СЛАЙД 1

СЛАЙД 2

В 2003 году мировое научное сообщество отмечает достижение одной из главных задач геномного проекта ДНК человека (Human Genome Project's): завершение процесса секвенирования последовательности. Очень тяжело переоценить важность этого события, так как оно отмечает вход  человечества в новую геномную эпоху. Понимание механизмов функционирования генов может существенно расширить и поднять на новый качественный уровень наши представления об окружающем мире. В частности, существенный прогресс мы можем ожидать в молекулярной биологии, медицине, сельском хозяйстве и т.д.

СЛАЙД 2

Одним из главных Интернет ресурсов (и наиболее доступным с учётом скорости соединения), осуществляющим интеграцию данных по геномной ДНК разных видов организмов, является Национальный Центр Биотехнологической Информации (NCBI) Национального Института Здоровья (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/, США). Рассмотрим подробнее основные ссылки, доступные с головной странички это Центра. Прежде всего, это система Entrez (входите фр.)

СЛАЙД 3

Эта страница содержит названия и краткие описания основных ресурсов и баз данных, доступных на сервере NCBI. Наиболее важными среди них являются: 

PubMed – база данных по научным статьям биомедецинской тематики (доступны по крайней мере резюме статей), база ранее представлена в лекциях;

СЛАЙД 4

PubMedCentral – база данных по научным статьям биомедецинской тематики, включающая полные статьи, их можно загрузить по сети, обычно в pdf формате;

Nucleotide (GenBank) – база данных по последовательностям ДНК (наряду с EMBL является ведущей мировой базой по нуклеотидным последовательностям);

Protein: база данных по последовательностям белков;

СЛАЙД 5

Genome - база данных по последовательностям ДНК полных геномов. На этой странице имеются ссылки на ДНК полных геномов про- и эукариот, а также на геномные карты (MapView).

СЛАЙД 6

По ссылке eukaryota – список по видам и список доступных хромосом (с учётом таксономии).

СЛАЙД 7

Eukaryotic Genome Projects – то же, но несколько в другом виде. Результаты секвенирования окрашены в разные цвета, по-видимому цвет отражает успехи секвенирования к настоящему времени. Также цветом окрашены EST и cDNA проекты (фрагменты экспрессирующихся последовательностей (Expressed Sequence Tag) и кДНК –комплементарная (к РНК) ДНК).

СЛАЙД 8

Далее представлен список ссылок к основным центрам секвенирования геномной ДНК и баз данных по геномной ДНК разных отдельных видов.

СЛАЙД 9

База данных LocusLink обеспечивает интегрированный доступ к различным локусам (районам) геномов эукариот

СЛАЙД 10

Результаты поиска по названию гена Hsp27. Получен список локусов различных эукариот.

Среди них заметен локус Drosophila melanogaster Hsp27.
СЛАЙД 11 

Следуя ссылке Drosophila melanogaster Hsp27 локуса попадаем на страницу, которая содержит ссылки к различной информации, касающейся этого локуса. В частности: о хромосомной локализации гена, мРНК, ДНК гена, белке, его функциях и т.д.

СЛАЙД 12

Геномные карты (MapView), http://www.ncbi.nlm.nih.gov/mapview, представлены ссылки к различным хромосомным картам в виде дерева согласно таксономии видов эукариот. 

СЛАЙД 13 

Хорошими качествами обладают также геномные карты программы BLAT, http://genome.ucsc.edu/ (BLAT - аналог программы парного выравнивания BLAST)

Введём в поле запроса ДНК гена Hsp27 Drosophila melanogaster с флангами. 

СЛАЙД 14 

В итоге получаем (как и в программе BLAST) список гомологичных участков из генома Drosophila melanogaster. Легко видеть, что самая лучшая 100% гомология локализована по адресу 3L (L-плечо третьей хромосомы). Гомология по всей длине (3619 п.о.). Позиции на хромосоме с 9341575 по 9345193 нуклеотид. Остальные результаты соответствуют лишь частичной гомологии, по этой причине их можно не рассматривать, а сосредоточить внимание на первом результате.

СЛАЙД 15

Нажимая на ссылку «browser» получим результаты запроса в программу BLAT в виде карты положения гена HSP27 на хромосоме. На карте отмечены транскрипты, районы перекрывания с геном из GenBank, предсказания программы распознавания генов GenScan, районы повторов и т.д.

СЛАЙД 16

Опция изменения масштаба допускает возможность внесения на карту расположения соседних с HSP27 генов. Таким образом мы можем построить карты обширной области генома – вплоть до полной хромосомы. Это может быть проделано с любым масштабом и с любыми положениями границ рассматриваемого района ДНК.

СЛАЙД 17

Рассмотрим подробнее базы данных по геномной ДНК дрожжей Saccharomyces cerevisiae http://www.yeastgenome.org/. Этот вид является одним из простейших эукариот, поэтому именно на этом примере наиболее просто показать пример устройства геномной базы данных по одному виду.

СЛАЙД 18

Результаты поиска по названию гена MFA2 приведены на слайде. Страница содержит ссылки к различной информации, касающейся функций, положения на хромосоме (см. картинку на страничке), первичных последовательностях ДНК и белка, соответствующей гену MFA2. Легко найти также ссылки молекулярную функцию белка, его локализацию и т.п. Доступны ссылки на литературные источники (статьи), посвященные описанию гена. 

СЛАЙД 19

Локализация последовательности ДНК на хромосоме доступна через ссылку (картинку). Доступна также хромосомная локализация – с 352411 по 352527 нуклеотид, хромосома 14.

СЛАЙД 20

Доступ к последовательности ДНК осуществляется через поле «Retrieve Sequences». Возможна загрузка как ДНК гена (транскрипта) или его с фиксированными 5’и 3’ флангами (DNA +1kb upstream/downstream, так и ДНК гена с произвольными флангами (Custom Retrieval).

СЛАЙД 21

На слайде приведена полученная последовательность в фаста формате.

СЛАЙД 22

База данных по геномной ДНК лягушки (http://www.xenbase.org/)

СЛАЙД 23

Страница одного из центров по секвенированию ДНК (Санджеровский центр, Великобритания)

СЛАЙД 24

Страница одного из центров по секвенированию ДНК (Вашигтонский университет)
