Baze podataka iz podrucja molekularne biologije -
pretrazivanje i bibliometrijska analiza znastvenih
radova i Casopisa

Vujnovié, Sandra

Master's thesis / Diplomski rad
2022

Degree Grantor / Ustanova koja je dodijelila akademski / strucni stupanj: University of
Zagreb, Faculty of Humanities and Social Sciences / SveuciliSte u Zagrebu, Filozofski
fakultet

Permanent link / Trajna poveznica: https://urn.nsk.hr/ur:nbn:hr:131:593339

Rights / Prava: In copyright /Zasti¢eno autorskim pravom.

Download date / Datum preuzimanja: 2024-05-05

Filozofski fakultet

Sveucilista u Zagrebu

Repository / Repozitorij:

V¢
ODRAZ - open repository of the University of Zagreb
Faculty of Humanities and Social Sciences

DIGITALNI AKADEMSKI ARHIVI I REPOZITORLIL

zir.nsk.hr


https://urn.nsk.hr/urn:nbn:hr:131:593339
http://rightsstatements.org/vocab/InC/1.0/
http://rightsstatements.org/vocab/InC/1.0/
https://repozitorij.ffzg.unizg.hr
https://repozitorij.ffzg.unizg.hr
https://zir.nsk.hr/islandora/object/ffzg:7255
https://repozitorij.unizg.hr/islandora/object/ffzg:7255
https://dabar.srce.hr/islandora/object/ffzg:7255

SVEUCILISTE U ZAGREBU
FILOZOFSKI FAKULTET
ODSJEK ZA INFORMACIISKE I KOMUNIKACIJSKE ZNANOSTI
SMIJER BIBLIOTEKARSTVO

Ak. god. 2022./2023.

Sandra Vujnovié

Baze podataka iz podrucja molekularne biologije —
pretrazivanje i bibliometrijska analiza znastvenih radova i
Casopisa

Diplomski rad

Mentor: prof. dr. sc. Sonja Spiranec

Zagreb, prosinac 2022.



Izjava o akademskoj Cestitosti

Izjavljujem 1 svojim potpisom potvrdujem da je ovaj rad rezultat mog vlastitog rada koji se
temelji na istrazivanjima te objavljenoj i citiranoj literaturi. Izjavljujem da nijedan dio rada nije
napisan na nedozvoljen nacin, odnosno da je prepisan iz necitiranog rada, te da nijedan dio rada
ne krsi bilo ¢ija autorska prava. Takoder izjavljujem da nijedan dio rada nije koristen za bilo

koji drugi rad u bilo kojoj drugoj visokoskolskoj, znanstvenoj ili obrazovnoj ustanovi.

Sandra Vujnovié
(potpis)




Zahvaljujem mentorici prof. dr. sc. Sonji Spiranec na strucnosti, savjetima, razumijevanju i
potpori tijekom izrade ovog diplomskog rada.

Zahvaljujem svim profesorima na nesebicnom dijeljenju znanja i korektnosti.
Zahvaljujem svojoj obitelji koja je na ovom putu, putu koji zovemo Zivot, uz mene.

Svima veliko hvala!



Sadrzaj

N F T L2 | USRS i
R U 1o T OO OO PSPPSR 1
2. Baze POdataka .......c.cociiiiiiiiiiiiiee ettt et be e saeenaennaeens 3
2.1. Baze podataka iz podruc¢ja molekularne biologije .........ccoceevevieriieiiiiniiiiiecieeiiees 5
2.2 GENBANK......ciitiiiiiieee e st 8
230 UNIPIOKB. ..ottt et ettt sttt e e 9
2.3.1. Gene Ontology (GO)....coooueiiiiieeiiieeiie ettt ettt eaeeebaeesreeesnnee s 11

2.4, TEETPTO ettt ettt et et et e e 12
2.5, PUBMEA ..ttt e neas 15
2.6, BUIOPE PMC ...ttt ettt et et 16

R T 23 10) 110701151 1 4 | - PRSPPI 18
3.1.  Bibliometrijska analiza.............cooceeiiiiiiiiiiiieee e 18
3.2, AUtorstvo 1 KOQULOTSEVO ....couiiiiiiiiiieiieeie ettt ettt s 18
3.3.  Mjerenje znanstvene produktivioStl ...........eeueevueriiriiiiiniinieienieseee et 19
3.4. Mjerenje znanstvene SUTAAN]E .......cc.eeerveeerireerieeeiieeeieeeteeeseeeesareesneeesneeesseeennnes 20
3.5.  Znanstvene INSttUCHIE 1 ZEMIJE....ccvuviieiiiieiiieeiieeiee e e 20
3.6, CASOPIST cvreeeeeeeeeee e 21
3.6.1.  Procjena Kvalitete CasOPISA .......cccueeerieeerieeeiieeeiieeeireeeiieesieeesseeesreeesneeessseens 22

3.7 WOSCC = JCR .ttt ettt ettt et ae et e st e nae e e eneens 22
3.7.1. FaKtor OdJEKa ....ccveieiiiieiie ettt 23

3.8.  Scopus — SCImago Journal & Country Rank...........cccceeciieiiiiiiiiiiniiienieeeeee 24
3.8.1.  SCImago Journal Rank (SJR) ......ccccecimmiiiiiiiiiiiiiisieeeee e 24

3.9 RAINAEKS ot 25

4. Osnove molekularne bioloZije .......ccuieruiiriieiiieiiieieeie e 26
4.1. DNA — deoksiribonukleinska Kiselina.............coceeverieniininiiiniiicniineeicseeceeeene 26

il



4.1

4.2.

4.3.

L MM,
PrOCEIN oot e e e et e e e e e e e e e e e e e ae e e e e e eeearaaaeaaaaeaes

Projek [judskog genoma..........c.ceeuiiiiiiiiieiie et

TR 15 ;14 477 1 1| [P RRS

5.1.

5.2.

Pretrazivanje baze podataka UniProtKB..........ccccccoviiieiiiniiienieeieeeecee e

Bibliometrijska analiza znanstvenih radova...........coccooeeviiiiniininiiniceccee

5.2.1.  Godina publiciranja i podrucje iStraZivanja...........ccceeevveerreerreerieerieenneeseenneens

52,20 ZEMLJE c.eviiiieeieeeeee et ettt et e e taeebeestaeeraennaaen

5.2.3.  Autorstvo, koautorstvo, timsSKI rad.......cccceeevieiiiiiiiiiiiiieee e

5.3.

Bibliometrijska analiza CasopiSa ........c.eoeeruerieriierienienieie e

5.3 0 NIUAEKS e —eaae e ———————————aaaa

5.3.2. SCImago Journal Rank - kvartili (Q).....ccceeriiriiiiiiiiiiieiiceeeeee e

6. ZAKIJUCAK. .....ooiiiiii ettt ettt e eneas

e L IEETALUL A ettt e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e aeeeeeeeeaaaaaaaeaeeeeeeeeaaaaaaeas

Sazetak

il



1. Uvod

Otkrivanje novih spoznaja dogada se na svakodnevnoj razini. Znanstveni instituti, istrazivacki
centri, sveuciliSta razli¢itom metodologijom pridonose izgradnji svjetskog znanja. Zahvaljujuci
razvoju tehnologije danas se informacije prikupljaju i objedinjuju u razli¢itim digitalnim

formama.

Baze podataka predstavljaju takvu jednu riznicu informacija. Objedinjavanjem informacija
otvara se mogucénost za kreiranje novih ideja odnosno novih spoznajnih putova, a izbjegava
objavljivanje istih radova te skretanje u pogre$nim smjerovima. Zahvaljuju¢i racunalima i
automatiziranoj obradi podataka viSe nego ikad informacijska pismenost znanstvenika i
znanstvena komunikacija dolaze do izrazaja. Jedna od glavnih zadaca znanstvenika postaje
prepoznavanje vjerodostojnosti informacija te vrednovanje istih, a otvorenost znanstvene

komunikacije unapreduje kvalitetu znanstvenih istrazivanja, a time i razvoj znanosti.

lako je znanja sve viSe bibliometrijske analize pokuSavaju uvesti red. Razli¢itim analizama i

statistickim mjerenjima usmjeravaju znanstvenu produktivnost.

Molekularna biologija, u danasnje doba najekspanzivniji smjer biologije, s informatikom ¢ini
koheziju u obliku bioinformatike. Mnoge molekule, procesi 1 rekacije postaju “vidljivi”
zahvaljuju¢i racunalnoj tehnologiji. ViSe nego ikad ljudska znanja prodiru u samu srz

postojanja, u dio koji €ini nas 1 druge organizme onakvima kakvi jesmo. U sam zapis Zivota.

Ovo je vrijeme intenzivnih istrazivanja na molekularnoj razini, a znanstveni radovi koji pritom
nastaju grade zapise u bazama podataka, ¢ine ¢lanke u znanstvenim ¢asopisma i na kraju
omogucuju bibliometriji da kroz statisticku analizu mjeri vaznost, znacaj i kvalitetu samog
istrazivanja. Dobiveni rezultati postaju temelj za neke nove spoznaje, radove, a ciklus se iznova

gradi, ali sada na jednom viSem spoznajnom nivou.
Ovaj diplomski rad objedinjuje elemente navedenog ciklusa.

Prvi dio rada opisuje Sto su baze podataka te naglasava vaznost znanstvene komunikacije i
informacijske pismenosti znanstvenika. Drugi dio prikazuje nacine pretraZivanja informacija u
najznacajnijim bioloSkim bazama podataka: GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed i Europe
PMC. Tre¢i dio posvecen je spoznajama o bibliometriji 1 bibliometrijskoj analizi znanstvenih
radova i Gasopisa. Cetvrti dio opisuje najznacajnije pojmove iz molekularne biologije. Zatim

slijedi istrazivacki dio na temu ljudskog inzulina. Na osnovu informacija o znanstvenim



radovima c¢ija otkri¢a grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB napravljena je

bibliometrijska analiza.

Cilj rada je prikazati nacine pretrazivanja informacija u najvaznijim bazama podataka iz
podrucja molekularne biologije i bibliometrijski analizirati publikacije ¢ija otkri¢a grade zapis
o0 ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB te s bibliometrijskog aspekta vrednovati ¢asopise koji

su navedene publikacije objavili.



2. Baze podataka

Prema definiciji baze podataka su organizirane zbirke podataka u strojno ¢itljivom obliku. U
kontekstu pretrazivanja literature na internetu predstavljaju organizirane zbirke zapisa,
dokumenata ili informacija koje su pohranjene i dostupne korisnicima kroz razlicite sustave za
pretrazivanje. Mogu biti komercijalne (naplacuju koriStenje) ili u otvorenom pristupu

(besplatne) (Lapis, 2018).

Lapis (2018) dalje navodi da se prema sadrzaju baze podataka dijele na: baze podataka s

cjelovitim tekstom, citatne i bibliografske baze podataka.

Baze podataka s cjelovitim tekstom su zbirke cjelovitih tekstova, odnosno ¢lanaka i drugih

radova iz razlic¢itih publikacija (elektronicki ¢asopisi, zbornici, patenti itd.).

Bibliografske baze podataka sadrze podatke o radovima objavljenim u razli¢itim
publikacijama, ali ne sadrze cjeloviti tekst ve¢ ponekad samo poveznicu prema cjelovitom
tekstu. Ove baze pruzaju informacije o autoru rada, publikaciji u kojoj je rad objavljen, godini
objave 1 slicne podatke koji mogu biti korisni prilikom pretrazivanja pojedinih radova ili

znanstvenih podrucja.

Citatne baze, u svojoj osnovi bibliografske, pored samih radova obraduju i1 popise koristene
literature koje autori navode na kraju svojih radova. Citatne baze Cesto se pretrazuju kako bi se
pronasle informacije o tome koji su radovi najpopularniji, naj€itaniji ili najviSe citirani unutar

nekog znanstvenog podrucja (Lapis, 2018).

Pojam relevantnosti 1 kvalitete baze podataka za neko podrucje odreden je stupnjem
selektivnosti, aZzurnosti obrade novih publikacija i pokrivenosti podrucja za koje je baza

podataka deklarirana (Joki¢, 2005).

Racunala, mreze, unaprijedeni istrazivacki instrumenti te velika koli¢ina automatizacije doveli
su do eksplozije podataka dobivenih znanstvenim istrazivanjem. Takav pristup dovodi do
potpuno novog nacina provodenja znanstvenog istraZivanja koji viSe ne podrazumijeva da
istraziva€ najprije razvije hipotezu koju onda testira prikupljanjem nuznih podataka, ve¢ se za

stvaranje ili testiranje hipoteze koristi obiljem ve¢ postojecih podataka (Stojanovski, 2015).

Vise nego ikad ocituje se vaznost znanstvene komunikacije i1 informacijske pismenosti

znanstvenika.



Zahvaljuju¢i informacijskoj pismenosti znanstvenik pronalazi i prepoznaje informacije
potrebne u istrazivacke svrhe, analizira ih 1 vrednuje, koristi ih ili odbacuje te usmjerava

istrazivanje prema prikupljanju novih informacija ili nadogradnji postoje¢ih.

Informacijska pismenost nije samo funkcionalna vjestina ve¢ kompetencija koja se temelji na
na etickim vrijednostima, kritickom misljenju i razumijevanju informacijskih prostora. O

informacijskoj pismenosti znanstvenika ovisi znanstvena komunikacija (Spiranec, 2015).

Znanstvena komunikacija je neizostavna sastavnica moderne znanosti 1 pokreta¢
znanstvenoistazivackih procesa. Podrazumijeva cijelu lepezu postupaka, od pristupa
znanstvenim informacijama, njihova iskoriStavanja, stvaranja, formalnog i neformalnog
objavljivanja i1 diseminacije. Uobi¢ajeno se znanstvena komunikacija odreduje kao sustav
kojim se istrazivanja i znanstveni radovi stvaraju, vrednuju i prenose znanstvenoj zajednici te
Guvaju za buduéa koriStenja (Spiranec, 2015). Autorica Stojanovski dijeljenje informacija

opisuje kao srZ znanstvene komunikacije (Stojanovski, 2015)

Dijeljenje istrazivackih podataka poveéava moguénost reproduciranja rezultata, njihovom
ponovnom primjenom maksimalizira se vrijednost istrazivanja, ubrzava napredak znanosti,
osigurava transparentnost znanstvenih istrazivanja, smanjuje mogucnost pristranosti pri

interpretaciji rezultata i povecava kredibilitet objavljenih znanstvenih spoznaja (Stojanovski,
2015).

Ideja o slobodnom 1 neometanom pristupu znanstvenim publikacijama postaje medunarodnim
pokretom i dobiva jasne 1 prepoznatljive ciljeve te strategiju ostvarivanja pocetkom 2002.
godine, formuliranjem BudimpeStanske inicijative za otvoreni pristup (Budapest Open Access
Initiative, 2002) (Melins¢ak Zlodi, 2018). Kako bi otvoren pristup znanstvenim publikacijama
zaista postao pravilo u svijetu znanstvene komunikacije, potrebno je sinergijsko djelovanje i
dobra volja svih glavnih dionika znanstveno-istrazivacke 1 izdavacke djelatnosti -
znanstvenika/autora, njihovih ustanova, tijela koja financiraju znanstvena istraZivanja,
izdavaCa znanstvene literature i drzava u kojima se sve ove aktivnosti dogadaju (Macan,

2018a).

Autori Vodopijevac 1 Kranjec (2018) navode primjer disiplina poput meteorologije,
astronomije 1 genomike (podrucja genetike) gdje su koristi otvorenog pristupa vidljive u brzem
spoznajnom napretku, smanjivanju financijskih troskova i op¢oj korisiti za zajednicu $to i jest

krajnja svrha znanosti.



2.1. Baze podataka iz podruéja molekularne biologije

Prve baze podataka iz podru¢ja molekularne biologije bile su specijalizirane, izolirane i s
malom koli¢inom podataka. Organizirali su ih i obradivali struénjaci iz razli¢itih podrucja
biologije. Kada su se podatci preklapali, primjerice podatci o redoslijedu aminokiselina
zajednicki su bazama podataka koje sadrze informacije o redoslijedu aminokiselina i bazama
podataka koje opisuju strukturu proteina, postojao je relativno mali interes da se koriste
CODATA (Committee on Data of the International Council of Scientific Unions) dali su

znacajan doprinos rjeSavanju tog problema, ali problem 1 dalje postojao (Lesk, 2019).

Uslijed prepoznavanja vaznosti bioinformatike u bioloskim istrazivanjima, dodatnog
povecanja broja bioloskih baza podataka te pojave interneta i World Wide Web-a krenulo se u
smjeru integracije baza. Veliki financijski zahtjevi i potreba za spajanjem bioloSkog i
racunalnog znanja doveli su do razvoja nacionalnih i medunarodnih institucija odgovornih za

obradu, organiziranje, skladiStenje i cuvanje podataka (Lesk, 2019).

Lesk (2019) nadalje tvrdi da shvacanje da razli¢ite baze podataka nisu zasebna spoznajna
podru¢ja ve¢ podruc¢ja koja treba medusobno uskladiti i povezati dovelo je do razvoja

poveznica izmedu baza. Takav pristup omogucio je:

1. sistematizaciju formata 1 rje€nika kako bi podaci iz razli€iti baza (ili zbirki) bili
ujednaceni

2. olakSan pristup srodnim materijalima putem pokazivaca ili poveznica

3. razvoj softvera za pretraZivanje informacija ¢ime se pojednostavio put od preuzimanja

podataka do njihove analize

Povecanjem broja i koli¢ine informacija u bazama podataka iz podrucja molekularne biologije
pojavio se trend njihove integracije u jo§ vece i obuhvatnije baze kako bi se omogucilo
kombiniranje razli¢itih kategorija informacija te okupljanja informacija na jednom mjestu

(Lesk, 2019).

Neke intitucije odrzavaju baze podataka koje su fokusirane na pojedinacne organizme. Primjer
je baza podataka FlyBase koja sadrzava sve genske, molekularne i druge relevantne informacije
za porodicu kukaca Drosophilidae s fokusom na modelni organizam Drosophila melanogaster

— vinska musSica.



Svaka baze podataka sastoje se od informacija (zapisa), sheme odnosno organizacije tih zapisa
1 alata za pristup. Autor Lesk (2019) baze podataka iz podruc¢ja molekularne biologije (bioloske

baze) dijeli u Cetiri skupine:

1.) arhivske (archival) baze podataka

Ukljucuju:

. redoslijed nukleotida i redoslijed aminokiselina, ukljucujuci anotacije

. primarne stukture nukleinskih kiselina i proteina, ukljuc¢ujuéi anotacije

. baze podataka usmjerene na organizme, ukljuujuéu pretrazivanje genoma organizma
. baze podataka o ekspresiji proteina

. baze podataka o metabolickim putevima

. baze podatka o medudjelovanju i regulatornim mehanizmima

2.) izvedene (derived) baze podataka
Sadrze informacije dobivene prikupljanjem i analizom podataka iz arhivske baze. Primjerice:
. sekundarna 1 tercijarna struktura proteina

. klasifikacija 1 meduodnosi proteina — porodica proteina

3) bibliografske baze podataka
Sadrze:

. znanstvenu literaturu

4.) mrezne baze podatka
Sadrze:

. baze podataka o bazama podataka



Zbog velike brojnosti baza podataka iz podru¢ja molekularne biologije 1 nadina na koji
prezentiraju informacije, danas viSe ne postoji jasna granica izmedu primarnih baza podataka
(baze podataka nastale prikupljanjem informacija nastalih izravno eksperimentalnim putem u
laboratorijima) i sekundarnih baza podataka (baze podataka koje obraduju, povezuju i grade

nove spoznaje na temelju analize informacija nastalih u primarnim bazama) (Lesk, 2019).

U nastavku rada bit ¢e prikazane sljedec¢e bioloske baze: GenBank, UniProtKB, InterPro,
PubMed i Europe PMC. Vecinu navedenih baza autor A. Lesk (2019) navodi i izdvaja u svom

djelu Introduction to bioinformatics.

Autor Lesk (2019) navodi da podatke o redoslijedu aminokiselina odrzavaju baze: 1.) GenBank
sa sjediStem u NCBI (National Centar for Biotechnology Information), USA; 2.) European
Nucleotide Archive (ENA) sa sjedistem u EBI (European Bioinformatics Institute), UK; 3.)
Centar for Information Biology and DNA Data Bank of Japan, sa sjediStem u National Institute
of Genetics, Japan (Lesk, 2019). U radu ¢e biti prikazana baza GenBank jer je prva osnovana

od navednih tri baza koje predstavljaju arhivu nukleotidnih sekvencija.

Baza United Protein Database (UniProtKB) odrzava arhivu redoslijeda aminokiselina u
proteinu, redoslijed je odreden gotovo iskljucivo translacijom sekvencije nukleotida, a nastala
je uyjedinjavanjem baza: SWISS-PROT, The Protein Identification Resource (PIR) i Translated
EMBL (TrEMBL) (Lesk, 2019).

Baza InterPro je glavna ili ,,krovna“ sekundarna baza podataka. Objedinjuje sadrzaje 1 anotocije
nekoliko individualnih baza podataka koje sadrze podatke o porodici proteina, strukturi ili
aktivnim mjestima na proteinu te ujedno sadrzi i poveznice prema drugim izvorima (Lesk,

2019).

Lesk (2019) dijeli baze podataka u Cetiri skupine, a kao primjer bibliografske baze navodi
PubMed. Takoder, prethodno navedene baze nude poveznice prema bazi PubMed stoga je

radom obuhvacena 1 ova baza.

Baze UniProtKB i InterPro nude poveznicu prema bazi cjelovitog teksta iz podrucja biologije

- Europe PMC. 1z tog razloga ovim radom prikazana je i ta baza.



2.2. GenBank

Temeljne baze podataka iz podrucja molekularne biologije opisuju redoslijed nukleotida i
redoslijed aminokiselina jer nukleotidi ¢ine osnovnu jedinicu grade nukleinskih kiselina (DNA

1 RNA), a aminokiseline ¢ine osnovnu jedinicu grade proteina.

Podatke o redoslijedu nukleotida odrzavaju: GenBank, European Nucleotide Archive (ENA) i
Centar for Information Biology and DNA Data Bank of Japan. Zajedno su ujedinjeni pod
nazivom INSDC (International Nucleotide Sequence Database Collaboration). Na dnevnoj
razini razmjenjuju pristigle radove o novim nukleotidnim sekvencijama iz razlicitih
laboratorija diljem svijeta. Na taj nacin baze jednako pokrivaju nukleotidne podatke, ali se

medusobno se razlikuju po formatu, anotacijama i poveznicama.

Na naslovnoj strani baza GenBank nudi osnovno pretrazivanje. U polje za pretrazivanje
upisuje se tekst (naziv gena, naziv proteina, naziv bolesti, ime znanstvenika). Za detaljnije
opisivanje traZzenog pojma u polju za pretrazivanje moguce je korisiti Booleove operatore
AND, OR i NOT. Primjerice za pretrazivanje informacija o redoslijedu nuklotida u genu za

ljudski inzulin u polje pretrazivanja upisujemo: insulin AND Homo sapiens. (Slika 1)

m National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

GenBank Nucleotide * ||linsulin AND homo sapiens

GenBank ¥ Submit ¥ Genomes ¥ WGS - Metagenomes + TPA TSA ~ INSDC « Documentation ¥ Other +

GenBank Overview GenBank Resources
GenBank Home

i 2
What is GenBank? Submission Types

GenBank ® is the NIH genetic sequence database, an annotated collection of all publicly available DNA sequences (MNucleic Acids
Research, 2013 Jan:41(D1).D36-42). GenBank is part of the |nternational Nucleotide Sequence Database Collaboration, which

comprises the DNA DataBank of Japan (DDBJ), the European Nucleotide Archive (ENA), and GenBank at NCBI. These three Search GenBank
organizations exchange data on a daily basis.

Submission Tools

Update GenBank Records
A GenBank release occurs every two months and is available from the ftp site. The release notes for the current version of GenBank

provide detailed information about the release and notifications of upcoming changes to GenBank. Release notes for previous

GenBank releases are also available. GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are

available from each release.

An annotated sample GenBank record for a Saccharomyces cerevisiae gene demonstrates many of the features of the GenBank flat
file format.

Access to GenBank

Slika 1. Zaslon naslovne strane bioloske baze GenBank

Nakon izlistavanja rezultata pretrazivanja, s lijeve strane postoje filteri za dodatno suzavanje
izbora. Filteri su: skupina organizama (carstva Zivih bi¢a + virusi), vrsta nukleinske kiseline,

odabir baze podataka, vrsta i duljina sekvencije, odabir stani¢nih dijelova koji sadrZe genski



zapis, podatci o datumu objave podatka. Filteri postoje 1 s desne strane. Nakon izbora
odredene skupine organizama koristeci filter na lijevoj strani, desna strana nudi popis

najcesce istrazivanih organizama koji toj skupini pripadaju.

Odabirom Zeljenog zapisa otvara se zaslon s razli¢itim informacijama i anotacijama vezanim
za trazenu nukleotidnu sekvenciju. Svaki zapis unutar baze podataka GenBank ima svoj
identifikacijski broj, nazvan pristupni kod koji je jedinstven unutar cijelog INSDC-a. Zapis
¢ine tri dijela. U prvom dijelu su opéi podatci o zeljenoj sekvenciji koji ukljucuju: broj parova
baza, vrsta i stuktura nukleinske kiseline na kojoj se nalazi trazena sekvencija, datum
objavljivana sekvencije, opis Sto sekvencija prikazuje i koliko puta je nadopunjena,
informacije o publikaciji i poveznica prema radu u PubMed-u. Drugi dio opisuje samu
sekvenciju kroz numericke podatke o duljini kodirajuce regije, eksonu, mRNA, genu i sl.
Treci dio je kompletna sekvencija odnosno tocan raspored nukleotida u trazenom genu. Zapis
nudi dvije poveznice - FASTA 1 Graphics. Vecina softvera korisiti program odnosno alat
FASTA za analizu preklapanja sekvencija razli¢iti organizama. Graphics daje graficki prikaz

sekvencije gena (https://www.youtube.com/watch?v=QCgSYQnmVuc, 2020).

2.3. UniProtKB

UniProt (Universal Protein Resource) je slobodno dostupan izvor podataka (repozitorij) o gradi
1 funkciji proteina. UniProt baze podataka su: UniProtKB (UniProt Knowledgebase), UniRef
(UniProt Reference Clusters), UniParc (UniProt Archive) i Proteomes. (Slika 2)

UniProtKB protein knowledgebase Proteomes et et
Swiss-Prot expressed by
‘ﬂé"la y % k @) organisms

aaaaaaaa d and
reviewed

TrEMBL
Automatically
and

External Sources

Slika 2. Graficki prikaz UniProt baze podataka



Centralalna baza podataka u UniProt-u je UniProt Knowledgebase (UniProtKB). UniProtKB
je bioloska baza koja sadrzi podatake o strukturi aminokiselina i funkciji proteina. Sastoji se

od dva dijela: Swiss-Prot i TTEMBL (https://www.uniprot.org/help/uniprotkb, 2022).

U Swiss-Prot dijelu informacije o svakom zapisu su pregledane i ru¢no oznacene od strane
stu¢njaka. Postupak ru¢nog oznacivanja i pregledavanja detaljno je definiran kako bi se
osiguralo da se svim ru¢no obradenim unosima postupa na jednak nacin. Proces se sastoji od
obveznih koraka koji ukljucuju: odabir redoslijeda, analiza redoslijeda, odabir literature,
navodenje izvora informacija, osiguranje kvalitete 1 objedinjavanje unosa. Obradu provode

biolozi uz pomoc¢ niza alata koji su razvijeni u bliskoj suradnji s raCunalnim stru¢njacima.

U TrEMBL dijelu zapisi su racunalno automatski generirani i obogaceni automatskim

biljeskama i klasifikacijama. (https://www.youtube.com/watch?v=VC-tCkfvAHs)

Baza nudi dva nacina pretrazivanja: osnovno i napredno. U osnovnom pretrazivanju u polje za

pretrazivanje upisuje se tekst (naziv gena, proteina, vrste organizma i sl.) npr. inzulin.

U naprednom pretraZzivanju odabire se podrucje pretrazivanja (baza podataka, ime proteina,
organizam, klju¢na rije¢, ime gena, patologija, unutarstani¢ni smjestaj, genska ontologija itd.),
upisuje se zeljeni pojam u odabrano podrucje pretrazivanja te se vrsi pretrazivanje. Koristeci
“add field” otvaraju se dodatna polja koja suZavaju pretragu. PretraZivanja se provodi pomocu

Booleovih operatora AND, OR 1 NOT. (Slika 3)

Advanced Search x

Searchingin

UniProtkKB v

Protein Name [DE]

Protein Name [DE] w insulin Remove

Organism [OS]
AND Homo sapiens (Human/Man) [9606] X  Remove
Keyword [KW]
All
NOT ~ Al -~ Remove

All

AND ~ Al -

Remave

Slika 3. Prikaz zaslona naprednog pretrazivanja u bazi UniProtKB
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Nakon izlistavanja rezultata pretrazivanja, s lijeve strane postoje filteri za dodatno suzavanje
izbora ¢ime se postize manji odziv 1 veca preciznost rezultata. Filteri su: rezultati recenzirani
od strane stru¢njaka (Swiss-Prot), nerecenzirani rezultati (TrTEMBL), rezultati dobiveni na
,popularnim* organizmima (do sada genski najviSe istrazivani organizmi: covjek, mis, Stakor,

13

vinska musica, riba zebrica), taksonomija, proteini ,,s* ili ,,koji sadrze®, anotacije, duljina

redoslijeda. Rezultati se mogu preuzeti na racunalo.

Odabirom zeljenog zapisa otvara se zaslon s razli¢itim informacijama i anotacijama vezanim
za trazeni protein. Uz svaki podatak nalazi se poveznica prema: izvoru znanstvene informacije
(primjerice prema: znanstvenom c¢lanku objavljenom u PubMed-u ili u Europe PMC-u),
alatima za analizu redoslijeda aminokiselina (BLAST) i vanjskim bazama podataka ukljucujuci

Gene Ontology (GO).

2.3.1. Gene Ontology (GO)

Genska ontologija (GO) je bioinformaticka inicijativa koja okuplja podatke u istoimenoj bazi
podataka (GO). Sadrzi informacije o produktima gena (proteini i nekodiraju¢e RNA) i njihovim
ulogama u razli¢itim organizmima (od bakterija do ¢ovjeka) sa svrhom postizanja dosljednosti
u opisima genskih produkata u razli¢itim bazama podataka. Baza se redovito azurira i

nadopunjuje.

Achburner et al. (2000) navode da je ,, cilj Gene Ontology Consortiuma proizvesti dinamican,
kontrolirani rjecnik koji se moze primijeniti na gotovo sva Ziva bia premda se znanja o
ulogama gena 1 proteina u stanicama na svakodnevnoj razini gomilaju i mijenjaju. U tu svrhu
konstruirane su tri neovisne domene: bioloski proces (BP - biological process), molekularna

funkcija (MF- molecular function) 1 stani¢na komponenta (CC- cellular component)*.

Svaki pojam koji se nalazi u sklopu ontoloske baze podataka opisan je i1 postavljen u relacijske
odnose. Trenutno je opisano oko 43 000 pojmova u sve tri domene. Relacijskim odnosima
(,, dio je*, ,je*, ,regulira®“, ,sposobnost za“, ,,dogada se u*) stvara se ontoloska struktura —
DAG (Directed Acyclic Graph) (youtube.com/watch?v=6Am2VMbyTm4&t=2254s, ). (Slika
4)
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Slika 4. Prikaz ontoloske stukture za pojam lumen endoplazmatskog retikuluma u bazi GO

2.4. InterPro

Mnoge sekundarne baze podataka nastale su prikupljanjem i analizom primarnih podataka.
Sekundarne bioloske baze podataka sadrze informacije o: porodici proteina, strukturi ili
aktivnim mjestima na proteinu. Glavna ili ,krovna“ sekundarna baza je InterPro. Sve
informacije 1 podatci u bazi InterPro su u slobodnom pristupu i azuriraju se svakih 8 tjedana.

Datum zadnje izmjene vidljiv je na naslovnoj strani korisnickog sucelja.

Na naslovnoj stranici baza InterPro nudi tri razliita nacina pretraZivanja: pretraZivanje
pomocu:  redoslijeda  aminokiselina, teksta 1  strukturne domene  proteina

(https://www.youtube.com/watch?v=5dw03Bp7 HM, 2020). (Slika 5)

Za pretrazivanje pomocu redoslijeda aminokiselina u polje za pretrazivanje upisuje se slijed
aminokiselina nekog proteina ili peptida. Podatak o slijedu aminokiselina koji gradi neki

protein ili peptid nalazi se u primarnim bazama podataka.

Primjerice za pretrazivanje informacija o ljudskom inzulinu u polje pretrazivanja upisujemo

redoslijed aminokiselina, a ne tekst: insulin AND Homo sapiens. Redoslijed glasi:

~MALWMRLLPL LALLALWGPD PAAAFVNQHL CGSHLVEALY LVCGERGFFY
TPKTRREAED LQVGQVELGG GPGAGSLQPL ALEGSLQKRG IVEQCCTSIC
SLYQLENYCN*
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’ InterPro Classification of protein families

» Search = Browse * Results Release notes Download * Help

Search InterPro

by sequence by text by domain architecture

Sequence, in FASTA format

This form allows you to scan your sequence for matches against the InterPro protein signature databases, using InterProScan tool. Enter or paste a protein sequence in FASTA format
(complete or not - e.g. PHPIGSRERPTFFEIFRT PISLE), with a length of 40,000 amino acids.

Please note that you can only scan one sequence at a time. Alternatively, read more about InterProScan for other ways of running sequences through InterProScan.

hoose file Example protein sequence

Advanced options

Clear

Slika 5. Prikaz korisni¢kog sucelja baze InterPro

Napredno pretrazivanja pomocu redoslijeda nudi opciju pretrazivanja u svim ili samo
odredenim bazama podataka 1 pretraZivanje prema znaCajkama odredenog rasporeda
aminokiselina u proteinu sa svrhom predvidanja karakteristika proteina (topljivosti, mjesta

cijepanja signalnih peptida, polozaj zavojnice i dr.). (Slika 6)

o InterPro Classification of protein families

> Browse » Results Release notes Download » Help

Families, domains, sites & repeats
TIGRFAMs SFLD PANTHER HAMAP PROSITE profiles PROSITE patterns SMART CDD PRINTS Pfam

PIRSF

Structural domains

SUPERFAMILY CATH-Gene3D
Other sequence features
Phobius SignalP Coils MobiDBLite TMHMM

Other category

SignalP_EUK SignalP_GRAM_POSITIVE Signal® GRAM_NEGATIVE

Slika 6. Prikaz izgleda zaslona za napredno pretraZivanje u bazi InterPro
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Otvaranjem zeljenog zapisa moze se doznati: peptidna (proteinska) struktura, kojoj porodici
protein pripada, hijerarhijska strukturu proteina (kojoj nadporodici pripada) te podatke o
bioloskim procesima u kojima protein sudjeluje, molekularnoj funkciji i1 lokaciji u stanici.
Bioloski procesi, funkcija i stani¢ni dio (lokacija) objasnjeni su pojmovno kroz gensku

ontologiju (GO).

Informacije su prikazane u obliku sekvencije (rasporeda aminokiselina) (Slika 7).

) InterPro  Classification of protein families

Home * Search » Browse * Results Release notes Download * Help > About

Protein family membership

* @ Insulin family (1PR022352)
@ 1nsutin (IPRO04S25,

roa
Entry matches to this protein @ LJ un
] y % 160

T 1 T T T ¥ T y
10 20 30 0 50 &0 70 80 0
Y 110

50 100
MALWMRLLPLLALLALWGPDPARAFVNQHLCGSHLVEALYLVCGERGFFYTPKTRREAEDLQVGQVELGGGPGAGSLQPLALEGSLQKRGIVEQCCTSICSLYQLENYCN
L L aE = L I L - LB ] - - m W om

v Family

* Domain

3
3
2
3

= Homologous Superfamily
IPRO36431

Slika 7. Prikaz rezultata pretraZivanja pomocu sekvenije aminokiselina za ljudski inzulin u bioloskoj bazi InterPro

Drugi nacin pretrazivanja je pretrazivanje pomocu teksta. U polje pretraga upisuje se rije¢ (npr.
,»inzulin®) ili pristupna oznaka zapisa. Ova opcija ne nudi moguénost naprednog pretraZivanja.
Pretrazivanjem pomocu rijeci otvara se Zeljeni zapis iz kojeg se moZe doznati: pristupni broj
proteina, pristupni broj/evi srodnih zapisa (npr. pristupni broj prema obitelji tog proteina),
opisne informacije o proteinu (uloga, struktura, vrste Zivih bi¢a u kojima je zastupljen, poznate
bolesti vezane za taj protein), popis referenci, unakrsne reference, genska ontologija (GO).
Unutar zapisa smjesten je glavni izbornik koji nudi pristup dodatnim informacijama o strukturi
proteina, kemijskim reakcijama u kojima sudjeluje, skupine zZivih bi¢a koje takoder posjeduju
taj protein u vecoj ili manjoj koli¢ini strukturnog preklapanja. Informacije su prikazane u

tekstualnom obliku.
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Tre¢i naCin pretrazivanja je pretrazivanje pomocu domene proteina. Domene su kratke regije
(dijelovi) proteina koje imaju odredenu funkciju. Ova opcija ne nudi moguénost naprednog
pretrazivanja. U polje pretrazivanja upisujemo pristupni broj domene koja nas zanima
pritiskom gumba ,,Add domain to include®. Pristupni broj trazene domene doznaje se uz pomo¢
pretrazivanja po sekvenciji gdje se u kategoriji ,,domena* moze doznati pristupni broj za

odredenu domenu.

Pretrazivnje nudi i filtere: vaznost podudaranja redoslijeda domena (u slucaju da se pretrazuju
viSe domena jednog proteina) i odabir rezultata s potpuno preklapanjem domena. Rezultati ¢e

ukljucivati sve proteine razli¢itih organizmima koji odgovaraju odabranoj domeni. (Slika 8)

o InterPro Classification of protein families

> Results Release notes Download » Help » About

by sequence by text by domain architecture

Search for proteins with a specific domain architecture
Domain architectures are derived from matches to Pfam models. You can select domains to either be included or excluded from your search results. The results will include all proteins
which match the domain architecture selected below. Domains can be selected using either a Pfam accession, or an InterPro accession, where that InterPro entry includes a Pfam
model.

Architectures must include Architectures must not include

X

;i IPRO16179 ‘ o
Insulin-like

4 »

Order of domain matters: m
Add Domain to include Add Domain to exclude
Exact match: m

Slika 8. Prikaz rezultata pretrazivanja pomoc¢u domene proteina za ljudski inzulin u bioloskoj bazi InterPro

2.5. PubMed

PubMed je sustav za pretrazivanje, razvijen i odrzavan od strane Nacionalnog centra za
biotehnoloske informacije (NCBI). Dostupan je javnosti od 1996. godine. Sadrzi vise od 34
milijuna citata 1 sazetaka biomedicinske literature. Ne ukljucuje cjelovite ¢lanke iz Casopisa
ve¢ poveznice na puni tekst dostupan iz drugih izvora, kao §to su web stranice izdavaca ili

PubMed Central (PMC).

PubMed ukljuéuje: Medline, PubMed Central i Bookshelf.

15



Medline je glavna bibilografska baza podatka Nacionalne medicinske knjiznice SAD-a (US
National Library of Medicine). Medline predstavlja najve¢u komponentu PubMed-a.

PMC je druga po veli¢ini komponenta PubMeda. PMC je arhiva cjelovitog teksta koja
ukljucuje ¢lanke iz Casopisa koje je pregledala i odabrala za arhiviranje Nacionalna medicinska
knjiznica.

Bookshelf je arhiva punog teksta knjiga, izvjeSc¢a, baza podataka i drugih dokumenata koji se

odnose na biomedicinu, zdravlje 1 znanost o Zivotu (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/about/).

Bibliografskoj bazi Medline moZze se pristupiti putem korisni¢kog sucelja Ovid 1 Web of

Science.

Ovid sucelje nudi osnovno pretrazivanja, pretrazivanje citata, pretrazivanja unutar polja
pretrazivanja, napredno pretrazivanja te pretrazivanje viSe razliitih polja pretrazivanja.
Pretrazivanje u Ovid sucelju moZze se svesti na tri osnovne strategije: koristenje kljucnih rijeci
1 /ili kontroliranog rjecnika MeSH, koriStenje povijesti pretraZivanja u svrhu kombiniranja
rezultata pretrazivanja pomoc¢u Booleovih operatora AND 1 OR te koriStenje grani¢nika u svrhu

smanjenja rezultata pretrage.

Web of Science sucelje nudi osnovno i napredno pretrazivanje. Kod osnovnog pretrazivanja
moze se pretrazivati viSe pojmova u velikom broju polja pretraZivanja (tema, naslov, autor,
naziv publikacije, godina objave, MeSH rjecnik, jezik, vrsta organizma, PubMed ID, vrsta
publikacije itd.) te koristiti vremenski grani¢nik. Pojmovi se povezuju Booleovim operatorima
AND, OR 1 NOT. Napredno pretrazivanje nudi takoder polja za pretrazivanja s mogu¢noscu
dodatnog indeksiranja. KoriStenjem povijesti pretraZivanja mogu se kombinirati rezultati
pretrazivanja pomoc¢u Booleovih operatora AND i OR te koristiti vremenski grani¢nik. Zeljeni

rezultati mogu se oznaciti 1 time kreirati vlastitu bazu dokumenata.

Ba$ kao i1 u Ovid sucelju pretrazivanje u Web of Science se moze svesti na tri osnovne
strategije: koriStenje kljucnih rijeci i/ili kontroliranog rje¢nika MeSH, koriStenje povijesti
pretrazivanja u svrhu kombiniranja rezultata pretrazivanja pomoc¢u Booleovih operatora AND

1 OR te koriStenje grani¢nika u svrhu smanjenja rezultata pretrage.

2.6. Europe PMC

Europe PMC je baza podataka koja sadrzi 41,3 milijuna saZetaka i 8,3 milijuna ¢lanaka s punim

tekstom i1z podruc¢ja biologije. Objedinjuje sadrzaje PubMed-a, PubMed Central (PMC),
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https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/about/

Agricole 1 jo§ 25 posluzitelja koji objavljuju bioloske podatke. Europe PMC odrzava EBI
(Europski bioinformaticki institut) - medunarodna, inovativna i interdisciplinarna istrazivacka
organizacija €iji je cilj uciniti svjetske javne bioloske podatke besplatno dostupnima
znanstvenoj zajednici. EBI je u sastavu EMBL-a (European Molecular Biology Laboratory)

(https://europepmec.org/About, 2022).
Europe PMC nudi dva nacina pretrazivanja: osnovno i napredno.

U osnovnom pretrazivanju u polje za pretrazivanje upisuje se tekst npr. inzulin. Nakon
izlistavanja rezultata pretrazivanja, na sredini korisni¢kog sucelja nalazi se opcija sortiranja.
Rezultati se mogu sortirati prema: broju dobivenih citata, datumu unosa u bazu, relevantnosti
1 datumu objave u Casopisu. S lijeve strane postoje filteri za dodatno suzavanje izbora: vrsta

publikacije, besplatna dostupnosti punog teksta i vremenski period.

U naprednom pretrazivanju ispunjavaju se podrucja pretrazivanja: bibliografski podatci,

poveznice prema drugim bazama podataka, anotacije. (Slika 9)

. Eu]-upe PMC About Tools Developers Help

Advanced Search

Bibliographic Fields

Journal @
Author @

Published @
First published ~

Volume @ Issue @ First Page @

Slika 9. Prikaz izgleda zaslona za napredno pretrazivanje u bazi EuropePMC

Odabirom zeljenog zapisa otvara se zaslon s informacijama o ¢lanku. Odmah ispod naslova
¢lanka, na sredini zaslona, smjestene su osnovne informacije: autor(i), naziv casopisa koji je
objavio rad, datum objave, DOI te poveznice za dijeljenje znanstvenog c¢lanka putem
drustvenih mreza. S lijeve strane postoje poveznice prema: sazetku, punom tekstu (ako postoji
opcija), popisu i broju referenci, citatima i utjecaju (broj citata, graficki prikaz citiranja kroz
vrijeme, poveznica prema publikacijama koje su citirale rad, altmetrijski pokazatelji) te

poveznica prema slicnim ¢lancima.
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3. Bibliometrija

Pojam bibliometrija sadrzi dva korijena: “biblio” 1 “metric”. Rije¢ “biblio” dolazi od grékog
biblion, Sto je sli¢no rijeci Byble (0s), a znaci knjiga. Rije¢ “metric” dolazi od latinskog ili
grekog “metricus” ili “metrikos” §to znaci znanost o mjerenju odnosno mjerenje (Danesh i

Mardani-Nejad, 2021).

Pojam prvi rabi Alan Pritchard 1969. godine umjesto, po njegovom misljenju, nespretnog
pojma stataisticke bibliografije. Definirao je bibliometriju kao primjenu matematickih i
statistickih metoda na knjige i ostale medije u zanstvenom komuniciranju sa svrhom

odredivanje prirode i smjera razvoja odredenog znanstvenog podrucja (Hebrang- Grgi¢, 2017).

Autori Danesh 1 Mardani-Nejad (2021) navode da je prvi rad o bibliometrijskoj analizi objavio
francusko-$vicarski botanicar Alphonse de Candolle 1873. godine. U radu je proucavao faktore

koji utjecu na znanstvenu uspjesnost neke zemlje.

Nakon drugog svjetskog rata bibliometrijske studije dozivjele su znacajan razvoj uslijed

razvoja racunalne tehnologije.

3.1. Bibliometrijska analiza

Bibliometrijskim analizama moZe se vrednovati znanstvena produkcija autora, institucije,
zemlje, razvoj neke discipline prema broju Casopisa, problematika koju obraduju i sl. Kao izvor

podataka za navedena istrazivanja koriste se baze podataka. Rezultati istrazivanja korisni su

cey e

odluke u znanstvenoj politici zemlje (Joki¢, 2005).

Kreatori znanstvene publikacije prema autorici Joki¢ (2005) su autori, institucije i zemlje stoga
se bibliometrijska istrazivanja mogu provesti analiziraju¢i navedene podatke u bibliografskim

1 citatnim bazama podataka.

3.2. Autorstvo i koautorstvo

Standardni model autorstva u znanstvenom publiciranju podrazumijeva objavljivanje rada

kojega potpisuje jedan ili viSe autora. Tendencija suvremenog autorstva u vecini znanstvenih
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disciplina i podrucja je postupno i sve vece smanjenje broja jednoautorskih radova. U nekim

podrucjima gotovo da vise niti ne postoje jednoautorski radovi (Joki¢, 2005).

Autorica Joki¢ u djelu Bibliometrijski aspekti vrednovanja znanstvenog rada (2005) navodi
veliki broj primjera istrazivanja temeljena na broju autora po radu u razli¢itim znanstvenim
podruc¢jima i u razli¢itim vremenskim razdobljima. Sva ta istrazivanja potvrduju porast broja

autora po radu i smanjenje broja jednoautorskih radova.

Autorstvo postaje kolektivna aktivnost posebno u STEM podrucju zbog potrebe istrazivanja u
velikim specijaliziranim laboratorijskim timovima i kori$tenjem skupih visokospecijaliziranih

laboratorijskih instrumenata.

Ovisno o smjeru istrazivanja suradnja medu autorima omogucuje povezivanje
interdisciplinarni podrucja, razvoj novih poddisciplina te potice na komunikaciju i otvorenost

u Zznanosti.

Bibliometrijsko istrazivanje autorstva je interesantno i s aspekta vrednovanja doprinosa svakog
pojedinog autora u koautorstvu. Narocito se korisnim €ini prijedlog vezan za procjenu autorstva
odnosno autorskog udjela u radu navodenjem uloge svakog pojedinog koautora. Time bi se
znacajno olakSale procjene u procesu vrednovanja doprisnosa svakog autora u radu (Jokic,

2005).

3.3. Mjerenje znanstvene produktivnosti

Znanstvena produktivnost autora kao pokazatelja aktivnosti u istraZivanjima i potencijalnom
doprinosu razvoja, uobic¢ajeno se mjeri kroz broj objavljenih radova, ¢lanaka, knjiga, inovacija

kroz odredeno vremensko razdoblje (Joki¢, 2005).

Kao orijentir u znanstvenoj produktivnosti nezaobilazan je Lotkin zakon. Godine 1926.
kemicar, matematicar i statistiCar Alfred James Lotka objavljuje ¢lanak o znanstvenoj
produktivnosti autora. Lotka smatra da mali broj autora objavljuje veliki broj radova, a najveci

broj autora objavi jedan ili dva rada unutar odredenog podrucja (Joki¢, 2005).

Prema Lotkinom zakonu ako se zna broj autora koji su napisali samo jedan ¢lanak, moze se
predvidjeti broj autora koji su napisali dva, tri, Cetiri i1 viSe Clanaka. Broj autora koji stvaraju n
¢lanaka aproksimativan je odnosu I: n%. Prema Lotkinom zakonu ako je 100 autora napisalo po

jedan ¢lanak, moZe se znati da je 25 autora napisalo po dva ¢lanka (25= 100: 2%), 11 autora po
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tri ¢lanka (11=100: 3?) itd. Takva distribucija karakteristi¢na je za podru¢je prirodnih znanosti,

a u drugim podrucjima omjer je drugaciji (Hebrang Grgic¢, 2016).

Mjerenje znanstvene produktivnosti kada je rije¢ o jednom ili dva autora u radu ne predstavlja
problem. Veci je problem vrednovanja doprinosa pojedinog autora u viseautorskim radovima.
U analizi znanstvene produkcije tada se najcesce koriste dva metodoloska pristupa. Prvi, gdje
se jedan rad racuna kao jedan rad za svakog autora, bez obzira koliko je autora na radu. Drugi

pristup temelji se na mjerenju doprisnosa svakog pojedinog autora (Joki¢, 2005).

3.4. Mjerenje znanstvene suradnje

Suradnja medu znanstvenicima intenzivnije se pocinje istrazivati krajem sedamdesetih godina.
Istrazivani su razli¢iti oblici suradnje i koautorstva. Veé¢i dio istrazivanja posvecen je
institucionalnoj suradnji koja se moze pratiti kroz medunarodne bibliografske i citatne baze

podataka (Joki¢, 2005).

Jedna od najpoznatijih mjera vidljivosti suradnje je utvrdivanje koautorstva na publikacijama i
podatci o adresama institucija navedenih autora. Bibliometrijska analiza viseautorskih radova
moze se koristiti samo kao parcijalni indikator suradnje u znanstvenim istrazivanjima, a kao
specifi¢ni indikator moZe se koristiti u slucajevima kada je jasno istaknut doprinos svakog
autora. Ujedno odnosi medu autorima koji zajedno suraduju na istrazivanjima znatno doprinose

razumijevanju komunikacije u znanosti (Joki¢, 2005).

Medunarodna suradnja ovisi o puno faktora, a jedan od osnovnih je veli¢ina zemlje odnosno
njen znanstveni potencijal. Takoder suradnja moZze biti uvjetovana “blizinom” medu
zemljama: fiziCkom, geografskom, kulturoloskom, jeziénom, povijesnom odnosno

socioekonomskim faktorima (Joki¢, 2005).

3.5. Znanstvene institucije i zemlje

Znanstveni instituti, fakulteti, sveuciliSta, kao 1 pojedine zemlje ili regije koriste se
bibliometrijskim metodama kako bi mjerile svoju znanstvenu produkciju i svoj znanstveni

utjecaj u znanost.

Podatci dobiveni istrazivanjem znanstvene produktivnosti sveucili$ta i znanstvenih instituta,

analizom citiranosti 1 mjerenjem medunarodne suradnje, pridonose planiranju znanstvene
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politike odredene zemlje. Planiranje znanstvene politike moZe znacajno utjecati na promjenu
statusa zemlje u svjetskom znanstvenom okruzju. U znanstvenoj produkciji na svjetskoj razini
isti¢u se: Francuska, Njemacka, Velika Britanija te Sjedinjene Americke Drzave i Japan (Joki¢

2005).

3.6. Casopisi

Prvi znanstveni Casopisi poceli su izlaziti 1665. godine (Journal des Sc¢avans i Philosophical
Transactions of the Royal Society) 1 od tada do danas ¢ine osnovu znanstvene komunikacije 1
jedan od glavnih izvora novih znanstvenih ideja. Uloga €asopisa u znanstvenoj komunikaciji
odvija se kroz produkciju, konzumaciju i diseminaciju znanstvenih i stru¢nih informacija

relevantnoj znanstvenoj javnosti (Romi¢ i Mitrovi¢, 2017).

lako je znanstvena komunikacija uvjetovanima i1 prirodom same znanosti i tehnickim
dostignuéima, klju¢na uloga u objavljivanju rezultata znanstvenih i stru¢nih istrazivanja i dalje

pripada ¢asopisima, bilo u tiskanom ili digitalnom obliku (Krajna i Zabjan Bogut 2011).

Rezultati znanstvenih i struénih istrazivanja objavljuju se u casopisima u obliku znanstvenih
Clanaka. Znanstveni ¢lanci prolaze kroz postupak vrednovanja koji provode recenzenti
Casopisa ¢ime se vrSi provjera: ispravne metodologije, interpretacije 1 zakljucaka rezultata

istrazivanja opisanih u ¢lancima (Lock, 1985 navedeno u Macan 1 Petrak, 2015).

Objavljivanjem rada u Casopisu autoru je omoguceno predstavljanje znanstvenoj zajednici, a
time i moguénost stjecanja profesionalnog priznanja i napredovanja. Casopisi takoder stite

intelektualno vlasnistvo autora ¢lanka (Macan i Petrak, 2015).

Znanstveni Casopisi imaju znatnu ulogu i1 u provodenju znanstvene politike. Vrijednosna
prosudba Casopisa moZze utjecati na odluke o financijskoj potpori znanstvenim projektima, na
rangiranje akademske i znanstvene ustanove, napredovanje pojedinaca u znanstvenome i
akademskom sustavu te na odredivanje smjera u kojem ¢e se znanstveno istrazivanje i

znanstveno otkri¢e nastaviti.

Od 1960-ih godina uofava se porast kvantitativnih istraZivanja obiljezja casopisa i
radova/Clanaka koje oni objavljuju kao osnovnih jedinica na kojima se provode tzv.

bibliometrijske analize (Macan i Petrak, 2015).
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3.6.1. Procjena kvalitete Casopisa

Zbog velikog broja Casopisa i naglog razvoja informacijsko — komunikacijske tehnologije jedan
od glavnih izazova znanstvenika je gdje objaviti rad, s obzirom na sve teze razlikovanje
pouzdanog od nepouzdanog izvora te nestanka postavljenih granica formalne i neformalne

komunikacije (Golenko, 2019).

Autorica Golenko (2019) navodi da se problem procjene ¢asopisa za objavu znanstvenog rada
moze se rijesiti na tri nacina. Prvi nacin je procjena kvalitete Casopisa na temelju njegovih
karakteristika. Drugi nacin za odabir Casopisa je vrednovanje njegove kvalitete uz pomo¢
bibliometrijske analize. Trece rjeSenje je odnosi se na utvrdivanje propisnih uvjeta za izbor u
znanstvena zvanja u Republici Hrvatskoj, u kojima su utvrdeni kriteriji zastupljenosti
(indeksiranosti) ¢asopisa u bazama podataka propisanim Pravilnikom o uvjetima za izbor u

znanstvena zvanja (NN, br. 28/2017, 72/2019 1 111/2022).

Prema Pravilniku o uvjetima za izbor u znanstvena zvanja (2017) u znanstvene radove ubrajaju
se radovi objavljeni u znanstvenim ¢asopisima zastupljenima u bazama podataka WoSCC
(Web of Science Core Collection) i Scopus. To pravilo vrijedi za ve¢inu znanstvenih podrucja

u RH.

Web of Science Core Collection (WoSCC) 1 Scopus nude znastvenoj zajednici dva alata koja
omogucuju vrednovanje znanstvenih ¢asopisa putem bibliometrijskih karakteristika ¢asopisa i
rangiranje Casopisa unutar odredene skupine prema kvartilima (Q1, Q2, Q3 1 Q4) (Golenko,

2019).

3.7. WoSCC-JCR

Journal Citation Reports (JCR) je baza podataka koja izlazi u dva izdanja: Science Edition (za

prirodne znanosti) i Social Sciences Esition (za druStvene znanosti).

JCR je snazan alat za analizu znanstvenih Casopisa. Omogucuje viSe naina rangiranja,
evaluacije, kategorizacije 1 komparacije znanstvenih ¢asopisa putem citatnih pokazatelja koji
se izraCunavaju na temelju podataka o citiranosti radova iz WoSCC (Web of Science Core

Collection) (Macan 1 Petrak, 2015).

Zbirka citatnih indeksa WoSCC dostupna je korisnicima od pocetka 2014. godine putem nove
platforme -Web of Science (WoS).
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Najvazniji citatni pokazatelji su: faktor odjeka (za razdoblje od dvije i pet godina), indeks
brzine citiranja (engl. immediacy index), poluvijek citiranosti (engl. cited half-life), ukupan
broj citata (engl. total cites), Eigenfactor score i pokazatelj odjeka clanka (engl. article

influence score, Al) (Macan i Petrak, 2015).

Casopisi uklju¢eni u JCR raspodijeljeni su u odredene predmetne kategorije ovisno o tematici
koju pokrivaju. Razlog tomu je postojanje velike razlike u citatnom potencijalu razlicitih
znanstvenih podrucja. Veliki citatni potencijal imaju Casopisi iz podrucja biomedicine, fizike i
kemije stoga bi Casopisi iz tih podrucja bili stalno na vrhu popisa najcitiranijih casopisa (Macan

1 Petrak, 2015).

JCR na temelju podatka o citiranosti u bazi (WoSCC) casopise svrstane u odredene predmetne
kategorije dijeli u kvartile (Q1 — Q4) prema visini faktora odjeka. Pripadnost ¢asopisa prvom
kvartilu (Q1) znaci da prema visini faktora odjeka pripada medu 25 % casopisa s najvisSim
faktorom odjeka unutar skupine ¢asopisa za odredeno predmetno podrucje (Macan i Petrak,
2015). Ako casopis pripada drugom kvartilu (Q2) znaci da je prema visini faktora odjeka

rangiran od 25% do 50% casopisa unutar predmetnog podrucja itd.

3.7.1. Faktor odjeka

Faktorom odjeka mjeri se ucestalost kojom se prosjecni ¢lanak objavljen u nekom Casopisu
navodi/citira u odredenom razdoblju. Faktor odjeka se objavljuje u bazi podataka JCR, a na
temelju podataka o citiranosti iz Casopisa Sto ih redovito obraduje citatna baza podataka

WoSCC (Macan i Petrak, 2015).

Faktor odjeka je zapravo omjer broja citata koje su u nekoj godini dobili radovi objavljeni u
prethodne dvije godine 1 broja radova objavljenih u te dvije godine. Formula za njegov izracun

glasi:
IF (2022) = A/B
pri ¢emu je: IF (2022) — faktor odjeka casopisa za 2022. godinu

A — broj citata koje su u 2022. godini dobili radovi objavljeni u Casopisu za koji se ratuna IF u

2021.12020. godini

B — broj radova objavljenih u 2021. i 2020. godini.
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Drugim rije¢ima, faktor odjeka je aritmeticka sredina raspodjele citata po svim radovima koje

je Casopis objavio.

Zahvaljujuéi svojoj jednostavnosti, postojanosti i razumljivosti vrlo brzo je prihvacen u
znanstvenoj zajednici te je uSao u Siroku upotrebu kao izravan odraz ugleda i kvalitete nekoga
znanstvenog ¢asopisa iako se uspjesnost nekog casopisa ne moze se gledati kroz prizmu samo

jednog pokazatelja (Macan i Petrak, 2015).

3.8. Scopus — SCImago Journal & Country Rank

Besplatno dostupan portal SCImago Journal & Country Rank na temelju podataka o citiranosti
radova iz citatne baze Scopus prikazuje niz bibliometrijski pokazatelji o znanstvenim

Casopisima i znanstvenoj produkciji na razini pojedinih drzava i regija (Macan i Petrak, 2015).

Najznacajniji bibliometrijski pokazatelj o casopisima je SCImago Journal Rank (SJR).

3.8.1. SCImago Journal Rank (SJR)

Bibliometrijski pokazatelj SCImago Journal Rank (SJR) je mjera znanstvenog utjecaja
znanstvenih Casopisa koji uzima u obzir citiranost Casopisa 1 vaznosti ili prestiz ¢asopisa iz

kojih citati dolaze.

Za razliku od faktora odjeka koji jednako rangira sve citate koje neki ¢asopis primi, bez obzira
na status ¢asopisa iz kojih citati potjecu, SJR mjeri prestiz pa citat iz Casopisa koji ima relativno
visoku vrijednost SJR-a vrijedi viSe nego citat iz ¢asopisa s relativno malom vrijedno§¢u SJR-
a. Algoritam koji se primjenjuje za izracun sli¢an je Googleovu Page Ranku algoritmu koji se

upotrebljava za rangiranje mreznih stranica (Macan i Petrak, 2015).

SJR pokazatelj temelji se na citatima koje je neki asopis dobio u tekucoj godini za radove

objavljene u prethodne tri godine.

Casopisi, serije knjiga i zbornici s konferencija su svrstani u 27 Scopusovih predmetnih
podru¢ja  (Subject Area) 1 309 predmetnih kategorija  (Subject Category)
(https://www.scimagojr.com/aboutus.php, 2022).

Unutar svake predmetne kategorije serijske publikacije (Casopisi 1 serije knjiga) se po visini

SJR-a rangiraju u kvartile — od Q1 do Q4 (Macan, 2018b).
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3.9. h-indeks

h—indeks je pokazatelj znanstvene uspjesnosti (Casopisa, znanstvenika, institucije i zemlje) koji
istovremeno uzima u obzir znanstvenu produktivnost, mjerenu brojem objavljenih radova i

znanstveni utjecaj, mjeren brojem citata tih radova u drugima znastvenim radovima.

Dva aspekta znanstvenog doprinosa (broj radova i citata) h-indeks prikazuje kao jednu
broj¢anu vrijednost. h-indeks nekog skupa radova je najveci broj radova h koji je primio barem

h citata (Zauder, 2014).

Fizicar J. E. Hirsch predstavio je h- indeks u ¢lanku objavljenom 2005. godine i u relativno

kratko vrijeme h — indeks postaje popularna mjera za vrednovanje znanstvenog rada.

Kao scientometrijski indikator sluzi za usporedbu zanstvenika samo iz istog podrucja i

priblizno istog radnog iskustva, a isto se odnosi i na ¢asopise.

Autorica Joki¢ u svom radu ,,H - indeks kao novi scientometrijski indikator* (2009) navodi
primjer da prilikom usporedbe dvaju znanstvenika priblizno istog radnog iskustva, sa slicnim
brojem objavljenih radova i/ili sli¢cnim ukupnim brojem citata, ali razli¢itim h-indeksima

govori u prilog vece prepoznatljivosti znanstvenika s ve¢im h-indeksom.

Autorica u istom radu dalje navodi da nisu rijetke situacije da znanstvenik objavi nekoliko
znacajnih radova s ekstremno visokim brojem citata, medutim njegov h-indeks ne bude

narocCito visok. Na jedan nacin h-indeks omogucuje ravnotezu izmedu kvalitete i kvantitete.

h-indeks prisutan je u obje svjetske citatne baze - Web of Science 1 Scopus.
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4. Osnove molekularne biologije

4.1. DNA — deoksiribonukleinska kiselina

Sva ziva bi¢a imaju zajednicke osnovne procese poput rasta, razmnozavanja i metabolizma.
Ono $to im je dodatno zajednicka znacajka na molekularnoj razini je genom. Genom svih zivih
bic¢a predstavljaju molekule DNA. Molekule DNA se nalaze u gotovo svim stanicima svakog
organizma i nose ukupnu nasljednu uputu za svako zivo bi¢e. Nasljedne upute zapisane su u
redoslijedu nukleotida pa je sekvencija nukleotida ono $to predstavlja ukupnu nasljednu
informaciju prisutnu u svakoj stanici (Kora¢, Pongrac Stimac i Begi¢ 2021). Nukleotidi se
sastoje od Secera deoksiriboze, fosfatne skupine i odredene duSi¢ne baze. U molekuli DNA
razlikuju se Cetiri dusSicne baze: adenin (A), gvanin (G), citozin (C) i timin (T). Prilikom prikaza
sekvencije nukleotida nekog gena odnosno genoma prikazuje se iskljucivo redoslijed dusi¢nih

baza. Primjer sekvencije nukleotida: TTTGCATGTTA...

vodikove Wi
veze i

[ P -
5‘ """ fosfatna
B skupina
:'54\._‘_ P L gvanin
g adenin
deoksiriboza .
P, P &» timin
w\ll,‘ & citozin

Slika 10. Prikaz grade molekule DNA

4.1.1. Gen

Slijed nukleotida nekog genoma organiziran je u razli¢ite funkcionalne jednice od kojih je
napoznatija ona koju nazivamo gen. Gen je sekvencija DNA, dio genoma koji nosi uputu za

neki produkt: molekulu RNA ili protein (Kora¢, Pongrac Stimac i Begi¢ 2021).
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Promjene koje se dogadaju u sekvenciji DNA zovu se mutacije. Mutacije u genu, tj. u uputi za
neki protein mogu stvoriti varijantu proteina /svojstava koja ¢e za organizam biti povoljna ili
neutralna, ali i onu koja je za jedinku nepovoljna ili pogubna (Kora¢, Pongrac Stimac i Begi¢

2021).

4.2, Proteini

Proteini su najsvestranije molekule u Zivim sustavima i obavljaju bitne funkcije u svim

bioloSkim procesima. (Berg, Tymoczko i1 Stryer 2013).

Proteini su izgradeni od 20 razli¢itih aminokiselina vezanih peptidnom vezom jedne uz druge.
Svaka aminokiselina ima svoj naziv i kraticu. (Slikall) Redoslijed aminokiselina unutar

odredenog proteina zove se sekvencija aminokiselina.

Three-letter  One-letter Three-letter  One-letter
Amino acid abbreviation abbreviation | Amino acid abbreviation abbreviation
Alanine Ala A Methionine Met 1]
Arginine Arg R Phenylalanine Phe F
Asparagine Asn N Proline Pro P
Aspartic acid Asp D Serine Ser S
Cysteine Cys C Threonine Thr T
Glutamine Gin Q Tryptophan Trp w
Glutamic acid Glu E Tyrosine Tyr Y
Glycine Gly G Valine Val Vv
Histidine His H Asparagine or
Isoleucine lle 1 aspartic acid Asx B
Leucine Leu L Glutamine or
Lysine Lys K glutamic acid Glx F 4

Slika 11. Nazivi aminokiselina i njihovih troslovnih i jednoslovnih medunarodnih kratica

Prilikom prikazivanje redoslijeda aminokiselina u proteinu koriste se medunarodne

jednoslovne kratice. Primjer prikaza sekvencije aminokiselina: MLAHHK...

Aminokiseline su vrlo raznolike. Sirok je doseg njihovih strukturnih i kemijskih svojstava §to

proteinima daje svestranost koja im omogucuje razlicite uloge.

Postoje Cetiri razine strukture proteina: primarna, sekundarna, tercijarna struktura, a neki
proteini imaju 1 kvartarnu strukturu. Sekvencija aminokiselina odnosno primarna struktura
odreduje trodimenzionalnu strukturu, a time 1 sva ostala svojstva proteina (Berg, Tymoczko 1

Stryer 2013).
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4.3. Projek ljudskog genoma

Projekt ljudskog genoma je medunarodni projekt koji je za ciljeve imao odredivanje slijeda
nukleotida cijelog ljudskog genoma i odredivanje slijeda nukleotida u genomu laboratorijskih
organizama (bakterija E. coli, kvasac, vinska musSica, mi$). Projekt je trajao od 1990. do 2003.
godine te se smatra jednim od najambicioznijih 1 najvaznijih znanstvenih poduhvata u ljudskoj
povijesti (https://www.genome.gov/about-genomics/educational-resources/fact-

sheets/human-genome-project).

Znanstvenici Projekta ljudskog genoma ucinili su javno dostupnim svaki dio nacrta sekvencije
ljudskog genoma ubrzo nakon proizvodnje. Ova rutina proiza$la je iz dvaju sastanaka na
Bermudima na kojima su istrazivaci projekta pristali na "Bermudska nacela" koja postavljaju
pravila za brzo javno objavljivanje podataka. Ovaj znaCajan sporazum zasluzan je za
uspostavljanje vece svijesti 1 otvorenosti za razmjenu podataka u biomedicinskim
istrazivanjima, Sto ga ¢ini jednim od najvaznijih naslijeda Projekta ljudskog genoma
(https://www.genome.gov/about-genomics/educational-resources/fact-sheets/human-genome-

project).
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5. Istrazivanje

Za temu istrazivanja odabran je inzulin jer:

1.) 2021. godine obiljezena je 100-godisnjica jednog od najveéih pronalazaka u povijesti

medicine - otkriée i izolacija inzulina

2.) prije tocno 100 godina (1922.) inzulin je po prvi puta koriSten u terapijske svrhe

odnosno za lijeCenje pacijenta s dijabetesom, bolesti koja je do tada imala smrtni ishod

3) inzulin je prvi peptid (protein) kojemu je odreden tocan redoslijed (sekvencija)

aminokiselina. Za to je otkri¢e Frederick Sanger 1958. godine dobio Nobelovu nagradu.

4.) inzulin je prvi odobreni proizvod, za uporabu u terapijskim postupcima, koji je dobiven
koristenjem tehnologije rekombinantne DNA odnosno genetickog inZenjerstva (gen za ljudski
inzulin ugraden je u bakteriju E. coli). Prvi rekombinantni humani inzulin dostupan je od

1982.g.
U istraZivackom dijelu pretraZivan je ljudski inzulin koji pripada porodici inzulina.

Za istraZivanje je odabrana baza UniProtKB jer nudi poveznice prema izvorima informacija
odnosno prema publikacijama u bazama PubMed 1 Europe PMC c¢ime je omogucena

bibliometrijska analiza.

Ciljevi istraZivanja su: 1. utvrditi rezultate pretrazivanja o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB;
2. s bibliometrijskog aspekta analizirati publikacije koje grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi
UniProtKB; 3. s bibliometrijskog aspekta vrednovati Casopise u kojima su navedene

publikacije objavljene.
Hipoteze istraZivanja glase:

H1: Baza UniProtKB sadrzi zapis o ljudskom inzulinu koji sadrzi informacije dodatno

pregledane, odabrane 1 ru¢no oznacene od strane stu¢njaka.

H2: U publikacijama koje grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB s godinama raste

broj autora u koautorstvu.

H3. Casopisi Nature i Science objavili su barem jedan znanstveni rad o ljudskom inzulinu jer
pripadaju medu najcitiranije svjetske znanstvene ¢asopise. Ujedno, to su ¢asopisi s znacajnim

ugledom 1 dugogodiS$njom tradicijom izlazenja.
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Sukladno navedenim ciljevima i1 postavljenim hipotezama, istrazivanje je podijeljeno na tri
dijela: pretrazivanje baze UniProtKB o ljudskom inzulinu, bibliometrijska analiza publikacija
koje grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB i bibliometrijska analiza casopisa u

kojima su navedene publikacije objavljene.

5.1. Pretrazivanje baze podataka UniProtKB

Na pocetku istrazivanja bilo je potrebno pronaci zapis o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB.
Za pronalazak zapisa o ljudskom inzulinu koristeno je napredno pretrazivanje. Izabrana su
podrudja pretrazivanja: ime peptida (proteina) - insulin i naziv organizama - Homo sapiens.

Pretrazivanja se provelo pomoc¢u Booleovog operatora AND.
Ukupno je dobiveno 4,711 rezutata.

Osim zapisa o ljudskom inzulinu rezultati nude 1 zapise o: inzulinu sliénim peptidima,
receptorima inzulina, enzimima vezanim za metabolizam inzulina (primjerice za njegovu

razgradnju) itd.

Koristenjem filtera na lijevoj strani sucelja: pregledane i stru¢no oznacene rezultate (Reviewed
(Swiss-Prot)) provedeno je dodatno suZavanje izbora na ukupno 1,078. Trazeni rezultat

prikazan je na slici 12.

ot

Status &. Download View: Cards @ Table © <& Share ~
% Reviewed (Swiss-Prot) O %P01308-INS HUMAN
(2.078) Insulin - Homo sapiens (Human) - Gene: INS - 110 amino acids - Evidence at protein level - Annotation score: QB
Popular organisms #Hormone #Carbohydrate metabolism #Glucose metabolism #Diabetes mellitus #Disease variant
Human (1,078) X
27 reviewed variants - 2isoforms - 9interactions - 4diseases - 316 3D structures - 36 reviewed publications E

Slika 12. Prikaz rezlutata pretrage o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB

Otvaranjem zeljenog rezultata otvara se zapis. Unutar svakog zapisa nalazi se popis
publikacija. Popis publikacija sastoji se od dva dijela: pregledanog i stru¢no oznacenog dijela
o ljudskom inzulinu - reviewed publications i1 nepregledanog dijela (racunalno mapiranog iz
drugih izvora) - unreviewed publications. Za potrebe ovog rada koriStene su pregledane 1

stru¢no oznacene publikacije jer one grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi.
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Do popisa pregledane publikacije moze se do¢i na dva nacina.

Zapis u svom gornjem dijelu, ispod osnovnih informacija o proteinu, ima poveznicu prema
publikacijama. Odabirom poveznice otvara se popis publikacija. KoriStenjem filtera
UniProtKB reviewed (Swiss-Prot), koji se nalazi na lijevoj strani zaslona, odabiru se iskljucivo

pregledani i stru¢no oznaceni ¢lanci.

Do navedenih publikacija moze se do¢i i kra¢im putem odabirom poveznice “reviewed

publications” naznacene kod ispisa rezultata pretrazivanja (Slika 12). Daljnji postupak je isti.
U bazi UniProtKB broj pregledanih i stru¢no oznacenih publikacije o ljudskom inzulinu je 36.

U istrazivanju ¢e biti koriStene 33 publikacije. Tri publikacije nisu navedene u bazama PubMed
1 Europe PMC jer njihov sadrzaj direktno predan bazama podataka nukleotidnih sekvencija
(INSDC, tj. EMBL/GenBank/DDBJ) i nije objavljen u recenziranom ¢asopisu. U takvim
slu¢ajevima UniProtKB navodi samo naslov i popis autora iz podneska. Ponekad takvi

podnesci nemaju naslove.

5.2. Bibliometrijska analiza znanstvenih radova

Za bibliometrijsku analizu odabrane su publikacije koje grade zapis o ljudskom inzulinu u
bioloskoj bazi UNiProtKB. UniProtKB nudi poveznice prema bazama PubMed i Europe PMC
koje daju uvid u osnovne informacijama o publikaciji (autorstvo, godina publiciranja, zemlja
publiciranja, popis referenci itd.). Podatke o molekularnom podrucju istrazivanja nudi bioloSka

baza UniProtKB.

5.2.1. Godina publiciranja i podrudje istrazivanja

Godina publiciranja znanstvenog rada, Cije otkri¢e gradi zapis o ljudskom inzulinu u bazi
UniProtKB, prikazana je u kombinaciji s molekularnim podruc¢jem koji znanstveni rad istrazuje

(Tablica 1). Zbog preglednosti prikaza koriSteni su vremenski periodi od jednog desetljeca.

IstraZivanje proteina na molekularnoj razini moZe imati viSe podrucja ovisno o tome istrazuje
li rad: redoslijed nukleotida, redoslijed aminokiselina, nastajanje (sintezu) proteina, varijante
redoslijeda, proteinsku strukturu te vezano za strukturu funkciju odnosno procese u kojima

protein sudjeluje.
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Vremenski period

1960-1969 1970-1979 1980-1989 1990-1999 2000-2009 | 2010-2019 | Ukupno
Kategorije Br. Br. Br. Br. Br. Br.

Publikacija | Publikacija | Publikacija | Publikacija | publikacija | publikacija

1 7 8 9 6 2 3
redoslijed 1 3 1 3 8
nukleotida
redoslijed 1 2 3
aminokiselina
Sinteza 4 4
Varijante 5 2 3 2 12
struktura, 6 6
molekularna
dinamika

Tablica 1. Prikaz podrucja istrazivanja o ljudskom inzulinu kroz vremenski period od 1960. do 2019.

Vremenski period i1 podrucje istrazivanja prikazuju kako su se prosirivale 1 gradile spoznaje o

ljudskom inzulinu.

1z tablice je vidljivo da su znanstvenici slijed aminokiselina u ljudskom inzulinu otkrili prije

nukleotidog slijeda. NajvaZnije spoznaje o nastajanju (sintezi) inzulina na molekularnoj razini

nastale su 70- ih godina.

Otkri¢e nukleotidnog slijeda pruzilo je moguénost prepoznavanja odstupanja (mutacija) od

poznatog slijeda odnosno prepoznavanje varijanti. Neke od tih varijanti uzrokuju genske

bolesti. Veliki broj istrazivanja proucava i donosi spoznaje o mutiranim oblicima inzulina.

Nuklearna magnetska rezonance koriStena 90-tih godina donosi znanja o molekularnoj

dinamici inzulina 1 njegovih varijanti u razli¢itim otopalima.
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5.2.2. Zemlje

Zemlje koje su prodonijele istrazivanju o ljudskom inzulinu, a rezultati njihova istrazivanja

uvrsteni su u zapis o ljudskom inzulini u bazi UniProtKB, prikazane su u tablici 2.

Istrazivanje inzulina na molekularnoj razini zapocelo je u Europi, u Velikoj Britaniji. Na

Sveucilistu u Cambridgeu otkriven je redoslijed aminokiselina.

U narednom preriodu Velikoj Britaniji se pridruzuju Njemacka i Svicarska. Velika Britanija
medu prvima ostvaruje suradnje.

Krajem 70-tih i u 80-tim godinama dominaciju nad istrazivanjima preuzimaju SAD i Japan $to
rezultira njihovom medusobnom suradnjom 90-tih godina.

Razdoblje 21. stolje¢a obiljeZzeno je medunarodnim suradnjama u kojima sudjeluju tri ili viSe

drzava.

Grafickim prikazom prikazan je doprinos pojedinih regija (kontinenta) zapisu o ljudskom

inzulinu u bazi UniProtKB od 1960. do 2019. godine. (Graf 1)

Vremenski period
1960-1969 | 1970-1979 | 1980-1989 | 1990-1999 | 2000-2009 | 2010-2019 | Ukupn
Kontinenti Drzave °
Broj publikacija 33
Europa UK 1 1 2
Svicarska 1 1
Njemacka 3 3
Danska 2 2
Norveska 1 1
Ceska 1 1
UK, Danska 1 1
UK, 1 1
Francuska
Danska, 1 1
Italija, Ceska
Sjeverna | SAD 2 6 4 1 13
Amerika
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SAD, Japan 2 2

Azij a Japan 2 2

Medunarodna 3 3
suradnja (vise

od 3 drzave)

Tablica 2. Prikaz drzava koje istrazuju ljudski inzulin na molekularnoj razini u vremenskom periodu od 1960.

do 2019. godine, a njihova otkri¢a grade zapis o ljudskom inzulinu u bioloskoj bazi UniProtKB

B Europa M Sj. Amerika H Azija & Medunarodna suradnja

Graf 1.: Doprinos pojedinih regija (kontinenta) zapisu o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB od 1960. do 2019.

SAD 1 Japan suradivali su na dvije publikacije. Suradnja je ostvarena na razini sveuciliSta,
laboratorija 1 instituta navedenih zemalja. S obzirom da nije naveden doprinos svakog autora u
istrazivanju, publikacija je pripisana onoj drZavi koja je imala viSe autora. Stoga je jedna

suradnja pripisana za potrebe grafa Japanu, a druga SAD-u.

5.2.3. Autorstvo, koautorstvo, timski rad

Bibliometrijskom analizom autora publikacija dobiven je podatak koliko je autora sudjelovalo
u realizaciji znanstvenog rada. Rezultati su prikazani kroz periode od jednog desetlje¢a u svrhu

stjecanja uvida kako se mijenja timska suradnja s protokom vremena. (Tablica 3)
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Vremenski period

Broj autora 1960-1969 1970-1979 1980-1989 1990-1999 | 2000-2009 | 2010-2019 | Ukupno
1 autor 1 1

2 autora 1 1 3 5

3 autora 1 1

4 autora 3 1 3 7

od 5 do 10 autora 2 7 3 1 1 14

od 10 do 20 autora 1 1
Projekti, grupe 4 4

Tablica 3. Prikaz broja autora na publikacijama o ljudskom inzulinu koje grade zapis u bazi UniProtKB

Iz navedenih rezultata vidljivo je da znanstveni radovi imaju najées¢e od 4 do 10 autora. Veéi
broj autora (viSe od 10) tipi¢no je za razdoblje nakon 2000- te kada se ostvaruju
medunarodne suradnje i projekti. Manji broj autora karakteristi¢an je za razdoblje od 1960.
do 1979. Iznimka je 1991. kada dvije autorice Hua Q.-K. 1 Weiss M. A. koriste nuklearnu
magnetsku rezonancu i dolaze do spoznaja koje opisuju u 3 znanstvena rada. Iz tog razloga u

vremenskom period od 1990. do 1999. postoje tri publikacije s dva autora.

Tri publikacije rezultat su medunarodnog, multinstitucionalnog projekta i suradnje: MGC -
Mammalian Gene Collection Project te Neonatal Diabetes International Collaborative Group

s viSe od 100 odnosno 40 autora i suradnika koji su navedni u radu.

Jedna publikacija rezultat je studijske grupe unutar jedne drzave - Norwegian Childhood

Diabetes Study Group s preko 40 autora odnosno suradnika navedenih na publikaciji.

5.3. Bibliometrijska analiza ¢asopisa

Za analizu Casopisa koji su objavili znanstvene radove ¢ija istrazivanja i otkri¢a grade zapis o
ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB koristen je portal SCImago Journal & Country Rank.
Portal SCImago Journal & Country Rank na temelju podataka o citiranosti radova iz citatne

baze Scopus prikazuje niz bibliometrijskih pokazatelja o znanstvenim ¢asopisima.

U ovom radu istrazivani su:
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1.) h- indeks ¢asopisa

2.) kvartil kojem casopis pripada zadnjih 5 godina

Ukupno 33 znanstvena rada objavljeno je u 19 Casopisa. Od njih 19 mali broj ¢asopisa (3)
promijenilo je naziv tijekom godina. Razlozi su: dogovor unutar redakcije o promjeni naziva,
udruzivanje s ostalim Casopisima iz istog podrucja u jedan Casopis ili obrnuto, podjela jednog
Casopisa u specijalizirane rubrike. Novi naziv ¢asopisa naznacen je u zagradi pored imena koji
je Casopis imao u trenutku publiciranja znanstvenog rada. Analiza za te ¢asopise napravljena

je pod njihovim novim nazivom.

5.3.1. h-indeks

Usporedba h- indeksa provedena je samo za ¢asopise unutar iste predmetne kategorije ¢ime se

postize uniformnost.

Kod uocenih vec¢ih odstupanja unutar iste predmetne kategorije analizirana je 1 “starost”
Casopisa (podatak dostupan na portalu Portal SCImago Journal & Country Rank u rubrici —
“coverage”) te broj objavljenih radova unutar ¢asopisa koji se mogu citirati iz perioda 2020.,
2019.12018. tzv. “citable docs”. Navedni podatci (duljina izlaZzenja ¢asopis 1 broj objavljenih

¢lanaka koji se mogu citirati) utjecu na h-indeks ¢asopisa.

Casopisi koji su objavili znanstvene radove o ljudskom inzulinu i ¢ije spoznaje danas grade

zapis u bazi UniProtKB pripadaju u Cetiri predmetna podrucja:

1.) Multidisciplinarno

2.) Biokemija, genetika 1 molekularna biologija
3.) Medicina

4.) Kemija

5.3.1.1. Multidisciplinarno podrucje

Casopisi koji pripadaju u multidisciplinarno podruéje prikazani su u tablici 4. Ukupno 10

radova objavljeno je u 4 Casopisa.
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Predmetno podrucje Naziv ¢asopisa h- indeks ¢asopisa Citable doc. (3 years)

Nature 1276 3834
Science 1229 4215
Proceedings of the | 805 10594

multidisiplinarno
National Academy

of Sciences of the
United States of

America

Plos One 367 49720

Tablica 4. Tabli¢ni prikaz ¢asopisa multidisplinarnog podrucja

Casopisi Nature i Science svojim utjecajem i znanstvenim ugledom daleko su ispred ostalih
Casopisa. Publikacije o ljudskom inzulinu koje su objavljene u ovim ¢asopisima vezane su za
redoslijed aminokiselina u inzulinu (1960.) i redoslijed nukleotida u genu koji kodira za inzulin
(1979. 1 1980.). To su bila prijelomna otkri¢a koja su stvorila temelj za sve ostale istrazivacke
radove na temu ljudskog inzulina. Iz toga se moZe zakljuciti da ta dva Casopisa objavljuju

“cutting- edge” spoznaje odredenog podrucja.

U multidisciplinarno podruc¢je osim casopisa Nature 1 Science pripadaju joS: Proceedings of
the National Academy of Sciences of the United States of America 1 Plos One. Najvise

objavljenjih radova koji se mogu citirati u periodu od tri godine ima ¢asopis Plos One (49 720).

Casopis Plos One pokazuje veliki broj objavljenih radova na trogodi$njoj razini (Slika 13).
Godine 2016. objavio je ¢ak 88 176 ¢lanaka koji se mogu citirati za period od tri godine. lako
se radi o novom casopisu (prvi radovi objavljen su 2006. godine) h-indeks mu je visokih 367.
Daljnom analizom ustanovljeno je da se radi o ¢asopisu koji izdaje knjiznica Public library of

science (SAD).
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Citable documents MNon-citable documents R Total Cites Self-Cites N

100k 400k
200k

0
0 2001 2004 2007 2010 2013 2016 2019
2001 2004 2007 2010 2013 2016 2019

Slika 13. Podatci o objavljenim publikacijama i citiranosti za casopis Plos One

Kod ¢asopisa koji objavljuju velik broj radova moze ocekivati veci h-indeks jer maksimalni h

indeks jednak je ukupnom broju radova Sto ih je odredeni ¢asopis objavio.

5.3.1.2. Biokemija, genetika i molekularna biologija

Podrucje biokemija, genetika i molekularna biologija broji najviSe Casopisa koji su objavili
radove o ljudskom inzulinu, a danas ¢ine zapis u bazi UniProtKB. U 10 ¢asopisa objavljeno je

13 radova. (Tablica 5)

Najmanji h-indeks (72) ima BMC Medical Genetics iako mu je broj objavljenih radova u

periodu od tri godine u prosjeku s ostalim ¢asopisima (660).

Predmetno podrucje Naziv ¢asopisa h- indeks Casopisa Citable doc. (3 years)
Nature genetics 597 503
Genome research 305 507
BMC Medical | 72 660
Genetics
Journal of Biological | 528 4838
Biokemija, genetika i Chemistry
molekularna biologija
European Jurnal of | 212 908

Biochemistry (FEBS

Journal)
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Helvetica chimica | 85 192

acta

Hoppe-Seyler's 123 333
Zeitschrift fur
Physiologische
Chemie (Biological
Chemistry

Biochemistry 260 1718

Biochimica et | 153 393
Biophysica Acta

Journal of Molecular | 277 1112
Biology

Tablica 5. Tabli¢ni prikaz ¢asopisa podrucja Biokemija, genetika i molekularna biologija

U suprotnosti od ¢asopisa PlusOne, BMC Medical Genetics ima druk¢iji put razvoja. Prvo
izdanje ¢asopis BMC Medical Genetics imao je 2000.g. Tada je publicirao jedan znastveni rad.
Tijekom godina broj publikacija je rastao kao i broj citiranih radova iz tog ¢asopisa. Godine

2020. objavio je najveci broj radova njih 660. h- indeks mu je 72 (Slika 14).

Citable documents Non-citable documents = Total Cites Self-Cites A
800 1.5k
400 750

0 0

2000 2003 2006 2009 2012 2015 2018 2021 2000 2003 2006 2009 2012 2015 2018 2021

Slika 14. Podatci o objavljenim publikacijama i citiranosti za ¢asopis BMC Medical Genetics

Na primjeru ovog casopisa jasno je vidljivo da h-indeks nije pogodan pokazatelj za nove
Casopise koji se postepeno probijaju na trziste jer h-indeks ovisi o duljini izlaZzenja nekog
Casopisa, odjeku c¢lanaka Sto ih objavljuje, broju objavljenih ¢lanaka, parametri koji se stjeCu

godinama.
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5.3.1.3. Medicina

U podrucju medicine ukupno 7 radova objavljeno je u 4 ¢asopisa. (Tablica 6)

Manji broj objavljenih radova u odnosu na druge ¢asopise iz tog podrucja ima ¢asopis Diabetes

(683) koji ujedno ima i1 najmanji h—indeks (345). Najve¢i h-indeks (807) ima casopis The

Predmetno podrucje Naziv ¢asopisa h- indeks ¢asopisa Citable doc. (3 years)
The Lancet 807 1226
Journal of Clinical | 505 1583
Investigation

Medici

ediema Journal of Clinical | 363 1857

Endocrinology  and
Metabolisam
Diabetes 345 683

Tablica 6. Tabli¢ni prikaz ¢asopisa iz podrucja Medicine

Lancet 1ako broj publikacija (1226) nije najveci u toj kategoriji unutar tri godine.

U period od 1999. do 2021. broj objavljenih radova koji se mogu citirati u ¢asopisu The Lancet
nije velik (do 3797 ¢lanaka) 1 kroz razdoblje od zadnjih 20 godina ima tendenciju smanjivanja.

Istovremeno broj citiranih radova iz ovog Casopisa raste S§to govori o njegovoj uspjesSnosti u

navedenom podrucju. (Slika 15)

10k

Sk

0

Citable documents

1999 2002 2005 2008 2011

Non-citable documents W

2014 2017 2020

Total Cites

100k

50k

0

Self-Cites @

1999 2002 2005 2008 2011 2014 2017 2020

Slika 15. Podatci o objavljenim publikacijama i citiranosti za ¢asopis The Lancet
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Na primjeru Casopisa The Lancet jasno je vidljivo da je visoki h-indeks rezultat odjeka ¢lanaka
Sto ih Casopis objavljuje. Pretrazivanjem informacija utvrdeno je da je The Lancet jedan od
najstarijih, svjetski poznatih medicinskih casopisa, osnovan 1823. godine. Stoga je visok h-
indeks rezultat prvenstveno ugleda Casopisa §to je usko povezano sa: duljinom izlazenja

Casopisa, odjeka Clanaka i broja objavljenih ¢lanaka tijekom godina.

5.3.1.4. Kemija

U podrucju kemije objavljena su dva rada u jednom Casopisu, European Journal of Inorganic
Chemistry. Casopis je tijekom godina promijenio naziv u Chemische Berichte (h-indeks 139, a

citable doc. (3 years) -1673). Usporedba s drugim ¢asopisima iz tog podrucja nije moguca.

Navedeni rezultati istraZivanja naglasavaju da prilikom procjene ¢asopisa prema h-indeksu nije
dovoljno samo uzeti broj kao relevantnu ¢injenicu. Treba napraviti dublju analizu koja

objasnjava vrijednost h-indeksa.

5.3.2. SCImago Journal Rank - kvartili (Q)

Za ve¢inu znanstvenih podrucja prema Pravilniku o uvjetima za izbor u znanstvena zvanja
(2017) u RH u znanstvene radove ubrajaju se radovi objavljeni u znanstvenim c¢asopisima
zastupljenima u bazama podataka WoSCC (Web of Science Core Collection), Scopus 1
Medline.

Pravilnik dalje navodi da podjela znanstvenih ¢asopisa u kvartile (Q1, Q2, Q3, Q4) utvrduje se
prema izvjescu o citiranosti JCR (Journal Citation Report) ili SIR (SClmago Jouranal Rank
indicator) u godini objave ili prema najnovijem izvjeS¢u objavljenom do dana podnoSenja

zahtjeva.

Istrazeno je kojem kvartilu pripadaju casopisi prema bibliometrijskom pokazatelju SJR

(SClImago Jouranal Rank indicator) za razdoblje od 2017. do 2021. godine.

Za potrebe ovog istrazivackog rada u slucaju da Casopis unutar navedenog perioda pripada u
razlicite kvartile (primjerice 2 godine u prvom kvartilu i 3 godine u drugom) ¢asopis se svrstava

u onaj kvartil koji prevladava u navedenom vremenskom periodu.

Rezultati su prikazani graficki. (Graf 2)
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Graf 2. Kvartili ¢asopisa posljednjih pet godina (2017-2021) prema bibliometrijskom pokazatelju SJR

Od ukupno 19 ¢asopisa, koji su objavili znanstvene radove ¢ija istrazivanja i otkri¢a grade zapis
o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB, njih 15 odnosno 79% pripada prvom kvartilu (Q1) u
svojoj predmetnoj kategoriji. Prvom kvartilu pripadaju svi Casopisi iz Multidisiplinarnog i

Medicinskog podrucja.

Dva casopisa odnosno 10,5% pripadaju drugom kvartilu (Q2) unutar svoje predmetne
kategorije. To su: Biochimica et Biophysica Acta iz predmetnog podrucja Biokemija, genetika

i molekularna biologija te Chemische Berichte iz predmetnog podrucja Kemija.

Tre¢em kvartilu (Q3) pripadaju takoder dva casopisa (10,5%) unutar svoje predmetne
kategorije. To su Casopisi: BMC Medical Genetics 1 Helvetica chimica acta iz predmetnog

podrucja Biokemija, genetika i molekularna biologija.
Casopisi koji pripadaju ¢etvrtom kvartilu (Q4) nisu zastupljeni.

Pravilnik o uvjetima za izbor u znanstvena zvanja (2017) navodi da u podrucju ,,Prirodnih
znanosti“ barem dvije tre¢ine radova potrebnih za izbor mora biti objavljeno u ¢asopisima ¢iji
se ¢imbenik odjeka nalazi u prva tri kvartila (Q1, Q2 1 Q3), a najmanje jedna trec¢ina radova
potrebnih za izbor mora biti objavljena u ¢asopisima ¢iji se ¢cimbenik odjeka nalaze u prvom
(Q1) ili drugom kvartilu (Q2) predmetnih kategorija (Subject Category List) u koje je razvrstan
casopis (https://narodne-novine.nn.hr/clanci/sluzbeni/2017 03 28 652.html).

Navedeni rezultati daju uvid koje ¢asopise iz prirodnog podrucja odabrati u svrhu napredovanja

u znanstvenom 1 akademskom sustavu.
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6. Zakljucak

Racunala, mreze, unaprijedeni istrazivacki instrumenti te velika koli¢ina automatizacije doveli
su do eksplozije podataka dobivenih znanstvenim istrazivanjem. Vise nego ikad ocituje se

vaznost znanstvene komunikacije i informacijske pismenosti znanstvenika.

Jedna od glavnih zadac¢a znanstvenika postaje prepoznavanje vjerodostojnosti informacija te
vrednovanje istih, a otvorenost znanstvene komunikacije unapreduje kvalitetu znanstvenih

istrazivanja, time i razvoj znanosti.

Baza podataka iz podruc¢ja molekularne biologije ima izrazito puno. Postoji tendencija
okupljanja baza, a time i informacija na jednom mjestu. Navedeno ¢e pridonijeti boljoj

preglednosti znanja $to moZe izravno utjecati na kvalitetu istrazivackih radova.

Svaka se baza podataka, pa tako i bioloska, sastoji od: informacija (zapisa), sheme odnosno
organizacije tih zapisa i alata za pristup. Medutim bioloske baze podataka slijede neka svoja
pravila Sto je rezultat specificnosti podrucja koje obraduju. U njima nalazimo redoslijed
nukleotida, redoslijed aminokiselina, 3D slike proteina, BLAST analizu koja, na osnovu

komparacije genetskih sekvenci razlicitih organizama, omogucava izradu filogenetskog stabla.

Na dnevnoj razini iz razli€itih laboratorija dolaze otkri¢a o novim sekvencijama genoma nekog
organizma, o otkrivenim funkcijama nekog proteina, o povezanosti nekih procesa.
Bibliografska baza PubMed redovito se nadopunjuje novim ¢lancima iz biomedicinskog 1
molekularnog podruc¢ja. Podaci koje danas vidimo u bazi Genske ontologije za tri godine ¢e
biti druk¢iji. Neki podaci ¢e postati irelevantni u odnosu na nove spoznaje, neki ¢e se
nadopuniti, a neki proSiriti. Zato je bitno pratiti promjene i znanstvena istraZivanja temeljiti na

nanovijim spoznajama.

Danas je na internetu moguce pronaci brojne informacije Cija kvaliteta nije uvijek
vjerodostojna ni provjerena. Iz tog razloga organizirane i sustavno pripremljene baze podataka

predstavljaju nezaobilazan izvor pouzdanih znanstvenih i stru¢nih informacija.

Ovaj diplomski rad prikazuje nacine pretrazivanja informacija u najznacajnijim bioloSkim

bazama podataka: GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed 1 Europe PMC.

Za temu istrazivanja odabran je ljudski inzulin koji pripada porodici inzulina. Mnoga otkrica i
istrazivanja vezana su za ovu porodicu proteina: inzulin je prvi peptid (protein) kojemu je

odreden tocan redoslijed (sekvencija) aminokiselina za §to je znanstvenik F. Sanger dobio
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Nobelovu nagradu, genetickim inzenjerstvom gen za ljudski inzulin je ugraden u bakteriju E.
coli sto je dovelo do stvaranja prvog rekombinantnog inzulina, ove godine (2022.) slavi se 100-
godisnjica koriStenja inzulina u terapijske svrhe, prosle godine (2021.) obiljezeno je 100 godina

od otkrica i izolacije inzulina.

Za pretrazivanje o ljudskom inzulinu odabrana je baza UniProtKB jer nudi poveznice prema
izvorima informacija odnosno prema publikacijama u bazama PubMed i Europe PMC ¢ime je
omoguceno postizanje ciljeva istrazivanja koji ukljucuju bibliometrijsku analizu publikacija o
ljudskom inzulinu te s bibliometrijskog aspekta vrednovanje ¢asopisa u kojima su navedene

publikacije objavljane.

Pretrazivanjem baze UniProtKB dobiven je podatak da ukupan broj pregledanih i stru¢no
oznacenih publikacije koje grade zapis o ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB iznosi 36. U
istrazivanju su koristene 33 publikacije. Tri publikacije nisu navedene u bazama PubMed i
Europe PMC jer njihov sadrzaj direktno predan bazama podataka nukleotidnih sekvencija

(INSDC, tj. EMBL/GenBank/DDBJ) i nije objavljen u recenziranom ¢asopisu.

Radom je ustanovljeno da su prva istrazivanja vezana za molekularnu gradu odnose na slijed
aminokiselina u ljudskom inzulinu napravljena su Velikoj Britaniji. Nakon toga slijede
istrazivanja odnosno radovi o nukleotidoj sekvenciji, sintezi, a zatim i o varijantama tj.
mutacijama. Europa, Sjeverna Amerika i Azija najviSe su pridonijele istraZivanju o ljudskom
inzulinu. Razdoblje 21. stolje¢a obiljeZeno je medunarodnim suradnjama u kojima sudjeluju
tri 11 viSe drzava.

Bibliometrijskom analizom autora publikacija dobiven je podatak da znanstveni radovi imaju
najcesce od 4 do 10 autora. Veci broj autora tipi¢no je za razdoblje nakon 2000- te kada se
ostvaruju medunarodne suradnje i projekti. Manji broj autora karakteristi¢an je za razdoblje

od 1960. do 1979.

Za analizu Casopisa koji su objavili znanstvene radove ¢ija istraZivanja i otkri¢a grade zapis o
ljudskom inzulinu u bazi UniProtKB koristen je portal SCImago Journal & Country Rank.
Casopisi koji su objavili znanstvene radove o ljudskom inzulinu i &ije spoznaje danas grade
zapis u bazi UniProtKB pripadaju u cetiri predmetna podruc¢ja: 1. Multidisciplinarno; 2.
Biokemija, genetika i molekularna biologija; 3. Medicina; 4. Kemija. Ukupno 33 znanstvena

rada objavljeno je u 19 ¢asopisa.

U radu su istrazivani: h-indeks ¢asopisa i kvartil kojem Casopis pripada zadnjih 5 godina.
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Najve¢i h-indeks imaju Casopisi Nature 1 Science. Nature i Science objavili su prijelomna
otkri¢a vezana za ljudski inzulin (sekvencija aminokiselina i sekvencija nukleotida) Sto ih
svrstava u kategoriju Casopisa s najveé¢im utjecajem, ali i ¢asopisa koji objavljuju ,,cutting
edge spoznaje. Znacajan utjecaj ima i Casopis The Lancet iz podrucja medicine. Istrazivanjem
je uoceno kako novi Casopisi (osnovani od 2000-te) imaju razli¢it put razvoja odnosno
strategiju opstanka na trziStu $to izravno utjece na njihov h-indeks. Rezultati bibliometrijskog
istrazivanja dokazuju da prilikom procjene ¢asopisa prema h- indeksu nije dovoljno samo uzeti
numeric¢ku vrijednost kao relevantnu ¢injenicu. Treba napraviti dublju analizu koja objasnjava

vrijednost h-indeksa.

IstraZzivanjem kojem kvartilu pripadaju Casopisi prema bibliometrijskom pokazatelju SJR
(SCImago Jouranal Rank indicator) za razdoblje od 2017. do 2021. godine dobiveni je uvid
koje Casopise iz prirodnog podru¢ja odabrati u svrhu napredovanja u znanstvenom i

akademskom sustavu.
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Baze podataka iz podrucja molekularne biologije — pretrazivanje

i bibliometrijska analiza znanstvenih radova i ¢asopisa

Sazetak

Baza podataka iz podru¢ja molekularne biologije ima izrazito puno. Postoji tendencija
okupljanja baza, a time i informacija na jednom mjestu. Navedeno ¢e pridonijeti boljoj
preglednosti znanja $to moze izravno utjecati na kvalitetu istrazivackih radova. Takoder, iz
razlicitih laboratorija diljem svijeta dolaze podatci o najnovijim otkri¢ima. Iz tog razloga

izrazito je vazno pratiti promjene i znanstvena istrazivanja temeljiti na najnovijim spoznajama.

Rad prikazuje nacine pretrazivanja informacija u najznacajnijim bioloSkim bazama podataka:
GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed 1 Europe PMC. Za temu istrazivanja odabran je
ljudski inzulin koji pripada porodici inzulina, porodici za koju su vezana mnoga znanstvena
otkrica i istrazivanja. Za pretrazivanje o ljudskom inzulinu odabrana je baza UniProtKB jer na
jednom mjestu nudi poveznice prema izvorima informacija odnosno prema publikacijama u
bazama PubMed i Europe PMC ¢ime je omoguceno postizanje ciljeva istrazivanja koji
ukljucuju: bibliometrijsku analizu publikacija ¢ija otkri¢a grade zapis o ljudskom inzulinu u
bazi UniProtKB te s bibliometrijskog aspekta vrednovanje Casopisa u kojima su navedene

publikacije objavljane.

Analizama na razini publikacija dobiven je uvid o: doprinosu pojedinih zemalja i regija u
izgradnji spoznaja o ljudskom inzulinu na molekularnoj razini; autorstvu, koautorstvu i
suradnji u znanstvenim radovima o ljudskom inzulinu; provedenim istrazivanjima o ljudskom
inzulinu na molekularnoj razini. Bibliometrijskom analizom znanstvenih ¢asopisa prikazano je
na koji nacin napraviti dublju analizu numericke vrijednosti h-indeksa te je naglaSena vaznost
iste. Istrazivanjem su ujedno dobivene informacije koje ¢asopise iz prirodnog podrucja odabrati

u svrhu napredovanja u znanstvenom i akademskom sustavu.

Klju¢ne rijeéi: GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed, Europe PMC, ljudski inzulin,

bibliometrijska analiza
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Databases in the field of molecular biology - search and

bibliometric analysis of scientific works and journals

Summary

There are many bases in the field of molecular biology. There is a tendency to gather databases
and information in one place. This will contribute to a better transparency of knowledge, which
can directly affect the quality of research papers. Also, data on the latest discoveries comes
from different laboratories around the world. For this reason, it is extremely important to

monitor changes and base scientific research on the latest knowledge.

The paper shows ways to search for information in the most important biological databases:
GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed and Europe PMC. Human insulin, which belongs to
the insulin family, was chosen for the research topic, because many discoveries and researches
are related to this family of proteins. For the search on human insulin, the UniProtKB database
was chosen because it offers links to sources of information in one place, i.e. to publications in
the PubMed and Europe PMC databases, which enables the achievement of the research goals,
which include bibliometric analysis of publications on human insulin in the UniProtKB
database and, from a bibliometric aspect, the evaluation of journals in which mentioned

publications published.

Analyzes at the level of publications provided insight into: the contribution of individual
countries and regions in the development of knowledge about human insulin at the molecular
level; authorship, co-authorship and collaboration in scientific papers on human insulin;
conducted research on human insulin at the molecular level. The bibliometric analysis of
scientific journals shows how to do a deeper analysis of the numerical value of the h-index,
and its importance is emphasized. The research also provided information on which journals

from the natural field to choose in order to progress in the scientific and academic system.

Key words: GenBank, UniProtKB, InterPro, PubMed, Europe PMC, human insulin,

bibliometric analysis
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