Bazy danych - ćwiczenia
Strona NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
1. GAPDH Plasmodium falciparum.

W bazie nukleotydowej NCBI (Nucleotide, GenBank) znajdź pełną sekwencję cDNA (mRNA) dla dehydrogenazy aldehydu 3-fosfoglicerynowego (GAPDH) z Plasmodium falciparum. 

1. Wpisz do przeszukiwarki najpierw Plasmodium. Co znalazłeś? Czy masz tylko rekordy dotyczące Plasmodium? Przejrzyj niektóre wpisy i sprawdź, dlaczego znalazły się w wyszukiwaniu. W jakim miejscu wpisu powinno się znajdować słowo Plasmodium, aby wyszukiwanie było specyficzne do organizmu?

2. Wykorzystaj zakładkę Limits (tu wyłącz - exclude podane typy sekwencji) i Advanced Search, aby ograniczyć wyszukiwanie do pola Organism. Czy zmniejszyła się liczba rekordów?

3. W zakładce Advanced Search wprowadź glyceraldehyde 3 phosphate dehydrogenase dla pola Protein Name oraz Plasmodium falciparum dla pola Organism. Ile teraz znalazłeś rekordów? Czy masz już pełną sekwencję cDNA (mRNA) dla dehydrogenazy aldehydu 3-fosfoglicerynowego (GAPDH) z Plasmodium falciparum?

4. W zakładce Limits zaznacz Molecule -> mRNA. Co się zmieniło? Jakie sekwencje zniknęły, a jakie pozostały?

5. Kliknij na jedną z sekwencji i zobacz jej rekord.
6. Znajdź po prawej stronie łącze do Pathways for the GAPDH gene. W jakim szlaku metabolicznym uczestniczy produkt tego genu?

2. Poszukiwanie sekwencji aminokwasowej szczurzej elastazy.

1. Wpisz elastase w All Databases na stronie NCBI. Zwróć uwagę, ile jest rekordów w poszczególnych bazach?

2. Dokonaj poniższych przeszukiwań uzupełnij tabelkę umieszczoną poniżej dokonując poszukiwań w bazie Protein. Aby odpowiedzieć na poniższe pytania z czego wynikają różnice poszczególnych poszukiwań, porównuj liczbę trafień, a podczas przeszukiwań podglądaj w zakładce Advanced Search/Details, jak interpretowane jest dane poszukiwanie.

	Lp.
	Zapytanie
	Liczba trafień
	uwagi

	1
	elastase
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	2
	elastase AND rat
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	Czy wszystkie rekordy dotyczą szczura w przypadku przeszukiwania 2? Dlaczego nie? (Przeglądnij końcowe strony.)



	3
	elastase AND Rattus[Organism]
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	Czy wszystkie rekordy dotyczą elastaz w przypadku przeszukiwania 3?



	4
	elastase[Protein Name] AND Rattus[Organism]
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	Dlaczego poszukiwanie 4 nic nie znalazło? Żeby zobaczyć, w jakich kontekstach występuje elastase kliknij na Advanced Search, wybierz Protein Name, wpisz elastase i kliknij Show Index. Liczba w nawiasie oznacza ile jest rekordów zawierających daną nazwę.


	5
	elastase*[Protein Name] AND Rattus[Organism]
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	Dlaczego poszukiwanie 5 znalazło to, co chcieliśmy?



	6
	elastase*[Protein Name]
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	7
	Rattus[Organism]
	
	Wpisz całe wyrażenie w Protein

	8
	Połącz oba poszukiwania z 6 i 7 funkcją AND
	
	Użyj History w Advanced Search


3. Znajdź artykuły przeglądowe (Review) w PubMed dotyczące elastazy.

3. Poszukiwanie informacji na temat pewnego genu.

Dowiedziałeś się, że James F. Gusella brał udział w badaniach dotyczących choroby familial dysautonomia (dysautonomia rodzinna). W 2001 roku jego grupa zidentyfikowała geny odpowiedzialne za tą chorobę. W oparciu o te informacje:

1. Znajdź tę publikację w PubMed.

2. Znajdź rekord-wpis dotyczący opisywanego genu (wybierz łącze: Nucleotide (RefSeq) oraz odpowiedz na pytania:

- Na jakim chromosomie leży ten gen?

- Jaką funkcję pełni ten gen?

- Jak długie jest białko kodowane przez ten gen?

3. Wylistuj sekwencje homologiczne do tego genu (łącze: HomoloGene).

- W jakich organizmach one występują? 

- Czy mają one podobne funkcje?

4. W jakie grupie etnicznej występuje ta choroba? (Skorzystaj z: bezpośrednio z bazy OMIM lub Links -> OMIM).

4. Geny wilka workowatego.

Ostatni wilk workowaty (Thylacinus cynocephalus) padł niestety z Zoo w Hobart w 1936 r. Z pozostałych okazów muzealnych uzyskano sekwencje DNA. W oparciu o Taxonomy Browser odpowiedz na pytania:

- Do jakiej grupy taksnonomicznej należy ten gatunek?

- Ile w bazie danych jest sekwencji nukleotydowych i aminokwasowych dla tego gatunku?

- Które geny tego gatunku zostały już poznane?

5. Poszukiwanie informacji na temat białka CFTR w bazie UniProt.

Korzystając z bazy UniProtKB http://www.uniprot.org/ odpowiedz na pytania związane z ludzkim białkiem CFTR.

1. Kliknij na Advanced Search.

2. W oknie Field wybierz Gene Name, a w następnym wpisz CFTR. Kliknij Add & Serach.

4. Kliknij ponownie na Advanced Search.
5. W oknie Field wybierz Organism, a w ostatnim wpisz human. Kliknij Add & Serach.

6. Wybierz odpowiedni wpis.

7. Odpowiedz na pytania:

- Jaka jest pełna nazwa tego białka? 

- Jaką funkcję ono pełni? 

- Ile jest odnośników literaturowych do tego białka? 

- Czy to białko wchodzi w interakcje z jakimiś innymi białkami? 

- Jaka jest jego lokalizacja subkomórkowa i tkankowa? 

- Z jaką chorobą jest ono związane? 

- Jak często występuje ta choroba? 

6. Baza UniGene, Entrez Gene i Map Viewer

Wyizolowałeś i zsekwencjonowałeś następującą sekwencję cDNA (EST):

GAGCTTTTCTCTTCTGTCAACCCCACACGCCTTTGGCACAATGAAGTGGGTAACCTTTATTTCCCTTCTT

TTTCTCTTTAGCTCGGCTTATTCCAGGGGTGTGTTTCGTCGAGATGCACACAAGAGTGAGGTTGCTCATC

GGTTTAAAGATTTGGGAGAAGAAAATTTCAAAGCCTTGGTGTTGATTGCCTTTGCTCAGTATCTTCAGCA

GTGTCCATTTGAAGATCATGTAAAATTAGTGAATGAAGTAACTGAATTTGCAAAAACATGTGTTGCTGAT

GAGTCAGCTGAAAATTGTGACAAATCACTTCATACCCTTTTTGGAGACAAATTATGCACAGTTGCAACTC

TTCGTGAAACCTATGGTGAAACTGGCTGACTGCTGTGCAAAACAAGAACCTGAGAGAAATGAATGCTTCT

TGCAACACAAAGATGACANACCAAACCTCCCCCGATTGGTGAGACCAGAGGTTGATGTGATGTGCACTGC

TTTTCATGACAATGAAGAGACATTTTTGAACCAATACTTATACTGAAACTTGCCAGAAGACATCCTTACT

TTTATGCCCCGGAACTCCTTTTCTTTGCTAAAAGGTATAAAGCTGCTTTTACAGAATGTTGCCAAGCTGC

TGATAAAGCCTGCTGCCTGTTGCCAAAGCTCGATGAACTTCGGGATGACGGAAGGCTTCGTCTGCCAACA

GAGACTCAGTGTGCCAGTTCTCCACAAACTTTGGAGACAGGAGCTTTTCAAAGCCATGGGCAGTAGTTCG

CCTGAGCAAGAAATTCCCAAAGGTTGAGTTTGGAGACAGTTCCAAGTTAGTGAACGAATCTACAGAGTTC

CACCGGAATGCTTGCCCTGGAGATCTGGTCGAATGTGTCTGTGACACGGGGGGCTTGCAGAGATTC
1. Znajdź sekwencje homologiczne do podanej sekwencji w BLASTN na stronie NCBI http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_PROGRAMS=megaBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch&SHOW_DEFAULTS=on&LINK_LOC=blasthome zaznaczając Human genomic + transcript.
2. Kliknij na łącze do bazy UniGene przy najbardziej podobnej sekwencji. 

3. Kliknij na znaleziony klaster i odpowiedz na pytania:

- Jakie białko jest kodowane przez te sekwencje?

- Zobacz jak zróżnicowana jest jego ekspresja w poszczególnych tkankach, chorobach i na etapach rozwoju (kliknij na EST Profile)?

4. Wejdź do bazy Entrez Gene: kliknij na Links -> Gene i kliknij na znaleziony rekord. Korzystając z informacji na tej stronie odpowiedz na pytania:

- Na jakim chromosomie znajduje się gen tego bialka?

- Z ilu eksonów składa się gen?

- Czy białko podlega obróbce potranslacyjnej?

- Jaką funkcję ono pełni?

5. Wejdź do Map Viewer (Links po prawej stronie).

6. Kliknij na Maps & Options. W polu Tracks Displayed wykasuj klikając na minus wszystko poza Gene.

7. Aby dowiedzieć się z jaką chorobą jest on związany kliknij na OMIM.

8. Kliknij na SNP i odpowiedz na pytania:

- Jak dużo SNP, miejsc polimorficznych występuje w sekwencji kodującej białko tego genu (zaznacz: cSNP i kliknij refresh), a ile w całym genie łącznie z przyległymi regionami? (zaznacz: in gene region i kliknij refresh)

- Które są podstawieniami niesynonimicznymi? Podaj przykład.
9. W okolicy genu albuminy są położone dwa inne geny, które należą też do rodziny albumin. Czy leżą na tej samej nici DNA? Aby zmieniać zoom mapy należy: Korzystać ze schematu zoom po lewej stronie przesuwając się w kierunku zoom out lub zoom in, albo najeżdżać na jakąś pionową linię lub graficzny element, klikać lewym przyciskiem i wybierać zoom out lub in.
10. W Maps & Options pozostaw tylko Gene. W Available Tracks wybierz organizm szympansa, zaznacz Gene. Czy ułożenie genów jest synteniczne (to samo ułożenie, ta sama kolejność) w tych gatunkach? To pytanie dodatkowe: Czy struktura genów jest konserwatywna (czy mają tą samą liczbę eksonów i intronów – sprawdź na dowolnym przykładzie)?
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