, kuris branduolyje sudaro chromosomas.

Transkripcija

DNR segmento kopijavimo j RNR procesas.

Epigenetika

Geny raiSkos pokyciy, nesusijusiy su DNR sekos pokyciais, tyrimas.

GWAS

Viso genomo asociacijy tyrimas; nustato genetinius variantus,
susijusius su pozymiais ar ligomis.

Interaktyvus Zodyno lavinimas (,Gimkit* veikla)

Dabar, kai iSmokote pagrindines Zmogaus genomo ir ENCODE projekto sgvokas,

laikaspatikrinkite savo supratima interaktyviu budu.

Studenty instrukcijos

1. Pasiimkite telefong, plansetinj kompiuterj ar kompiuter;.




~

Atidarykite mokytojo pateiktg nuoroda j ,,Gimkit® Zaidima.

skite zaidimo koda ir savo varda.

Atidziai perskaitykite kiekvieng klausima ir pasirinkite teisingg atsakyma.
Pasinaudokite atsiliepimais po kiekvieno klausimo, kad pasimokytumeéte i$ savo
klaidy.

6. Pabandykite pagerinti savo rezultatg taikydami Sio skyriaus zodyng ir sgvokas.

2. TAIKYMAS: AR programos funkcijos ir
edukaciné verté (Assemblir EDU)

Siame mokymosi skyriujeAssembly EDUyra naudojama kaip pagrindiné papildytosios
realybés platforma, skirta Zzmogaus genomo funkciniy elementy tyrinéjimui. ,,Assemblr
EDU“ leidzia studentams struktdrizuotai ir intuityviai sgveikauti su sluoksniuotu trimaciu
turiniu, todél ypac tinka sudétingy biologiniy sistemuy, tokiy kaip DNR organizacija, geny

reguliavimas ir chromatino struktdra, vizualizavimui.

Genominiy elementy sluoksniné vizualizacija
»Assemblr EDU“ leidzia kurti papildytosios realybés (AR) scenas, sudarytas i$ keliy
turinio sluoksniy. Siame skyriuje mokiniai tyrinéja sluoksniuotus genomo Zemélapius,
kuriuose yra DNR grandinés, baltymus koduojantys genai, reguliavimo elementai,
nekoduojantys RNR regionai ir chromatino modifikacijos. Sis sluoksniuotas poZidris
padeda mokiniams suprasti, kaip skirtingi funkciniai elementai egzistuoja ir sgveikauja

genome, o ne vertinti juos kaip izoliuotus komponentus.

Interaktyvus tyrinéjimas ir naudotojo valdymas
Mokiniai aktyviai saveikauja su papildytosios realybés objektais, bakstelédami, sukdami
ir pasirinkdami elementus ,Assemblr aplinkoje. Interaktyviose vietose pateikiami
glausti paaiskinimai, vedantys klausimai ir zodyno papildymas. Si praktiné saveika
skatina aktyvy mokymasiir leidZzia mokiniams tyrinéti genomines struktiras savo tempu,

stiprinant supratima tiesioginio manipuliavimo budu.

Geny reguliavimo mechanizmy vizualizavimas

»2Assemblr EDU“ palaiko reguliavimo procesy vizualizacija, leisdama



besimokantiesiems aktyvuoti arba deaktyvuoti konkreCius genominius elementus
papildytosios realybes (AR) scenoje. Pavyzdziui, studentai gali stebeti, kaip stiprikliy ar
reguliavimo regiony buvimas arba nebuvimas veikia geny raika. Sis interaktyvus
izdavimas padeda konceptualiai suprasti reguliavimo logika ir priezasties bei

‘pasekmeés rysius genomikoje.

Kontekstinis ir lyginamasis mokymasis
Naudodami kruop$c¢iai sukurtas papildytosios realybés (AR) scenas, mokiniai gali
palyginti geny reguliavima skirtinguose lasteliy kontekstuose. Perjungdami vizualinius
sluoksnius ar scenarijus, besimokantieji stebi, kaip chromatino strukttra ir reguliavimo
elementy aktyvumas skiriasi priklausomai nuo lgsteliy tipo. Si funkcija padeda suprasti

lasteliy tipui bladingg geny raiska ir dinamiskga genomo reguliavimo pobud,.

Jterptieji pastoliai ir formuojamasis vertinimas
»2Assemblr EDU“ leidzZia integruoti mokomajj teksta, vadovaujancias uzduotis ir trumpus
refleksijos klausimus tiesiai j papildytosios realybés (AR) patirtj. Sie integruoti pastoliai
padeda suprasti ir stebéti savo mokymasi. AR uzduotys veikia kaip formuojamieji
vertinimai, leidZziantys mokytojams stebéti mokiniy sgveika ir nustatyti sritis, kurias reikia

toliau aiskinti.

Suderinamumas su mokymosi tikslais
Naudodami viena papildytosios realybés (AR) platforma visame skyriuje, mokiniai
susipazjsta su sgsaja ir sutelkia démesj j mokslinj turinj, o ne j techninj sudétinguma.
»Assemblr EDU“ padeda siekti skyriaus mokymosi tiksly, derindamas mokslinj tiksluma,
skaitmeninj kompetencijg ir tyrimais pagrjsta mokymasi, uztikrindamas, kad AR buty

prasminga edukaciné priemone, o ne vizualinis priedas.

3. GILINIMAS

Papildytoji realybé (AR) yra galinga mokymosi priemoné apie sudétingas biologines
sistemas, tokias kaip Zmogaus genomas. Genomika apima abstrak&ius, mikroskopinius

ir dinamiSkus procesus, todél juos sunku suprasti naudojant tradicinius tekstinius ar



dvimacius wvaizdinius iSteklius. Integravus AR j §j mokymosi vienetg, Sie nematomi

mechanizmai tampa matomi, interaktyvus ir konceptualiai prieinami mokiniams.

Sio ENCODE projekto skyriaus kontekste ,,Assemblr EDU“ atlieka pagrindinj vaidmen;
gerinant konceptualy supratimg ir besimokandiyjy jsitraukimag. ,Assemblr” leidzia
studentams tyrinéti trimacius genominiy struktury, reguliavimo elementy ir chromatino
organizacijos vaizdus erdvinéje ir interaktyvioje aplinkoje. Sis metodas padeda giliau
suprasti, leisdamas besimokantiesiems stebéti, kaip skirtingi genomo funkciniai

elementai sgveikauja bendrame biologiniame kontekste.

Tiesiogiai sgveikaudami su papildytosios realybés (AR) turiniu, mokiniai lavina savo
erdvinio mgstymo ir sisteminio mastymo jgudzius. Manipuliuodami virtualls genominiai
elementais, besimokantieji jgyja jzvalgy apie tai, kaip DNR yra organizuota branduolyje,
kaip chromatino struktura veikia prieinamuma ir kaip reguliavimo regionai kontroliuoja
geny raiska. Si sagveika skatina mokinius pereiti nuo jsiminimo prie prasmingo

konceptualaus supratimo.

Kaip ,Assemblr EDU" gerina mokymasi

1. Patobulinta abstrak¢iy genominiy savoky vizualizacija

»Assemblr EDU“ leidZia studentams sukti, priartinti ir tyrinéti trimacius DNR, chromatino
skaiduly, reguliavimo srig¢iy ir su transkripcija susijusiy struktiry modelius. Si vizualiné
prieiga yra ypac vertinga norint suprasti erdvinius mechanizmus, tokius kaip stiprintuvo
ir promotoriaus saveika ir chromatino kilpavimas, kuriuos daznai sunku suvokti vien

statinémis diagramomis.

Spalvomis koduoti sluoksniai ir struktdrizuoti iSdéstymai padeda studentams atskirti
skirtingus genomo elementus ir atpazinti funkcinius rySius. Pavyzdziui, reguliavimo
regionus galima vizualiai atskirti nuo koduojanciy sekuy, taip sustiprinant koncepcija, kad

nekoduojanti DNR atlieka aktyvy ir esminj vaidmenj geny reguliavime.

2. Aktyvus ir patirtinis mokymasis



sgveikauja su problemomis, sluoksniuotais modeliais ir vadovaujamomis uzduotimis,
kurioms reikia priimti sprendimus ir jas interpretuoti. Pavyzdziui, mokiniai gali tyrinéti,
‘kaip reguliavimo elemento aktyvavimas arba deaktyvavimas veikia geny raiSka AR

aplinkoje.

Sis patyriminis metodas skatina tyrimais grista mokymasi ir skatina mokinius tikrinti
hipotezes, stebéti rezultatus ir apmastyti priezasties ir pasekmés rySius. Sagveika

realiuoju laiku padeda jtvirtinti mokymasi ir palaiko ilgalaikj sudétingy savoky jsiminima.

3. Diferencijuotas mokymas ir prieinamumas

»Assemblr EDU“ atitinka jvairius mokymosi poreikius, sidlydama kelis turinio pasiekimo
taskus. Vizualiniai besimokantieji gali pasinaudoti trimadiais modeliais, o
besimokantieji, kuriems reikia papildomos pagalbos, gali pasikliauti integruotais
paaisSkinimais ir struktlrizuotais raginimais. Platforma leidZzia mokytojams koreguoti

teikiamy nurodymuy lygj, todél ji tinka misriy gebéjimy klasése.

Mokiniai gali atlikti AR veiklas savo tempu, prireikus perzitirédami elementus. Toks
lankstumas skatina jtrauky, j mokinj orientuota mokymasi ir padeda sumazinti

kognityvinj perkrova dirbant su sudétinga moksline medziaga.

4. Didesnis jsitraukimas ir ziniy iSlaikymas

Interaktyvus ir jtraukiantis AR pobudis didina mokiniy motyvacijg ir démes;j. Jtraukdamas
kelis kognityvinius kanalus - regimajj, erdvinj ir kinestetinj — ,,Assemblr EDU“ skatina

gilesnj mokymasi ir geresnj genomikos sgvoky jsiminima.

Kai mokiniai aktyviai manipuliuoja genomo elementais, o ne tik apie juos skaito, jie labiau
linke prisiminti pagrindines idéjas, tokias kaip geny reguliavimas, chromatino
prieinamumas ir nekoduojan&ios DNR funkciné svarba. Sis uzsiémimas ypa¢ vertingas

mokiniams, kuriems molekuliné biologija gali atrodyti abstrakti arba bauginanti.

5. Realaus pasaulio kontekstas ir mokslinis aktualumas



,2Assemblr EDU“ suteikia studentams galimybe susieti genomikos sgvokas su realaus

pasaulio‘taikymais. AR scenos gali bati sukurtos taip, kad apimty su ligomis susijusius
variantus, reguliacines mutacijas arba lasteliy tipui budingus geny raiSkos modelius,
jkvéptus ENCODE duomeny. Tai padeda besimokantiesiems suprasti, kaip genomikos
tyrimai prisideda prie personalizuotos medicinos, ligy prevencijos ir biotechnologiniy

inovacijy.

Susiejant mokymasi klaséje su autentiSkais moksliniais klausimais, papildytoji realybé
(AR) skatina mokslinj rastinguma ir padeda mokiniams atpazinti genomikos aktualuma

Siuolaikinéje visuomenéje.

Praktiné integracija j mokymosi vienetg

Siame skyriuje ,,Assemblr EDU“ naudojamas ne kaip izoliuota veikla, o kaip integruota
mokymosi aplinka. Pirmiausia mokiniai jgyja pagrindines zinias skaitydami ir vartodami
Zodynag, o tada pritaiko ir gilina savo supratimg tyrinédami papildytajg realybe (AR) ir
skatina mokinius aiskiai iSreikSti savo zinias ir susieti vizualine patirtj su moksliniais

paaisSkinimais.

Dél Sios strukturizuotos integracijos AR tampa jrankiu, padedandiu suprasti, remti
tyrimus ir skatinti smalsuma. ,,Assemblr EDU“ pavercia abstrakCias genomikos zinias
interaktyvia mokymosi patirtimi, padédama mokiniams lavinti tiek mokslinius

gebéjimus, tiek skaitmeninius jgudzius.

ISvados

Zmogaus genomas yra labai sudétinga ir dinamiska sistema, kuri gerokai virsija baltymus
koduojandias sekas, tradiciSkai siejamas su genais. ENCODE projekto rezultatai i$
esmeés pakeité musy supratima apie genomo funkcija, parodydami, kad nekoduojanti
DNR, reguliavimo elementai ir chromatino organizacija atlieka esminius vaidmenis
kontroliuojant geny raiSkg (ENCODE projekto konsorciumas, 2007; Djebali ir kt., 2012).
Sie atradimai parodé, kad biologinis sudétingumas kyla ne tik i§ padiy geny, bet ir i§

sudeétingy reguliavimo tinkly, kurie reguliuoja, kada, kur ir kaip genai yra aktyvuojami.



chromatino struktira sgveikauja, kad tiksliai sureguliuoty geny aktyvuma. Dirbdami su

‘autentiSkomis mokslinémis koncepcijomis ir duomenimis, mokiniai jgijo supratimo apie
tai, kaip atliekami Siuolaikiniai genomikos tyrimai ir kodel didelio masto

bendradarbiavimo projektai yra batini biologiniy ziniy gilinimui.

IntegracijaPapildytoji realybé (AR), konkreciai perAssembly EDU, atliko pagrindinj
vaidmenj didinant mokiniy jsitraukima ir supratima. AR transformavo abstrakgius ir
mikroskopinius genominius procesus | interaktyvig ir vizualiai prieinama patirt].
Manipuliuodami trimaciais modeliais ir tyrinedami sluoksniuotas genomines strukturas,
mokiniai galéjo giliau suprasti sgvokas ir sustiprinti erdvinio bei sisteminio mastymo
jgidzius. Sis metodas palaiko tyrimais pagrjsta mokymasi ir skatina mokinius pereiti nuo

jsiminimo prie prasmingo moksliniy reiskiniy aiskinimo.

Be dalykiniy ziniy ugdymo, Sis modulis padéjo jgyti ir perkeliamuosius jgudzius.
Studentai tobulino savo skaitmeninius gebéjimus naudodami papildytosios realybés
technologijas, stiprino bendradarbiavimo ir bendravimo jgudzius grupinés veiklos metu
ir praktikavo kritinj mastyma analizuodami reguliavimo mechanizmus ir su ligomis
susijusius variantus. Zaidimo elementai ir formuojamieji vertinimai dar labiau sustiprino

motyvacija ir aktyvy dalyvavimag visame mokymosi procese.

Apskritai Sis mokymosi modulis parodo, kaip apgalvota moksliniy tyrimy ir skaitmeniniy
inovacijy integracija gali sukurti jtraukig, patrauklig ir j ateitj orientuotg edukacine patirt;j.
Susiejus genomikos teorija su interaktyvia papildytosios realybés (AR) praktika,
studentai yra geriau pasirenge suprasti genomikos svarbg medicinoje, biotechnologijose
ir visuomenéje. Modulis skatina mokslinj smalsuma, atsakingg skaitmeniniy
technologijy naudojima ir zmogaus genomo sudétingumo vertinimg — tai pagrindinés
besimokanciyjy kompetencijos, padedandios orientuotis vis labiau mokslu paremtame

pasaulyje.

Mokymosi vieneto etapai ir apraSymas



Fazé

Aprasymas

Tyrinéjimas

-Tyrimai ir atradimai:Mokiniai tyrinéja Zmogaus genomo projekta ir ENCODE projekto
iStakas, naudodamiesi adaptuotais moksliniais tekstais ir vedamomis skaitymo veiklomis.

-Turinio kdrimas:)vadas j pagrindines genomikos sgvokas, jskaitant DNR strukttrg, genus,
koduojancius ir nekoduojancius regionus, reguliavimo elementus, chromating ir funkcine
genomika. Zodyno lentelés ir vaizdinés priemonés padeda suprasti sgvokas.

-Konceptualis pastoliai:Studenty sunkumai, suprantantys sudétingg geny reguliavima,
nustatomi per ddiskusijos ir formuojamieji patikrinimai. Interaktyvis jrankiai, jskaitant
,Gimkit“ Zodyno uzduotj,naudojami pagrindinei terminologijai jtvirtinti ir
besimokantiesiems parengti papildytosios realybés (AR) pagrindu veikianciam tyrinéjimui.

Taikymas

- Mokymo programos jgyvendinimas: pagrindinés pamokos déstomos interaktyviy
pristatymy, moksliniy teksty ir diskusijy forma. ,Assemblr EDU“ pristatoma kaip
pagrindiné papildytosios realybés platforma, padedanti suprasti chromatino organizacija,
geny reguliacijg ir reguliavimo sgveikas.

- Interaktyvis papildytosios realybés (AR) pratimai: mokiniai atlieka ,,Assemblr” pagrindu
sukurtas papildytosios realybés (AR) uzduotis, jskaitant sluoksniuoty genominiy Zzemélapiy
tyrinéjima, reguliavimo elementy identifikavima ir geny raiskos mechanizmuy, jkvépty
ENCODE duomeny, vizualizavima.

- Atsiliepimai ir refleksija: mokytojai renka mokiniy refleksijas, bendraamziy atsiliepimus ir
formuojamuyjy vertinimy (jskaitant papildytosios realybés uzduotis ir skaitmeninius testus)
rezultatus, kad galéty stebéti mokymosi pazangg ir koreguoti mokyma.

Gilinimas

- AR integracija: ,,Assemblr EDU” naudojama sudétingoms genominéms struktiroms ir
reguliavimo sistemoms modeliuoti. Studentai sgveikauja su vaizdiniais perdengimais,
rodanciais geny raiskos modelius, chromatino organizacijg ir stiprintuvo-promotoriaus
sgveika.

- Tyrimais grjstas mokymasis: besimokantieji dalyvauja struktdrizuotose papildytosios
realybés (AR) veiklose, jskaitant aktyviyjy tasky tyrimg, vedamas simuliacijas ir nuoseklias
genomo reguliavimo procesy apzvalgas.

- Zaidimo elementai: mokiniai renka taskus arba skaitmeninius Zenklelius u? atliktas
papildytosios realybés uzduotis, tiksly mokslinés leksikos vartojimg ir sekmingg genominiy
elementy identifikavima.

- UZduotys ir progresavimas: pasirenkamos ,Genomo uzduotys” leidZia mokiniams spresti
vis sudétingesnius ENCODE pagrindu sukurtus i$sakius ,Assemblr” Zaidime, atrakinant
naujas AR scenas ar turinio sluoksnius, demonstruojant meistriskuma.

- Bendradarbiavimo bldu atliekamos papildytosios realybés (AR) uZzduotys: studentai
dirba komandose, kad AR aplinkoje sukurty funkcinius geny tinklus, chromatino modelius
arba supaprastintas transkripcijos simuliacijas, stiprindami tarpusavio mokymosi ir

bendravimo jgidzius.

-AR pagrindu atliekamas vertinimas: mokiniai atlieka struktlrizuotus vertinimus, tiesiogiai
susijusius su AR veikla, jskaitant Zenklinimo uZduotis, reguliavimo regiony identifikavimg ir
priezasties bei pasekmés prognozes, pagrjstas genominiais pokyciais. Vertinimas
atliekamas pagal rubrikas, kuriose daugiausia démesio skiriama sgvoky supratimui,
tikslumui ir teisingam biologinés terminijos vartojimui.
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