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7 EntrezHelp

Pomoc Entrez

Entrez skupia literatgmaukows, bazy danych DNA i sekwencji biatkowych,
informacje o strukturach 3D oraz domenach biatblgry danych o badaniach na
temat populacji, informacije o ekspresji, zbiory kpetnych genoméw i informacje
taksonomiczne \Wcisle powhzanym systemie. Jest to system zaprojektowany do
przeszukiwania powkzanych z nim baz danych. Pomoc dotygezkomponentu
literaturowego Entrez, znanego jako PubMed, jeshiéz dostpna. Przejd do
Pomocy PubMed (PubMed Help).

Entrez, wyszukiwarka dla nauk przyrodniczych: globa Ina kwerenda

Na stronie Entrez znajdujessivyszukiwarka bazy danych Entrez Global Query
(strona przeszukiwania przekrojowej bazy danychdzit Cata grupa poszczegoélnych
baz danych Entrez jest zorganizowana na tej strarbazami literaturowymi na
szczycie, wiczapc w to: PubMed, PubMed Central, Journals, BooksI@WMOMIA.
Strona NCBI Site Search jest rowhnie@ykazana. Bazy danych sekwencji sktadsg

z baz: Nucleotide, Protein, Genome, Structure,2NBs. Pozostale bazy danych to
Taxonomy, Gene, UniGene, HomoloGene, Conserved i@m3D Domains,
UniSTS, PopSet, GEO Profiles, GEO Datasets, Pub@ierAssay, PubChem
Compound, PubChem Substance, Cancer Chromosoroég, RteSH, Journals i
NLM Catalog. Linki do popularnych stron NCBI jakulfMed, Human Genome, Map
Viewer i BLAST g na pasku nagzizi. Jest tam réwniglink do bazy danych
GenBank prowady do nukleotydowej bazy danych.

Uzywajac Entrez Global query, przeszukiwanie wszystkich danych Entrez jest
wykonywane poprzez wprowadzenie szukanegeqgejub frazy w oknie
dialogowym kwerendy "Search across databases"$niyprzycisk Go by uruchoni
wyszukiwanie, lub naénij przycisk Enter na klawiaturze. Przycisk CLEARSsuje
tres¢ zapytania w okienku dialogowym kwerendyyjugo do rozpocgcia nowego

wyszukiwania. Rezultaty znalezione wzHej bazie danychggpokazane na stronie



Global Query. Naénij na numerze rezultatu lugssadupca nazwe bazy danych aby
przenid&c¢ sie do wybranego rezultatu. Zobacz link do dokumenitab& Query Help,
ktory jest na prawo od przycisku CLEAR.

Bazy danych

Umbrella Nucleotide Database
Tradycyjrg nukleotydovg baz danych NCBI ména teraz rownigprzeszukiwa jako
trzy bazy danych: ,EST” (obejmaga sekwencje EST), ,GSS” (obejmiah
sekwencje GSS) i "CoreNucleotide" (ktéra zawieszesekwenciji
nukleotydowych). To umdiwi szybsze przeszukiwanie i uzyskiwanie
doktadniejszych rezultatéw dla rejestru nukleotygiolwvsekwencii. Kiedy
wyszukiwanie jest zakmzone w nukleotydowej bazie danych, rezultaty
wyszukiwania Entrezasréwniez pokazywane dla trzech komponentéw nukleotydowe;j
bazy na Search statistic Line. Komponent nuklemtyg] bazy razem obejmuje
wszystkie dane sekwencji z GenBank, EMBL, i DD&8&menty International
Collaboration of Sequence Databases. W celu uzjslsanzegotowych informacji o

bazach danych i ich wyszukiwaniu zobacz dokumemtezrHelp.

Jako przyktad zmiany formatu rezultatow zwrdconggirzeszukiwania Entrez
Nucleotide, rozwa proste wyszukiwanieaywajace kwerendy typu
"mouse[organism]". Rezultaty pokazywane razem z linkami do podzielonych
informacji w GenBank EST division, the GenBank Gf##sion, and the
CoreNucleotide subset.zitkownicy mog wybrat rezultaty z interesagych ich

zbioréw nukleotydowych przez klikggie wiasciwego linku wynikow.

Nowe skladnikowe bazy danych zmawarte w schemacie pokex Entrez i Links
wewngtrz i pomidzy bazami danych mady¢ wybierane jak dotychczas zagych
zbioréw danych. Popularne strategie wyszukiwarkeetmk Limits, Preview/Index,
History, and MyNCBI mog by¢ uzywane w ol¢bie kazdej poszczegodlnej bazy
danych.

Specjalne pola wyszukiwania dostpne dla kadej z nowych sktadowych baz
danych, ktére dostrzec ra w sekcji ,Add Term(s) to Query or View Index:”
zaktadki Preview/Index. Nowe pola dghe dla sktadowej bazy danych EST
zawieray EST ID, EST Name, and Library. Baza danych GS$agasasipujace



nowe pola: GSS ID, GSS Name, Library Class, andatjpName. CoreNucleotide

zawiera te same 23 pola wyszukiwania jak tradycypideotydowa baza danych.

Wszystkie poprzednie funkcje Entrez pozostaty gdik Clipboard (Schowek) gdzie
wyszukiwania mog by¢ tymczasowo zapisane i MyNCBI gdzie wyszukiwaniagmo
by¢ zapisane na nieokdleny czas by mogty zostairuchomione przezzytkownika

w wybranych przez niego przedziatach czasu. Stietpils and Historysgsdostpne
dla indywidualnych planéw wyszukiwania. Aby zobacsygczegobty wyszukiwania,
interesujca nas baza danych musi zéstgybrana podczas wykonywania

wyszukiwania z gtébwnej strony Nucleotide.

Opatentowane sekwencijgwtagczone poprzez porozumienie z U.S. Patent and
Trademark Office (USPTO) oraz inneguizynarodowe biura patentowe poprzez

wspotpracujce medzynarodowe bazy danych.

The Umbrella Nucleotide database rowrzawiera rekordy Reference Sequence
(RefSeq). RefSeqg svspieranymi przez NCBI niepowtarzalnymi zbioramkwencji.

Nacisnij ten link dla uzyskania wcej informacji dotycgcych projektu RefSeq.

Biatkowa baza danych (Protein Database)
Biatkowa baza danych zawiera informacje z trangta@h regionéw kodujcych
sekwencji DNA w GenBank, EMBL i DDBJ, jak rowgaisekwencje biatkowe
przekazywane do Protein Information Resource (FERY]SS-PROT, Protein
Research Foundation (PRF), and Protein Data BabB)Psekwencje z

rozwigzanych struktur).

Genomowa baza danych (Genome Database)
Genomowa baza danych zapewnia widok raed@enomy, kompletne chromosomy,

mapy sekwenciji z contigs, i p@izone mapy genetyczne i fizyczne.

Baza danych struktur (Structure Database)
Baza danych struktur lub Molecular Modeling Datab@4MDB) zawiera informacje
doswiadczalne z krystalograficznego i NMR oznaczafviaksur. Informacje dla
MMDB sg otrzymywane z Protein Data Bank (PDB). NCBh#e dane strukturalne z

informacjami bibliograficznymi, bazami danych sekwj i taksonomi.



Uzyj Cn3D, przegidarke struktur NCBI 3D dla tatwej, interaktywnej wizuzdicji

struktury molekularnej z Entrez.

Domeny 3D (3D Domains)

Domeny 3D zawiergjdomeny biatkowe z Entrez Structure Database. ZoBBc

Domains.

Domeny konserwatywne (Conserved Domains)

UniSTS

Gen (Gene)

UniGene

Konserwatywne domeny jest adanych domen biatkowyclrodiowe bazy danych
dla Konserwatywnych Domen to Pfam, Smart i COG.a0abCDD Help.

UniSTS jest zunifikowanym, niepowtarzalnym przedsémiem znakowanych
koncow sekwencji (STSs). UniSTgckzy marker i informacje o mapowaniu zngch,
ogolnodosgpnych zasobéwZrodta danych obejmygjdbSTS, RHdb, GDB, tde
ludzkie mapy (genetyczna mapa Genethon, genetynapa Marshfield, mapa
Whitehead RH, mapa Whitehead YAC, mapa StanfordfRitzna mapa NHGRI
chromosomu 7 i fizyczna mapa chromosomu Xynemapy myszy (mapa
Whitehead RH, mapa Whitehead YAC i mapa MGD Jacksdoratory). Zobacz
UniSTS.

Gene zapewnia jednoliteodowisko kwerendy dla genow oklene przez sekwencje
i/lub w Map Viewer NCBI. Mana pyt& o nazwy, symbole, dodatki, publikacje,
terminy GO, numery chromosoméw, numery E.C., i iehych cech zwzanych z

genami i kodowanymi produktami. Zobacz Gene i Gealp.

UniGene jest systemem @aadczalnym dla automatycznie partycjonowanych
sekwencji GenBank w niezbiny zestaw genowo ukierunkowanych grupzéaa
grupa UniGene zawiera sekwencje, ktére reprezenhikatowy gen, jak rownie
powigzane informacje takie jak typy tkanek, w ktérycim ggegat ekspresiji i

lokalizacja na mapie. Zobacz UniGene i jego wskda@apyta i FAQs.



HomoloGene
HomoloGene jest systemem dla automatycznej dete&ajiologow pérod zbioru

eukariotycznych genéw. Zobacz HomoloGene i wskat@agyta (Query Tips).

SNP
SNP jest centralnym magazynem danych dla obu pogaygh baz substytucji
nukleotydow i krétkich delecji i polimorfizmow insgi. Dla znalezienia strony i

dostpnych pdl szukania i przyktadow wyszukiiyazobacz SNP.

Baza danych PopSet (PopSet Database)
Baza danych PopSet zawiera dopasowanie sekwerstgirdaone jako zespoét
wynikajacy z badé populacji, filogenezy lub mutacji. Te dopasowanygsup takie
zdarzenia jak ewolucja i zmiany w populacji. Baaayth PopSet zawiera dane

zaréwno o sekwencjach nukleotydowych jak i biatkolnyZobacz PopSet.

Taksonomiczna baza danych (Taxonomy Database)
Taksonomiczna baza danych zawiera nazwy wszystkigdinizmow, ktéres
reprezentowane w genetycznej bazie danych NCBEgrezaynajmniej jeds
sekwenag} nukleotydowg lub biatkows. Dla uzyskania kontekstu taksonomicznej bazy

danych zobacz Taxonomy i Taxonomy FAQs.

Profile GEO (GEO Profiles)
Ta baza danych przechowuje profile ekspresji geingnofile mnéstwa cgsteczek
gromadzone w magazynie Gene Expression Omnibus YGbacz GEO
QuickQuery(szybkie zapytanie) i FAQs.

Zbiory danych GEO (GEO Datasets)
Baza danych przechowuje zbiory danych dajgezekspresji genéw i mnéstwa
czgsteczek uzyskanych z repozytorium Gene Expressionius (GEO) . Zobacz
GEO FAQs.

GENSAT
Projekt GENSAT dzy do odwzorowania ekspresji genow wadkowym uktadzie
nerwowym myszy, tywajac zarowno hybrydyzacji in situ i transgenicznychtoaky
myszy. Strona domowa GENSAT pozwala oda@lBENSAT FAQ w celu uzyskania
dodatkowych informaciji.



Chromosomy raka
Chromosomy raka zawieggirzy cytogenetyczne bazy danych: baza danych iéel
NCI dotyczca aberracji chromosomowych w raku, NCI powraoggh aberracji
chromosomowych w raku, NCI i NCBI SKY/M-FISH & baZGH. Kariotyp
SKY/M-FISH i dane CGH magby¢ przeszukane jednoczee. Podobigstwo
uwidacznia si cytogenetycznie i na #@ych poziomach specyficzéa
pokrewigistwa. Ogddajgc witryne internetovg Chromosomy raka uzyskujemy

dodatkowe informacje.

PubchemCompound
Baza danych PubChem zawiera potwierdzone infornd@eniczne przedstawigie
opisane substancje w PubChem Substance. Stromagttea PubChem pozwala

uzyska dodatkowe informacje.

PubChem Substance
Baza danych PubChem Substancja zawiera opisy cheyaitc probek z rinych
zrodet i cytaty linkdw do PubMed, biatka o strukte®zD i biologiczne rezultaty
uwidaczniagce rezultaty, ktéregsdostpne w PubChem BioAssay. Witryna
internetowa PubChem Substancja pozwala uzyispaszuké dodatkowych

informacji.

PubChem BioAssay
Baza danych PubChem BioAssay zawiera bioaktywnangksubstanciji chemicznych
opisanych w PubChem Substance. To dostarcza widystiszukiwanych opisow
kazdego pomiaru aktywrigi biologicznej, wliczajc w to opisy warunkéw i opis
wiasciwy dla tej procedury. Witryna internetowa PubChBimAssay pozwala

uzyska i poszuka dodatkowych informaciji.

PubMed Central
PubMed Centralny (PMC) jest cyfravBiblioteka Narodows zawierajca w archiwum
medyczne czasopisma z zakresu nauk przyrodnicBasiep do petnego tekstu
artykutow w PMC jest wolny za wyjkiem, gdy czasopismo wymaga prenumeraty dla
dostpu do ostatnich artykutow. Qglajgc PubMed Central, PubMed CentralHelp i
PubMed Central FAQ.



Journals

MeSH

Bookshelf

Baza danych zawiergja czasopisma mie by przeszukiwana przyzyciu tytutbw
czasopism, skrotu Medline, NLM ID, skrétu 1ISO al&&SN. Baza danych zawiera

czasopisma w catej bazie danych Entrez np. PubMedgotide, Protein.

MeSH jest MedyczgBiblioteka Narodow, ktora jest sywana do wjczania do
katalogu artykutéw w PubMed. MeSH terminologia éosta zgodnego sposobu by
uzyska informacje, ktére magkorzyst& z innej terminologii ale w takim samym

pojeciu.

Bookshelf zawiera kolekejbiomedycznych kgizek, ktére g polaczone z Entrez.
Przewodnik NCBI jest rowniedostpny z Bookshelf. Zobacz Bookshelf i Books
FAQs

Baza danych OMIM

Baza danych OMIM jest katalogiem ludzkich genoweidb genetycznych. Zobacz
OMIM i pomoc OMIM.

Baza danych OMIA

Baza danych OMIA jest bagyendw, przejtych w spadku i wyspujacych u innych
gatunkdéw zwiergcy (inny niz cztowiek i mysz) zredagowanych przez profesoralkra
Nicholas z Uniwersytetu Sydney, Australia, z pometelu innych ludzi przez lata.
Baza danych zawiera tekstowe informacje i odniéajgak réwnie link do istotnych
rekordéw z OMIM, PubMed, Gen, i fenotypowe bazyydamNCBI. Przejrzyj witrye
internetovg OMIA.

Bazy danych prob

Proby g publicznym zapisem kwasu nukleinowego przeznaczoayp uytku w
wielkim wyborze biomedycznych projektow badawczyezem z informacjami o
dystrybutorach odczynnika, skutecza@rob i obliczonym podobiestwem cagu.
Zobacz Probe i Probe Query Tips.



Przeszukujac Entrez uzywamy Globar Query

Na Globar Query strona Entrez uiivia doktadnie przegldad strore jednego typu
albo wiecej wyszukiwa w innych okna. Rezultaty dla k@ej bazy danychas
pokazane i mze by wybrany dla wybranych bazy danych. Strona Glohaer® jest

pokazana poug;j.

Strona Global Query
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Przeszukiwanie bazy Globar Queryzady réwniez przekierowane do NCBI i na
strorg gtdbwng NCBI przez wchodzenie przez wyszukiwane pliki.neetlaza danych
moze by wybrana ze wszystkich baz danych dlaeego menu na stronie gtéwnej
NCBI.



Bardziej ztazone strategie przeszukiwani@wykonywane przy tyciu operatoréw

Boolean i kombinacji jednego lub gaej limitow.

Baza danych Neighbors i Interlinking —co sprawiaze Entrez jest petniejszy
niz wiele innych rekordéw zwianych z innymi zapisami danej bazie danych,
obydwa w danej bazie danych (taki jak Nukleotydji¢gdzy bazami danych. Linki w
bazie danychsszatytutowane “ ssiedzi " (np., Nukleotydowigsiedzi).

Nukleotydy, ktérych sekwencje publikowane. Rekordy biatkowych sekwengji s

zwigzane z nukleotydowymi sekwencjami, ktorych biatkataty poznane.

Zobacz Displaying i Saving Results w celu uzyskaviigkszej ilagsci informaciji.

Operatory Boolean

Operatory Boolean wywane w Entrez to:
AND: uzycie tego operatora umldvia przeszukanie dwoch okreséw w Entrezie w
celu znalezienia wszystkich dokumentow, ktore zeajide dwie informacje naraz.
OR: uzycie tego operatora umdwia przeszukanie dwdéch okreséw w Entrezie w celu
znalezienia dokumentdw, ktére zawigrapa okresy.
NOT: uzycie tego operatora umdwia przeszukanie dwoch okresow w Entrezie w
celu znalezienia dokumentow, ktére zawigijefn ale nie zawierajdrugiej

informacji.

Zasady przeszukiwania Entreza i sktadnia gigcia operatorow Boolean:

1. Operatory Boolean AND, OR, NOT mushy¢ zanotowane w UPPERCASE
(np. Operator OR odpowiedni element)

2. Procesy Entrez z wszystkimi operatorami Boolearlyodjs sic od lewej do
prawej strony. Poeglek, w ktorym Entrez poszukujéwiadczenie mge byt
przerobione przez zgdzanie pojedynczych pgj w nawiasie. Okresy
wewngtrz nawiasow olkggltych g przetworzone po raz pierwszy jako
jednostka a nagbnie whcza do ogolnej strategii. Np. znalezienie g1p3 AND(
odpowiedni element promotora OR) odbywawiEntrazie w Ring w
odpowiednim okresie przez odpowiedni element ORoetku i ANDing
jako zwykty zbiér dokumentéw z glp3.

3. Kliknij na przycisk Details, aby zobaczyak Entrez przettumaczyt i
przeszukat Twaj strategs



4. Zobacz Writing Advanced Search Statements aby @aysiccej informacji o

uzyciu operatoréw Boolean i Entrez Search Field Qiaadi.

Wykorzystanie nawiasow aigtych maze zmieni& twoje poszukiwania wynika
znacznie. Porownywanumer ptyt aportowanych w Nukleotydowej bazie ddny
poczwszy od lutego 2006 w kdym przypadku pote.

Example

glp3 AND (response element OR promoter) retrieves three records

glp3 AND response element OF promoter retnieves 354,554 records.

Wyszukiwanie graniczne lub wyszukiwanie fraz

Zalezne terminy g automatyczniegczone (ANDed). Nagpujg po pytaniu
(kwerendzie), ktore nie jest umieszczone w podwidjicydzystowie: 16 S RNA -
wyszukuje zupetnie wszystkie rekordy przy pomoceyiiadw 16 S i RNA (16 S
AND RNA). Zobacz operatory Boole'a, aby uzyskaecej informacji na temat

taczenia termindéw z operatorami Boole'a.

Aby doktadnie przybliy¢ terminy graniczne wyszukiwania, albo czynnik Entie

wyszukiwania fraz, nalgy zastosowapodwojne cytaty (" ") wokot frazy. Terminy w
zacytowanej fraziegsprzeszukiwane i umieszczone w zacytowanej fraziedstpny

jeden do drugiego. To jest sita, sens wyszukiwémaiz

Stosowanie cytatéw czynnika Entrez do sprawdzastiafraz, w stosunku do ktorych
poszukiwane terminyasdopasowane, to nie jest prawdziwe wyszukiwani@igeae.
Jezeli poszukiwana fraza nie jest nécle, do Entrez wraca pewna informacja:
"Zobacz szczegOty. Brak pozycji znalezionych” i mwezénie w nukleotydowej

bazie danych pojawiagwiadoma¢ : ” Podana fraza nie zostata znaleziona. Zobacz

szczegOty. Brak pozycji znalezionych.”

Chocia fraza szukana jest przydatna, to powinnadstraznie wywana, poniewa

umieszczajc poszukiwane terminy w cudzystowia, ograniczamgzodtiwane



dokumenty tylko do tych skojarzonych z wymaganyhkstem wewntrz cudzystowia.
Rowniez pamktaj, ze nie wszystkie frazydola umieszczone w spisie Entrez
nukleotydowym lub w spisie biatek. Dlatego ina take ponownie uruchoréi
wyszukiwanie bez zatzania wyrazéw w cudzystowie. Doktadnie sprawaoje
wyniki, aby zobacz§ czy twoja fraza zostata znaleziona: W przyktadzié S RNA”,
dokumenty z wyrzeniem 16 S RNAgwyszukiwane, ale dokumenty z fea¥6 S
RNA genu — ja nie. PubMed prowadzi zacytowane wyszukiwanie imysposob a

szczegOty na ten temat zobacz w dokumentach pofoloiled.

Poréwnanie liczby rekordéw odnalezionych w nukleotyych bazach danych

poczwszy od lutego 2006 w kdym przypadku pongj.

Na przyklad zacytowana fraza "16 S RNA” odnajdujsiepndokumentow,
poréwnupc wyszukiwanie z 16 S AND RNA.

Przyktad:
16 S rRNA odnaleziono 299,494;

"16 S rRNA” odnaleziono 85,500;

Wyszukiwanie ze wzgl edu na autorow

Wprowad: nazwisko autora w formacie: nazwisko oraz inicj@hg., johnson d). Nie
uzywaj znakdéw interpunkcyjnych. Ten format zobgxuije Entrez do wyszukiwania
tylko pél autor. Entrez automatycznie usuwa nazaislitora w celu uwzegdinienia
réznych inicjatéw i okrélen, takich jak Jr. albo 2nd. Z&i nazwisko jest jedynym
terminem wpisywanym w pole wyszukiwania (e.g., jpbm), Entrez ¢dzie
przeszukiwat wszystkie pola dla tej frazy. &h@ rownie uzy¢ ogranicznika Entrez
dla frazy: Johnson [AUTHOR]. To jest takinformacja zobowgzujaca Entrez do

wyszukiwania tylko w polu autor.



Wyszukiwanie ze wzgl edu na wyj atkowe identyfikatory

Unikalne identyfikatory magby¢ numerami akcesyjnymi(wstpienia), ktére

odnosz sie do kompletnego rekordu sekwencji, aliamery identyfikaciji

kolejnosci, ktére odnosgsie do poszczegoélnych sekwencji w rekordzie.

Formatnumerdow akcesyjnych(wstgpienia) zmienia gi zalenie odzrodta bazy

danych.(Jak wspomniano wgj w sekcji danych, kala domena danych Entrez

zawiera rekordy od numerdwardych

zrédet). Niektore przyktady typowych

formatow liczb wsipienia znajdyj sic ponizej. Przyktadowy rekord GenBank

zawiera dodatkowe szczegoty dotyeeg numerdw akcesyjnych (vgpienia). Kliknij

tutaj, aby wyswietli¢ liste prefikséw numerdéw wspienia (akcesyjnych).

Typ rekordu

Przyktad formatu akcesyjnego (wshpienia)

GenBank\EMBL\DDBJ rekordy nukleotydowych
sekwencji

Jedno oznaczenie literowe, nyeg za sop 5 cyfr
e.g.: U12345

Dwa oznaczenie literowe, mage za sop 6 cyfr e.g.:
AY 123456, AF123456;

Rekordéw sekwenciji GenPept (zawigra
aminokwasow sekwengj translacyjg z
GenBank\EMBL\DDBJ rekordy majkodowa
cechy regionu)

Trzy oznaczenia literowe ig@i cyfr e.g.: AAA12345

Proteinowa sekwencja rekoréw z SWISS-PROT
PIR

Wszystkie sz& charakterystycznych:
Charakter/Format

1[O,P,Q]

2[0-9]

3[A-Z,0-9]

4[A-Z,0-9]

5[A-Z,0-9]

6[0-9]

e.g.: P12345i Q9JJS7

Zapisy proteinowych sekwencji z PRF

Seria cyfrulé 7), majca za sofpoznaczenie
literowe, e.9.:1901178A

Zapisy nukleotydowych sekwencji RefSeq

Dwa oznaezliterowe, podkrénik i 6 cyfr e.g.:
MRNA zapis (NM_*): NM_000492,
genomic DNA contigs (NT_*): NT_000347 comple
genome or chromosome (NC_%*),
NT_000907genomic region (NG_*) NG_000019,

RefSeq model (przewidywany) rekordow sekwen
dla genomu czlowieka

&wa oznaczenia literowe (XM,XP,XR), podkheik i
6 cyfr e.g.: XM_000483

RefSeq zapisy sekwenciji proteinowych

Dwa oznaczéeiamwe (np.), podkrénik i 6 cyfr
e.g.: 000483

Zapisy struktur biatkowych

PDB wgtienia posiadajzazwyczaj jedpcyfre i

ote

trzy oznaczenia liczbowe e.g: 1”TUP




MMDB numer ID zawieraja zazwyczaj cztery cyfr
e.g.: 3973

Rekord dla supresoréw nowotworow P53zplay z
DNA moze by uzyskiwany przez oba powsze
numery.

Istniejg dwa typy numeréw identyfikacji sekwencji:

¢ Numery GI: seria cyfr, ktdregavyznaczane po kolei przez NCBI,
przetwarzane dla kdej sekwencj;
« Numery wersji: sklada siz numeru akcesyjnego (wptenia), majcego za

soly kropke i numer wers;ji;

Na przykiad, zapis RefSeq dla Homo sapiens — regularzewodnéci (cftr) dla
torbielowatej fibrozy przezbtonowej, ma numer gpstigcy NM_000492. Rekord
zawiera jeda sekwengj nukleotydowy i jedrg aminokwasow sekwenga}

translacyjma, ktére mag nastpujaca sekwencje identyfikacypn

Sekwencja nukleotydowa:

Gl: 6995995;
Numer wersji: NM_000492.2;

Aminokwasowa sekwencja translacyjna:

Gl: 6995996
Numer wersji: NP_000483.2;

W przypadku zmiany kolejrici w jakikolwiek sposéb, rekord otrzymuje nowy nume
Gl, a numer wersji zostaje zstiszony o jeden. Przyktadowy rekord GenBank zawiera

dodatkowe szczegotowe informacje Gl i numery wadgntyfikacji sekwencji.

Przeszukiwanie ze wzgl edu na mas e czasteczkow a

NCBI wprowadzit termin masy ggteczkowej (wagi molekularnej) do przeszukiwania
proteinowych baz danych Entrez, na wniosek masgwgjy spektrofotometrii w

NIH. Dr Lewis Pannell zapewnit doradztwo techniczne



Pole masy cgsteczkowej megna przeszukiw@aza pomog pojedynczej masy:
2002 [Molecular Weight]
lub zakresu wagi:

2002:2009 [Molecular Weight].

Oba wyraenia mog zost& pofaczone z innymi terminami wyszukiwania Entrez, np.

by ograniczy wyszukiwania do danego organizmu:

002002:2009 [Molecular Weight] AND human [Organism]

Kwadratowe nawiasy magawierd petrs pisowng w polu wyszukiwania, jak w

powyzszym przypadku, lub skrét [MOLWT] — mate lubzaguznaki.

Nalezy rowniez zauway¢, ze w przypadku rozkladu produkty ane analizowane z
cechami: magczsteczkovy obliczory dla kazdego z produktu roztamu, a nie mas
catego biatka. W ten sposoéb mma wyszuka duze biatka, podczas pytania o mate
masy czsteczkowe; naley sprawdzt cechy z tabeli rekordéw proteinowych by

zobaczy czy maj one produkty rozktadu.

Jak obliczana jest masa crsteczkowa: —ezeli produkty rozktadu zostaty
odnotowane, masagsteczkowa jest obliczona dlakkego roztédonego produktu, a
nie dla catego biatka. Rozszczepione produkty giilossekwentnie odnotowywane,
ale dotaylismy wszelkich stataw celu wykrycia rénych styléw baz danych. Na
przyktad, produkt rozpadu nie jest odnotowywanyojakapt” w GenBank ale jako
.Region”z"/region_name= Mature chain" w SWISS-PROT.



Nalezy pamktat, ze oznacza ta;e wiecej niz jedna masa @steczkowa mze

wskazywd na jeden rekord biatka!

Jezeli tylko peptyd sygnalny zostat odnotowany, totaage on usugty, a masa

czgsteczkowa jest obliczana dalej z reszty biatka.

Jezeli na biatku nie ma takich funkcji, wtedy masasteczkowa obliczana jest w
odniesieniu do calego biatka. W tym przypadku spizemie jest dokonywane dla
uwzgkdnienia pocatkowej metioniny (Met), i nie jest to wdzane przy obliczeniach,

w przypadku stwierdzenia obeceo

Jezeli stwierdzono wyspowanie zupetnie nieznanych aminokwasow (e.g.,"Kijsa

czgsteczkowa nie jest obliczana.

Dwuznaczne aminokwasy sbliczane jako jedna z ich mavych form:

B znaczy D albo N — masagsteczkowa obliczona jako D

Z znaczy E albo Q — masagsreczkowa obliczona jako E

Masa czsteczkowa jest obliczana jakoeé& procesu indeksowania rekordéw biatka
w Entrez. Masa esteczkowa Entrez jestedni mas, czasteczkovy, nie

monoisotopic. Masyaszaokaglane do najbfiszej liczby catkowitej. Masy wyspuja
tylko w indeksie Molecular Weight i nig svyraznie widoczne w rekordach sekwencji

biatkowych.

Wyszukiwanie zakresu (przedziatu, zasi  egu)

Wyszukiwanie zakresu nie byt wykonane na 4 elementach danych: numeryegast
[ACCN], dilugdsci sekwencji [SLEN], wagi cisteczkowe [MOLWT], i dane [MDAT]
i [PDAT]. Operatorem zakresu jest dwukropek @raz odpowiedni kwalifikator pola

powinien by zawarty w nawiasach kwadratowych po drugim éllerau.



Kwalifikatory pola nie rozréniajg matych i duych liter wicc zaréwno [ACCN] jak i
[accn] zadziata. Nie jest koniecznymatatanie wolnego miejsca pogdizy
wyszukiwanym terminem oraz kwalifikatorem pola, ciaa maze by zrobione jeli

chcemy.
Przyktadowe wyszukiwanie : -Zakres numeréw dagiu:

AF114696:AF114714[ACCN].

Przypis: Niemaliwe jest aby wyszukazakres sekwencyjnych numeréw

identyfikacyjnych (znanych jako numery Gl | Versionmbers).

Zakres dtugéci sekwencji:
3000:4000[SLEN]

Zakres wag cgsteczkowych mize by szukany w biatkowej bazie danych
2002:2009[MOLWT]

Przypis: Dodatkowe informacje o Wyszukiwaniu za pogiVag casteczkowych $
zawarte powye.

Wyszukiwanie zakresu nae by réwniez ztozone z innych termindw wyszukiwania

w Entrez, na przykitad, ograniczanie przez organizm:

Wybierz biatkows baz danych, wejd w wyszukiwanie w okienku zapytania:
2002:2009[MOLWT] i cztowiek [ORGN]

W bazie danych zaréwno nukleotydowej jak i biatkpwl@00[SLEN] | cztowiek
[ORGN]

Aby stworzy zakres, poszukaj 11 z 999,999 z sekwencji nuktEnty Wprowad:
11:999999[SLEN]

Zakres danych: 1998/02:2000/01/25[MDAT]

Ucinanie/Skracanie
Skracanie termindw wyszukiwania jest wygodnym speso znajdywania wszystkich

rekordow (chodzi tutaj o te zapisy w bazach danykidye zawieraj terminy



zaczynajce sé danym pocatkiem tekstu. Umi& gwiazdle (*) na kaacu
wyszukiwanego terminu, aby znatevszystkie rekordy z terminem, ktéry rozpoczyna
sie tym ciggiem tekstowym. Dla przyktadu, wte wyszukiwanie terminu
-mmunoglob*” pobierze wszystkie rekordy w baziengtah, ktére zawierajstowo
immunoglobulin, immunoglobulins, immunoglobin, inminoglobins. Wyszukiwanie

Entrez w biatkowej bazie danych:

Example

mmmunoglob® results m 99 760 records

Entrez wyszukuje pierwsze 600 opcji skroconego irmuniéli ucicty termin daje w
wyniku wiecej niz 600 opcji, co jest mdiwe z terminami takimi jak ,bac*”, Entrez
daje nasipujace ostrzeenie:

~Wieloznaczne wyszukiwanie dla ,bac*zyto jedynie 600 pierwszych wariantéw.

Przedhi stowozrodiowe dla wszystkich kadwek.”

Wyrazenia, ktore zawierajwolne miejsce w stowie po gwiazdce NIEBA
pobierane. Na przyktad,jeli szukasz ,chromo*” pobrane dokumentydb zawier&

terminy takie jak chromabacterium ale tak jak chodmlicase ju nie.

Lewostronne uecie jest niemaliwe (np. ,*bacterium”).

taczenie zbiorow
Uzyj swojej historii wyszukiwa aby posczy¢ dokumenty pobrane zdych
wyszukiwanych terminéw w innym czasie podczas tivegsji poszukiwa. Jako
przyktad, wyszukaj bazdanych nukleotydow dla HIV. To wyszukiwanie pobier
ponad 188,000 dokumentow. Teraz wyszukag lminych nukleotyddw dla proteazy.
To wyszukiwanie pobierze ponad 92,000 dokumentéastinie kliknij w histore

dla nukleotydowej bazy danych.

Rezultaty dla HIV i proteazy szukanych termin@zapisane jako Search Sets#1 i #2
odpowiednio. W okienku wpisz #1 | #2 i wybierz ,GAdo wyszukiwanie patzy
dokumenty z wyszukiwania #1 (HIV) z dokumentamiysaukiwania #2 (proteaza) i

pobierze tylko te dokumenty, ktére w obydwu zespotach.

Zapamgtaj, ta historia jest jedynie dla nukleotydowejzpaanych i zostanie usyia

po 8 godzinach nieaktywgai.



Numery wyszukiwa mogy nie by¢ state; wszystkie wyszukiwanig zastpowane.

Zobacz Boolean operator tywanie swojej historii dla wkszej ilasici informacii i
przyktadow.

Wzér Historii wyszukiwan w CoreNucleotide do #4czenia wyszukiwanych

terminéw

\"\'1.':

‘Nucleotide

My HCBI|
EE:_p i -'.] E\- il

ik

Preview | Go | Clear

Lt ._ Preview/index | History ipboard Deestalls

Aboul Endrer + Search History wall be lost after eight hours of mactvty.

+ To combme searches use # before search rumber, e g , #2 AND #6
Enfrez Nuleotide * Search numbers may not be contmucus, all searches are represented
Help | FAQ * Chck on query # 1o add 1o strategy

Search Most Recent Queries Time Result

#3 Search #l AND #2 11:56:24 34638

#7 Search protease 1

#1 Search hiv 11:5549 162543
Clear History |

Udoskonalanie Twoich wyszukiwa n
Czasami jest to niezldne, aby udoskonélioczysci¢) bilans wyszukiwa przez wycie
Limitow, Podghdu/Indeksu i opcje historii danej bazy danych EntRrzejrzyj pola
wyszukiwa i operatory Boolean w celu efektywneggycia Entrez opcji limitow oraz
podghdu/indeksu.

Limity
Limity umozliwiaja ograniczenia poszukiwiado okrélonego podzbioru bazy danych.
Limity moga by¢ ustanowione, aby ograniczyyszukiwanie do konkretnego pola
baza danych (np. pola autora). Limity mdyy¢ ustanowione tak by wyszukiwa
wszystko oprécz konkretnego rodzaju danych (npyjatkiem opatentowanych
rekordow).Zamiennie limity magby¢ ustawione tak, aby wyszukiwaty tylko
konkretnych rodzajow danych (np. DNA/RNA genomowa)) aby wyszukiwaty dane
Z okreSlonegozrédia bazy danych (np. EMBL). Limity danych orazeéjnych

diugasci 3 rowniez mozliwe.



Zawartg¢ kazdej bazy danych Entrezesiozni, dlatego te limity dostpne dla kadej

bazy danych réwniesie réznia. Zobacz ,Limity dos¢pne przez podsumowanie bazy
danych” w sekcji podsumowianacierzy (zobacz Tabela 1, Tabela 2, Tabela 3el&ab
4) tego wprowadzenia. Zobacz rowngziat Uzywanie Limitow tego dokumentu, aby

pomogto Ci to w aywaniu limitéw w twoich poszukiwaniach.

Limity dostepne dla baz danych Component Nucleotide i CoreNuakide

“Nucleotide

ET5 T emlude TFA
beorang &aft T emiude patesty T exchude o

| _‘J
e B e
- _._If-q-r Aol | [ T T

R AL LR p———

Uzywanie limitow
Limity sa uzywane, aby udoskonal{oczysci¢) rezultaty wyszukiwa, aby otrzyma
jedynie najodpowiedniejsze dokumenty. Innymi stdimyity usuwap niepotrzebne
lub niechciane dokumenty. Ta sekcja dostarcza padyKimitow w celu:
* Ograniczenie wyszukiwania do konkretnego pola lzyych.
»  Woykluczenie oczywistych rodzajow negstw
» Ograniczenie wyszukiwado konkretnego typu gsteczek
» Ograniczenie wyszukiwado konkretnej lokalizacji genu
*  Wyswietl tylko oryginat lub wyhcznie czsci polagczonych zbiorow sekwencji
(ciagow)
» Ogranicz poszukiwania do rekordow z konkretnej ssiaji (cagu) bazy
danych
e Ogranicz poszukiwanie przez dane
* Uzywanie wecej niz jednego limitu na raz
Zobacz podsumowanie macierze tabel: Tabela 1, @aghdlabela, 3 aby przejize
limity dostpne dla kadej bazy danych.



Ogranicz wyszukiwanie do konkretnej bazy danych.

Przyktad: Jesté zainteresowany jedynie sekwenoukleotydovg myszy:

1. Zacznij od strony gtéwnej NCBAww.ncbi.nlm.nih.goy,,Nucleotide database” z

rozwijanego menu i wybierz przycisk Go aby déstig do bazy danych
nukleotydow.
2. Wybierz nastpnie ,,entitled Limits”

3. W sekcji ,,limited to” wybierz ,,Organism” z roZjanego menu.

B

Whpisz ,,mouse’” bez cytatow w polu zapytania bieyz nasgpnie przycisk Go.

Na ekranie wynikow, zauwae pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujey, ze ,, Limits” 3 dobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i
aktywne ,, limits” g wyrdznione koloremzottym.( zakres: Organism). Mesz

réwniez nawigzat do wynikéw w CoreNucleotide, EST, czy GSS.

Zauwa: Pamgtaj zawsze odznacéyole wyboru w ,,limits” po ukaczeniu
wyszukiwania, ograniczenia ktére wybrafgzostaa aktywne w nagpnych

wyszukiwaniach.

Przyktad: Jesté zainteresowany sekweggjroteinowy, ktéra ma mniej rii 50

aminokwasow diugizi.

1. Zacznij od strony gtéwnej NCB¥ww.ncbi.nlm.nih.goywybierz ,,Protein

database” z rozwijanego menu i wybierz przycisk &by dostasi¢ do proteinowe;j

bazy danych.
2. Wybierz ,,Limits”
3. W sekgji , limited to” wybierz ,,Sequence Lehgtz rozwijanego menu.

4. Wpisz "0:50” bez cytatéw w polu zapytania i vigtz nastpnie przycisk Go.



Na ekranie wynikéw, zauwaze pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ,, Limits” 53 dobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i

aktywne ograniczeniaggavyrdznione kolorenzoltym.( zakres: Sequence Length).

Zauwa: Pametaj zawsze odznacgyole wyboru w ,,limits” po ukaczeniu
wyszukiwania, ograniczenia, ktére wybrapozostan aktywne w nasgpnych

wyszukiwaniach.

Eliminowanie okre s$lonych rodzajoéw sekwencji

Przyktad: Jesté zainteresowany naikiem mitochondrialnym, jednak nie chcesz

zadnych opatetowanych sekwencji:

1. Woybierz ,,CoreNucleotide database” z rozwijanegenm

2. Wpisz "mitochondrial carrier" bez cytatow w polypgtania.

3. W sekcji Jimited to” zaznacz pole obok "excludet&#s” i wcisnij przycisk
,,GO”.

Na ekranie wynikéw, zauwaze pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i
aktywne ograniczeniaggsvyrdznione kolorenrodttym.( ograniczenia: ,,exclude

Patents™).

W nukleotydowej bazie danych sz wyeliminowa EST, STS, GSS, robocze
zarysy, TPA i sekwencje patentowe. W bazie danyCloreNucleotide” mgesz
wyeliminowa STS, robocze zarysy, TPA i patentowe sekwencjerieinowej

bazie danych mesz wyeliminowa TPA i sekwencje patentowe.

Ograniczanie wyszukiwania do okre slonego typu molekularnego.

Przyktad: jesté zainteresowany sekwencjami rybosomalnego RNA ©syaridium.



1. Zacznij od strony gtdwnej NCBAww.ncbi.nlm.nih.goywybierz ,, Nucleotide

database” z rozwijanego menu i ngstie wybierz przycisk ,,Go” aby dostaie
do strony nukleotydowej bazy danych.
2. Wpisz "cryptosporidium" bez cytatow w polu zapytani
Wecisnij ,,Limits”
4. W sekgji ,limited to” wybierz ,,Molecule” z rozijanego menu oraz wpisz rRNA

i wcisnij ,,Go".

Na ekranie wynikow, zauwwae pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i

aktywne ograniczeniasvyroznione kolorenréttym.( ograniczenie: ,, rRNA”).

Mozesz rownie nawizat do wynikow w CoreNucleotide, EST, czy GSS.

Ograniczenie wyszukiwania do okre $lonej lokalizacji genu
Przyktad: Jesté zainteresowany genami w chloroplastach kadych raglin:

Wybierz ,,Nucleotide database” z czarnego lub riggvego menu.
Wpisz ,, flowering plants” bez cytatéw w polu zaagia.

Wecisnij ,,Limits”.

A w DN PR

W sekcji ,,limited to” wybierz ,, Gene Locatior?’ rozwijanego menu oraz wpisz

,,Chloroplast” i wcknij przycisk ,,Go”.

Na ekranie wynikow, zauwae pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i

aktywne ograniczeniasvyroznione kolorenzéttym.( ograniczenie: ,, Chloroplast”).

Mozesz rownie nawizat do wynikoéw w ,,CoreNucleotide”.

Pokazanie tylko gtébwnych lub tylko cz  e$ci segmentéw sekwencji.

Przyktad: Jesté zainteresowany zwtoknieniem torbielowatym genu

transmembranowego regulatora przewodnictwa (CFIR)sz,ze jest kilka



segmentow sekwencji zgdanych z genem CFTR. Jednaljesté zainteresowany
jedynie wywietleniem gtéwnych rekordéw z wielu segmentow gz@inych z genem
CFTR:

1. Woybierz ,,Nucleotide database” z rozwijajnego men

2. Wpisz "cftr" bez cytatow w polu zapytania.

3. Wecisnij ,,Limits”

4. W sekgcji ,,limited to” wybierz ,, Segmented Seqoesi’ z rozwijanego menu

oraz wpisz ,, Show only master of set” i i przycisk ,,Go".

Na ekranie wynikow, zauwae pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i
aktywne ograniczeniasvyroznione kolorenréttym.( ograniczenie: ,, Show only

master of set”).

Zauwa, ze ta opcja nie pozwala ograni¢zyrdédet dokumentow tylko do
zawierajcych segmenty sekwencji. Pozwala to po prostu kémirac w jaki sposéb

segmenty sekwencjaavyswietlane.

Ograniczenie wyszukiwania do rekordéw z bazy danych okre $lonej sekwencji

Przyktad: Jesté zainteresowany jedynie proteinowymi sekwencjarafdtazy

cysteinowej przedimnymi do PIR:

1. Woybierz ,,Protein database” z czarnego lub rozmégo menu.

2. Wpisz "cysteine phosphatase" bez cytatow w polytzaa.

3. Wecisnij ,,Limits”

4. W sekgji ,,limited to”” wybierz "Only from" z rozvi@nego menu wpisz ngginie
PIR i wcinij GO.



Na ekranie wynikéw, zauwaze pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i

aktywne ograniczeniagsvyroznione kolorenzéttym.( ograniczenie: ,, PIR").

Ograniczenie wyszukiwania wedtug daty

Przyktad: Chcesz znalg jakies sekwencje nukleotydowgvini dodane do bazy

danych lub uaktualnione w przegu ostatnich 30 dni:

Wybierz ,,Nucleotide database” z czarnego lub rigmvego menu.
Whpisz "pigs" bez cytatéw w polu zapytania.

Wecisnij ,,Limits”

p w D PE

W sekcji ,,limited to” wybierz " Modification Daté z rozwijanego menu wybierz

nasgpnie i wcknij GO.

Na ekranie wynikow, zauwae pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i
aktywne ograniczeniasvyroznione kolorenréttym.(zakres: ,,Organism”;

ograniczenie: ,,30days”).

Przyktad: Chcesz odnai# wszystkie proteinowe sekwencjgszy lub

cztowieka, ktére zostaty dodane lub uaktualnione w 1997 roku:

Wybierz ,,Protein database” z czarnego lub rozmego menu.
Wecisnij ,,Limits”

Whpisz "mouse OR human" bez cytatéw w polu zapytania.
Wecisnij ,,Limits”

W sekcji ,,limited to” wybierz " Organism" z rozyginego menu.

o g A~ w N

W sekcji ,,limited to” wybierz " Modification Datez rozwijanego menu a
nastpnie wybierz ,Modification Date”. W polach datypigz dag w nas¢pujacy
sposob: RRRR/MM/DD. Mzesz przemieszcéa pola do pola w obbie obszaru
daty. Od daty 1997/01/01 do daty 1997/12/31. Wyhig®.



Na ekranie wynikéw, zauwaze pole wyboru obok ,,Limits” jest zaznaczone,
wskazujcy, ze ograniczeniagsdobrane i aktywne. Pod polem wyboru selektywne i
aktywne ograniczeniagsvyrdznione kolorenzottym.(zakres: ,,Organism”;
ograniczenie: ,, Modification Date, from 1997/01t611997/12/31").

Uzywanie Wi ecej Niz Jednego Limitu Jednocze $nie

Jak pokazano w dwoch ostatnich przyktadachzesp stosowawigcej niz jeden limit

naraz. Oto jeszcze jeden przyklagnania wielokrotnych limitow w wyszukiwarce
Entrez.

Przyktad: Chcesz wyszukatranslacg biatek ludzkich sekwencji nukleotydowych
GenBank’'u dodando proteinowej bazy danych (lub zaktualizow)aw ciagu
ostatnich 30 dni. Nie chcesz rekordéw patent:

1. Wybierz Proteinow baz danych z czarnego menu lub z rozwijanego menu
Search.

Wybierz Limits.

Wpisz ,human” bez cudzystowie w gtdwnym oknie zagya.

Wybierz Limits.

W sekcji ,Limited To:” wybierz Organism z rozwijage menu.
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W tym samym oknie, wybierz ,exclude patents”, wyhi&enBank z
rozwijanego menu ,Only from”, na keu wybierz ,30 Days” z rozwijanego
menu Modified in the lastprzycisnij Go.

Zauwa, ze w oknie rezultatow zaktadka Limits jest zaznaegzavmskazujc ze limity
sa wybrane i aktywne. Pod polem zakfadek, wybrardyvane limity s podwietlone
nazotto (np. Pole: Organism, Limity: Exclude pater@8,Days, GenBank).

Uzywanie Indekséow

Indeksy g uzywane do przegbania i/lub wyboru terminéw ktérymaopisane
rekordy i/lub dane.
Ta sekcja dostarcza przyktadéw digywania indeksow by:

. Sprawdzé indeksy pola Search




. Przejrzé, Wybra® i przeszuké terminy

. Wybrat, taczy¢, 1 wyszukd wielokrotne terminy

. Wybrd, taczy¢ i wyszuka wielokrotne terminy ze zbiorowych indekséw

Podgl ad/ indeks
Indeksy g alfabetyczy listg termindw z dajcych st przeszukébaz danych. Kiedy
indeksy g wyswietlane, umealiwiaja przeghdanie terminéw, ktérymi opisane s
rekordy i/lub dane. Entrez pozwala Tobie nie tytkeejrz& indeksy, maesz te

wybrat terminy, by przeszukabezpdrednio za ich pomagc

Podobnie jak limity, indeksy dagine dla konkretnej bazy danychzalezne od
dajgcych s¢ przeszuké pdl tej baz danych. Zobacz "Indexes AvailableDayabase”

w tabelach dokumentu summary matrices: Tabgeleabela 2 Tabela 3

Okreslone indeksy wybiera siz rozwijanego menu w sekcji "Add Term(s) to Query
or View Index". Przeszukiwanie wykonaggoprzez wpisanie szukanego terminu do
pola zapytania i wybierz przycisk Index. Przejrigiminy przewijac je za pomaog
przyciskow Up i Down. Zobacz rozdziat Using theémes by znal€ pomoc jak

uzywaé indeksow.
Indeksy Wszystkich Pol Wchoglzych W Sktad Nukleotydowej Bazy Danych

Dostpne indeksy dla nukleotydowej bazy danyghpskazane w rozwijanym menu

"Add Terms to Query or View Index".

Dostkpne indeksy dla nukleotydowej bazy danyglpskazane pone;.
1. ze strony Nucleotide, kliknij zaktaglkereview/Index

2. dodaj termin do sekcji ‘add terms to Query cewilndex’, kliknij na

rozwijane menu by uzyskdiste mozliwych indekséw (zobacz obraz pasj)



The Umbrella Nucleotide "Add Term(s) to Query or View Index" pull-down menu is
shown
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The EST Nucleotide "Add Term(s) to Query or View Index" pull-down menu is shown
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Sprawdzanie indeksow wyszukiwania

Przyktad: Sprawdzenie rodzaju informacji spisanych wesaitaym indeksie
nukleotydowej bazy danych:

1. Wybierz nukleotydowbaz danych.

2. Wybierz Preview/Index.

3. Wybierz indeks Properties z menu rozwijanegeview/Index.

4.Zostaw pole wyszukiwania Preview/ Index pustgbierz przycisk "Index", aby
wyswietli¢ alfabetyczg liste wszystkich termindw wewgtrz indeksu Properties.



Whpisy indeksu $ wymienione w kolejnfci alfabetycznej i Entrez rozpocznie

wyswietlanie indeksu przy pierwszym wieju (tzn. Biomol genomu).

Uzyj paska przewijania, aby wyietli¢ wiecej wpisow. 2yj przyciskow dot/gora,
aby wyswietli¢ nastpny zbior zapisow w obu kierunkach. Pole wyszukiiaa
Properties i odpowiadgly mu indeks gsbardzo przydatne. To pole zawiera
informacje na temat kategorii GenBank, do ktérdégnarekord. Opisuje rownie
rodzaj i potaenie casteczki. Pole Properties réwnie

opisuje takie rzeczy jak to, czy sekwencja jegt@z badanej grupy lub oddzielnego
uktadu.

Poréwnaj indeks Properties nukleotydowej bazy dardo indeksu Properties
innych

baz danych. Indeks Properties nie jestgwsf dla strukturalnej bazy danych.

Przyktad: Sprawdzenie rodzaju informacji zapisanej w indekstature key

Genomowej bazy danych.

1. Wybierz Genomowbaz danych.

2. Wybierz Indeks.

3. Wybierz indeks Feature key z menu rozwijanegaMndex (Przegldu Indeksu).
4. Wpisz "0" (zero) bez cudzystowu w polu zapytgmizeghdu indeksow i wybierz
Poka (View).

Uzyj paska przewijania, aby wyietli¢ wpisy. Wyj przyciskdw W gég i w dét, aby
wyswietli¢ nastpny zestaw wpisow w obu kierunkach. Pole wyszukia&eature
key i odpowiadajcy mu indeks sréwniez bardzo przydatne. To pole zawiera
informacje na temat biologicznych cech sekwendji@otydéw dojczonych przez

przesytagcych i pracownikéw bazy.

Przegladanie, wybieranie i szukanie haset.

Przyktad: Aby wyszuka& wszystkie sekwencje w dziale EST GenBank.



Wystarczy wybré baz danych EST i wprowad&wyszukiwane hasta w polu

wyszukiwania.

Wybieranie, kombinacje i szukanie haset wieloskladkowych

Przyktad: Chcesz wszystkie zestawy dla dla ludzi, myszyadophila:

1. Wybierz bag danych PopSet.

2. Wybierz Index.

3. Wybierz indeks Organism z menu rozwijanego isdekiew.

4. Wpisz "human" bez cudzystowu w polu zapytaniemvindex wybierz View.

5. Zobacz list haset i znajél hasto "human.

6. Wybierz hasto "human" pojedynczym klikoiem.

7. Wybierz hasto "human" jako termin wyszukiwarkikajac przycisk "AND".
Nalezy pamktat, ze hasto to znajdujeesteraz w polu wyszukiwania jako "human"
[Organism].

8.Wpisz "mouse" bez cudzystowu w polu zapytaniewindex wybierz View.

9. Zobacz list haset i znaj#l hasto "mouse”.

10. Wybierz hasto "mouse" pojedynczym Kligciem.

11. Wybierz "mouse" jako termin wyszukiwania pojrkékniccie "OR". Naley
pametac, ze pogcie to znajduje giteraz w polu wyszukiwania z hastem ,human” (tj.
"human" [Organism] OR

"mouse" [Organism]).

12. Powtorz kroki 8-11 dla Drosophila tale kaxcowe szukane wyvsanie w polu
zapytania to: "human" [Organism] OR "mouse” [Organ]i OR Drosophila
"[Organism]

13. Wybierz Go dla realizacji tego hasta.

Wybieranie, Laczenie i Szukanie Wielosktadnikowych Haset z Wieditadnikowych
Indeksow

Przyktad: Chcesz wszystkie sekwencje proteinowe kinaz pacjoydh odswin:
1. Wybierz Proteinowbaz danych.
2. Wybierz Indeks.

3. Wybierz indeks Organism z menu rozwijanego lisdeXiew.



4. Wpisz "pig" bez cudzystowu w polu zapytania Viewlex wybierz View.

5. Zobacz lis haset i znajél hasto "pig".

6. Wybierz "pig" przez pojedyncze klikjie.

7. Wybierz "pig" jako termin wyszukiwania, klikg przycisk "AND". Naley
pametac, ze pogcie to obecnie znajdujeesiv polu wyszukiwania zapytgako "pig"
[Organism].

8. Wybierz indeks Tekst Word z menu rozwijanegaehall View.

9. Wpisz "kinase" bez cudzystowu w polu zapytaniewwIndex wybierz View.
10. Zobacz list haset i znajéd hasto "kinase".

11. Wybierz "kinase" przez pojedyncze Kligtie.

12. Wybierz hasto "kinase" jako termin wyszukiwarkiikajac przycisk "AND".
Nalezy pamktat, ze pogcie to obecnie znajdujegsiv polu wyszukiwania zapyta
jako "kinase" [Text Word], a kiecowe szukane wytanie w polu zapytania to: "pig"
[Organism] AND "kinase” [Text Word]

13. Wybierz ,Go” dla realizacji tego hasta.

PAMIETAJ, ze Entrez sty do wyszukiwania zkonych wyraen za pomog
Opertorow Logicznych w okgéonej kolejndci, jak opisano powsej w rozdziale
Operatory logiczne. Zawsze @ sprawdzi przycisk Details, aby zobaagzyjak

koncowe szukane wyranie zostato wykonane.

Korzystanie z Historii

Historia

Historia stanowi zapis wyszukivtgpodczas sesji wyszukiwania. Sekcja ta

dostarcza przyktadow wykorzystania historii wyszudaia.

Korzystanie z opcji Preview z Preview/Index pozavalyszukiwarce na wietlanie
ostatnich trzech wynikéw dla kolejnych wyszukiw&\Vyszukiwarka mge sprawdai
efekt kadego z kolejnych ograniczelodanych do wyszukiwania. Obserwacja
objasnienia historii w nagpnej sekcji dla opcji wwietlenia catej historii

wyszukiwania dla poszczegoélnych baz danych Enterez.



Historia stanowi zapis wyszukivtgpodczas sesji wyszukiwania. Historig s

specyficzne dla baz danych. Zazétgm razem hastagsvpisane w oknie zapyid

wyszukiwania g realizowane, czas wyszukiwania hasta jest reabrgya wyniki

wyszukiwania ponumerowane i automatycznie zapisgwa historii dla tej bazy

danych. Historia mee by¢ przypomniana, w kalym momencie trwania sesji

wyszukiwania, ale historiggdracone po @miu godzinach bezczynéa. Uzyj Historii

do przegldu, weryfikacji, albo paiczenia z wynikami wczmiejszych wyszukiwa

Zobacz sekej Uzywanie Historii tego dokumentu, jako pomocy wyaiu historii

wyszukiwania.

Sprawdzanie procesu wyszukiwaniait gczenie wynikdw wyszukiwania.

Przyktad: Wyszukaj wyniki dla Streptomyces, Pseudomonakidanase, nagbnie

uzyj History do pokczenia wynikdw wyszukiwania.

© N o g s~ w P

10.

Wybierz proteinow baz danych.

Wpisz "streptomyces" w gtdwne okno i wybierz Go.

Wybierz Clear.

Whpisz "pseudomonas” w gtéwne okno i wybierz Go.

Wybierz Clear.

Whpisz "glucanase" w gtéwne okno i wybierz Go.

Wybierz History.

Sprawd swop histori wyszukiwania i wyniki. Nalgy zwrocic uwag, ze
kazda z wyszukanych pozycji jest ponumerowana. Zveduwag, ze
podany jest czas wyszukiwania orazdlavynikow kazdej z wyszukiwanych
pozycji.

Polacz wyniki swoich wczéniejszych wyszukiwé, uzywajac numeréw
swoich wyszukiwanych pozycji oraz operatorow bodkioh. Przyklad: (#15
OR #16) AND #17. Wybierz Go. Zauwamazesz klikrgé¢ "#" w rezultatach
wyszukiwania w History, a uka st menu 'Options'.

Wybierz History, aby jeszcze raz przejfzvop historie wyszukiwania i

wyniki.



Protein Databaze Glucanase Search History
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Chocia historie wyszukiwaniagsspecyficzne dla danej bazy danych, to system
numeracji ayty w historii wyszukiwania jest ggty- wystepuje we wszystkich bazach
danych podczas pojedynczej sesji wyszukiwania.zZay)ze wiasnie zakaczytes
przeszukiwanie proteinowej bazy danych (Proteialige), Zywajac powyzszego
przyktadu. Teraz chcesz przeszéistrukturaln baz danych (Structure database) w
tym samym celu. Nie nmiesz jednak ky¢ historii wyszukiwania z proteinowej bazy
danych w bazie danych strukturalnej. Jedmal&li zaczniesz przeszukiwa
strukturala baz danych, Entrez ponumeruje kolejno przeszukiwamerygtbazugc

na ostatnio wyszukiwanej kwerendzie w dowolnej asnych. A zatem, w tym
przyktadzie, pierwsza kwerenda wyszukana w strakbaj bazie danych to pozycja
#30. Nasgpna wyszukiwana kwerenda zostanie oznaczona #B3Eritrez zachowa
maksymalnie 100 kwerend za jednym razem.

Zauwa jeszczeze jezeli wyszukujesz kilkakrotniestsany kwerend, w tej samej
bazie danych, podczas jednej sesji wyszukiwanie, historii wyszukiwania ta
kwerendabgdzie zachowana tylko raz. Aby przeprowadsere wyszukiwa w

Entrezie, zobacz: Entrez tools.
Udoskonalenie wynikow wyszukiwania

Przyktad: Chcesz wyszukgjakakolwiek sekwengg DNA mysiego antygenu fas.

1. Wybierz nukleotydow baz danych.
2. Wpisz w gtébwne okno mouse[orgn] AND "fas antigefa's(antigen w

cudzystowie) i wybierz Go.



3. Wyszuka sj okoto 30 dokumentéw. Nie chcesz przglgt wszystkich, wgc
decydujesz sitylko na te sekwencje, ktére zawieraksony lub introny.

4. Wybierz History.
Udoskonal swoje wyniki wyszukiwaniaywajac numeru wyszukiwanej
kwerendy oraz operatoréw boolowskich, np. #1 ANKofeOR intron). Wybierz
'‘Preview'.

6. Wybierz History, aby jeszcze raz przejrdastori wyszukiwania i wyniki.
Udoskonalenie procesu wyszukiwania zredukowaks wayszukanych

dokumentéw do 9.
Tworzenie zaawansowanych formut wyszukiwania

Ztozone formuty wyszukiwania madoy¢ uzywane w gtdwnym oknie jakiejkolwiek
bazy danych i gt bezpérednio podlegéaprocesom wyszukiwania,zeli tylko
bedziemy przestrzegailku prostych zasad orazdiziemy wywaé poprawnych

syntaxéw.

Wykonaj wyszukiwanie ok&ajac warunki wyszukiwania, ich zakres oraz/wajac

operatoréw boolowskich. 2yj nastpujacego syntaxu:

term [field] OPERATOR term [field],

gdzie:

term(s) to warunki wyszukiwania, field(s) to polgszukiwania okréone w Table 1,
Table 2 i Table 3, a OPERATOR to operator boolowBkim¢taj, ze operator

boolowski jest normalnie odczytywany od strony lgde prawe;.

Przyktad: Znajdz wszystkie artykuty dotyece ludzkich sekwencji nukleotydowych
zawieragcych gtle D.

W nukleotydowej bazie danyctiy nastpujacego wyraenia:

D-loop[FKEY] AND human[ORGN]

Przyktad: Znajdz wszystkie artykutly dotyee ludzkich sekwenciji biatkowych o
diugasci pomigdzy 50 a 60 aminokwasow, ktore byly umieszczoneamidbdanych w
roku 1999.

W proteinowej bazie danyclryj nastpujacego wyraenia:

human[ORGN] AND 50[SLEN]:60[SLEN] AND 1999[MDAT]



Przykiad: Znajdz wszystkie artykuty dotycce Drosophila opublikowane w Journal

of Molecular Evolution.
W bazie danych PopSetyj nastpujacego wyraenia:

j mol evol[JOUR] AND drosophilalORGN]
Przedstawienie wynikdw wyszukiwania i ich zachowanie

Entrez wyswietla wyniki wyszukiwania jak pokazano poniej:

Glowne okno wyszukiwania zawiera zestawienie bagyda, w ktérych dokonywat
sie proces wyszukiwania oraz wprowadzone warunki wigszania (np. "Search

Nucleotide for hiv protease").

Klikajgc na'Links' w gsiedztwie kadego docsum, rozwijaeslista baz danych, ktore
sg zwigzane z indywidualnym podsumowaniem dokumentu. Kdikaa ‘Reports’
rozwija sk lista formatowanych danych. Sequence RevisioroHiglla konkretnego

rekordu mae by otwierane z linku 'Revision History'.
Opcje Display, Show, Sort and 'Send to'

Display- domylny format to Summary ukazany w przyktadzie paejy

Aby zmient domysiny format naley wybra alternatywny format z menu (rozwijanej

listy). Format ten automatyczniedzie s¢ pojawiat.

Dla bardzo dizego nukleotydowego rekordu, takiego jak genom,ayabelzyska
streszczenie dokumentu dla NT_037704. Nie powisigngwietlac w swojej
przeghdarce petnego raportu GenBank (z $etevosciami oraz sekweng), ktéry
znajduje s§ w rozwijanym menu Display. Instrukcje jagiggna¢ oraz zachowaplik,
sg podane poriej. Musisz by ostrany jesli probujeszsciagng¢ bardzo due pliki
takie jak NC_000001, ktore posiaglajiele wiaciwosci i 247249719 sekwenciji
zasad. Otwarcie tak dego pliku wymaga solidnego edytora tekstu i odpdwie

duzo miejsca na swoim komputerze.

1. Wybierz GenBank z menu Display albo kliknij na liNK_037704.
2. Wybierz 'Send to File', a naphie wybierz opg Cancel jéli sie pojawi w
oknie zachowywania plikow.

3. Wybierz Gen Bank(Full) z rozwijanego menu Display.



4. W oknie pokae sk nazwa pliku: "sequences.gbwithparts”. Wybiegadany
katalog/miejsce pliku i wybierz opcje Save.

5. Petny rekord GenBankebzie zachowany na twoim komputerze.

Aby zobaczy "graphical view", kliknij na numer identyfikacyjnpby wywietli¢
format raportu GenBank, a ngghie wybierz 'Graphics' z menu Display. Pojawi si

graficzna prezentacja Entrez.

Show- domyina liczba wywietlanych na stronie dokumentéw to 2@ckna liczba

stron jest wywietlana z prawej strony wynikéw wyszukiwania.

Aby zmient liczbe wyswietlanych na stronie dokumentow, nglevybra
alternatywn liczbe z rozwijanego menu (np. 50). Raz wybrangize s¢

wyswietlata automatycznie.

W nukleotydowej bazie danych, wyniki mphgy¢ sortowane wg numerow
identyfikacyjnych Wybierz 'Sort by' z rozwijanego menu i wybierz gpagcession.
Send to- opcja menu, ktéra ustiovia przesytanie wynikow wyszukiwania do postaci

zwyktego tekstu, pliku lub schowka.

Zobacz formaty w§wietlania w Tabeli 5. dogpne dla: Nucleotide, CoreNucleotide,
EST, GSS, Protein, PopSet, Genome, and GenomePDg&abases.

Wybieranie dokumentow, przedstawianie ich lub udostepnianie ich linkdw

Zaznacz okienka po lewej ¥@ego wyniku streszczenia dokumentu, ktoreggdas w
celu wybrania poszczegoélnych dokumentéw z categarztlokumentow
wyszukanych. Raz zaznaczone, dokumentyayg wyswietlane (w rénych
formatach), wystane do schowka lub na dysk lokalgkumenty zostanodznaczone

przez klikniecie w okienko.
Wybieranie dokumentow uzywajac okienek zaznaczenia

Aby format FASTA stat s¢ tatwiejszy, uyto innych aplikacji, wybier&end tow
opcji tekstu. Opcja tekstu Send teyje twojej przegldarki do wywietlenia
sekwencji w formacie FASTA. Kopiuj i wklej sekwend przegidarki do innej
aplikacji. Widzisz réwnie fragment, poriej zapisywania na lokalnym dysku, o

zapisywaniu wgkszej ilgci uzytecznych formatach danych z Entreza.



Przycisk Szczegoty, Wyslij Do Schowka i Zapisz

Szczegoty — kliknij Szczegdty, aby wwyietlic swop strategs szukania jako
przettumaczosf uzywajac szukania Entrez i zasad syntax.

Okno Szczegoty zawiera tak komunikat o kidzie kiedy jest przydatny. Zauwaze
informacja okna Szczegoty pokazuje szukane bazydhaticzly wyszukanych
dokumentéw (z odrimikami do dokumentow) i twdj pisemny komunikat/wieaie
(tzn. niettumaczony przez Entrez). W oknie Szczggtdzesz modyfikowa i
potwierdz& ponownie swgj strategt szukania. Potwietdzmodyfikowan kwerend
wciskapc przycisk Szukaj.

Szczegoty

*Nucleotide

Hismiry Gliphoerd | Detaiks

hiv pEATesss[Lll FilelEs]

Schowek

Schowek jest tymczasowym miejscem zapisywania vomikzukania. Kada baza
danych Entrez ma swoj wkasny schowek. Szukane wyiksy zapisywane
automatycznie. Schowek z@dej bazy danych jest ograniczony do 500 pozycizypje
zapisane w schowkuy sracone po 8 godzinach bezczyéritbierndgci. Pozycje mog

by¢ wyswietlane i zapisywane ze Schowka. Zobacz Szczetydslij Do Schowka i



Zapisz fragment dokumentu, aby poméc w dodawarkiord®w i wwywaniu ich w

twoim Schowku.

Dodaj do Schowka — wybrane dokumenty 1, 3 i 5 Zzerabwynikow przez klikngcie
na okienku zaznaczenia, ktéegimduje z numerem dokumentu. Kliknij przycisk
~Schowek”. Zauwa, ze te trzy pozycje zostaty dodane do Schowka. Etajni
réwniez, ze Schowek jest ograniczony do 500 pozydie te trzy pozycje zostan
utracone po 8 godzinach nigwania w czasie pojedynczej sesji szukania. Zagajni
réwniez, ze numery dokumentéw tych trzech pozyciji (tzn. dokatdw 1, 3i5) $
teraz zielone aby wskazae g one teraz w Schowku. Wieiwos¢ ta jest ayteczna,
poniewa kontynuujc szukanie, jdi te dokumenty zostaly wyszukane w innej
strategii szukania, numery tych dokument@aaozielone, wskazydf ze juz znajdup

sie one w Schowku.

Odswiezajac dokumenty ze Schowka — wybierz przycisk Schowekzycje w
Schowku g wyswietlane domyinie w formie streszczenia. Zaugyae dokumenty
maja zmieniory numerag}, ale numery gzielone wskazup, ze pozycje te znajdaj
sie w Schowku. Zauwatakze, ze maesz wywietla¢ pozycje ze Schowka we
wszystkich dosgfpnych formatach, nesz hczy¢ je z gsiednimi dokumentami lub
ustali zwigzek w innych bazach danych. Pozycjaisuwane ze Schowka przez
wybranie pozycji aywajac okienek zaznaczenia i wybranie opciji ,,.Clip Remiawe
menu ,Wlij do”.

Zapisywanie na lokalnym dysku — wybierz przycislkpida na gérze (lub na dole) w
wynikach na ekranie monitora, zaraz obok przycidlekst”. Dokumenty ze Schowka
mo@ zost& zapisane w ten sam sposob, opisany tutaj. Praedgddiem przycisku
Zapisz, zdecyduj o dwdch rzeczach: ktére dokumehtesz i w jakim formacie. Po
wybraniu dokumentow przez klikggie w okienkach zaznaczenia i wybraniu formatu
Z rozwijanego menu, wybierz przycisk ,\alyietl”. Po wyswietleniu wszystkich
wybierz przycisk Zapisz. &lziesz musiat podanazwe dokumentu, w ktérym wyniki
zostan zapisane na twoim lokalnym dyskuslleie wybierzesz okrdonych
dokumentéw, wszystkie dokumenty z puli wynikow zogtzapisane. W przyktadzie

ponizej, dokumenty 2, 3, 4, 6 i 9 zostarapisane na dysku w formacie FASTAslile



LinkOut

dokumenty te nie zostalty wybrane, wszystkie 30 dudwtdéw (tzn. cata wyszukana

pula) zostam zapisane na dysku w formacie FASTA.

Drukowanie — #yj funkcji drukowania w twojej przegtiarce sieci Web. de zyczysz
sobie zapisana dysku lokalnym, przed drukowaniem, zdecydujvdch rzeczach:
ktére dokumenty chcesz wydrukoéviaw jakim formacie. Poniewauzywasz funkciji
drukowania przegbarki sieci Web, maesz drukowatylko te dokumenty, ktéress
wyswietlane. Dlatego rozweazwickszenie liczby dokumentéw éietlanych na
jednej stronie, poniewacatkowita liczba dokumentow, ktére chcesz wydrubdw
bedzie wywietlona na jednej stronie. Wskazowka drukowanty. zaoszczdzi¢
papier, przed drukowaniem rozavazycie przycisku Tekst lub Zapisz. Zrobienie tego
wyeliminuje wszystkie ale obecne dane, ktére pbiupesz (tzn. Entrez search
interface, pasek menu) sfieuzyjesz przycisku Tekst drukowaniedzie z twojej
przeghdarki sieci Web. J# uzyjesz przycisku Zapisz drukowaniedzie z innych

aplikacji na twojej maszynie.

LinkOut jest nargdziem, ktore zapewnia pmizenie z wynikéw Entreza do zasobéw
NCBI, takich jak UniGene i LocusLink, i do zasobaewretrznych takich jak
artykuty petno tekstowe, dane biologiczne i cesgkwencji. Te inne zasoby
dostarczaj URL, nazw zasobdw i krotki opis ich stron Web,rigtth PubMed aywa

do stworzenia linkéw ich stron. Rejestracjgtiiownikdéw, optata abonamentowa czy
inne typy optat mogby¢ wymagane do dogbu do petno tekstowych artykutow w
niektérych czasopismactiywajacych tych artykutéw. Informacje dla deweloperéow

sg dostpne na LinkOut.

Narzedzia Entrez dla Power User

Narzedzia programowe Entrez- The Entrez Programming Ultilities (E-Utils) s
zbiorem émiu programow serwerowych, ktére zapewsstaty interfejs z kwerend
Entrez i systemowymi bazami danych. E-Utilitiegwa statego syntaksu URL, ktory
ttumaczy standardowy zbior parametrow $egwych koniecznych do oszacowania

dla r&nych elementéw oprogramowania NCBI w szukaniusiaezaniu danych.



Dlatego E-Utilities jest strukturalnym interfejsefia baz danych systemu Entrez. W
celu dalszej nauki o E-Utilities zobacz BuildinggBamized Data Pipelines Using the
Entrez Programming Utilities (eUtils) lub rozivaiziecie udziatu w kursie NCBI
PowerScripting.

Tabela 1. Limity udostepniane przez baz danych

Bazy danych
Limity Nukl | Core EST GSS | Protei | Genom | Struktur | PopSet
eoty | Nucleotid nowa | owa alna
dow | de
a
Szuka pliki Tak | Tak Tak Tak | Tak Tak Tak Tak
Wyklucza EST | Tak | Nie Nie Nie | Nie Nie Nie Nie
Wyklucza STS | Tak | Tak Nie Nie | Nie Nie Nie Nie
Wyklucza GSS | Tak | Nie Nie Nie | Nie Nie Nie Nie
Wyklucza szkice | Tak | Tak Nie Nie | Nie Nie Nie Nie
robocze
Wyklucza Tak | Tak Nie Nie | Tak Nie Nie Nie
patenty
Typ Tak | Tak Tak Tak | Nie Nie Nie Nie
molekularny
Lokalizacja Tak | Tak Nie Nie | Tak Nie Nie Nie
genu
Sekwencje Tak | Tak Nie Nie | Tak Nie Nie Nie
segmentowe
Zrodiowa baza | Tak | Tak Tak | Tak | Tak Nie Nie Nie
danych
Dane Tak | Tak Tak Tak | Tak Nie Nie Nie
zmodyfikowane

Tabela 2. Dos¢pny zakres przeszukiwa baz danych

Baza danych




Opis pola

LSzukaj” i Nukleotydowa | Proteinowa Genomowa | Strukturalna PopSet
kwallifikator
Dostep Tak Tak Tak Tak Tak
Wszystkie Tak Tak Tak Tak Tak
pola
Nazwisko Tak Tak Tak Tak Tak
autora
Numer
EC/RN Tak Tak Tak Tak Tak
KIaW'.SZ Tak Nie Tak Nie Tak
funkcyjny
Filtr Tak Tak Tak Tak Tak
Nazwa genu Tak Tak Tak Nie Tak
Num(_ar Tak Tak Tak Tak Tak
czasopisma
NaZVYa Tak Tak Tak Tak Tak
czasopisma
Stowo Tak Tak Tak Nie Tak
kluczowe
Da_ta . Tak Tak Tak Tak Tak
modyfikacji
Masa Nie Tak Nie Nie Nie
molekularna
Organizm Tak Tak Tak Tak Tak
Numer strony Tak Tak Tak Tak Tak
Podstawowy Tak Tak Tak Nie Tak
dostep
Wiasciwosci Tak Tak Tak Nie Tak
Nazwa biatka Tak Tak Tak Nie Tak
Dgta . Tak Tak Tak Tak Tak
publikacji
Identyﬂkac_J'a Tak Tak Tak Nie Tak
sekwencji
D%ugoéc’__ Tak Tak Tak Nie Nie
sekwencji
Nazwa Tak Tak Nie Tak Nie




substancji
S*OVYO. W Tak Tak Tak Tak Tak
tekscie
Stowo w Tak Tak Tak Nie Nie
tytule
Id.entyfika_cja Nie Nie Nie Nie Nie
uzytkownika
Tom Tak Tak Tak Tak Tak
Tabela 3. Definicje i kwalifikatory indekséw pola ,Szukaj".
Indeks pola Definicja Kwalifikator
»Szukaj”
Zawiera unikalny numer dagiu sekwencji lub rekordu,
przypisany do nukleotydu, biatka, struktury lub gem. Indeks [ACCN] lub
Dostp dostpu Strukturalnej bazy danych zawiera PDB ID ale nie [ACCESSION]
MMDB ID, na przyktad: AF123456[accn].
Wszystkie Obejmup ws;ystkle dogtne w bazie danych indeksy [ALL] lub
ola przeszukiwania. [ALL
P FIELDS]
. Zawiera nazwiska wszystkich autorow ze wszystkighligaciji w
Nazwisko bazie danych rekordow. Format to: nazwisko guigierwsza [AUTH] lub
autora . B . . [AUTHOR]
litera imienia (imion), bez znakdw przestankowyop.(marley jf)
Numer przypisany przez Enzyme Commission lub Chalmic
Numer EC/RN| Abstract Service (CAS) oznaczey konkretny enzym lub [ECNO]
substangj chemicza.
Obejmuje biologiczne cechy przypisane sekwencjientigdowej
Klawisz i zdefiniowane w DDBJ/EMBL/GenBank Feature Tablegi#/
: [FKEY]
funkeyiny | \www.ncbi.nim.nih.gov/projects/collab/FT/index.hjml
Niedostpny w Proteinowej i Strukturalnej bazie danych.
Obejmuje ustalony lub przefiltrowany podzbioemgch baz
danych. Podzbiory te powsigpoprzez grupowanie rekorddw,
ktére g powszechnie pgtzone z innymi bazami danych Entrez
lub z § samy baz danych. Na przyktad indeks bazy danych [FILT] lub
Filtr PopSet zawiera PopSet all, PopSet medline, Pop@Skdatide, [SB]

PopSet protein. Filtr PopSet medline zawiera wgiysekordy
bazy PopSet z linkami do bazy PubMed,; filtr Pop&etiotide
zawieraz wszystkie rekordy bazy PopSet z linkambany
Nukleotydowej.




Zawiera standardayi pospoli nazwe genu znalezionego w baz

e

Nazwa genu | danych rekordow. Pole jest niedgste w strukturalnej bazie [GENE]
danych.
Numer Oznacza numer czasopisma, w ktérym opublikowane.dan [ISS] lub
czasopisma [ISSUE]
Specjalny indeks obejmigy stownik powjzany z bazami danych
Stowo GenBank, EMBL, DDBJ, SWISS-Prot, PIR, PRF, lub PDB. [KYWD] lub
kluczowe Przeszukuj bazy danych za porpoego indeksu, aby zapoznsic | [KEYWORD]
ze stownictwem. Indeks niedgpty w Strukturalnej bazie danych.
Obejmuje nazw czasopisma, w ktérym opublikowano dane.
N e W araconsl o (10,2219 ouR) o
czasopisma i L i 7 | [JOURNAL]
ISSN. Przegldaj indeks j&li nie znasz numeru ISSN lub nie jeste
pewien jaki skrot jest przypisany do konkretnegasapisma.
Zawiera da ostatniej modyfikacji rekordu w bazie Entrez, w
Data formacie RRRR/MM/DD (np. 1999/08/05). Sam rok (&p99)
... | obejmuje wszystkie rekordy dla danego roku, rokesmac [MDAT]
modyfikaciji L : L
obejmuje rekordy modyfikowane w danym migsi
zindeksowane w bazie Entrez.
Oraanizm Obejmuje naukowi popularm nazwe organizmu zwjzanego z [ORGN] lub
9 sekwencj biatkowg badz nukleotydov. [ORGANISM]
Numer strony g:\r/]velzera numer strony czasopisma, na ktorej zosiaplikowane [PAGE]
Obejmuje gtéwny numer dagiu sekwencji lub rekordu,
Pogitsawowy przypisany do nukleotydu, biatka lub struktury. éid nie jest [PACC]
&P dostpny w Strukturalnej bazie danych.
Zawiera wiaciwosci sekwencji nukleotydowych lub biatkowych
Na przyktad indeks Wiziwosci Nukleotydowej bazy danych
Wiasciwosci | obejmuje typ molekuty, status publikacji, lokaligaczasteczki, i [PROP]
dziat bazy GenBank. Indeks niedgsty w Strukturalnej bazie
danych.
Obejmuje standardaywnazve biatka wyszukamnw bazie
rekordow. Popularne nazwy mpgie by¢ indeksowane w tym
Nazwa biatka | polu, wigc warto rozway¢ przeszukiwanie za pompdeksu [PROT]
~Wszystkie pola” lub ,Stowo w teicie”. Indeks niedogpny w
Strukturalnej bazie danych.
Zawiera da¢ publikacji danych w bazie Entrez, w formacie
RRRR/MM/DD (np. 1999/08/05). Data pierwszego pojgnia s¢ PDAT
Data w bazie GenBank, zindeksowanie w bazie Entrez. ®&nnp. [ ]
publikacji 1999) obejmuje wszystkie rekordy dla danego ro&l,i miesic
obejmuje rekordy opublikowane w bazie danych GehkBan
danym miesjcu.
Identyfikacja Obejmuje specjalny identyfikatortaucha, podobny do
sekwencjji identyfikacji FASTA. Indeks niedogbny w Strukturalnej bazie [SQID]

danych.




Zawiera catkowi diugas¢ sekwencji. Indeks ,Dlug@ sekwencji”

Dlugasé .| nie jest dosfpny w Genomowej bazie danych i w bazie danych [SLEN]
sekwencji P
opSet.
Nazwa Zwiera nazwy substancji chemicznych zménych z rekordem, z
substancii rejestru CAS i MEDLINE. Indeks ,Nazwa substancjiéfest [SUBS]
) dostpny w Genomowej bazie danych i w bazie danych PopSe
S’:oqu w Zawiera ,wolny tekst” zwizany z rekordem. [WORD]
tekscie
Zawiera tylko te stowa zdefiniowane jako rekordfibieja
podsumowuje biologisekwenciji i jest doktadnie konstruowana
przez personel twogey baz danych. Standardowa definicja
Tytut : ) : [TITL]
bedzie opisywata organizm, nazwroduktu, symbol genu oraz
typ molekuly. Indeks ten nie jest dgshy w Strukturalnej bazie
danych i w bazie danych PopSet.
Zawiera numer tomu czasopisma, w ktérym zostahbbkowane [VOL]
Tom dane.
Tabela 4 Definicje i kwalifikatory indeksow pola ,szukaj” proteinowych baz danych
Proteinowa
baza danych
Indeks pf) la Definicja Kwalifikator
~Szukaj
Zawiera unikalny numer dagiu sekwencji lub rekordu,
przypisany do nukleotydu, biatka, struktury lub gem. Indeks [ACCN] Iub
Dostp dostpu Strukturalnej bazy danych zawiera PDB ID ale nie [ACCESSION]
MMDB ID, na przyktad: AF123456[accn].
Wszystkie Obejmuje wszystkie dagine w bazie danych indeksy [ALL] lub
pola przeszukiwania. [ALL FIELDS]
Zawiera nazwiska wszystkich autoréw ze wszystkighligacji w
Nazwisko bazie danych rekordow. Format to: nazwisko gulgierwsza [AUTH] lub
autora litera imienia (imion), bez znakdw przestankowyop.(marley [AUTHOR]
jf).
Numer Numer przypisany przez Enzyme Commission lub Chalmic
Abstract Service (CAS) oznaczey konkretny enzym lub [ECNO]
EC/RN . .
substang chemiczg.
Obejmuje ustalony lub przefiltrowany podzbioemgch baz
danych. Podzbiory te powsigpoprzez grupowanie rekordow,
Filtr ktore g powszechnie pgezone z innymi bazami danych Entrgz  [FILT] lub

lub z § samy baz danych. Na przykitad indeks bazy danych
PopSet zawiera PopSet all, PopSet medline, PopSkdatide,
PopSet protein. Filtr PopSet medline zawiera waysekordy
bazy PopSet z linkami do bazy PubMed; filtr Pop&atiotide

[SB]




zawieraz wszystkie rekordy bazy PopSet z linkambapy
Nukleotydowej.

Numer

Nazwa genu

Zawiera standardawi pospolih nazwe genu znalezionego w
bazie danych rekordow. Pole jest niedpate w strukturalnej
bazie danych.

[GENE]

czasopisma

Oznacza numer czasopisma w ktérym opublikowane.dan

[1ISS] lub

¢ [ISSUE]

Stowo
kluczowe

si¢ ze stownictwem. Indeks niedgpty w Strukturalnej bazie
danych.

Specjalny indeks obejmagy stownik powjzany z bazami danyc
GenBank, EMBL, DDBJ, SWISS-Prot, PIR, PRF, lub PDB.
Przeszukuj bazy danych za pomeego indeksu, aby zapozna

>

[KYWD] lub
[KEYWORD]

Czasopismo

Obejmuje nazw czasopisma, w ktérym opublikowano dane.
Nazwy czasopismaszindeksowane w skroconej formie (np. J B
Chem). Czasopisma indeksowane rownigpoprzez ich numery
ISSN. Przegldaj indeks j&li nie znasz numeru ISSN lub nie
jest& pewien jaki skrot jest przypisany do konkretnego
czasopisma.

iol
[JOUR] lub
[JOURNAL]

Data
modyfikacji

Zawiera dag ostatniej modyfikacji rekordu w bazie Entrez, w
formacie RRRR/MM/DD (np. 1999/08/05). Sam rok (2899)
obejmuje wszystkie rekordy dla danego roku, rokesic
obejmuje rekordy modyfikowane w danym migsi
zindeksowane w bazie Entrez.

[MDAT]

Masa
molekularna

Masa molekularna biatka, wyrana w daltonach (Da), obliczon
w sposob opisany w dokumencie Entrez pomoc, ¢éctz
dotyczcej masy molekularnej. Zauwaze masa molekularna
musi by wrazona jako state 6 cyfr, zaczynaeg sé od zera (nie
litery ,O”), np., 002002 [MOLWT] .

D

[MOLWT]

Organizm

Obejmuje naukowi popularra nazw organizmu zwjzanego z
sekwencj biatkowg badz nukleotydovy.

[ORGANISM]

[ORGN] lub

Numer strony

Zawiera numer strony czasopisma, na ktérej zosiatplikowane
dane.

[PAGE]

Podstawowy
dostp

Obejmuje gtéwny numer dagiu sekwencji lub rekordu,
przypisany do nukleotydu, biatka lub struktury.ékd nie jest
dostpny w Strukturalnej bazie danych.

[PACC]

Wihasciwosci

Zawiera wtdciwosci sekwencji nukleotydowych lub biatkowych.

Na przyktad indeks Wkgiwosci Nukleotydowej bazy danych

obejmuje typ molekuly, status publikacji, lokaligaczasteczki, i

dziat bazy GenBank. Indeks niedgsty w Strukturalnej bazie
danych.

[PROP]

Nazwa biatka

Obejmuje standardaywnazwe biatka wyszukagw bazie
rekordow. Popularne nazwy mpgie by indeksowane w tym

polu, wiec warto rozway¢ przeszukiwanie za pompmdeksu

[PROT]

~Wszystkie pola” lub ,Stowo w teicie”. Indeks niedogpny w




Strukturalnej bazie danych.
Zawiera dag publikacji danych w bazie Entrez, w formacie
RRRR/MM/DD (np. 1999/08/05). Data pierwszego pogmia S¢
Data w bazie GenBank, zindeksowanie w bazie Entrez. &nnp. [PDAT]
publikacji 1999) obejmuje wszystkie rekordy dla danego roélt,i miesic
obejmuje rekordy opublikowane w bazie danych GekBan
danym miesjcu.
Identyfikacja Obejmuje specjalny identyfikatoreucha, podobny do
g identyfikacji FASTA. Indeks niedogbny w Strukturalnej bazie [SQID]
sekwencji
danych.
DO Zawiera catkowi dtugas¢ sekwencji. Indeks ,Diug@
gose | sekwencji” nie jest dogpny w Genomowej bazie danych i w [SLEN]
sekwencji :
bazie danych PopSet.
Nazwa Zwiera nazwy substancji chemicznych zzanych z rekordem, 2
substancii rejestru CAS i MEDLINE. Indeks ,Nazwa substancjiéfest [SUBS]
) dostpny w Genomowej bazie danych i w bazie danych Pop$e
Stowo w - » ng
tekécie Zawiera ,wolny tekst” zwjzany z rekordem. [WORD]
Zawiera tylko te stowa zdefiniowane jako rekordfiDieja
podsumowuje biologisekwenciji i jest doktadnie konstruowan
przez personel twogey baz danych. Standardowa definicja
Tytut ) . , [TITL]
bedzie opisywata organizm, nagwwroduktu, symbol genu oraz
typ molekuty. Indeks ten nie jest dgshy w Strukturalnej bazie
danych i w bazie danych PopSet.
Zawiera numer tomu czasopi ktd tahbb! [VOL]
Tom r()jlsma, w ktorym zostahbbkowane
ane.

Tabela 5 Format wyswietlania dla Nukleotydowych, CoreNucleotydowch, ES, GSS,
Genomowych , Projektéw Genomowych i Genomowych batanych.

Format wyswietlania

Opis

Dosepnos¢ w Baz danych

Streszczenie/Informacje
podstawowe

Widok domyiny, numer
dostpu w postaci aktywnego
linka i krotki opis.

Nukleotydowa, Proteinowa,
CoreNukleotydowa, EST, GSS
PopSet, Genomowa, Projekty
Genomowe.

Pobiezne streszczenie

Numer dostpu w postaci

numer projektu w postaci
aktywnego linka w przypadku
Projektu genomu .

. ! .l Nukleotydowa, Proteinowa,
aktywnego linka, skrocony Op"’CoreNukIeotydowa, EST, GS$

PopSet, Genomowa, Projekty
Genomowe.

GenBank

Petny raport .

Nukleotydowa,
CoreNukleotydowa, EST, GSS




Genomowa.

GenPept Petny raport. Proteinowa.
Kompletny rekord GenBanku
ze wszystkim funkcjami i Nukleotydowa,
GenBank(Petny) sekwencjami. Ten format jest CoreNucleotydowa, EST, GS$,
uzyteczny w przypadku bardzp Genomowa.
duzych rekordéw GenBanku.
Kompletny rekord GenPept ze
wszystkimi funkcjami biatek i
GenPept(Petny) styStk'm.' sek‘wenqaml. Ten Proteinowa.
ormat jest ayteczny w
przypadku bardzo dych
rekordow GenBanku.
INSDSeq XML XML DTD dla rg_kordow Nukleotydy, Proteinowa.
sekwencji.
. Nukleotydowa,
Lista Gl Lista Geninfo - - CoreNukleotydowa, EST, GS$,
Identyfikatorow Gl. .
Proteinowa.
Abstrakt Syntax Notation One),
uzywane do przechowywaniafi Nukleotydowa, Proteinowa,
ASN.1 pobierania danych oraz pomocyCoreNukleotydowa, EST, GSS$,
W 0shgganiu interoperacyjrici PopSet, Genomowa.
pomigdzy platformami.
Podstawowy format
EST wyswietlania dla rekordéw EST
Exspressed Sequence Tag.
Wiersz definicji i sekwencja Wszystkie Nukleotydowe i
FASTA g ,
znakow. Proteinowe bazy danych.

Dostkp do graficznego obraz
sekwencji po wyborze nume

u

ri Nukleotydowa, Proteinowa i

Grafika lub Graph dostpu w postaci aktywnego Genomowa.
linku.
Podstawowy format
GSS wyswietlania rekordéw dla GSS
badanych sekwencji '
genomowych.
Nukleotydowa,
TinySeq XML Uproszczony XML do analiz.| CoreNukleotydowa, EST, GS§
Genomowa, Proteinowa.

Streszczenie PopSet

PopSetu po wyborze num

Kompletny zestaw numeréw
dostpu obejmuycy dostp do

dostpu PopSetu w postaci

eru PopSet.

aktywnego linka.




Lista numerow

Lista Ul identyfikacyjnych PopSet
poszczegolnych baz danych
PopSet.
XML Format Script-parseable Nukleotydowa, Proteinowa,

Genowa.




