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BIOLOGICZNE BAZY DANYCH - PRZYPOMNIENIE | AKTUALIZACJA

1. Wejdz na oficjalng strone NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov). Przejrzyj menu oferuvjqce liczne bazy
danych. Szczegdlng uwage zwrdé na bazy GeneBank, Nucleotide, Protein, SRA oraz PMC.
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2. Przypomnij sobie czym charakteryzowaty sie formaty zapisu sekwencji nukleotydowej FASTA
oraz GeneBank. Ktéry z tych formatéw danych jest bardziej informatywny i dlaczego?

3. Ze strony gtéwnej NCBI, przejdz do bazy PubMed Central. Korzystajgc z prostego sposobu
wyszukiwania zapytan, odnajdz artykuty naukowe dotyczqce:
a. Polimorfizméw liczby kopii u bydia domowego
b. Albinizmu i opublikowane przez autora Giorgio Brocco.
lle rekordéw odnalaztes? Jesli to mozliwe zacytuj po 2 artykuty. W jakich czasopismach
zostaty one opublikowane?

4. W bazie PubMed znajdz artykut naukowy Proctor i wsp. z 201 8 roku, ktéry zostat opublikowany
w czasopismie Toxicology Letters. Na jaki temat pisali autorzy tego artykutu? Do znalezienia
odpowiedzi wykorzystaj opcje ,,Advance”.

5. W bazie Nucleotide odnajdz sekwencje o numerze D00265.1. Na podstawie informacji
zawartych w formacie GenBank podaj odpowiedzi na ponizsze pytania.

Jaka jest dlugosé sekwencji?

Z jakiego organizmu pochodzi sekwencja?

Czy rekord zawiera dane na temat publikacji zwigzanej z tq sekwencjg? Zacytuj.

Co jest kodowane przez sekwencje?

Czy sekwencja pochodzi z genomu jgdrowego?
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6. W bazie Nucleotide, wpisz nazwe organizmu Taenia solium. Jakiego rodzaju czqsteczek
dotyczq wyszukane rekordy?

7. Uzywajqc bazy PMC, znajdz publikacie Sumaily i Mujomammi z 2017 roku. Na podstawie
streszczenia, okresl na temat jakiej choroby pisali autorzy oraz mutacja, ktérego genu jest
odpowiedzialna za te chorobe. Wymien 3 publikacje wymienione w sekcji ,,Similar articles in
PubMed”, ktére odnoszq sie do znalezionego artykutu.

8. Korzystajqc z bazy Gene, odnajdz podstawowe informacje na temat genu z zadania nr 7. Uzyj
opcji ,Advanced”. W jedno pole wpisz nazwe genu (skrét), oraz zaznacz ,Gene Name”, w
drugie pole wpisz ,human” i zaznacz ,,Organism”. Odpowiedz na pytania
a. Na ktérym chromosomie lezy wyszukany gen?

b. lle innych gatunkéw posiada homologii tego genu?2 Czym jest ,homolog™?
c. Kiedy znaleziony wpis byt ostatnio aktualizowany?
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a. adnotacje w formacie GTF dla Bos taurus
b. wszystkie sekwencje biatkowe dostepne dla Sus scrofa
c. sekwencje ncRNA dla Ovies aries
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10. W bazie Genome znajdz genom cztowieka. Jaka jest dlugosé chromosomu 102

11. W bazie danych USCS odszukaj narzedzie Genome Browser. Znajdz gen kodujgcy enzym
hydroksylazy fenyloalaninowej i odpowiedz na ponizsze pytania:

Na ktérym chromosomie jest zlokalizowany?

Jakiej dlugosci jest sekwencja?

lle ma wariantéw splicingowych?

lle ma egzonéw?

Czy zawiera elementy powtarzalne /transpozony?

lle w danym regionie zaobserwowano SNP?2

Gdzie ulega najwyzszej ekspresji¢
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