Blocks WWW Server.

База данных содержит информацию о выравниваниях и консервативных участках белковых семейств, зафиксированных в базе данных InterPro (http://www.ebi.ac.uk ) .
Организация: Центр Исследования Рака Фреда Хатчинсона, Сиэтл, Вашингтон, США.

Блоками называют сегменты множественного  выравнивания, относящиеся к наиболее консервативным участкам белков.
___________________________________________________________________________

Результаты исследования.
· Опишите состав базы данных, назовите авторов и организацию, которая предоставляет данный сервис.

Сайт в настоящее время поддерживается Jorja Henikoff, Pauline Ng, Shmuel Pietrokovski and Steven Henikoff.
Системная администрация SUN сервера обеспечена Supriatno Agus.
Bill Alford - дизайнер веб-страниц BLOCKS.
Состав базы данных:

Основные ссылки.

Новые поступления и события.

Информация о данной БД.

Источники данных и количественные характеристики объема информации.

Библиография.

Инструкция по использованию БД. (включает в себя обработку данных)

Ссылки на поисковик. Найти блок можно по ключевому слову либо по номеру.

Blocks searcher. Сравнивает последовательность белка либо ДНК с текущей базой данных белковых блоков.
Помощник по Blocks searcher.

Reverse PSI-BLAST searcher. Сравнение данных по белку с конечными файлами PSI-BLAST, полученными из множественных выравниваний белковых семейств.
Помощник по  Blocks searcher.

Impala searcher. Проводит поиск белковых последовательностей, опираясь на базу данных с множественными выравниваниями PSI-BLAST.
Помощник по IMPALA searcher.

Block Maker. Находит блоки в группах родственных белковых последовательностей. 

Помощник по Block Maker.

Multiple Alignment Processor. Области без гэпов между запрашиваемыми минимумом и максимумом ширины приводятся к множественному выравниванию и преобразуются в блоковый формат.
LAMA Searcher. Программа для сравнивания множесвтенных выравниваний друг с другом. Способна к поиску баз данных этих выравниваний. Поиск производится исходя из схожести между консервативными участками белковых семейств. 

LAMA помощник.

COBBLER. Одна последовательность выбирается из набора блоков и улучшается заменой консервативных участков, намеченных в блоках в согласии с остатками, извлеченными из блоков.
Информация по COBBLER.

CODEHOP. Программа разрабатывает праймеры полимеразныцепных реакций из множественных белковых выравниваний. Предназначена для случаев, когда белковые последовательности далеки друг от друга.

Помощник по CODEHOP.

Biassed Block Checker. Идентифицирует biassed  блоки.
Ссылка на ftp сайты: базы данных по блокам, матрицы BLOSUM и программное обеспечение BLIMPS.

Сопровождающие ссылки.

SIFT. Предсказывает, влияет ли аминокислотная замена на функцию белка, основанную на гомологии последовательности и физических свойствах аминокислот. 
Информация по SIFT.

CODDLE. Идентифицирует участки гена, где мутации, вероятно, вредоносные.
Информация по CODDLE.

Полезные ссылки:

  - на базу данных InterPro

  - на статью о базах данных белковых семейств

  - на сайт, собравший в себя множество ссылок на базы данных семейств белков

Контакты.

Авторы и руководители.

Копирайт.
.  

· Опишите пользовательские свойства стартовой страницы базы.

Достаточно удобно спланирован интерфейс в плане использования программ и ссылок, входящих в состав этой базы данных. Каждая ссылка, например, на какой-либо поисковик, сопровождается аннотацией с объяснением механизма проведения поиска или выполнения программы. Имеется ссылка на страницу с новыми информативными поступлениями.

· Обладает ли база данных собственным поисковым инструментом? Если нет, то опишите способы поиска.
Да, обладает, и не одним. См. состав базы данных.

· Выскажете своё мнение по степени заполнения базы.

База данных опирается на информацию из банка UniProt, следовательно, можно сделать вывод об относительно полной заполненности базы.

· Проведите тестовый  запрос, используя более чем одно поле. Занесите запрос в отчёт. Приведите результат запроса.

Провели поиск блоков. Ввели последовательность нуклеотидов, выбрали митохондрии позвоночных и попросили искать только обратные стрэнды.
Результат:

Hits

Query=Unknown Unknown 

Size=38 Amino Acids

Blocks Searched=27214

Alignments Done=         1743344

Cutoff combined expected value for hits=  1

Cutoff block expected value for repeats/other=  1

==============================================================================

                                                             Combined

Family                                       Strand  Blocks   E-value

IPB001938  Thaumatin, pathogenesis-related       1   1 of 7    0.0085

IPB001299  Ependymin signature                   1   1 of 7     0.028

IPB005117  Nitrite/sulfite reductase ferredoxi   1   1 of 2      0.03

IPB007272  YeeE/YedE                             1   1 of 4     0.035

IPB006058  2Fe-2S ferredoxin                     1   1 of 1      0.11

IPB003095  DnaJ protein family signature         1   1 of 8      0.23

IPB000726  Glycoside hydrolase, family 19        1   1 of 5      0.36

IPB006208  Cystine knot domain                   1   1 of 2      0.47

IPB006066  Nitrite and sulfite reductase iron-   1   1 of 2      0.53

IPB002011  Receptor tyrosine kinase, class II    1   1 of 5      0.57

IPB006059  Bacterial extracellular solute-bind   1   1 of 2      0.63

Далее идет более подробно о каждом найденном хите.
· Выскажите свое общее мнение о базе данных.

Недостатки: непривлекательный дизайн (белый фон и на нем черный шрифт), не открываются итак немногочисленные картинки.
Плюсы: простота в использовании, незатейливость в организации поисковиков, «умные и полезные» ссылки.

