
Flusso dell’informazione genetica 
Un tempo: “un gene, una proteina”… 

RNA	  pre-‐messaggero	  

mRNA	  

proteina	   stru2ura	  e	  funzione	  	  	  	  

DNA	   DNA	  
Duplicazione	  

Trascrizione	  

Maturazione	  (splicing)	  

Traduzione	  	  	   Folding,	  	  
modificazioni	  post-‐traduzionali	  	  	  
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Flusso dell’informazione genetica 

5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
!

Open Reading Frame (ORF)	  	  
	  	  

gene 
N.B.: questa è una semplificazione estrema! 
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Flusso dell’informazione genetica 

5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!
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Flusso dell’informazione genetica 

5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!

Duplicazione	  Trascrizione	  

5’-..ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA..-3’!
3’-..TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT..-5’!
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5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!

Duplicazione	  Trascrizione	  

5’-..ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA..-3’!
3’-..TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT..-5’!

5’-..AUGGAAAUGCAGAGGAUUGCUUGA..-3’!

Traduzione	  	  	  

NH2-..MetGluMetGlnArgIleAla..-COOH!
!

Flusso dell’informazione genetica 
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5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!

Duplicazione	  Trascrizione	  

5’-..ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA..-3’!
3’-..TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT..-5’!

5’-..AUGGAAAUGCAGAGGAUUGCUUGA..-3’!

Traduzione	  	  	  

NH2-..MetGluMetGlnArgIleAla..-COOH!

NH2-.. M  E  M  Q  R  I  A ..-COOH!
!

Flusso dell’informazione genetica 
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5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!

NH2-..MetGluMetGlnArgIleAla..-COOH!

NH2-.. M  E  M  Q  R  I  A ..-COOH!

Traduzione	  	  	  
Trascrizione	  

Folding,	  modificazioni	  post-‐traduzionali	  	  	  

NH2-.. M  E  M  O  R  I  A ..-COOH!

Flusso dell’informazione genetica 
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Flusso dell’informazione genetica 

5’-......ATGGAAATGCAGAGGATTGCTTGA......-3’!
3’-......TACCTTTACGTCTCCTAACGAACT......-5’!

NH2-..MetGluMetGlnArgIleAla..-COOH!
NH2-.. M  E  M  Q  R  I  A ..-COOH!

Traduzione	  	  	  
Trascrizione	  

Folding,	  modificazioni	  post-‐traduzionali	  	  	  

NH2-.. M  E  M  O  R  I  A ..-COOH! 	  fenotipo	  	  	  
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	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  DATABASE	  o	  banca	  da9	  (generica)
acquisizione dei dati in archivi	  

•  “Individuare	  tu;e	  le	  pubblicazioni	  rilevan@;	  
•  analizzarne	  cri@camente	  i	  da@	  e	  risolvere	  i	  risulta@	  confli;uali;	  
•  presentare	  i	  da@	  in	  un	  formato	  che	  possa	  rifle;ere	  quegli	  aspeH	  della	  

stru;ura	  che	  sono	  sta@	  determina@	  sperimentalmente	  e	  quelli	  che	  
possono	  ragionevolmente	  essere	  ricava@	  dell’omologia;	  

•  iden@ficare	  il	  materiale	  inerente	  alla	  funzione	  chimica,	  alla	  sorgente	  
biologica,	  al	  controllo	  gene@co	  e	  all’origine	  evolu@va…”	  
	   	   	   	   	   	  M.Dayhoff, Atlas of protein sequence and structure 
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•  Un	  archivio	  (o	  schedario)	  non	  può	  contenere	  ‘tu;o’	  ;	  deve	  essere	  
costruito	  esa;amente	  per	  lo	  scopo	  a	  cui	  serve.	  

•  La	  scheda	  è	  l’elemento	  principale	  dello	  schedario,	  ma	  quello	  che	  
cara;erizza	  l’archivio	  è	  il	  contenuto	  delle	  schede.	  

•  Ogni	  scheda	  deve	  contenere	  le	  informazioni	  cioè	  gli	  a2ribu9	  (chiama@	  
anche	  categorie	  di	  informazioni)	  che	  cara;erizzano	  l’elemento	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  DATABASE	  o	  banca	  da9	  (generica)
acquisizione dei dati in archivi	  
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Esempio:	  	  	  	  	  schedario	  di	  fa2urazioni	  di	  una	  di2a	  commerciale.	  
ü  Ogni	  fa;ura	  è	  rappresentata	  da	  una	  (e	  una	  sola)	  scheda	  ognuna	  di	  questa	  

deve	  contenere	  le	  informazioni	  correlate	  (a;ribu@).	  
ü  Esempi	  di	  a;ribu@	  possibili:	  data	  dell'ordine,	  data	  della	  consegna,	  

importo,	  nome	  del	  cliente,	  indirizzo	  del	  cliente,	  telefono	  del	  cliente,	  ecc...	  
ü  N.B.:	  le	  informazioni	  contenute	  su	  una	  scheda	  possono	  anche	  essere	  

ripetute	  su	  altre	  schede	  (uno	  stesso	  cliente	  può	  essere	  associato	  a	  
differen@	  fa;ure,	  differen@	  fa;ure	  possono	  essere	  emesse	  nello	  stesso	  
giorno),	  la	  fa;ura	  però	  deve	  essere	  univoca	  e	  rappresentare	  solo	  quella	  
specifica	  transizione 

scheda	  1,	  scheda	  2…	  scheda	  n	  

	  nnnnnnnnnn	  

a2ribu9	  
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In	   informa@ca,	   il	  termine	  database,	  trado;o	  in	   italiano	  con	  banca	  da9,	  base	  
di	   da@	   o	   anche	   base	   da@,	   indica	   un	   archivio	   di	   da@,	   riguardan@	   uno	   stesso	  
argomento	   o	   più	   argomen@	   correla@	   tra	   loro,	   stru;urato	   in	   modo	   tale	   da	  
consen@re	   la	   ges@one	   dei	   da@	   stessi	   (l'	   inserimento,	   la	   ricerca,	   la	  
cancellazione	   ed	   il	   loro	   aggiornamento)	   da	   parte	   di	   applicazioni	   so[ware	  
ges@te	  da	  un	  elaboratore.	  
	  
Altre	  definizioni:	  
•  un	   database	   può	   essere	   definito	   come	   un	   insieme	   di	   informazioni	  

stre;amente	   correlate	  e	  memorizzate	   su	  un	   supporto	  di	  memoria	  di	  massa,	  
cos@tuen@	   un	   tu;’uno,	   che	   possono	   essere	   manipolate	   da	   più	   programmi	  
applica@vi;	  

•  si	  definiscono	  stru;ure	  da@	  i	  modi	  di	  organizzare	  secondo	  regole	  precise	  una	  
certa	   quan@tà,	   de;a	   anche	   "base",	   di	   informazioni;	   tali	   regole	   possono	  
definirsi	   sia	   in	   forma	   teorica,	   sia	   in	   forma	   pra@ca,	   riferendo	   quest'ul@ma	  
all'effeHvo	   ordinamento	   fisico	   dei	   da@	   sulla	   memoria	   di	   un	   elaboratore	  
ele;ronico.	   La	   parte	   di	   memoria	   di	   un	   elaboratore	   ele;ronico	   des@nato	   a	  
contenere	  le	  informazioni	  così	  organizzate	  prende	  il	  nome	  di	  database.	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  DATABASE	  o	  banca	  da9	  (generica)
acquisizione dei dati in archivi	  
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Nei	  database	  l’organizzazione	  è	  simile,	  con	  qualche	  differenza.	  
q  Definizioni: 	  � le	  schede	  prendono	  il	  nome	  di	  RECORDS;	  

� gli	  a;ribu@	  prendono	  il	  nome	  di	  CAMPI	  (FIELDS);	  

q  Modalità	   di	   registrazione:	   gli	   schedari	   su	   supporto	   cartaceo,	   i	   database	   nelle	  
memorie	  fisiche	  dei	  computer;	  

q  Ges@one	  dei	  da@:	  (manuale	  negli	  schedari)	  ges@ta	  da	  so[ware	  negli	  elaboratori.	  

	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  DATABASE	  o	  banca	  da9	  (generica)
acquisizione dei dati in archivi	  

Record	  1,	  record	  2…	  record	  n	  

	  nnnnnnnnnn	  

campi	  	  (fields)	  

14	  



Nei	  database	  valgono	  le	  stesse	  proprietà	  degli	  schedari.	  
Se	  il	  database	  rappresenta	  un’en@tà	  del	  mondo	  reale,	  allora	  ogni	  record	  
rappresenta	  un’istanza	  di	  quella	  en@tà	  e	  quindi	  non	  possono	  esistere	  più	  
record	  per	  la	  stessa	  istanza.	  
	  

Iden9ficatore	  di	  record	  
	  

È	  importante	  avere	  un	  contrassegno	  che	  iden@fica	  in	  modo	  univoco	  il	  record.	  
Deve	   quindi	   esistere	   un	   campo	   speciale	   chiamato	   ‘chiave’	   che	   deve	   essere	  
diverso	  per	  ogni	  record.	  
Il	  campo	  chiave	  può	  essere	  rappresentato	  da	  un	  numero	  progressivo,	  oppure	  
da	  una	  sigla,	  o	  anche	  da	  un	  nome,	  comunque	  sia,	  è	  essenziale	  che	  sia	  unico.	  
Nei	   database	   biologici	   il	   campo	   chiave	   è	   chiamato	   "ID”	   oppure	  
“AC”	  (Accession	  number).	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  DATABASE	  o	  banca	  da9	  (generica)
acquisizione dei dati in archivi	  
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Banche dati biologiche 

                        remaining 97% is involved in 
creating structure and regulatinng gene expression.    16	  



•  Le	  banche	  da9	  sono	  dei	  contenitori	  costrui@	  per	  immagazzinare	  grandi	  
quan@tà	  di	  da@	  biologici	  in	  modo	  efficiente	  e	  razionale;	  

•  Le	  banche	  da@	  biologiche	  raccolgono	  informazioni	  e	  da@	  deriva@	  da:	  	  
•  Le;eratura;	  
•  Analisi	  di	  laboratorio	  (in	  vitro	  e	  in	  vivo);	  
•  Analisi	  bioinforma@che	  (in	  silico).	  

•  Ogni	  banca	  da@	  è	  cara;erizzata	  da	  un	  elemento	  biologico	  centrale	  che	  
cos@tuisce	  l’ogge;o	  intorno	  al	  quale	  viene	  costruita	  la	  ENTRY	  principale	  
della	  banca	  da@;	  

•  La	  maggior	  parte	  delle	  banche	  da@	  sono	  fruibili	  in	  formato	  Flat-‐file:	  Ogni	  
entry	  è	  memorizzata	  in	  un	  file	  di	  testo	  generalmente	  stru;urato,	  
contenente	  le	  informazioni;	  

	  

Banche dati biologiche 
Acquisizione dei dati	  
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Formato	  flat	  file	  

ID	  
AC	  
DT	  
DE	  
GN	  
OC	  
R(X)	  referenze	  bibliografiche	  
DR	  riferimen@	  incrocia@	  
KW	  key	  words	  
FT	  features	  
SQ	  intestazione	  sequenza	  
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//	  linea	  di	  terminazione	  

Informazioni	  associate	  
	  	  
Ontologia:	  una	  formale	  descrizione	  delle	  en@tà	  e	  delle	  relazioni	  intercorren@	  fra	  esse	  
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•  Banche	  da@	  in	  formato	  XML	  (eXtensible	  Markup	  Language);	  non	  è	  
propriamente	  un	  linguaggio	  di	  programmazione,	  ma	  una	  sintassi	  di	  
descrizione	  dei	  da9	  è	  è	  sempre	  un	  file	  di	  testo	  ma	  ne	  rende	  possibile	  
l’u@lizzo	  indipendentemente	  dall’aplicazione	  ado;ata,	  senza	  preoccuparsi	  
della	  forma;azione	  

20 

Banche dati biologiche 
Acquisizione dei dati	  



Formato	  XML	  

Cara;erizzato	  dalla	  presenza	  
di	  tag	  ,	  simboli	  racchiusi	  da	  	  
parentesi	  angolari	  <	  e	  >	  ,	  
organizza@	  gerarchicamente.	  
	  
Il	  dato	  risulta	  “stru;urato”.	  
	  
Mol@ssime	  applicazioni	  	  
informa@che	  sono	  in	  grado	  
di	  interpretarlo	  è	  formato	  	  
standard	  per	  la	  trasmissione	  
di	  da@.	  
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Banche dati biologiche 
Acquisizione dei dati	  

•  Banche	  da@	  in	  formato	  TABELLA	  

•  Questo	  @po	  di	  formato	  è	  u@lizzato	  sopra;u;o	  per	  costruire	  è	  database	  
relazionali	  

	  

record	  1,	  
	  
record	  2,	  
	  
…	  …	  
	  
record	  n	  

campo	  A,	  campo	  B,	  …	  campo	  N	  
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•  Database	  ordina9:	  i	  records	  sono	  dispos@	  fisicamente	  (o	  virtualmente)	  in	  ordine	  
secondo	  il	  contenuto	  di	  uno	  o	  più	  par@colari	  campi	  (flat	  files	  e	  indicizzazione).	  	  

•  Un	  archivio	  ordinato	  perme;e	  l’applicazione	  di	  par@colari	  algoritmi	  che	  
velocizzano	  la	  ricerca	  (per	  es.	  applicando	  un	  algoritmo	  di	  ricerca	  dicotomica	  -‐de;a	  
anche	  ricerca	  binaria-‐)	  

•  Database	  relazionali:	  sono	  insieme	  di	  DB	  (generalmente	  in	  formato	  tabella)	  
correla@	  tra	  loro	  a;raverso	  relazioni	  che	  fanno	  riferimento	  ai	  campi	  ‘chiave.’	  

Banche dati biologiche 
Tipologie	  
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•  Con	  il	  crescere	  dei	  da@	  si	  è	  reso	  necessario	  ado;are	  DBMS	  (sistemi	  di	  
ges@one	  delle	  basi	  di	  da@,	  Database	  Management	  Systems);	  

•  La	  consultazione	  e	  il	  recupero	  dei	  da@	  da	  parte	  dell’utente	  raramente	  è	  
dire;a	  ma	  si	  avvale	  di	  linguaggi	  di	  interrogazione	  delle	  basi	  di	  da9,	  il	  più	  
diffuso	  dei	  quali	  è	  SQL	  (Structured	  Query	  Language);	  

	  
•  Parole	  chiave	  da	  introdurre	  nei	  campi	  di	  ricerca	  e	  u@lizzo	  degli	  operatori	  

booleani	  	  (AND,	  OR	  e	  NOT);	  

•  Uso	  del	  web	  per	  accedere	  a	  informazioni	  tra	  loro	  correlate	  (cross-‐
referencing,	  riferimen9	  incrocia9)	  a;raverso	  link	  ipertestuali.	  

Banche dati biologiche 
Gestione e utilizzo dei dati	  

SELECT	   	  	   	  nome del gene / della proteina 
FROM	   	  	   	  genoma / proteoma del tal organismo 
WHERE	  	   	  	  	   	  condizione imposta alla ricerca  
ORDER	  BY	   	  	  nome / dimensione / ecc. 

25	  



•  Uso	  del	  web	  per	  accedere	  a	  informazioni	  tra	  loro	  correlate	  (meccanismi	  di	  
cross-‐referencing,	  riferimen9	  incrocia9)	  a;raverso	  link	  ipertestuali	  è	  
fondamentali:	  perme;ono	  consentono	  di	  navigare	  fra	  i	  database	  anche	  se	  
disloca@	  su	  si@	  tra	  di	  loro	  remo@	  	  
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A	   link-‐based	   integra@on	   of	   molecular	   biology	   databases	   in	   the	   DBGET/LinkDB	   system	   at	  
GenomeNet	   (h;p://www.genome.ad.jp/).	  The	   	   lines	   indicate	   thet	   the	  cross-‐references	  are	  
given	  by	  the	  original	  databases.	   27	  



•  Ridondanze	  e	  Errori:	  
–  Errori	  durante	  l’estrazione	  delle	  sequenze;	  
–  Algoritmi	  per	  la	  previsione	  di	  stru;ure	  imperfeH;	  
–  Inserimento	  erroneo	  di	  duplica@	  nei	  DB;	  
–  Diversi	  nomi	  per	  la	  stessa	  sequenza;	  
–  Non	  vi	  è	  un’unica	  stru;ura	  per	  un	  gene	  (splicing	  alterna@vi).	  Lo	  stesso	  gene	  

può	  essere	  rappresentato	  da	  numerose	  sequenze	  nei	  vari	  DB;	  

•  Nonostante	  diversi	  accorgimen@	  (strumen@	  per	  l’inserimento	  accessibili	  dalla	  rete,	  
controllo	  automa@zzato	  di	  corre;ezza	  e	  validità	  del	  dato	  inserito,	  controllo	  
manuale),	  i	  centri	  di	  raccolta	  eseguono	  periodicamente	  controlli	  e	  
aggiornamen@;	  invitano	  gli	  uten@	  a	  segnalare	  errori	  o	  discrepanze	  

•  NCBI	  acce;a	  tu;e	  le	  sequenze	  ma	  le	  eleva	  al	  rango	  di	  REFSEQ	  (sequenza	  
di	  riferimento)	  e	  assegna	  un	  refseqID	  solo	  dopo	  numerosi	  controlli	  anche	  
manuali.	  

Banche dati biologiche 
Gestione dei dati	  
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•  Acidi	  nucleici	  (DNA,	  RNA):	  
ü  EMBL	  datalibrary	  (EMBL	  –	  European	  Molecular	  Biology	  Laboratory	  -‐	  	  

1980);	  
ü  GenBank	  (NCBI	  –	  Na@onal	  Center	  for	  Biotechnology	  Informa@on	  -‐	  

1982);	  
ü  DDBJ	  (DNA	  Database	  of	  Japan	  -‐	  1986).	  

•  EMBL	  ado;a	  un	  formato	  diverso	  dalle	  altre	  banche	  di	  acidi	  nucleici;	  

•  Proteine:	  
ü  UniProt	  (2002)	  dall’unione	  di	  PIR,	  Swiss-‐Prot	  e	  TrEMBL.	  

•  Esiste	  un	  accordo	  tra	  le	  tre	  banche	  per	  cui	  l’inserimento	  di	  da@	  in	  una,	  
comporta	  l’automa@co	  inserimento	  nelle	  altre.	  

Banche dati primarie 
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•  I	  sistemi	  più	  u@lizza@	  per	  interrogare	  le	  banche	  da@	  sono:	  
	  
–  Entrez	  (Sviluppato	  da	  NCBI):	  Perme;e	  di	  accedere	  a	  numerose	  banche	  

da@	  (anche	  contemporaneamente)	  a;raverso	  una	  interfaccia	  web.	  

•  Perme;e	  di	  effe;uare	  ricerche	  testuali	  sui	  DB	  
u@lizzando	  diverse	  sintassi	  per	  i	  vari	  DB.	  

–  SRS	  -‐	  Sequence	  Retrieval	  System	  (Sviluppato	  da	  EBI	  –	  European	  
Bioinforma@cs	  Ins@tute);	  

–  Anche	  DDBJ	  offre	  un	  metodo	  di	  ricerca	  e	  analisi	  dei	  da@	  via	  WEB	  (ma	  
in	  pra@ca	  si	  tra;a	  delle	  stesse	  cose	  che	  vedremo	  per	  Entrez	  e	  SRS);	  

	  

Interrogazione	  di	  banche	  da9	  
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Entrez	  -‐	  h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez	  
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Entrez	  -‐	  h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez	  
Ricerca in tutti i database 

Risorse principali: 
 
•  Nucleotide; 

•  Protein; 

• Genome; 

•  Gene; 

•  Taxonomy; 

•  Pubmed; 
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Cerchiamo informazioni 
relativamente al gene 
umano TP53 

Clicchiamo in corrispondenza di Gene 

Entrez	  -‐	  h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez	  

33	  



New Horizons in Catalysis – Prague, 19&20 November 2012!

�  …	  	  Ricerca	  bibliografica	  nella	  le2eratura	  scien9fica	  
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Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  
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PubMed	  con@ene	  al	  suo	  interno	  4	  database:	  
•  MEDLINE	  	  	  	  
	  citazioni	  	  	  dal	  1966	  ad	  oggi;	  	  abstract;	  MESH;	  aggiornamento	  seHmanale;	  	  

•  OLDMEDLINE 	  	  
	  	  	  	  	  	  con	  citazioni	  dal	  1951	  al	  1965	  ,	  no	  abstract,	  no	  MESH	  
•  PREMEDLINE	  	  (In	  Process	  cita@ons)	  	  
	  per	  citazioni	  non	  ancora	  indicizzate;	  no	  MeSH	  ;	  aggiornamento	  giornaliero	  

•  PUBLISHER	  SUPPLIED	  CITATIONS	  
	   	  per	  citazioni	  ricevute	  per	  via	  ele;ronica	  dire;amente	  dall’editore.	  Non	  

ancora	  pubblicate	  in	  cartaceo.	  
 

 

Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  
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Anche	  PubMed	  ha	  il	  suo	  formato	  Flat	  file:	  
[AU]	  campo	  autore	  
[TI]	  campo	  @tolo	  
[TA]	  nome	  della	  rivista	  
[LA]	  lingua	  di	  pubblicazione	  dell’ar@colo	  
[MH]	  Mesh	  terms	  (soggeH)	  
[DP]	  data	  di	  pubblicazione(A/M/G)	  
[EDAT]	  data	  di	  inserimento	  nel	  pubmed	  (A/M/G)	  
[AB]	  abstract	  

	  

Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  
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}  Metodi	  di	  ricerca:	  
} Usare	  i	  Limits;	  
	  
Cliccare	  su	  limits	  nella	  pagina	  
principale	  di	  entrez	  Pubmed	  

	  
}  Data	  di	  pubblicazione;	  
}  Nome	  dell’autore;	  
}  Tipo	  di	  ar@colo;	  
}  Linguaggio;	  
}  Specie;	  
}  Sesso;	  

Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  
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} Metodi	  di	  ricerca:	  
} Ricerca	  avanzata;	  

[mesh]	  	  Medical	  Subject	  Headings	  (termini	  
biomedici	  indicizza@	  in	  un	  vocabolario	  curato	  da	  
NCBI).	  Usa@	  per	  indicare	  un	  argomento.	  

	  
Esempio:	  tu;e	  le	  pubblicazioni	  di	  “smith”	  dal	  
2009	  al	  2010	  

Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  
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Usare	  il	  tag	  MeSH	  -‐	  Medical	  Subject	  Headings.	  
Dalla	  Pagina	  della	  ricerca	  avanzata	  è	  possibile	  accedere	  al	  
vocabolario	  di	  termini	  medici	  u@li	  alla	  ricerca.	  

Entrez	  -‐	  Pubmed	  	  
h;p://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed	  

MeSH	  è	  un	  dizionario	  dei	  sinonimi	  e	  contrari	  	  
(thesaurus)	  controllato	  dalla	  NML	  (Na@onal	  	  
Library	  of	  Medicine’s).	  
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