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Глава 2
NCBI

Важную роль в реализации биоинформационных исследований на 
сегодня играет National Center for Biotechnological Information, NCBI 
(www.ncbi.nlm.nih.gov), разрабатывающий новые информационные 
технологии для исследования молекулярно-генетических процессов. 
Это создание систем хранения и анализа биологической информации, 
передовые технологии обработки информации, облегчение доступа 
к БД и программному обеспечению, координация проектов по сбору 
биотехнологической информации в мировом масштабе.

NCBI обслуживает БД последовательностей DNA GenBank: создаются 
записи о структуре расшифрованных последовательностей (данные науч-
ных публикаций, информация от исследователей) и осуществляется обмен 
ими с EMBL — European Molecular Biology Laboratory (http://www.embl.org/) 
и DDBJ DNA — Data Bank of Japan (http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e.html).

Информационно-поисковая система NCBI интегрирует информа-
цию, содержащуюся во всех БД, — DNA, RNA, белковых последова-
тельностей и структур, геномов, таксономии, библиографии и других, 
а также содержит различные стандартные программы биоинформатики 
(например, BLAST).

Ключевые элементы NCBI
1. PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed)
Раздел научной литературы, содержит поисковый сервис Националь-

ной медицинской библиотеки (National Library of Medicine, USA). Под-
держивает online-связь с журналами, на сайте располагается руководство 
PubMed; каждой статье присваивается уникальный номер PMID.

2. GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)
БД генетических последовательностей, аннотированная коллекция 

всех общедоступных последовательностей DNA.
3. RefSeq (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/refseq/)
БД референсных последовательностей (Reference Sequences) — 

важнейший элемент NCBI. Содержит неповторяющиеся последова-
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тельности геномных DNA, mRNA и белков, каждая из которых имеет 
уникальный номер.

Идентификаторы RefSeq включают различные форматы, которые 
делятся на два типа в зависимости от способа аннотации:

  модели RefSeq — RNA и белковые продукты, которые генерируют-
ся при конвейерном подходе к аннотации генома эукариот, в этих 
записях используются префиксы XM_, XR_ и XP_;

  известные RefSeq — для RNA и белковых продуктов, которые по-
лучены из данных GenBank cDNA и EST и подтверждены куриру-
ющей группой RefSeq.

В этих записях используются префиксы NM_, NR_ и NP_ (перечень 
приведен ниже).

Префикс Тип молекул Комментарии

NC_ Genomic Полные геномные молекулы

NG_ Genomic Неполные геномные регионы

NT_ Genomic Контиг

NM_ mRNA, DNA —

NR_ RNA —

XM_ mRNA Модель

XR_ RNA Модель

NP_ Protein Ассоциирован с NM_ или NC_

XP_ Protein Модель, ассоциирована с XM_

Информация о последовательности может быть представлена поль-
зователю в разных видах: GenBank, GenPept, FASTA, Graphics и других, 
выбрать вариант можно в левом верхнем углу записи.

GenBank и GenPept содержат, помимо самой последовательности, 
ее различные характеристики — номера, длину, ссылки на публикации, 
комментарии, организм-источник, описание белка, регионов, сайтов, 
CDS (кодирующую последовательность).
Формат FASTA

FASTA — очень компактный формат записи последовательности, 
со строкой-заголовком и строкой-последовательностью нуклеотидов 
или аминокислот. Он универсален, используется для работы как про-
грамм, так и людей (при открытии текстовым редактором). Допускается 
хранение в одном файле формата FASTA многих последовательностей. 
Пример записи приведен на рис. 2.1.
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Рис. 2.1. Запись в формате FASTA

Символ > означает начало информации о последовательности. До пер-
вого пробела идет идентификатор последовательности (NP_001265477.1 
в приведенном примере). Оставшаяся информация в данной строке — 
ее текстовое описание (mitogen-activated protein kinase 8 isoform 5 [Homo 
sapiens]). Остальные строки — сама последовательность.

2.1. НАИБОЛЕЕ ПОПУЛЯРНЫЕ РЕСУРСЫ NCBI
ClinVar (www.ncbi.nlm.nih.gov/clinvar/) является новым ресурсом ме-

дицинской генетики, который собирает данные о связях между вари-
ациями последовательности и фенотипами человека. В ClinVar может 
представляться информация по изменчивости, фенотипам, интерпре-
тации медицинского значения вариаций, а также сведения об источни-
ке информации. ClinVar интегрирует данные из различных источников 
и добавляет значения, такие как номенклатура HGVS, идентификаторы 
dbSNP или dbVar.

ClinVar также сопоставляет наименования представленных фено-
типов в понятиях, которые интегрированы в MedGen. Помимо самой 
информации, ClinVar также сообщает уровень доверия к утверждению 
в зависимости от количества и типа материала. Каждое из отдельных 
утверждений, представленных ClinVar, имеет уникальный номер в фор-
мате SCV000000000.0, и материалы, которые связаны с тем же вариан-
том и фенотипом, сохраняются в записях с номером RCV000000000.0.
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MedGen (www.ncbi.nlm.nih.gov/medgen/) — портал, который собира-
ет информацию о человеческих заболеваниях, имеющих генетический 
компонент. Выпущенный в 2012 г., MedGen превратился в важный узел 
NCB, который стандартизирует представление фенотипов человека 
и поддерживает связь между БД и инструментами, зависящими от этих 
стандартов (например, GTR, ClinVar, dbGaP и PheGenI).

MedGen соотносит информацию о фенотипах с постоянными 
идентификаторами, привязывая термины, используемые для назва-
ния нарушений, к их клиническим особенностям. Когда это возмож-
но, используется тот же идентификатор, что и в Единой медицинской 
языковой системе (Unifi ed Medical Language System, www.nlm.nih.gov/
research/umls/). MedGen использует комбинацию автоматической об-
работки и курирования, чтобы агрегировать эти данные, и представ-
ляет результаты в виде текстового отчета с несколькими разделами. 
Эти разделы могут включать (в зависимости от имеющихся данных) 
описание заболевания и его клинические особенности, коллекции 
соответствующих профессиональных руководств, клинических ис-
следований и систематических обзоров. Отчеты также могут содержать 
метаданные и идентификаторы из других БД или онтологий, таких как 
«Онтологии фенотипов человека» (Human Phenotype Ontology, www.
human-phenotype-ontology.org/), OMIM (www.omim.org) и SNOMED 
СТ (www.ihtsdo.org/snomed-ct/). Кроме того, MedGen предоставляет 
доступ к генетическим тестам в Реестре генетического тестирования 
(NIH Genetic Testing Registry, GTR) и соответствующим записям дру-
гих ресурсов NCBI, в том числе PubMed, Gene и ClinVar. MedGen под-
держивает запросы по терминам, идентификаторам БД, таких как MIM 
или SNOMED CT, и принципиальным связям, таким как нарушения 
обмена и клиническая характеристика. В дополнение к веб-службе 
MedGen доступен через программные утилиты Entrez Programming 
Utilities (Е-утилиты) и FTP (ftp.ncbi.nlm.nih.gov/pub/medgen).

PubReader (www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/about/pubreader/) — удобный 
вариант отображения для просмотра полного текста статьи в PubMed 
Central (PMC). Новый формат, названный PubReader, использует воз-
можности HTML5 и CSS3 для решения проблем, возникающих при 
чтении научных статей на планшетах и других устройствах с неболь-
шим экраном, но также хорошо работает на ноутбуках и настольных 
компьютерах.

PubReader может отображать любые статьи PMC, доступные в полно-
текстовом формате HTML, и автоматически разбивает текст на несколь-
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ко столбцов и страниц в зависимости от размера экрана пользователя. 
Полоса изображений появляется в нижней части дисплея и отображает 
миниатюры любых рисунков и таблиц в документе. При нажатии на ми-
ниатюру она открывается в увеличенном виде контента, и изображение 
остается на месте, так что такой доступ возможен с любой страницы 
в статье. Это позволяет просматривать любой рисунок или таблицу, не 
теряя место чтения в статье.

SciENcv (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/accoun/) — сеть автобио-
графий научных экспертов Science Experts Network Curriculum Vitae 
(SciENcv), новый инструмент в My NCBI. SciENcv предназначен 
для ученых, которые или претендуют на получение научно-иссле-
довательских инвестиций NIH, или связаны с ними. SciENcv по-
могает пользователям сформировать и поддерживать профиль для 
создания биографического очерка и его использования в грантовых 
заявках.

Основной целью системы является снижение административного 
бремени для исследователей и учреждений в ходе работы с грантами 
за счет оптимизации задачи создания биографического очерка и ис-
пользования данных, которые могут существовать как личный про-
филь резюме (Personal Profile Summary). SciENcv включает в себя 
данные из «Моей библиографии» (My Bibliography), сервиса, который 
финансируемые NIH ученые используют для управления сведения-
ми о публикациях, что интегрируется с рядом других БД, таких как 
PubMed, PMC, NIH Manuscript Submission System (NIHMS), SPIRES 
и eRA Commons. Пользователи имеют возможность сохранить свой 
профиль закрытым или сделать его общедоступным и поделиться им 
с коллегами.

Gene (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/) интегрирует информацию 
о генах по широкому спектру видов от вирусов, бактерий до эукариот. 
Запись может содержать номенклатуру, RefSeq-последовательности, 
карты, фенотипы, переходы к распространенным геном-фенотип-
локус-специфическим ресурсам.

При выводе данных на экран Display Settings (рис. 2.2) пользователь 
может изменять их конфигурацию, при этом возможны два типа предо-
ставления информации: ранжированные результаты запроса (вверху) 
или дисплей с определенной записью (внизу).

PubMed (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/) содержит библио-
графические описания и резюме из областей биомедицины и здравоох-
ранения, биоинформатики, химических наук и биоинженерии.
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Рис. 2.2. Вывод данных в Gene

В PubMed также предоставлен доступ к дополнительным сайтам 
и ссылки на медико-биологические ресурсы NCBI. Кроме того, сейчас 
в резюме публикаций включаются ключевые слова авторов на других 
(помимо английского) языках, если авторы предоставили соответству-
ющие данные. Дополнительный выбор языка доступен по ссылкам на 
дисплее Abstract, где жирным выделением текста указывается язык, ис-
пользуемый в данный момент. Интерфейс поиска в PubMed постоянно 
совершенствуется.

На странице расширенного поиска пользователи могут скачать свои 
истории поиска в файл CSV, что позволяет сохранить запись комплекса 
поисков.

BLAST рассмотрен в главе 7.
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Genome (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome) — БД последователь-
ностей и карт, аннотаций целых геномов свыше 1000 видов и штаммов. 
Все три основных домена дерева жизни (бактерии, археи, эукариоты), 
представленные вирусами, фагами, вироидами, плазмидами, органел-
лами, присутствуют на данном ресурсе.

RefSeq — коллекция, содержащая всеобъемлющий, комплексный, 
недублированный, хорошо аннотированный набор последовательно-
стей, в том числе геномной DNA, транскриптов и белков. Последо-
вательности RefSeq используют в качестве основы для исследований 
в медицине. RefSeq предоставляет постоянные ссылки для аннотации 
генома, идентификации и описания генов, мутаций и анализа поли-
морфизмов (особенно RefSeqGene-записей), исследования экспрес-
сии и сравнительного анализа.

Taxonomy является курируемой классификацией и номенклатурой 
для всех организмов в публичных БД последовательностей. К текущему 
моменту это составляет около 10% всех описанных видов планеты.

Браузер Taxonomy предлагает два различных типа веб-страниц:
1) страница иерархии, которая представляет ступени-семейства так-

сономической классификации (рис. 2.3);
2) таксон-специфичная страница, которая суммирует всю информа-

цию, ассоциированную с какой-либо определенной таксономи-
ческой записью в БД (рис. 2.4).

Пример отображения таксономии по первому типу — браузер 
с иерархическим отображением семейства Hominidae.

Здесь отображены четыре общих рода (Gorilla, Homo, Pan, Pongo) 
с уровнями-видами (Gorilla gorilla, Homo sapiens, Pan paniscus, Pan troglo-
dytes, Pongo pygmaeus, Pongo sp.) и двумя подвидами.

Общие названия приведены в скобках, если они имеются в БД таксо-
номии. Происхождение гоминид отображается выше в строке в верхней 
части дисплея. Выбрав любой из таксонов выше Hominidae (в родослов-
ной) или ниже (в иерархическом дисплее), можно переориентировать 
браузер на этот таксон. Выбрав Hominidae, можно будет отображать 
страницу таксонов для гоминид.

На таксон-специфичном дисплее перечислены все имена, связан-
ные с определенным таксоном (наименование, ранг, генетические коды 
и др.). Показана полная родословная; выбирая слово с переходом (под-
черкнуто), можно переключиться с сокращенной на полную версию. 
Там также может быть ссылка на источник и комментарии с гипер-
ссылками на соответствующие источники. Справа отображается число 



28 Глава 2

соответствующих записей в БД Entrez. Ссылки на внешние ресурсы 
отображаются в нижней части страницы.

2.2. РУКОВОДСТВО КࢳNCBI ИࢳСИСТЕМА ENTREZ
Руководство к NCBI (NCBI Guide) является интерактивной дирек-

торией (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/guide/all/#howtos). На главной 
странице NCBI Guide категории в меню ресурсов со стандартными заго-
ловками дублируются в списке в левой части страницы (рис. 2.5). Клик-
нув на любую категорию, можно посмотреть список соответствующих 
ресурсов по четырем группам: БД (Databases), скачивание (Downloads), 

Рис. 2.3. Страница иерархии семейства Hominidae
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представление сведений (Submissions) и инструменты (Tools). Список 
пошаговых руководств также доступен в How To на этих страницах. По-
пулярные ресурсы отображаются внизу главной страницы NCBI Guide, 
а также в поле Popular Resources на главной странице NCBI.

Entrez (www.ncbi.nlm.nih.gov/gquery/) — интегрированная поисковая 
система NCBI, которая обеспечивает доступ к разнообразным наборам 
из нескольких десятков БД, которые содержат около 1 млрд записей.

Результаты поиска разносятся по шести основным блокам с БД 
с ссылками для каждой из них (рис. 2.6). Entrez поддерживает тексто-
вый поиск, используя простые логические запросы, загрузку данных 

Рис. 2.4. Таксон-специфичный вывод информации
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Рис. 2.5. Категории меню руководства к NCBI

Рис. 2.6. Поисковая система NCBI
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в различных форматах и связывание записей между БД на основе ут-
вержденных отношений.

В простейшем варианте эти ссылки могут быть перекрестными 
между последовательностью и тезисами статьи, в которой это опубли-
ковано, или, например, между последовательностью белка и его коди-
рующей последовательностью DNA или трехмерной (3D) структурой.

Вычисленные связи между соседними записями, например на ос-
нове компьютерного сходства между последовательностями или между 
тезисами PubMed, обеспечивают быстрый доступ к группам связанных 
записей.

Наиболее популярные ссылки отображаются как обнаруженные 
компоненты в правой колонке результатов поиска или страницы про-
смотра записей, что облегчает их поиск и изучение.

Сервис LinkOut расширяет спектр ссылок на внешние ресурсы, та-
кие как организм-специфические геномные БД.

Извлекаемые записи могут быть отображены в различных форматах 
и загружены отдельно или в пакетах.

В табл. 2.1 представлены разделы Entrez и их характеристика.
Таблица 2.1. Разделы Entrez

БД
Количество

записей
Годовой 

рост
Описание

Literature www.ncbi.nlm.nih.gov/home/literature.shtml

Books 528 176 18,2% Книги и отчеты

PubMed 

Central

4 066 155 11,9% Полнотекстовые журнальные статьи

PubMed 26  413 966 4,7% Научные и медицинские тезисы/цитирования

MeSH 265 382 2,4% Онтологии, используемые для PubMed-

индексации

NLM Catalog 1 551 801 1,4% Индексы коллекций NLM

Health www.ncbi.nlm.nih.gov/home/health.shtml

GTR 48 612 52,0% Genetic Testing Registry

ClinVar 159 184 27,4% Варианты клинического значения

PubMed 

Health

62 991 14,0% Клиническая эффективность, заболевания 

и отчеты по исследованию лекарственных 

средств

dbGaP 223 662 7,6% Исследования взаимосвязи «генотип–фенотип»

MedGen 292 341 7,1% Медицинская литература по генетике и ссылки
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Продолжение табл. 2.1

БД
Количество

записей
Годовой 

рост
Описание

Genomes www.ncbi.nlm.nih.gov/home/literature.shtml

SRA 3 092 408 82,2% Архив последовательностей DNA и RNA

Assembly 90 727 52,3% Информация по сборке геномов

BioSample 5 224 211 43,2% Описание материалов биологических 

источников

dbVar 6 147 903 37,2% Исследования структурных вариантов геномов

BioProject 193 972 27,4% Биологические проекты, предоставляющие 

данные для NCBI

Genome 16 962 25,3% Секвенированные геномы

SNP 819 309 474 16,1% Короткие генетические изменения

Taxonomy 1 617 350 13,3% Таксономическая классификация 

и номенклатурный каталог

Nucleotide 210 148 411 5,2% DNA- и RNA-последовательности

Clone 38 083 613 2,0% Геномные и cDNA-клоны

GSS 39 614 616 0,6% Исследование геномных последовательностей

Probe 32 405 018 0,1% Зонды и праймеры

Genes www.ncbi.nlm.nih.gov/home/genes.shtml

GEO Profiles 128 414 055 18,1% Профили экспрессии генов и молекулярного 

разнообразия

Gene 24 351 351 13,8% Информация о локусах генов

PopSet 257 306 11,0% Наборы последовательностей из 

филогенетических и популяционных 

исследований

EST 76 257 001 0,3% Последовательности Expressed Sequence Tag

UniGene 6 473 284 0,0% Кластеры экспрессируемых транскриптов

HomoloGene 141 268 0,0% Наборы генов-гомологов для отобранных 

организмов

Proteins www.ncbi.nlm.nih.gov/home/proteins.shtml

Protein 307 799 547 37,7% Последовательности белков

Structure 121 463 9,2% Экспериментально определенные структуры 

биомолекул

Conserved 

Domains

52 411 3,5% Консервативные домены белков

Protein 

Clusters

820 546 0,0% Кластеры последовательностей подобных 

белков
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Окончание табл. 2.1

БД
Количество

записей
Годовой 

рост
Описание

Chemicals www.ncbi.nlm.nih.gov/home/chemicals.shtml

PubChem 

Compound

91 679 397 50,9% Информация о химических соединениях и их 

структура

PubChem 

Substance

223 159 019 41,8% Информация о субстанциях

BioSystems 879 994 9,3% Молекулярные пути с ссылками на гены, белки 

и химические соединения

PubChem 

BioAssay

1 218 668 5,6% Скрининговые исследования биоактивности 

соединений

2.3. РАБОТА СࢳNCBI
Задание 1. Поиск научных публикаций в PubMed.
Поиск статей по тематике, связанной с терапией определенного за-

болевания.
Найдите публикации предыдущего года выпуска (с полнотекстовой 

версией в свободном доступе) по тематике, связанной с лечением выбран-
ного заболевания. Переведите на английский язык название заболевания, 
которое будет указано в строке поиска, а также добавьте слово therapy.

На сайте NCBI https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ в разделе Popular Resour-
ces кликните на PubMed (рис. 2.7).

Рис. 2.7
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В окне поиска наберите термин (то есть название заболевания), под-
твердите запрос (рис. 2.8).

Рис. 2.8

Поскольку страницы результатов будут содержать много записей, 
необходимо уточнить условия поиска, для этого кликните Advanced 
(рис. 2.9).

Рис. 2.9
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Появится страница конструктора условий поиска Advanced Search 
Builder, на которой можно задавать дополнительные условия поиска 
(рис. 2.10).

Рис. 2.10

Выберите вместо All Fields условие поиска Title/Abstract (поиск будет 
осуществляться по заголовкам и резюме публикаций) и впишите свое 
ключевое слово — название заболевания (рис. 2.11).

В следующей строке конструктора задайте еще одно условие — 
внесите therapy для All Fields, после чего запустите поиск (Search) 
(рис. 2.12).

Сократите число результатов поиска, используя опции слева 
(рис. 2.13).

При этом возле выбранных условий фильтрации (они выделяются 
синим цветом) появятся галочки (рис. 2.14).

Дополнительно ограничьте поиск публикации, задав в Publication 
dates в разделе Custom range… даты публикаций — введите в предложен-
ные поля год, месяц, день, ограничивающие период последнего года, 
например, как показано на рис. 2.15.

Если результатов не будет, увеличьте интервал дат до 3 лет.
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Рис. 2.11

Рис. 2.12
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Рис. 2.13

Рис. 2.14
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Если список публикаций более одной страницы, в верхней части 
экрана выберите условие для вывода результатов Sort by по наилучшему 
совпадению Best Match (рис. 2.16).

Рис. 2.16

Рис. 2.15
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На странице результатов кликните на одну из публикаций для про-
смотра Abstraсt (рис. 2.17).

Рис. 2.17

Внизу — индекс статьи PMID (цифра 1), справа: вверху — ссылка (-и) 
на полный текст Full text links (цифра 2), ниже — ссылки на подобные 
публикации Similar articles (цифра 3). Кликнув на название статьи, мож-
но перейти к странице Abstract (рис. 2.18).

1. Кликните на Full text links и скачайте статью.
2. Скопируйте выходные данные публикации: журнал, год, месяц 

(том, номер, страницы), наименование, авторы, идентификаторы 
PMID и DOI.

Посмотрите информацию о первом и последнем авторах в списке, 
есть ли у них публикации за последние 5 лет и сколько?

Для этого кликните на фамилию первого автора, в открывшемся 
списке его публикаций снимите все условия, заданные вами для отбора 
статей (кликните на Clear слева) (рис. 2.19).

Далее задайте Publication dates — 5 years. Скопируйте фамилию авто-
ра и количество его публикаций за последние 5 лет. Найдите аналогич-
ную информацию для последней фамилии из списка авторов, сравните 
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результаты. Ответьте на вопрос, где в списке авторов размещаются уче-
ные с наибольшим количеством публикаций.

Задание 2. Поиск нуклеотидных последовательностей.
Найдите по поиску на NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov нуклеотид-

ную последовательность миоглобина и его идентификаторы для DNA, 
mRNA, белка: в окне запроса введите myoglobin для All Databases. После 
того как открылась страница результатов (рис. 2.20), перейдите в раз-
деле Genomes.

Nucleotide, справа (Results by taxon Top Organisms) выберите опцию — 
Homo sapiens; если в списке нет этой позиции, необходимо кликнуть на 
All other taxa, откроется следующий список видов, в нем нужно найти 
Homo sapiens (если нет, то повторить предыдущее действие) (рис. 2.21).

Затем кликните на последовательность (автоматически откроется 
в формате GenBank):
Homo sapiens myoglobin (MB), RefSeqGene on chromosome 22
23,591 bp linear DNA
Accession: NG_007075.1 GI:160358355

Рис. 2.18
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Рис. 2.19
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Сверху — основная информация о последовательности — номер, 
длина последовательности (23 591 пара оснований), сама последова-
тельность — DNA и др. В этом файле можно найти информацию по но-
меру mRNA, белка.
LOCUS NG_007075 23591 bp DNA linear PRI 04-MAY-2014
DEFINITION Homo sapiens myoglobin(MB)RefSeqGene on chromo-
some 22.
ACCESSION NG_007075

Рис. 2.20
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VERSION NG_007075.1 GI:160358355
В разделе FEATURES информация о RNA представлена в подразделе 
mRNA (рис. 2.22, 2.23).
Найдите номер для RNA (NCBI Reference Sequence) transcript_id = 
”NM_203377.1”.

Ниже, в подразделе CDS (кодирующая последовательность, транс-
лируемая в белок), найдите уникальный номер белка миоглобина: 
protein_id = ”NP_976311.1”.

Рис. 2.21
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Задание 3. Работа с форматом FASTA.
На сайте NCBI откройте запись DNA человеческого Р53 в формате 

FASTA по поиску Homo sapiens P53 (например, NG_017013.2), найдите:
1) уникальный номер (идентификатор) последовательности;
2) описание последовательности;
3) саму последовательность.
Сохраните данную запись в виде файла.

Вопросы для самоконтроля
1. Перечислите ключевые элементы NCBI.
2. Какие типы идентификаторов RefSeq существуют?
3. Что означают идентификаторы с префиксом NG_, NC_, NP_?
4. Что означают идентификаторы с префиксом XM_, XP_, XR_?
5. Что такое «формат FASTA»?
6. Перечислите наиболее популярные ресурсы NCBI.

Рис. 2.22
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7. Дайте характеристику ресурсу PubMed.
8. Какие условия фильтра необходимо задать, чтобы найти в PubMed 

обзорные статьи за 2018 г.?
9. Какая информация содержится в PubMed на странице Abstract?

10. В каком разделе БД NCBI осуществляется поиск нуклеотидных 
последовательностей?

Рис. 2.23. Сама последовательность начинается с заголовка ORIGIN. Сохраните 

информацию о последовательности миоглобина в отдельном файле: справа кликните 

Send to, в открывшемся окне выберите Complete Record и ниже File
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