实用生物信息技术课程期末总结
农科院研究生院2017级硕士1班 
2017/9/10 – 2017/12/31

姓名_________学号____________分组编号________电话______________邮箱______________________
按分组编号为文件名保存为PDF文档（如G01A_Summary.pdf），与2018年1月31日前发到caas17ms1@gmail.com
选题一
1． 检索PubMed文献摘要数据库，找出你正在进行或准备开始的研究课题相关论文。通过文献阅读，简述课题的研究背景和科学意义。
2． 以你课题相关基因或蛋白质为例，检索UniProt、RefSeq、ENSEMBL、PDB等序列、结构、基因组等各种综合数据库，并通过数据库交叉链接，对各种数据库中的注释信息进行归纳总结，或利用模式生物中同源基因的相关注释信息，说明你研究课题涉及的基因或基因家族的基因结构和序列特征、及其所编码的蛋白质的序列特征、结构特点、代谢通路、调控网络等，分析或推测其可能的生物学功能。 
3． 选取代表性物种，从数据库中提取直系同源和旁系同源基因的核酸或蛋白质序列，进行系统发育分析，推断该基因家族的起源和演化。
4． 利用序列分析、数据库搜索、结构分析等各种生物信息学工具，对你研究课题相关基因和蛋白质进行深入分析；根据上述分析结果，谈谈对课题下一步研究的计划和设想。
选题二
1. 文献检索
1) 阅读分子月报（Molecule of the Month）中你感兴趣的生物大分子，说明其结构功能特点。
2) 阅读蛋白质分子精选（Protein Spotlight）中你感兴趣的蛋白质分子，并通过UniPort数据库链接，说明其序列、结构、功能、表达及相互作用等特点。
3) 简述PubMed文献检索系统中MyNCBI的主要功能，列出你在MyNCBI中保存的常用检索策略。
4) 检索PubMed文献摘要数据库，找出最近5年内该数据库收录的与你研究方向或课题相关的论文，列表说明前10篇的第1作者、期刊名、发表日期和PMID。
2. 数据库检索
1) 以血红蛋白HBA_HUMAN或你熟悉的蛋白质为例，简述UniProt数据库中该序列条目的序注释信息。
2) 以血红蛋白或你熟悉的蛋白质为例，说明UniProt数据库的高级检索方法。
3. 数据库搜索
1) 简述NCBI BLAST数据库搜索网站的包括哪些程序，总结你已经使用过的程序的功能、特点和使用方法。
2) 以血红蛋白或你熟悉的核酸和蛋白质序列为例，说明如何利用BLAST进行数据库搜索、参数设置，并对搜索结果进行分析。
4. 生物信息分析平台
1) 以你熟悉的核酸或蛋白质序列为例，利用WebLab、ExPASy和EBI等提供的工具进行序列分析，说明分析结果。

2) 简述你常用或熟悉的生物信息分析平台、软件和教学网站，举例说明其用途、用法和结果分析。
5. 系统发育分析
1) 阅读相关文献和教科书结合你熟悉的系统发育分析软件，说明构建系统发育树的基本方法和主要步骤。
2) 以血红蛋白或你熟悉的基因或蛋白质家族为例，选择代表性序列，利用系统发育软件构建系统发育树，说明所得结果的生物学意义。
6. 蛋白质结构分析和预测
1) 以血红蛋白、胰岛素或你感兴趣的蛋白质，利用Swiss-PDBViewer进行分析，说明其结构特点。
2) 以人癌胚抗原CEAM5_HUMAN中某个结构域或你感兴趣的蛋白质为例，利用Phyre2进行结构预测，分析预测结果。
选题三
1. 从本课程介绍的血红蛋白Hemoglobin、癌胚抗原CEA、转录因子SBP家族、豌豆内膜蛋白PPF1、河豚鱼多药耐药基因MDR等实例中选择自己感兴趣的一个或几个实例，利用文献和数据库检索、序列和结构分析、数据库搜索、系统发育分析等方法和工具，对其进行分析，并说明分析结果。归纳总结实用生物信息技术用于解决实际生物问题的思路、方法和常用工具。
2. 从本课程介绍的WebLab、BLAST、MEGA、Swiss-PDBViewer、Phyre2等分析平台或软件工具，或你用过的其它分析平台或软件包中选择你日后使用较多的一个或几个，结合你熟悉的实例，说明其用途、特点和主要用法，进行归纳总结。
· 以上三套题目，可以任选其中一套。已经确定或正在确定研究课题的同学，尽量选作第一套，尚未确定课题的同学，可选做第二套或第三套。
· 总结过程中通过邮件和本人导师、任课老师、其他同学交流。
· 请组长组织本组同学进行小组讨论或通过网络进行交流，在交流基础上由本人独立完成。
· 严禁互相抄袭，严禁照抄网上现有资料；引用文献资料，必须注明出处。
PAGE  
2

