Cwiczenie 3 — Biologiczne bazy danych: przeszukiwanie zasobéw

Zadanie ma na celu prze¢wiczenie korzystania z programu przeszukiwania baz w
systemie Entrez na przyktadzie sekwencji aminokwasowej ludzkiego czynnika stresu
cieplnego (HSF, heat shock factor). Liczba rekordoéw jaka odpowiada tej frazie zostanie
w odpowiedni sposéb ograniczona przy pomocy opcji systemu Entrez.

W przegladarce otwodrz strone serwisu Entrez i wybierz z listy baze danych ‘Protein’.

a. W polu zapytan wprowadz heat shock factor i naciénij przycisk GO. lle rekordoéw
zostato znalezionych?

b. Zapisz zapytanie jakie zostato stworzone przez system Entrez w ramce ‘Search
details’.

c. Ogranicz przeszukiwanie poprzez zamknigecie szukanej frazy w podwdjny
cudzystow. Co powoduje zamkniecie frazy w cudzystow? lle rekordéw uzyskates/as
tym razem? Poréwnaj zapytanie z zaktadki ‘Details’ z punktem poprzednim — na
czym polega roznica?

d. Zawez zakres przeszukiwania poprzez dodanie opcji ograniczajacej uzyskane
wyniki do rekordéw pochodzacych z cztowieka. Zapisz skonstruowane zapytanie
oraz liczbe uzyskanych rekordéw.

e. Ogranicz zakres przeszukiwania do bazy danych ‘GenBank’. lle rekordow tego typu
znajduje sie w tej bazie a ile w ‘RefSeq’?

f.  lle rekorddbw mozna zidentyfikowa¢ w bazie ‘Gene’ przy pomocy frazy z punktu (d)?

a. lle sekwencji nukleotydowych oraz biatkowych pochodzacych z dinozaura
Tyrannosaurus rex znajduje sie w bazach NCBI?
b. Jakie sekwencje zawiera dziat nukleotydowej bazy danych 'EST"?

Jaki typ danych zawiera baza UniGene? Korzystajac z opcji znajdujgcych sie w

zaktadce ‘Advanced search’ nalezy tak sformutowaé zapytanie skierowane do bazy

UniGene aby odpowiedzie¢ na nastepujgce pytania:

a. lle rekordow w bazie danych reprezentujg sekwencje znajdujgce sie na
chromosomie 2 ryzu?

b. lle rekordéw w bazie danych reprezentujg sekwencje z ryzu (bez ograniczenia do
okreslonego chromosomu) dla ktérych istnieje co najmniej 5 sekwencji EST?

c. lle rekordow w bazie danych spetnia oba kryteria podane w poprzednich punktach
(zastosuj funkcje taczenia zapytaé poprzez ‘History’)?

Ostatni znany wilk workowaty umart w ZOO w Hobart w 1936r (Thylacinus cynocephalus
= wilk workowaty, wilk tasmanski, tygrys tasmanski). Z okazéw muzealnych tego
zwierzecia uzyskano sekwencje DNA, z ktérymi mozna sie zapoznac¢ korzystajgc z
"Taxonomy Browser' (NCBI). Przeszukaj taksonomiczng baze danych w poszukiwaniu
wilka workowatego i powiedz, ile sekwencji DNA oraz biatek sie tam znajduje? Ktére
geny zostaty sklonowane?



Wyszukaj wszystkie artykuty poswiecone osteoporozie u kobiet powyzej 45 roku zycia
opublikowanych od 1 stycznia 1983 roku do chwili obecnej w jezyku polskim (wpisz w
polu wyszukiwarki PubMedu osteoporosis, a nastepnie zastosuj odpowiednie opcje by
zawezi¢ poszukiwanie do okreslonej daty i jezyka). lle jest artykutéw odpowiadajgcych
zadanemu kryterium wyszukiwania?

Skorzystaj z zaktadki 'Advanced Search' i odszukaj artykutu opublikowany w
czasopismie Cell vol. 147 na stronach 358-369.

a. Podaj jego autoréw, tytut oraz date publikaciji.

b. lle artykutéw o podobnej tresci ('Similar articles') znajduje sie w bazie PubMed?

Na gtéwnej stronie bazy Pubmed wejdz w zaktadke 'Pubmed Tutorials'. Obejrzyj tutorial
'‘Use MeSH to Build a Better PubMed Query'. W oparciu o terminy MeSH znajdz artykuty
zwigzane z przykrym zapachem z ust (bad breath).

a. Jaki termin MeSH odpowiada temu zapytaniu? lle artykutéw znaleziono?

b. Ogranicz wyniki wyszukiwania do artykutéw zwigzanych z przykrym zapachem z
ust, jego przyczyng (‘etiology') i mozliwym leczeniem farmakologicznym (‘drug
therapy') i dietg (‘diet therapy'). lle znaleziono publikac;ji?

c. Zjakiego czasopisma pochodzi najstarsza publikacja?

d. Kiedy po raz pierwszy wydano czasopismo?

Jestes naukowcem badajgcym stadia rozwoju Danio pregowanego. Twdj opiekun
naukowy poprosit Cie o sporzadzenie listy wszystkich genéw odgrywajacych role w
rozwoju tego organizmu. Najszybszym sposobem na znalezienie tej informaciji jest
skorzystanie z narzedzia QuickGO w bazie ebi https://www.ebi.ac.uk/QuickGO-Old/.

W celu otrzymania listy adnotaciji, w pierwszej kolejnosci w polu QuickGO odszukaj i
zanotuj identyfikator GO dla procesu rozwoju (developmental process). Nastepnie,
wejdz w zaktadke 'Filter', wybierz opcje 'Taxon' i wejdz w link 'Uniprot'. W bazie UniProt
wpisz zapytanie o Danio rerio.

a. Jaki jest identyfikator GO dla procesu rozwoju?

b. Jaki jest identyfikator dla tego organizmu?

Wrdc¢ do strony QuickGo i dokonaj filtrowania uzywajgc odnalezionych identyfikatorow
GO i organizmu, upewniajac sie, ze opcja ‘Find annotations to descendants of these
terms’ jest zaznaczona. Korzystajgc z zaktadki 'Statistics', znajdz informacje na temat
otrzymanych adnotacji:

c. lle jest wszystkich wynikéw adnotacji?

d. lle jest unikalnych biatek?

Liste wszystkich adnotacji mozesz pobrac poprzez zaktadke 'Download'.
e. Czy aby pobra¢ wszystkie wyniki nalezy zmieni¢ limit rezultatow?



