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Per ogni punto dell’esercitazione copiare ed incollare le informazioni richieste in un file sotto forma di breve 
testo con figure, in modo da assemblare un traccia di relazione con brevi commenti. 
Alla fine inviare via mail la relazione prodotta nel corso dell’esercitazione (stefania.bortoluzzi@unipd.it). 
Salvare il file della relazione ogni 5’! 
 

I ESERCITAZIONE 
 

Ricerca in ENTREZ 
 

ENTREZ (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez/index.html) e’ un’importante sistema per la ricerca 
di informazioni biologiche che fornisce un’interfaccia unificata per accedere a molti database 
differenti per contenuto ed organizzazione. 

 
Per ogni punto dell’esercitazione copiare ed incollare le informazioni richieste in un file Word. 
 

1 Ricerca bibliografica in ENTREZ Books:  
• Dare un’occhiata a “Book List”. 

• Cercare Apoptosis. 
• Cercare Cadherins in  Cancer medicine. 

2 Ricerca bibliografica in ENTREZ PubMed: 
• Trovare l’articolo piu’ recente sul rabdomiosarcoma embrionale (embryonal 

rhabdomyosarcoma[Title]).  



• Trovare un articolo su Science riguardante la produzione in vitro di un genoma di 
Mycoplasma genitalium. 

3  Retrieval di sequenze con ENTREZ Nucleotide: 
• Cercare sequenze del citocromo b (gene mitocondriale) di qualsivoglia specie di 

storione (acipenser, cytb). 

4 Retrieval di sequenze con ENTREZ Protein: 
• Cercare la sequenza della PROTEINA umana nebulin annotarsi la lunghezza e 

copiare la sequenza in formato FASTA nel file Word. 
5 Entrez Genome:  

 

 
 

Consultare le seguenti pagine, a da ciascuna provare a raggiungere le informazioni 
relative ad un diverso genoma completo: 

A. Entrez genome project (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=genomeprj)  
Propionibacterium acnes KPA171202. Quanti geni protein coding contiene questo 
genoma batterico? 

B. Map Viewer (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/)  invertebrates  
insects  D. melanogaster seguire i diversi link fino ad “entrare” mediante Mapview 
nel cromosoma X, osservare le diverse mappe mostrate in parallelo. Quanti geni sono 
contenuti nel cromosoma? Dalla tabella dei protein coding genes dedurre le 
coordinate del gene per la “L-lactate dehydrogenase” e scaricare la sequenza della 
proteina codificata in formato FASTA. 

C. Genomes (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genomes/)  Human Genome Resources 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/genome/guide/human/). Scaricare la 
sequenza della regione “D loop” del genoma mitocondriale umano in formato 
FASTA. 


