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Poznah

KOMPUTEROWE BANKI SEKWENCJI KWASOW NUKLEINOWYCH 1| BIALEK

1. WPROWADZENIE

Sekv/enc jonov/anie kwaséw nukleinowych i1 biat ek stanowi
jedng z najv/aznie jszych metod badav/czych stosov7anych v/
biologii molekularnej. Poznane sekwencje organizowane sg Ww
zbiory zwane bankarni sekwenc ji, ktdére obok pea nionej funkcji
magazynov~ania danych sekwencyjnych stanowig votjsciow'e 2zroddo
informacji dla tworzenia i testov/ania hipotez o organizacji,
funkcji i ewol”joji czagsteczek biologicznych

Kolekcje sekwencji biatek rozpoczeto tworzy¢ juz w latach
szesdédziesigtych. Opracowanie szybkich technik
sekv/eno jonowania DNA (1,2) w kor”cu lat siedemdziesiatych,
doprowadzi4o do gwattownego wzrostu liczby znanynoh sekv/encji
kwaséw nukleinowych. Obecnie przydjyv/a ponad 1,5 min zasad w
ciagu roku 1 rozwazane sg nawet mozliwosci oznaczenia

9
sekwencji catego genomu ludzkiego, liczacego okcA o 3x10

nukleotyddéw (3).

Nagromadzona ilcse danych sekvv-ency” jnych stworzyda
koniecznos¢ zastosov7ania techniki komputerowe j do ich
przeghowyv/Zania i analizy. W réznych osrodkach badawczy”~ch

zaczetly powstav7ac¢ komputerowe banki wyselekcjonowan;cch grup
kwaséw nukleinowych 1 biatek. Znana jest m.in. kompilacja
struktur tRNA i gendw tRNA (4,5), bank sekwencji organizmoéw

prokariotycznych (6), kompilacja map genetycznych (7), bank
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ensymow restrykcyjnycii (0). Wkrotce podjeto roéwniez proby
stworzenia ogoélnodostepnych bankdéw v/ssi/stkioh dotychczas
poznanych sekwencji kwaséw™ nukleinowych 1 biatek. Wysidki te
doprov;adzity do powstania na poczatku lat osiemdziesigtych
dwéch bankéw sekwencji nukieotydowych: w Heidelbergu; w
European Molecular Biology L.abolatory (bank EMBL) i w Los
Alamos National Labolatory (GenBank) oraz banku sekv/encji
biatek: Protein Identification Resource przy National
Biological Research Foundation (b-ank NBRF-PIR).

Wymienione banki sekwencji stanowig obecnie najwazniejsze
zroddto informacji dotyczacych sekwencji kv/asow nukleinov/ych i
biatek; docieraja rovmiez do najszerszego k#-~gu odbiorcdévn Z
tego wzgledu przedstawiony w artykule przeglad komputerov-/ych
bankdéw sekwencji zawezony zostat do przedstav/ienia
organizacji i TFformatu zapisu informacji stosov/anego w banku
EMBL; GenBank oraz NBRF-PIR.

Zaprezentowane zostang rownie-i zatet-enia systemu CODA.TA
bedacego wynikiem tendencji zmierzajacych do wujednolicenia
zréznicovv?anych forrnatév/ zapisu iInformacji.

Artyku+ uzupedniony zostat  takze o] krotki opis

podstav/ov/ych sposobov/ korzystania z informacji zawartych w

bankach sekv/eneji nukleotydov™ych i biat ek.
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I1. SYMBOLE ZASAD KWASOW NUKLEINOWYCH 1 AMINOKWASOW

Symbole zasad kwasév/ nukleinowych”™ jJakie stosov/ane sga w

bankach sekv."encji, przedstawione zostaty na rys, la. Sg one
zgodne z zaleceniami Komisji IUFAC—IUB. Dosv-/ulone Jost:*
stosowanie zard)wno duzych jak i iliai ych liter alfabetu

Modyfikowane zasady, wyst-epujgce gtdév/nie w czasteczkach tRNA,
oznaczane sa za pomoca symboli analogicznych do uzywanych w

atlasie Sprinzla i Gaussa (4).

a)
G == Guanine
A = Adenine
T = Thymine
C = Cytosine
% — Purine (A or G)
- Pyrimidine (C or T or U)
M — Amino (A or 0O
K - Ketone (G or 1)
S = Strong interaction (C or G)
W - Weak interaction (A or T)
H — Not-G (A or C or T) H fToilows G
B - Not-A (C or @« or T) B follows A
V — Not-T (not-U) (A or C or %R vV follows U
D Not-C (A or G or |j D follows C
N - Any (A or C or %l or T)
U = Uracil ((in RNA)
b)
Ala — A_lanine
A.SX Aspartic Acid
Cys — Cysteine
Asp - Aspartic Acid
Glu Glutamic A.cid
Phe © Phenylalanine
Gly - Glycine
His = Histidine
He Isoleucine
Lys " Lysine
Leu w Leucine
Met - Methionine
Asn Asparagine
Pro — Proline
Gin w Glutamine
Arg — Arginine
Ser — Serine
Thr — Threonine
val - Valine
Trp ' Tryptophane
X — any amino aci
Tyr - Tyrosine
GIx — Glutamine or
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Rys. 1. Symbole stosowane v/ bankach sekwencj i kwasow

nukleinowych i biatek: a) zasad kwasow nukleinowych,

b) arninokwasow.

Symbole aminokwaséw zestawione na rys. lb odpowiadaja,
regudom pisowni przyjetej przez Komisje Nazev/nictwa
Biochemicznego IUPAC-IUB. Stosov/ane sg ozhaczenia jedno- badz
trgj literov/e; w banku sekwencji biatek NBRF-PIR sg to symbole
jJednoliterov7e. Dla oznaczenia kodonu terminujacego przyjete

zostato oznaczenie " " lub

111. BANKI SEKWENCJ1l NUKLEOTYDOWYCH

1. Bank EMBL

W programie powstatej w 1980 r. biblioteki EMBL znalazty
"
ie trzy podstawov/e zadania:
stv7orzenie pov/szechnie dostepnego zbioru v/szystkich,
nanych sekv7encj i kwas6bw nukleinowych
popieranie zarnierzeb prowadzgcych do standaryzacji i

szerokiej wymiany informacji z zakresu biologii
molekularnej ;
pednienie roli europejskiego centrum informacji
komputerowe j stuzgcego potrzebom biologii molekularnej (9).
Opracov7ane w ramach przyjetego programu pierv/sze Vv/ydanie
banku sekwencji nukleotydowych ukazat#o sie w kwietniu 1982 r.
Do grudnia 1986 r. ukazat#o sie dziesied kolejnych wydan banku

EMBL .

Tabela 1 przedstawia liczbe sekwencji nukleotydowych
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zebranych w kolejnych wydaniach banku” od sidédmego do
dziesigtego, z podziakem sekwe™ncji na kilka grup

strukturalno-funkc jonalnych

Tabela 1
Liczba sekwencji nukleotydov®ych oraz sumaryczna Jliczba
zasad zaw’artych w r-6znych podgrupach kwasov/ nukleinowych (w

czterech kolejnych v~ydaniach banku EMBL) (10)

Data Library Growth

Release 7 Release 8 Release 9 Release 10
References cited 4007 4410 5319 6192
Sequences Entries Bases Intries Bases Entries Bases Entriies Bases
Artificial 153 46073 163 52672 132 68540 192 71237
Chloroplast 118 119852 131 128219 149 153786 167 465378
Genetic elements 41 37804 51 42990 54 43857 54 43857
Mitochondrial z75 303549 296 316905 307 346721 322 376392
Prokaryotic 750 763188 857 879633 1065 1130637 1175 1305116
Viral/Phage 887 1344597 946 1446696 1195 1689681 1335 1975030
Eukaryotic 3944 3475686 4668 4364797 5540 5465260
Unclassified 8 10 ooo 7 10239 10 15195 32 64678
‘utal 6395 6353040 7630 7813214 8817 9766948

Wydanie dziesigte banku zawiera zbidor 8817 sekv/encji,
st cdonych z blisko 10 min zasad, pochodza.oych z 6192
publikacji 6rc>dtov;ych

Bank EMBL rozpov©®szechniany jest na tasmie magnetycznej.
Sekwencje nukleotydowe uporzadkov,7ane sga w ciag jednostkov;ych

pozycji zapisu informacji (w terminologii angielskiej

okreslanych mianem "entry”). Kazda z nich zawiera opi~6cz

pojedynczej sekv/encji nukleotydov/e j podstav7owg Jei

charakterystyke oraz spis publikacji zréddowych na podstawie

ktérych zostata wprowadzona do banku EMBL (rys. 2).



ID 1-iSILOS standard; DNA; 462 BP.
XX
AC X00201;
XX
DT OlI-FEB-1984 (first entry)
XX
DE Human interleuliin 2 (IL2) gene fragment
XX
KW interleukin.
XX
0s Homo sapiens (man, homrne, Mensch)
(0] 8 Eukaryota; Metasoa; Chordata; Vertebrata; Tetrapoda; Mammalia;!
ocC Eutheria; Primates.
XX
RN <1> (bases 1-462; enum. 1 to 462)
e Ucvr-uvo .., TusLuuicou u . Duerinck F., Plaetinck G., Devos R.
RA Fiers W_;
RT "Cloning and structure of the human iInterleukin 2 chromosomal
RT ~OTIO "
RL EMBO J. 2:2349-2353(1983).
XX
Data kindly reviev;ed (OI-JLiN-1984) by W. Fiers

XX
FH Key From To Description
FH
FT 1vVSsS <1 259 introx"j 11
FT CDS 260 403 fragment of
FT 1vVsS 404 >462 intron 111
KX
b>Q Sequence 462 BP; 173 A; 82 C; 79 G 128 T;
TGCAGAAAGT CTAACATTTT GCAAAGCCAA ATTAAGCTAA AACCAGTGAG TCAACTATCA
CTTAACGCTA GTCATAGGTA CTTGAGCCCT AGTTTTTCCA GTTTTATAAT.GTAAACTCTA
CTGGTCCATC TTTACAGTGA CATTGAGAAC AGAGAGAAT( GTAAAAACTA CATACTGCTA
CTCCAAATAA AATAAATTGIEI AAATTAATTT CTGATTCTGA CCTCTATGTA AACTGAGCTG
ATGATAATTA TTATTCTAGG CCACAGAACT GAAACATCTT CAGTGTCTAG AAGAAGAACT
CAAACCTCTG GAGGAAGTGC TAAATTTAGC TCAAAGCAAA AACTTTCACT TAAGACCCAG
GGACTTAATC AGCAATATCA ACGTAATAG
TTGCTCTCCT GGAAATAAAA AAAAAAAAGT AGGGGGAAAA GT
//
Ry 2 Jednostkowa pozycja apisu informacj i 'entry™)
pochodzgca z banku EMBL.

Stosov;any jest znormal izov/any zapis informacji; kadda
pozycja zapisu z+ozona jest z linii tekstu,

rozpoczynajacych si”™ dwuliterowym wyr-o6xnikiem,

charakter
Rysunek 3
wyroznikow

informacji

informacji

przedstawia

linii

zawartej w danej

oraz

linii.

uszeregowanie stosowanych w

hast ov/e objasnienie

w nich zav/artych.
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ID identification (begins each entry)

Ar accesBion number(s) (use first one in citat.ions)
date

DE description

KW - keywords

0S - organism species,

OC - organism classification

RN - reference number

RA - reference author-

RT reference title

RL reference location

CcC comments or notes

FH feature table header- (for readability)

FT feature table data
SQ - sequence header
- (blanks) sequence data
XX - spacer line (for readability)
// - termination line (ends each entry)

Rys. 3. Wyrdézniki linii stosov/ane w banku EMBL oras hast ov?e

objasnienia ich snacsenia (10),

Kr-d<tki opis possosego]nych linii podany jest ponitej:

ID; pierwssa linia kazdej posycji w banku. Z#ozona jest s:

- naswy, jednosnacsnie prsyporsadkowanej danej sekv”encji V7
ol:reslonyrn v/ydaniu banku,

- okreslenia czy iInformacje zawarte w danej pozycji zapisu
zostang poddane weryfikacji w kolejnych wydaniach banku (ang.
standard, unreviev/ed, preliminary),

- okreslenia typu czasteczki (RNA lub DbkA),

- liczby zasad w czasteczce;

DT: data wprowadzenia lTub ostatniego uaktualnienia
informacji;

DE: ogoélny opis sekwencji zawierajacy nazw? kodov/anego genu,
regionu genomu z Kktérego pochodzi oraz inne informacje
ut atwiajace jej identifikacje;

KW; zbidr sddw kluczowych sd#uzgcych do tworzenia katalogow
grupujacych sekwencje zawarte w banku wg wspoélnych, waznych
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cech funkcjoric¢ilnyoh Jad'i- strukturalnych;

0S;0C: na3v;a i klas;/fikac.ja taksonornicsna organismu 4 drécUa
pochodsenia sekv/encji

RN,RAJET,RL: spis publikacji stanov/igcych podstaw?
wprov/adsenia sekwencji do banku;

CC: kroétki komenbars opisujacym sekwencje 1 jejJ najv/Zazniejsse
cechy charakterymstymesne

FH,FT: ujetym formie tabeli opis regiondw sekv/encji t™Ndo
pojedynczych jej nukleotymdow charakteryzu jacy”*ch sie
szczegolnie istotnymm znaczeniem bi ologicznyEi;

SQ: pierw'sza linia bloku inforrnacy jnego zav™Wierajacego
sekwencje nuklevotymdowP="..; podana jest v/ niej dt ugatdé sekwencji
(liczba zasad) oraz wyszozego Inicny skdad nukleotydov/;/;

XX: linia nie zawiera zadnej informacji; stuzyc do
rozdzielenia poszczegdélnych blokov” informacymjnymch;

//: linia oznaczajgca zakcoiozenie kazdej jednostkowej pozymcji

zapisu w banku sekwencji .

2. GenBank

Bank sekwencji genov/ych - GenBank utworzony zostat w 1982
r.j a jego g#débwnym sponsorem jJest Narodowy Instytut Zdrowia
(National Institutes of Health) Stanowvv Zjednoczonych,
Pierwsze wymdanie banku ukazato sie vy; lipcu 1982 r.
Zbieraniem informacji 1 opracov/yv;aniem kole jnymch wydan banku
zajmuje sie Los Alamos National Laboratory' natomiast jego
dystrybucja BBN Laboratories Inc.

Sekwencje nukleotydowe zebrane w GenBank podzielone
zostaty weddug kryterium ich pochodzenia na 13 grup. w
tabeli 2 przedstawiona jJest liczba sekwencji nukleotydow;/ch
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opisov7e zapisane zostaty w systemie 2age>s2c2onym’
odcsyt;vAv/anym sa pomocg, doigesonego do banku pakietu
prograiijow uzytkov/yoh. Podobnie jak w banku EMBL, zbior
sekwencji nukleotydov/ych oraz towarzyszacych im informacji
opisowych podzielony sostat na jednostkowe pozycje zapisu
informacji. Ztozone sg one w tym przypadku nie z
P*0 jedynczych linii, lecz 2 blokow informacyjnych
rozpoczynajacyoh si«? sdowami v;yroznikamni np. locus.
definition, keyvoard itp. Zapis pjojedynczej pozycji
pochodzacy z wydania 44.0 GenEank przedstawda rys. 4
LOCUS HUMA1AT4 292 bp DNA updated 03712784
DEFINITION Human alpha I--antitrypsin gene; 3" terminus.
ACCESSION JO0067
REFERENCE
AUTHOR Kurachi, K. , Chandra, T. , Friezner Degen, S. J., Wkhiite, T. T. ,
Marchioro, T. L., Woo,S_.L.C., Davie, E.W.
JOURNAL Proc Nat Acad Sci USA 78, 6826-6830 (1981)
REFERENCE 2
AUTHOR Leicht, M. , Long, G. L., Chandra, T. , FCurachi, K. , Kidd, V. J. ,
Mace, M. Jr., Davie™E_.W., Woo,S.L.C.
JOURNAL Nature 297, 655-659 (1982)
REFERENCE
AUTHOR Rogers, J. , Kalsheker,N. , Wwallis, S., Speer, A., Coutelle, CH
Woods, D., Hurnpliries, S E
JOURNAL Biochern Biophys Res Cornmun 116, 375-382 (1983)
FEATURES from to/span description
pept < 1 211 alpha l1l-antitrypsin (exon 4, partial
BASE COUNT 72 a 94 9 g 67 t
ORIGIN
1 acccctgaag ctetccaaggccgtgcataa ggctgtgctg accatcgacg agaaaggga
61 tgaagctgct ggggccatgtttttagaggc catacccatg tctatccccc ccgaggtca
121 gttcaaeaaa ccctttgtcttcttaatgat tgaacaaaat aocaagtctc ecctcttce
181 gggaaaagtg gtgaatcccacccaaaaata actgcctctc gctcctcaac ccctcccct
241 catccctggc cccctccctggatgacatta aagaagggtt gagctggtcc ct
//
Rys.4. Przykdad jednostkowe] pozycji zapisu informacji

("entry') pochodzacy z GenBank (w-ydania 44_.0 na dyskietkach

5 1/4 cala).

W tabeli 3

wzajemnie

okreslenia

zestawione
wyroznikow
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irifonnacj i, stosowane v/ bankach EME.L, GenE.cink oraz w
systemie CODATA (przedstawiony w rosdz.l11.3). Znaczenie stov/
- v;i/roznikow jJest podobne do odpowiadajacych im wyroznikow
stosov/anych w banku EMBL (por. rozdz-11_.1).

W sk#ad GenBank "wchodzi rowniez kilka progranow
wyszukujacych, uruchamianych poprzez GenBank Menu (zob.
rys.5). Prograrny sluzag do selektyv*nego przegladania
informacji zawartych w banku np. weddug wybranego sdowa
kluczowego badz nazwiska autora publikacji, w ktdérej opisana
jest dana sekwencja. Ponadto dotgczony jest program
umozliwiajacy translacja? dov.?olnie wybrc¢inej z banku sekwencji
nuklootydowoJ na kod arninokwasowy (wg regud  tzw. ogoélnego
kodu genetycznego) oraz program obliczajgcy czestotliwcsce
wystepowania poszczegdlnych kodondow w obrabie danej

sekwencj i

e N 40)ic s ojet N SdrHe  Sify >k Frar of A, A r hof A A
GenBank Menu

Display entry inforrnation on soreen

Create Tile in GenBank tape format

Keyword phrase search

Author name search

Accession number ssarch

Translate a sequence

Codon usage calculation of a sequence

Exit from menu
£ o a taast ot o 4 e oL >f'4AEKl g vyt t St +tmwm €

o

w

oo ~N o o1

Your choice:

Eys.5. ""GenBank Menu"* - wyszczegolnienie opcji
oprogramowani a wchodzgcego sktad banku sekwencji GenBank

(zapisanego na dyskietkach formatu 5 1/4 cala) (11).
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System zapisu i1nformacji CODATA

Sposoby zapisu iInformacji stosowane w bankach sekv;encji
EMBL i GenBank chociaz podobne, sa r-6zne. Stanov/i to istotng
niedogodnoscé dla uzytkov/nikow korzysta jacych z
oprogramowania kornputerovi”ego, v/ykorzystu jacego banki
sekv”™enoji jako podstav/ov/q baze danych, bowiem rdéznigce sie
formatem®™ zapisu banki nie moga. by¢ stosowane zamiennie.

Nie Vv-szystkie pakiety programjow analizujacych zawieraja
podprogramy umozliwiajgace Kkorzystanie z rézniacych sie
formatem zapisu danych sekwencyjnych. Korzystne bydoby v/obec
tego p~rzyjecie VI réznych bankach sekwencji ujednoliconej

formy zapisu informacji.

Znormal 1zow’any format zapisu informacji dotyczacych
sekwencji  kv,?asév’/ nukleinowych i biat Mk, okresslany jako
system CODATA., zaproponowat a w 1984 r. grupa naukov/ciow
poviof ana do tego celu przez International Congress of

Solffntific Unions (9) Propgzyc;ja ta $Soisle przypomina

formaty zapisu stosov/ane przez Dbanki EMBL i GenBank.
Poréwnanie formatdw zapisu stosow'anych w bankach EMBL,
GenBank oraz w systemie CODATA. (zob. bab. 3). Natomiast
przyld ad zapisu informacji w systemie CODATA pochodzacy z

banku sekwencji biatek NBRF-PIR (zob. rys.6).
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Tabela ‘6
Poréwnanie formal-6w sapisu informacji ("st-rukt-ury lLinii')
jednostk-owych pozycji w bankach sekv/"encji EMEk i GenBank oraz

formatu stosowanego w sy”sternie CODATA

CODATA
r\ n T7»\/TrI1Tr’.\]" 217
#CheckslLiti
ACCESION ACCESION
DEFINITION NAME
ALTERNATE-NAME
INCLUDES
GENE-NAME
MAP-POSITION
SEGMENT
ul SOURCE SPECIES
ORGAaN | SM
++Strain
t#Plasmid
t+Clonc-"
HiAmnp \Xfz
FLiFfe-c2-"cle
HOST
TAXONOMY
SUPERFAMILY
REFERENCE REFERENCE
RN ttNurnber
RA AUTHORS «Authors
RL JOURNAL tCittation
K TITLE #il11Xe
cC COMMENT COMMENT
KW KEYWORDS KEYWORDS
FH FEATURE FEATURE
SITES
FT
INTRONS
START-CODON
BASE COUNT SUMMARY
PMoleeular-weigth
~MLength
Checksum
XX
SQ SEQUENCE
ORIGIN
// // /7



IV. BANK SEKWENCJI

BIALEK NBRF-PIR

Bank nakwanajl biaiuk nnany pod nazwg banku NBRF-PIR 1lub
PIR (The Protein Identification Resource at National
Biological Research Foundation) dziakta od roku 1984,
stanowigc kontynuacja? dziatalnosci prov/adzonej przez Margaret

Dayhoff (13,14).
National
Przyk#ad zapisu

banku NBRF'-PIR (zob.

ENTRY

NAME

DATE

SPECIES

REFERENCE
jt-AuthOi

+~Journal
REFERENCE
1+Authors

nJournal
REFERENCE

#Authors

+~Journal
COMMENT

SUFERFAMILY
i+Name

#Name
KEYWORDS

FEATURE
1

42

00

1-101
102-219
320-340
341-474
475-599
COMMENT
SUMMARY
SEQUENCE

Institutes of Health

Dziatalnos¢ banku

USA..

fFinansowana

systemie CODATA jednostkowej
rys.6).
OKBOG Protein ~Length 670

17-May-1985  ttSequence 17-May-1985
Bos taurus #Common-name oX

Sequences of residues 1-17, 8

Takio, K., Wade R.D., Smith S.3.,
Titani, K.

Biochemistry ((1984) 23: 4207-4218

Sequence of residues 13-104

jest przez

pozycji z

i+Checksurn 5530
cGMP-dependent protein kinase (EC 2.7.1.37) -

Bovine

MText 27-Nov-1985

9-374,

and 407-670
Krebs E.B.,

E.G

Takio,K., Smith, S.B., Walsh,K_.A_., Krebs,

J. Biol. Chem. (1983) 253:5531-5536

Sequence of residues 373-409

Hashimoto, E., Takio, K., Krebs, E.G.

J. Biol. Chem. (1982) 257: 727-733

The protein,isolated from lung,is a dimer of
chains

Walsh,

Titani,

identical

cAMP-dependent protein kinase regulatory chain

~MResidues 102-340

kinase-related transforming protein

~Residues 475-599
acetylation\ phosphoprotein\ cGMP\
serine-specific protein kinase

ffModified-site acetylated amino end\

#Disulfide-bonds i1nterchain\
#Biriding-site phosphate\
~Domain dimerization <DIM>\
i“Dornain cGMP-binding 1 <GB1>
+"Domain cGMP-binding 2 <GB2>\
~Domain ATP-binding <APB>\
~Domain catalytic <CAT>
These boundaries are approximate.
t™Molecular-weight 76287 itLengthi

670 ~Checksum 5530

K.A.
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sekwencji ("feature tables™). Do przeszukiwania st ijza

programy dostarczane, wraz z bankiem (np. GenBank) lub
programy opracowrane przez uzytkownikow, zgodne z ich
potrzebami.

2. Korzystanie ze specjalnych picgiaifjow anal i1zuJacycli
sekwencje kv/asov/ nukleinowych i biatek. Banki sekwencji

stanowdg podstawov>?g baze inforrriacyjna szeregu, doste?pnych

handlov/o, pakietdow prograrfjow analizujacych z zakresu
biologii molekularnej (np. IntelliGenetics, DNASTAR,
IBI/PUSTELL ; blizsze 1i1nformacje o] tych programach
zawarte sa w artykule: M. Popenda, J. Ciesitot ka,
W. J. Krz>d: os iak "Przeglad .. .).

3. Wykorzystanie bankow Jako zbiordéw informacji
bibliograficznych. Banki sekwencji oprécz roi,i podstawowe j
jaka pednig, stuzg rowTiiez jako uporzadkow’ane,

specjalistyczne zbiory bibliograficzne, ut atwiaja.c dostep do

publikacji. z rodt owych.

VI. UWAGI KONCOWE

Wykorzystanie w bankach sekwencji wspodczesnej techniki
komputerowej sprav;ito, ze wielokrotnie wzrosta szybkosc i
niezav7odni036 przetv;arzania informacji dotyczacych sekv/encji
kwaséw nukleinovych 1 bialtek. Niekiedy, a w szczegoélnosci
podczas postugiwania sie sekwencjami o] bardzo duzej
dtugcoci, banki sekwencji sa podstawkowym, niemalze
niesast3,pionyrn Zzrod#em danych sekv”~ency jnych. Roéwniez w
szeregu komputerowych programoéw planowania i analizy
eksperymentéw korzysta sie z bankdéw sekwencji jako
wyjsSciowej bazy danych.

Banki sekwencji stanowiga ponadto odzwierciedlenie tempa i
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kierunkéw rozwoju badarn w biologii rnolekularne j. Tak np. W
tabeli 4 przedstawiono podziat sekvv-encji nukl eotyd owych
zebranych w wydaniu GenBank 2z v;rsesnia 1985 r. wed+ug
kryterium ped#nionych przez be sekwencje TfTunkcji biologicznych
(15). Podobne zestawienie dokonane na podstawie kolejnych
wydan banku moze stanowic rniar-" wzrostu lub spadku
mzainteresov”™an badaczy poszczegod Inyrni Tfunkcjami kwasow

nukleinov/ych.

Tabela 4

Podgrupy funkcjonalne kwaséow nukleinowych, ktérych sekwencje

zawarte sa. v/ GenBank

Funkcja Udziat procentowy

Sekv**encje kodujace;

biat ka 46.82
rybosornalne RNA 2.62
transferowe RNA 1.67
mat e Jadrowe RNA 0. 06
inne RNA 0. 10
Introny 12.24
Sekwencje niekodujgce ™ 36.49
a) obliczono na podstav."ie GenBank (wrzesien 1985); udziat

procentowy okreslono biorgc pod uwage* sumaryczng liczbe- zasad
zawartych' w kazdej grupie sekwencji; b) grupa sekw?encji
zawiera roéwniez sekwencje, ktdérych funkcja nie jest
dotychczas znana; v/sréd nich moga™ znajdov/a¢ sie regiony DNA o

potencjalnych wk asciv*csciach kodujgcych.



w tymi e wydaniu GenBank sav;arte ua k*jinyletrse uukwuuuju
ponad CO genoiijov/, pjrsede wszystkim wirusow, plazmiddéw,

bakteriofagov/. Sposré>d organism™dy/ sscsegc”lInie interesujacych

biologie- molekularng, poznano dotychczas 9% genomu E. coli,
1% genomu Saocharomyces cerevisiae i mniej niz O0.1% genomu
Drosophila melanogaster, myszy i czlov/ieka. Odzv/ierciedla to

skale trudnosci zwigzanycrj z planami oznaczenia sekwencji
genomu cztowieka, Jak i V7skazuje przekonujaco, ze
skoordynov;any Kkilkuletni v/ysiiek négt by doprov”adzic do

poznania kompletnej sekwencji genomu E._coli.

Parol etni okres dzial alncsci bankdéw sekwenC:ji ujawnii nio
tyiko i ctj mcs liwes-c i, ale rowniez niedogodnos ci i
ograniczeenia. Jednym z nich jest oi-6xnienie Z jJjakim
opubl ikov/ana w pracy zrodiowe j sekwencja dociera do

szerokiego kre~gu odbiorcovy®™ za pios rednictvyern banku sekwencji,
Czas ten ulegtby skrciceniu po przyjeciu odpowiednich
porozumien miedzy czasopismami noukow?vyni a bankami sekwencji.
Ma przyk#ad na mocy takiego P"Crrozumien ia, itzgcnhdni cnego
pomiedzy Ge”™nBank i Nucleic Acids Ptlesearch, autorzy publikacji
proszeni sg o dostarczenie informacji o sekv/encji, ktorag
zamierzaja opublikowac row-niez w znormalizowanym formacie
zapisu udatwiajagcym wprowadzenie jej do banku.

Natomiast trudnosci zwigzane z odmiennym, w roznych
bankach, sposobem zapisu informacji zostang usuniete po
powszechnym zaakoeptov/aniu systemu CODATA.

Jak mozna przev7idywag, prowadzenie bankdéw sekv/encji w
obecnym kszta#k cie-rncz:e zostac¢ istotnie ograniczone z uwagi na
wzrastajatsag w szybkim tempie ilos¢ i1nformacji. Tak np. ilosc

informacji zav/artych w GenBank ulega podwojeniu co dv/a lata,
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¢l wydanie 48.0 z lutego 1987 r., w zredukowanej formien 0
Zage-Gzczonyrn zapisie”™ zajmuje 33 dyskietki formatu 5 1/4
cala. Korzystnym rozwigzaniem bydoby zatem postugiwanie sie
bankami zawe-zonymi do okreslonej grupy kv/asow nukleinowych. W
GenBank (ale nie w banku EMBL) podziatk sekwencji
nukleotydov/ych na grupy juz istnieje.

Rosv/azajac moz 1 iv/osci oznaczenia cal kov;itej sekwencj i
genomu Rludzkiego nalezy uwzgledni”™  fakt, ze jego dt ugcfsd
jest Dblisko 300-krotnie wieksza od sumarycznej dtugiosci
wszystkich dota.d poznanych sekwencji kwaséw nukleinowych.

PrsedsifY/zie-cie to wymaga zatem zai-“v;no usprav/nieni a metod

oznaczania sekv/encji DNA, jJak i znacznego udoskonalenia
komputeroy/ych technik gromadzenia i przetv~arzania informacji.
LITERATURA

1. Maxarn A_M. and Gilbert W. (1977) Proc.Natl .Acad.Sci.USA,
74, 560.

2. Sanger F.,Nicklen S. and Coulson,A_R. a977)
Proc.Matl. Acad. Sci.USA, 74, 5463.

3. Lev;in R. (1906) Science, 232, 1598.

4. Sprinzl M. a.nd Gauss D.H. (1984) Nucleic Acids Res., 12,
ri.

5. Sprinzl M. and Gauss D.H. (1984) Nucleic Acids R:es ,
12, r-59

6. Schneider T.D., Storrno G.D., Haemer J.S. and Gold L.
(1982) Nucleic Acids Res., 10, 3013.

7. OMBrien S.J.(ed.)“(1984) Genetic Maps: A Compilation of
Linkage and Restriction Maps of uenetioaiiy Studied
Organisms, Vol.3, published by Cold Spring Harbor Laboratory
Press, NY.

47



8. RobOrizs FbJ. (19i.i5) Nuclsiu Acids Rt?s. ., lo; suppl,

9. Lesk A.M., (1985) Nature, 314, 318.

10. EMBL Nucleotide Sequence Data Library, Release 10
(December 1986) - Manual.

11. GenBank Floppy Diskette User®s Guides, Release 44.0
(August 1986) and Release 48.0 (February 1987).

12. Edshop M.J., Ginsburg M., Rawlings C.J. and Wakeford R.
(1987) iIn “Nucleio A.oid and protein sequence analysis",
Bishop M.J., Rawl ings C.J. Eds., p-83, IRL
Press, .Oxford, Washington DC

13. Orcutt B.C., George D,G. and Dayhoff M.0. (1983) Annu.
Flev. Biophys.Bioeng. , 12, 419.

14. George D.G., Barker W.C. and Hunt L. (1986) Nucleic
Acids Res., 14, 11.

15. Burks C., F"ickett J.W., Goad W.3., Kanehisa M., Lewitter
F.1., Rindone W.P., Swindell C.D., 7ung C.-S. and Bilofsky

H.S. (1985) CABIOS, 1, 225.

48



