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Подсказки к заданиям по банкам данных

1) Просматривать файл удобнее всего viewer'ом Far Manager'а (<F3>), но можно и, например, программой WordPad (Notepad не рекомендуется – с большой вероятностью он неправильно обработает файл: «не поймёт» признака конца строки, принятого в операционной системе UNIX).

c) и d) Раздел EMBL (трехбуквенное обозначение) указан в строке ID, в предпоследней позиции (непосредственно перед длиной последовательности); класс данных — там же, перед информацией о разделе.

f) Поле FT

Файл в Fasta-формате — это текстовый файл, первая строка которого имеет вид: 
>Sequence_name sequence_description
(то есть знак “>”, а затем название и описание последовательности); затем идут строки, содержащие последовательность. 
Откройте файл с записью в редакторе (<F4> в Far'е), выделите (руководствуясь числами справа от последовательности) нужный участок, затем скопируйте в новый файл. Если пользуетесь Word-ом или WordPad-ом, следите, чтобы новый файл имел текстовый ф0ормат!
Удалите ненужные цифры, добавьте первую строку с названием. Как название файла, так и название последовательности лучше делать "говорящими" (например, файл "leutrna.fasta", последовательность Leu‑tRNA). 

2) Для поиска в большом файле нужной информации откройте файл в редакторе воспользуйтесь службой поиска (<Ctrl+F> в WordPad, а также и в большинстве браузеров). Найдя нужную часть поля FT, внимательно рассмотрите её — вся требуемая информация в ней содержится.
Файл с последовательностью белка можно не делать самостоятельно, а взять с сайта UniProt: http://www.expasy.ch/uniprot/P00000.fas (где вместо «P00000» надо подставить номер доступа записи Swiss-Prot).


3) d) Поле DR; номер доступа — сразу после названия банка (EMBL).
e) Поле FT; ключ CHAIN .
f) Поле FT; ключ VARIANT (и затем сравниваете с информацией о зрелых цепях).
g) Воспользуйтесь сервисами БД Uniprot (http://www.uniprot.org/), найдите нужную запись поиском по коду доступа. На странице увидите ту же запись, но разделенную подзаголовками и с гиперссылками.  
4) Раздел геномов на сайте ebi: http://www.ebi.ac.uk/genomes/
Перейдите на страницу вирусов.
При выборе вируса следите, чтобы в колонке Proteins были ссылки fasta (последовательности всех белков в fasta формате) и Uniprot (полные записи из банка Uniprot).
Длина генома и число белков указаны в соотв. колонках.

===============  Дополнительные задания
5) Можно скачать запись с геномом и посмотреть по координатам генов. Или зайти на станицу геномов в NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome) => Browse by organism, выбрать нужный таксон вирусов, найти свой вирус и щелкнув по нему, увидеть графическую карту генов (бывает, что она еще не сделана)   

6) Зайдите на http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway.
Выберите геном человека. 
Выполните поиск по названию гена (ribosomal protein такой-то)
На странице с результатом выберите правильную ссылку и пройдите по ней. 
На появившейся странице оставьте только нужную информацию – UCSC genes; какие треки показывать – регулируется выбором их снизу. Каждая из известных изоформ (т.е. альтернативно сплайсируемых вариантов) идет отдельной строкой. 
Информацию  по позиции гена можно получить щелкнув по нему.
