· Capítulo 5

· Information Retrieval from Biological Databases
Notas importantes:

· El GenBank  es la colección pública disponible de secuencias de ADN y proteínas más grande y completa del mundo.

· Las distintas bases de datos del NCBI se pueden acceder libremente a traves del ‘World Wide Web’(WWW), mediante el uso de un browser compatible. 

· En caso de no disponer de un acceso apropiado y ‘online’ al internet, es posible acceder a cualquiera de las bases de datos del NCBI a traves del servidor de correo electrónico llamado Retrieve.
· La dirección electrónica del servidor Retrieve es: retrieve@ncbi.nlm.nih.gov, y el subject necesario para la detección automática es: Complex Query.

· Operadores booleanos como AND, OR, NOT y el uso de comillas y paréntesis esta permitido.

· El servidor Retrieve puede buscar records desde una sola base de datos cada vez.

· La existencia de conecciones y ‘relaciones naturales’ entre distintas bases de datos biológicas, promovió la creación de un servidor de búsqueda más eficiente, capaz de acceder a más de una base de datos a la vez automaticamente. Este es el denominado servidor Entrez, el cual se accede online a traves del uso de un browser apropiado.
· El servidor Entrez es capaz de ofrecer una búsqueda de información integrada a traves del uso de dos tipos de conecciones entre bases de datos: neighboring (vecindades) y hard links (accesos directos).

· El sistema de conección neighboring hace uso del denominado ‘weighted key terms’ para encontrar homologias. Distintos pesos son asignados a palabras dependiendo de las distancias relativas y dependiendo del lugar en que se encuentra dentro de la  base de datos (revisar la pág. 102).

· Cuando la plataforma del servidor Entrez no esta disponible, el usuario final puede realizar búsqueda integrada de información (en múltiples bases de datos), mediante el servidor Query.
· El servidor Query al igual que el servidor Retrieve, requiere del uso de un formato definido (revisar pág. 111, 112 y 113).

· La dirección electrónica del servidor Query es: query@ncbi.nlm.nih.gov, y el subject necesario para la detección automática es: Simple Query.

Preguntas de discusión:

1.- Cuál es la diferencia entre los dos tipos de conección: neighboring y hard link, usados por el servidor Entrez?

· 2.- En qué situaciones durante la búsqueda de información relacionada, se usa específicamente el sistema ‘neighboring’ y en que otras el sistema ‘hard links’?

· 3.- Practicar el manejo de los servidores Retrieve y Query usando el correo electrónico.
· Capítulo 6
· The NCBI Data Model
· Notas importantes:

· Un modelo, ya sea biológico, matemático, físico o químico, permite estudiar un fenómeno natural a través de una imitación del mismo, siendo el aspecto más importante, la capacidad de predicción de situaciones que bajo condiciones normales son inaceptables naturalmente. Obviamente la utilidad de un modelo se basa en el grado de similitud con el fenómeno natural. 

· Ejemplos de modelos: modelos de transmisión de enfermedades, modelos de evolución, modelos de intervenciones en poblaciones, modelo químico de una molécula, modelos de datos como el NCBI.

· El modelo de datos del NCBI define una vasta clase de objetos denominados ‘Sequence Identifiers’ (SeqId), asi como objetos centrales tales como secuencias (biological sequence: Bioseq), colecciones o conjuntos de secuencias (Bioseqsets), anotaciones de secuencias (Seq-Annot), y describción de secuencias (Seq-Descr).

Preguntas de discusión:

1.- Qué se entiende por un modelo de datos? (Les recomiendo leer la sección ‘Some Examples of the Model’ de la página 122, para entender de una manera mas concreta el concepto de ‘Modelos de Datos’.)

· 2.- 

