实用生物信息技术课程期末总结
中国农业科学院研究生院2019级博士研究生 
2019/9/16 – 2019/11/25
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PhD_G01A.pdf），于2019年12月5日前发到abc.cbi@pku.edu.cn
1． 简述你硕士期间研究方向和研究成果、硕士学位论文题目和已发表学术论文。简述你攻读博士学位前工作单位、研究方向、研究成果、已发表论文。简述你博士生导师的研究方向和你博士期间研究课题。
2． 检索PubMed或其它文献数据库，找出你导师或所在实验室已经发表的学术论文。检索PubMed或其它文献数据库，找出你正在进行或即将开始的研究课题相关论文。通过文献调研，简述你课题的研究基础、理论意义和应用前景。
3． 你研究课题涉及的主要物种的中文名、英文名、拉丁文学名是什么？其基因组是否已经测定？基因组数据库Eesembl或Phytozome中该物种的基本统计数据包括哪些？
4． 你研究课题涉及的蛋白质中文名、英文名及其缩写是什么？UniProt数据库中的登录号和序列条目名是什么？其编码基因在RefSeq或GenBank中的登录号是什么？其蛋白质结构是否已经测定？PDB数据库中的登录号是什么？
5． 通过序列、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TAIR和ARAPORT等模式生物数据库中其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。 
6． 利用利用双序列比、多序列比对、点阵图、保守结构域分析、基因结构分析、序列图标、蛋白质序列特征分析、核酸序列分析、蛋白质结构分析等各种生物信息软件工具，对你研究课题相关基因和蛋白质进行深入分析。
7． 选取不同谱系代表性物种，利用数据库检索或Blast数据库搜索，从数据库中提取你所研究的基因或蛋白质的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，分析所构建的系统发生树对你下一步研究能够提供哪些参考信息。
8． 根据上述分析结果，谈谈对课题下一步研究的计划和设想。
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