NCBI BLAST™ search
Find viral nucleotide and protein sequences

using the BLAST™ sequence similarity tool.

Search GenBank virus/viroid sequences and explore metadata in Results Table with advanced filtering and data vis

Hepat'\tisd

Hepatitis C virus genotype 1, taxid:41856
Hepatitis C virus subtype 1b, taxid:31847
hepatitis C virus genotype 1a, taxid:2847144
Hepatitis Cvirus subtype 3a, taxid:356426
Hepatitis C virus genotype 2, taxid:40271

1enza Avirus Released in past month SARS-CoV-2

Hepatitis Cvirus genotype 6, taxid:42182
Hepatitis Cvirus genotype 3, taxid:356114
Hepatitis Cvirus genotype 4, taxid:33745
Hepatitis C virus subtype 6a, taxid:31655 |

Hepatitis Cvirus genotype 5, taxid:33746

GoOr ett eget case
Hepatit C

N&r man foérstatt hur virusdatabasen fungerar sa kan man
konstruera egna ”"case” med tillhérande historier och pro-
blemstallningar.

For att ta fram en sekvens att utgé fran (Patientens virus-sekvens) letar man
forst fram en riktig sekvens i databasen fran ndgot land som &r intressant att
anvanda foér det ”Case” man vill bygga. Sedan férandrar man sekvensen lite
(’muterar”) i en textredigerare (word) och l&ter den bli Patientens virus-sekvens.

Pa virusdatabasens startsida valjer man
Reira Remis Reset ”Search by virus” (se bilden ovan).

1. Skriv in "hepatits C” i s6krutan, vanta och valj en

av de olika hepatit C-genotyper (subtyper) som visas.
;';iiﬂﬂfgcséﬁésumpe x Traffbilden visar alla sekvenser av en viss subtyp, en
blandning av sekvenser som &r allt fran korta nuklo-

Virus/Taxonomy +

Accession +
tidsekvenser till hela genomet.
Sequence Length + . . o
2. For att minska antal kolumner, klicka pa ”Select
Min: 1000

Mo 2000 X columns” till uppe héger om tabellen. Ta bort alla ko-
lumner utom Accession, Coverage, Identity, Score, Geo

Ambiguous Characters * Location. Klicka pa Apply (langt ner).
GenBank/RefSeq + . ° ° . .
3. For att fa en lagom lang sekvens, anvand "Refine
Assembly Completeness + Results” i menyn till vinster pa webbsidan och 8lj in-
Nucleotide Completencss struktionerna i punkterna 5-7.
Isolate/Strain Name + 4. Klicka pé + efter Sequence length”. Fyll i Min 1000
och Max 2000 (enheten &r baspar, bp).
Genotype [ +
e Proteine N 5. Klicka pa + efter "Has proteins” och fyll i poly och

valj *polyprotein” for att fa traffar pa sekvenser for ge-
polyprotein %

nen POLY.
Provirus/Integrated + . . . . .

| bilden till vinster visas hur det ska se ut nar du fyllt
Geographic Region + i ratt filtrering av sekvenserna.
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10.

Titta nu i tabellen med de séktraffar du filterat fram. Klicka pa kolumnen
”Geo location” for att sortera traffarna efter land om du vill ha sekvenser uti-
frdn en viss plats.

| kolumnen "Accession” anges alla tréffarnas unika accessionsnummer (ett
slags ID-nummer for en traff i databasen). Klicka pé ett accessionsnummer.
Ett fonster dppnas (se bild nedan) som visar nagra detaljer. | fénstret finns
accessionsnumret 6verst. Klicka pa det numret och du kommer till sidan
med alla information, inklusive sjalva sekvensdatat.

Nucleotide (1,036) Protein (1,028) RefSeq Genome (1)

Nucleotide Details

Skarmdump efter

y
vi.ussumy,,mm att du foljt instruk-
’ tionerna i punkt 7.

Attributes

Nuc completeness:parial | Klicka pd inringat
Length: 9341

Mol Type: RNA ID-nummer for att

Geo Location: Cambodia

Collection Date: 2012-08-22 komma vidare

#iein, complete cds (Ya

Nar du fatt fram sidan med all information. Klicka pa FASTA (se bild nedan)
och kopiera den sekvens du far fram och klistra in i ett textdokument. Pro-
grammet "Anteckningar” (Notepad) fungerar utmarkt for detta. Word kan
stilla till problem i vissa fall p& grund av formatmallar.

Hepatitis C virus subtype 6e

oM LC435023.1 Bild som visar

%m en soktraff for
Goto @) sekvensdata foér en
hepatit C av subtyp

Locus LC435023 9341 t R °
DEFINITION Hepatitis C virus subtype 6e I 6e. Ett klick pa
complete cds. » » i .

ACCESSION LC435023 FASTA 'tar dlg tl“‘

VERSION  LC435023.1 nukleotidsekven-

KEYWORDS .

SOURCE Hepatitis C virus subtype 6e sen som sedan kan
ORGANISM Hepatitis C virus subtype 6e kopieras_

Ta fram en ”patientsekvens”, det vill sdga en sekvens som ska motsvara det
virus som patienten blivit smittad, som liknar den sekvens du sokt fram.
Detta gér du genom att redigera sekvensen (mutera) pa valfritt sitt s att
den skiljer sig lite at fran originalet. Du kan exempelvis byta ut ndgot A mot
ett C i en position eller ta bort en enstaka kvavebas ur sekvensen.

Formulera ditt "Case” med bakgrundsinformation och problem som ska l6sas
genom att utga fran den patientsekvens du tagit fram.

Samma metoder som beskrivits ovan fungerar for vilket virus som helst som
finns i databasen. Det gér att variera i det odndliga. Istéllet fér att skriva in he-
patitis C kan du exempelvis séka pa HIV, ebola, influenza eller ndgot annat virus
du &r intresserad av.
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