
I due centri maggiori, EBI e NCBI hanno sviluppato sistemi 
dedicati di RETRIEVAL allo scopo di ottenere il massimo delle 

informazioni con il minimo sforzo da parte dell’utente 

⇒ SRS (Sequence Retrieval System) della EBI che mette a 
disposizione anche dello spazio sul server per memorizzare le
richerche.

⇒ Entrez della NCBI, molto più eterogenea ma più semplice da 
utilizzare, è il vero riferimento per le ricerche bibliografiche perchè
perfettamente integrata con MedLine, database di letteratura bio-
medica, tanto da far nascere

Entrez + MedLine => PubMed

PubMed è la pr incipale fonte di informazione delle banche dati, 
tutti i dati nascono da lavor i pubblicati e presenti in PubMed.



PubMed è la principale risorsa della rete per quanto riguarda le 
pubblicazioni scientifiche di natura biomedica. Presenta una 
QUERY FORM in cui immettere le parole da cercare 

La ricerca per parole chiave comporta la possibilità di combinare 
varie queries utilizzando gli operatori booleani. Con Go si procede 
con la ricerca. E’ possibile fornire alla query un tag di campo (es. 
query [AU] cerca tra gli autori...) per limitare la ricerca.

Il numero di entries trovate viene indicato in una results table con 
varie opzioni a disposizione



E’ possibile cambiare la formattazione dei 
risultati agendo sui primi tre campi. Alla 
pressione di Display si ha 
l’aggiornamento

E’ inoltre possibile possibile spedire i risultati non al browser 
(Text) ma ad una diversa destinazione, tra cui il file con la 
funzione Send to. 

Per scorrere tra i risultati si utilizza la 
sezione Page, che si trova in alto e in 
basso a destra della schermata



Sotto la query form è situata una Feature Table, molto utile per le 
ricerche perché fornisce strumenti di controllo sulle interrogazioni

Limits permette di restringere la query cercando solo in certi tipi di 
pubblicazioni, solo in certe zone delle varie queries (sfruttando 
l’univocità dei tags con cui viene compilata ogni entry), entro dei 
limiti di tempo e secondo molti altri criteri.



Preview/Index permette di visualizzare solo il numero di risultati 
che una query totalizza, così da non attendere il parsing delle varie 
entries. E’ un modo per snellire la ricerca e trovare le keywords più 
adatte.

History permette di monitorare tutte le queries fatte in precedenza, 
entro le ultime otto ore. Osservando la History si possono combinare 
varie queries mediante gli indici segnati con il ‘#’

Nella Clipboard è possibile inserire (grazie al Send to visto prima) 
gli articoli trovati più interessanti, per riguardarli in seguito (entro 
otto ore).



Con details è possibile vedere come il sistema di retrieval ha 
interpretato e scomposto la nostra query. 

Le regole di interpretazione del sistema PubMed sono:

- Per ogni parola viene consultato l’indice MeSH (un vocabolario 
creato e controllato da MedLine con tutti i termini medici e i loro 
sinonimi, per non perdere informazioni).

- Se non si trova nulla, viene consuiltato l’indice con tutti i giornali e 
le riviste, coi i codici ISSN e le altre informazioni.

- Se non si trova nulla, si cerca nel campo autori di tutte le entries 
possibili.



Un esempio di results page di PubMed

Nella parte sinistra della home page di 
PubMed, si trovano i link a dei tutorial e a 
delle FAQ per imparare ad usare al meglio 
PubMed. Saper  cercare in PubMed è 
impor tantissimo perché tutte le r icerche 
par tono sempre da lì!



SRS
(Sequence Retrieval System) 

http://srs.ebi.ac.uk

SRS permette la ricerca contemporanea in molti databases ad essa 
collegati, permettendo l’analisi di tutte le entries di ogni database in 
modo appropriato integrando strumenti bioinformatici di vario tipo 



La ricerca in SRS è un sistema complesso 
ma facilitato dall’approccio multi-step 

proposto 

1) Scelta dei databases da utilizzare per la ricerca

2) Immissione di una o più query concatenabili

3) Visualizzazione dei risultati in modo personalizzabile

4) Applicazione di programmi di analisi ai risultati ottenuti

5) Possibilità di salvare nel server EBI i risultati di una ricerca e 
di richiamarli successivamente.



Fase 1: Scelta dei databases per la ricerca



Fase 2: Immissione di una o più query concatenabili

Questa è la standard query page

Ma è possibile tramite

impostare una ricerca mediante una 
extended query form, molto più articolata



Fase 3: Visualizzazione dei risultati in modo personalizzabile

E’ possibile utilizzare sia metodi di 
visualizzazione preimpostati, sia crearne di 

nuovi, facendo risaltare solo alcuni aspetti della 
ricerca. Quando si è impostato tutto si parte con 

la



Come si presentano (di default) i risultati

1. Nome del database
2. Accession number
3. Descrizione 
4. Feature principale

Cliccando sui vari AN si va direttamente 
alla pagina EMBL con tutte le features. 
Si possono selezionare più entries per 

successive analisi



Fase 4: Applicazione di programmi di analisi ai risultati ottenuti

Se si sono selezionate alcune sequenze si 
possono far partire moltissimi programmi 

che le analizzano. Sono programmi 
residenti sul server EBI e che producono 

risposte o visualizzabili in internet oppure 
scaricabili sul proprio computer 

appositamente formattate   



Fase 5: Salvataggio di progetti e riapertura

La pagina Project mostra tutto quello che è 
stato fatto in quella sessione, le queries, i 
risultati ottenuti, le visualizzazioni tipiche 
o personalizzate ecc.

Con il campo SRS Project Options si può 
salvare il progetto su disco, per riaprirlo 
in un secondo momento.



Entrez
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez/



Entrez è un sistema di retrieval relativamente semplice ma 
estremamente potente perché poggiato su un consolidato motore di
ricerca, identico nella forma a quello visto in precedenza per PubMed

Come in SRS è possibile scegliere il database su cui operare le 
ricerche, ma si lavora o su un database per volta o su tutti insieme.

Inserendo una query direttamente nella nella home page è 
possibile effettuare uno screening dei risultati in tutti i databases 
disponibili, con una elegante grafica per la risposta.

Accanto ad ogni database viene infatti indicato il numero di 
entries ad esso associate per quella query.



192 entries in PubMed

330 entries in Nucleotide

244 entries in Protein

Cliccando sul database 
si accede così alle varie 

entries



Il database protein di Entrez è una collezione di molti databases, 
sono più o meno gli stessi di SRS, ma non si possono scelgliere.

Per navigare tra i databases non serve ritornare ogni volta alla 
home page: la lista completa è disponibile direttamente nelle 
query form di ogni database. 



Il sistema di ricerca è identico a quello descritto per PubMed, tranne 
che per la modalità di ricerca, visto che quella valeva per il database 
MedLine, integrato in Entrez. Ancora ci sono 

La query form

La feature table

e la la results table

con il contatore dei risultati



La pagina dei risultati

Si presenta come quella di PubMed, indicando anziche autori, 
titoli e summary, gli ID delle varie entries e una breve descrizione, 
con alcuni ID alternativi per quella entry.



Selezionando varie entries è possibile salvarle nella clipboard o su 
file in un formato richiesto, così da poterle riutilizzare. 

Quello che manca ad Entrez rispetto ad SRS è l’integrazione dei 
programmi di analisi delle sequenze, che permettono di operare 
direttamente sui risultati senza il disagio del salvataggio su disco 
dei dati.

Anche il concetto di “progetto” che Entrez sviluppa con la 
Clipboard è diverso: mentre per SRS un progetto è un lavoro vero
è proprio, per entrez è come una rubrica in cui segnare le entry più 
interessanti.

In pratica, Entrez è un sistema di retrieval di informazioni potente 
e semplice da usare, ma non è ottimale per l’elaborazione. D’altra 
parte SRS ha i vantaggi di integrare molti programmi di analisi, ma 
il sistema di interrogazione è molto meno immediato.   



Entrambi i sistemi di retrieval, comunque, 
permettono di ottenere gli stessi dati, visto 

che si basano su banche dati primarie e 
proteiche comuni, quindi hanno una grossa 

intersezione .

Cambiano invece i database accessori, 
rielaborazioni più o meno dirette dei 

database primari ma molto ben curati e 
aggiornati, quindi molto importanti per 

ottenere le informazioni desiderate.
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