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1. Készitsen el az alabbi leiras alapjan egy adatbazis logikai diagrammot (az E-R modell
szintjének felel meg)! Hasznalhatja az Oracle SQL Developer, Data Modeler lehetéségeit
és "Information Engineering" notaciéjat. Mas notacio elfogadhato, ha kulén, egyértelmien
elmagyarazza). (45%)

2. Készitse el a relaciés sémadiagrammot is a logikai modell alapjan, az SQL developer
notaciojat hasznalva, grafikusan abrazolva! Az 6roklédést tipusonként egy tablaval forditsa
le! ("Table for each entity") A relaciés modellben egyértelmien jelezze az elsédleges és a
kils6é kulcsokat, valamint, adott esetben, a NOT NULL megszoritast (jelolésként javasolt:
PK, FK, NN)! (45%).

3. Hasonlitsa 6ssze a fajl alapu adattarolast az adatbazis alapu adattarolassal (mik az elébbi
nehézségei, milyen nehézségeket old meg egy adatbaziskezel6 hasznalata)! (10%)

Mikroba kozbsségek vizsgalatdhoz tobbféle adatbazisban tarolhaté informaciora lehet
szUlkségunk. Az adatok értelmezéséhez szikség van a biologiai mikrébak hierarchikus
osztalyozasara. A gyokérelemet kivéve minden csomépontnak pontosan egy szlléje van, egy
szulének tetszéleges szamu gyereke lehet. A gydkércsomopontnak nincsen szildje. Egy
csomopontnak mindenféleképpen van egy alapértelmezett elnevezése (ez nem feltétlendl
egyértelmi). Az egyes csomoépontoknak az alapértelmezetten tul tobbféle elnevezése is
lehetséges (~szinonimak). Ugyanaz a szinonima tébb csomoéponthoz is (!) tartozhat. Az egyes
elnevéseknek van egy kategoriajuk is.

Az adatbazis tartalmazza a mikrébak ismert szekvenciait is. A szekvencianak van egy kategériaja
(milyen jellegl szekvenciardl van sz0), egy forrasa (honnan szarmazik a szekvencia), hossza és
egy rovid szdveges leirasa. Minden egyes szekvencia pontosan egy darab organizmusbdl
szarmazik, feltesszik, hogy az adatbazisunkban nincsenek kimerikus (pl. kentaur: I6+ember)
szekvenciak.

Az egyes mikrobakhoz hozzarendelhetlink olyan részszekvencidkat (genomidlis markereket),
amelyek csak bizonyos mikrobakban talalhatéak meg. A markerek elsé tipusa: unikalis marker
= pontosan egy darab mikrobaosztalyra specifikus. A masodik tipusi marker tébbféle
mikrébaosztalyra is lehet specifikus egyszerre. Mindkét esetben a hierarchian belll tetszéleges
szintli csomépontra lehet érvényes ez a specifikussag. Mindkét tipusu markernek van egy révid
szoveges leirasa és egy hossza. Jellemzgjuk tovabba a mddszer, amellyel generaltuk. Az unikalis
markerekre jellemz6 egyrészt, hogy pontosan megadhatdé, hogy melyik szekvenciabdl
szarmaznak, kezddponttal és végponttal, masrészt egy CIGAR string, ami megadja a marker
illesztését a referencia szekvenciahoz. A nem unikalis markerek tdbb szekvenciara is lehetnek
specifikusak. Az adatbazis azt is tartalmazza, hogy mely szekvenciak mely részébdl szarmaznak
(kezd6ponttal és végponttal megadva), valamint hogy a reverz komplementer szalbdl lettek
kivonva, vagy nem. Erre a tipusi markerre jellemzé még, hogy mennyire robosztus: ez egy 0 és 1
kozotti mérészam.

Az egyes szekvenciakhoz kulonbozd annotaciokat is hozzarendelhetink. Az annotacio
tartalmazza, hogy melyik kromészémara vonatkozik, ki készitette, milyen szekvencia feature-rdl
van sz6 (exon, transcript, tRNA, stb.), hol kezdddik és végzédik a feature, valamint hogy az
annotacio melyik szalra vonatkozik (eredeti, vagy annak reverz komplementer részére).

Vannak olyan mikroba k&ézésségek (jellemzdjik: leiras), amiknek az dsszetételét mar ismerjlk:
egy kézosség 1 vagy tdbb mikrébabdl all-e, valamint hogy az adott mikréba milyen aranyban
talalhaté az adott kozosségben.

Az adatbazisban levé valamennyi entitas egy sajat, jelentéssel nem bird (,surrogate key”) kulcsot
kapjon, melyhez egységes jelolést hasznaljunk (ID).



