
Tematyka BIOLOGICZNE BAZY DANYCH 

Tematyka seminariów: 

1. Omówienie baz danych: Omówienie baz danych: NCBI, PubMed, Gene Bank, Genes, 

dbSNP, OMIM, KRN 

2. Omówienie baz danych:  Ensembl, Reactome, Gene Ontology, MedlinePlus, 

GeneCards 

3. Omówienie baz danych: HGNC, BLAST, UCSC Genome Browser, Protein Data 

Bank, UniProt, Pfam, Expasy, Prosite, IntAct, STRING, MODBase, PhospoSite, 

Biocarta 

4.  Omówienie baz danych: Primer3Plus, UCSC In-Silico PCR, FAST PCR, Primer3, 

REBASE,  

 

Tematyka ćwiczeń: 

1. Ćwiczenia praktyczne z posługiwania się bazami: NCBI, PubMed, OMIN, KRN np.: 

należy podać ilość zachorowań na raka sutka w konkretnym województwie, uzupełnić 

informacje o czasopismach, znaleźć artykuły różnych naukowców jak i  konkretne 

informacje w publikacjach naukowych, poszukać podanych jednostek chorobowych i 

sprawdzić czy są dostępne informacje na temat diagnostyki oraz leczenia, sprawdzić 

patogenność zmian 

2. Ćwiczenia praktyczne z posługiwania się bazami: Gene Bank, Genes, dbSNP,  

Ensembl np.: poszukać informacje na  temat konkretnego genu: podać nazwę genu, w 

jaki sposób się dziedziczy, położenie na chromosomie, sąsiedztwo z innymi genami, 

ilość egzonów, transkryptów, jakie ma znaczenie kliniczne, jakie są warianty 

alleliczne, w jakich procesach bierze udział dany gen, odszukać podane SNP w 

egzonie, wskazać znane mutacje danego genu, odnaleźć rs. 

3. Ćwiczenia praktyczne z posługiwania się bazami Reactome, Gene Ontology, BLAST, 

HGNC, MedlinePlus, GeneCards, UCSC Genome Browser np.: wyszukiwanie 

sekwencji homologicznych, polimorfizmów, podobnych sekwencji (DNA, RNA, 

białko), należy odszukać sekwencję aminokwasową, podać ontologii 

4. Mapowanie genomów, markery DNA, markery polimorficzne, mapy genetyczne, 

fizyczne, markery mikrosatelitarne – poszukiwanie markerów STS, korzystanie z bazy 

UCSC Genome Browser 



5. Ćwiczenia praktyczne z posługiwania się bazami: Protein Data Bank, UniProt, Pfam, 

Expasy, Prosite, IntAct, STRING, MODBase, PhospoSite, Biocarta np.: należy podać 

informację o białku, jego charakterystykę, domeny, interakcje z innymi białkami, 

podać miejsce fosforylacji, znaleźć ścieżki sygnałowe 

6. Ćwiczenia praktyczne z projektowania primerów za pomocą poznanych baz 

Primer3Plus,UCSC In-Silico PCR, FAST PCR, Primer3, sprawdzenie SNP-ów w 

sekwencji startera, szukanie enzymów restrykcyjnych z bazy REBASE 

7. Podsumowanie zajęć, zaliczenie 
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