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以下每道题中各有两道小题，可以全做，也可选做其中任意一道
1. 研究课题
1) 简述你研究课题的背景，所涉及基因或基因家族、蛋白或蛋白家族的中英文名称，所涉及物种的中文、英文和拉丁文学名。
2) 简述你所在（或轮转）实验室的研究方向和你本人感兴趣的研究课题。
2. 生物学基础
1) 简述分子月报（Molecular of the Month）中你感兴趣的蛋白质的结构功能特点。
2) 简述蛋白质分子精选（Protein Spotlight）中你感兴趣的蛋白质的功能特点。
3. 文献检索
1) 简述如何利用PubMed高级检索策略查找你导师（或轮转导师）的学术论文。
2) 简述如何利用PubMed高级检索策略查找你研究课题相关论文。
4. 数据库检索
1) UniProt数据库中与你课题相关的蛋白质序列登录号是什么？有哪些主要注释信息？有哪些数据库交叉链接？
2) RefSeq数据库中与你课题相关的核酸序列登录号是什么？有哪些主要注释信息？有哪些数据库交叉链接？

5. BLAST数据库搜索
1) 利用BlastP搜索你课题相关（或感兴趣）蛋白质的同源序列，选择不同种子序列字长（Word size）、计分矩阵和错误率E值，说明上述参数对搜索结果的影响。
2) 利用Quick-BLAST, PSI-Blast, DELTA-BLAST, Smart-BLAST等不同程序，搜索你课题相关（或感兴趣）蛋白质的同源序列，比较搜索结果，说明这些程序的特点。
6. 系统发生树构建
1) 利用MEGA软件构建你课题相关蛋白或基因家族系统发生树，结合文献，说明该蛋白质的起源和演化。
2) 利用MEGA软件构建你感兴趣的蛋白或基因家族系统发生树，结合文献，说明系统发生分析的用途。
7. 蛋白质结构分析和预测
1) 利用Swiss-PDBViewer软件分析你课题相关蛋白质（或其同源蛋白）的结构特点。
2) 利用Phyre2网站预测你课题相关（或感兴趣）的蛋白质结构，说明预测结果对实验研究的参考意义。
8. 其它
1) 简述你已经用过或将要使用的生物信息数据库和其它网络资源。
2) 简述你已经用过或将要使用的生物信息分析平台、软件、工具。
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