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1. Uvod

Tato prace je zaméfena na analyzu databazi biologickych dat, které spravuje Evropsky
institut bioinformatiky. Evropsky institut bioinformatiky (European Bioinformatics Institut - EBI)
je neziskova akademicka organizace, ktera je soucasti evropské laboratofe molekularni
biologie (European Molecular Biology Laboratory — EMBL). EBI je centrum pro vyzkum
a sluzby v oblasti bioinformatiky. Institut spravuje databaze biologickych dat zahrnujicich
informace o nukleovych kyselinach, sekvencich proteind a makromolekularnich strukturach.
Ukolem této organizace je poskytnout vefejnosti data z oblasti molekularni biologie
a genomického vyzkumu, jejichz objem v souCasné dobé velmi rychle roste, volné je
zpristupnit védecké komunité a podpofit tak dal3i rozvoj v této oblasti. EBI vytvafi, spravuje
a poskytuje databaze biologickych dat a poskytuje informace, jak ukladat a ziskavat potfebna
data. Institut spravuje 6 hlavnich databazi, které odrazi zpusoby, jimiz biologové ziskavaji
informace o tom, jak funguji bufiky a celé organismy. Jsou v nich uloZeny informace
o sekvencich DNA a RNA (EMBL-Bank), sekvencich proteind (SWISS-PROT a TrEMBL),
struktufe proteint (MSD), genomech (Ensembl) a expresi gent (ArrayExpress) [1]. VSechny
databaze zahrnuji kromé vlastnich dat i dalSi informace tykajici se struktury gendq,
transkripCnich mechanismu a funkci proteint. VSechny informace jsou integrovany z mnoha
rliznych zdroju. Dale zde existuje velké mnozstvi odkaz( mezi jednotlivymi databazemi, coz
umoznuje snadné hledani vztahi mezi molekulami riznych typa. Institut také poskytuje velké
mnozstvi nastroju, které umozniuji nejen ukladani a ziskavani biologickych informaci, ale
také nastroje, které umoznuji hledat vztahy mezi biologickymi daty. Zakladni sluzby
a databaze, které poskytuje organizace EBI shrnuje nasledujici obrazek:
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Kromé téchto zakladnich databazi EBI spravuje a poskytuje celou fadu dalSich databazi
biologickych dat (www.ebi.ac.uk/Databases/).

Tato prace se zabyva databazemi sekvenci nukleotidi o proteinovych sekvenci. Jsou zde
popsany tyto databaze, zpusob pfistupu k t¢mto databazim, mozné zpusoby vkladani dat do
téchto databazi a struktura dat uloZzenych v databazich.



http://www.ebi.ac.uk/Databases/)

2. Databaze sekvenci DNA a RNA

Informace o sekvencich DNA a RNA poskytuje EBI v databazi EMBL-Bank. Tato databaze je
zakladnim evropskym zdrojem informaci o sekvencich nukleotidl. Tato databaze je
vytvafena a udrzovana na zakladé spoluprace s organizacemi GenBank (USA) a DNA
Database of Japan (DDBJ). Kazda ze tfi organizaci sbird ¢ast dat, ktera jsou ve svété
produkovana, a mezi organizacemi dochazi denné k vyméné novych a opravenych dat
(doplnéni novych informaci o datech...). Vzhledem k tomu, Ze publikace ¢lankd zabyvaijicich
se sekvencemi nukleotidu v odbornych Casopisech je podminéna vyskytem pfisluSnych
informaci v databazi EMBL, jsou data v této databazi aktualni. Databaze tak odrazi aktualni
stav vyzkumu v této oblasti.

2.1 Pristup k databazi EMBL-Bank

Dva hlavni zplUsoby pfistupu k databazi EMBL-Bank jsou pfistup pomoci nastroje pro
dotazovani, nazvaného Sequence Retrieval System (SRS), dostupného na www strankach
EBI (srs.ebi.ac.uk), nebo je mozné data ziskat z FTP serveru EBI. Dale jsou Ctvrtletné
vydavany nové verze databaze a jsou distribuovany na DVD. Je mozZné ziskat data z kazdé
ze spolupracujicich databazi nezavisle na tom, do které z databazi byla data uloZena. EBI
poskytuje také dalSi rizné nastroje pro analyzu sekvenci a umoznuje tak napfiklad
porovnavat sekvence vzhledem k sekvencim ulozenym v EMBL-Bank. [2]

2.2 Vkladani dat do databaze EMBL-Bank

VétsSina védeckych casopist v dnesni dobé vyzaduje vlozeni informaci o sekvencich
nukleotidd do jedné z databazi EMBL, GenBank nebo DDBJ pfed publikaci ¢lanku, které se
jimi zabyvaji. Diky tomu je zaruCeno, Ze informace o sekvencich budou dostupné vSem
védcum, uz v dobé&, kdy bude ¢lanek publikovan. EMBL-Bank pfidéli kazdému novému
zaznamu o sekvenci pfistupové Cislo, které jednoznacné a trvale identifikuje zaznamy dané
sekvence. Toto Cislo také autofi ¢lankl zverejiuji ve svych pfispévcich a pomoci tohoto Cisla
mohou vkladat nové informace do zaznamu o dané sekvenci. Po vlioZeni dat do databaze
mohou autofi data ihned zvefejnit, nebo pockat s jejich zvefejnénim aZ do doby, kdy bude
Clanek skute&né publikovan.
Preferovany zplsob vkladani informaci do EMBL databaze je pomoci www systému Webin,
ktery je dostupny na adrese http://www.ebi.ac.uk/submission/webin.html. Tento systém
umoziuje vkladani informaci o sekvencich interaktivni formou, vyplhovanim nékolika www
formulara. Pro vytvofeni databazového zaznamu o sekvenci jsou vyzadovany tyto udaje:

- informace o poskytovateli udaj(

- datum, kdy maji byt data zvefejnéna

- vlastni informace o sekvenci (sekvence a dalsi informace o ni)

- reference na citace v literatufe

- informace o hlavnich ¢astech sekvence (kddujici regiony, regulaéni signaly, ...)
Informace o sekvencich je také mozné zasilat pomoci emailu, ale data musi byt poskytovana
ve specialnim formatu. Pfi vkladani vétSiho mnozstvi podobnych sekvenci, EBI doporucuje
kontaktovat spravce databaze, ktefi pomohou s vkladanim téchto dat do databaze. [2]

2.3 Struktura ulozenych dat

Databaze je tvofena zaznamy o sekvencich nukleotidd. Kazdy zaznam odpovida jedné
sekvenci nukleotidl, ktera byla vioZzena do databaze nebo publikovana v literatufe.
V nékterych pfipadech zaznam shrnuje informace z vice publikovanych ¢lanka zabyvajicich
se stejnou sekvenci nukleotidi. Naopak jeden ¢lanek muze byt zdrojem vice zadznamu
v databazi, zejména pfi porovnavani homolognich sekvenci riznych organisma.


http://www.ebi.ac.uk/submission/webin.html

2.3.1 Tridy dat

Tfida kazdého zaznamu je indikovana na prvnim fadku (ID) zaznamu o sekvenci. VSechny
distribuované a vefejné pfistupné zaznamy jsou tfidy standard. Vnitfné databaze pouziva
i dalSi tfidy dat.

2.3.2 Divize databaze

Zaznamy, které tvofi databazi jsou shlukovany do divizi. Shlukovani je zalozeno pfevazné na
taxonomii. Vyjimku tvofi divize EST (expressed sequence tags), kam patfi sekvence, ke
kterym obvykle neexistuji téméf zadné doplhujici informace a byly ziskany pomoci
jednodussich metod. Tyto sekvence jsou také obvykle povaZovany za sekvence nizsi kvality.
Daldi vyjimky tvofi divize STS (sequence tagged site), HTG (HighThroughput Geonome
Sequence), HTC (High-Throughput cDNAs), GSS (genome survey sequences) a CON
(construct). Do téchto divizi patfi zaznamy o sekvencich, které byly ziskany specialnimi
metodami. Kromé& oznaceni divize obsahuje zdznam o sekvenci i taxonomickou klasifikaci
organismu, pro ktery byla sekvence ziskana. Kazdy zaznam v databazi pfislusi pravé do
jedné divize, ktera je specifikovdana pomoci tfiznakové zkratky na ID fadku zaznamu
o sekvenci. Seznam vSech divizi a jejich kody shrnuje nasledujici tabulka.

Division Code
Bacteriophage PHG
Construct/Contig CON
Expressed Sequence Tags EST
Fungi FUN
Genome Survey GSS
High-Throughput cDNAs HTC
High-Throughput Genome HTG
Human HUM
Invertebrates INV
Organelles ORG
Other Mammals MAM
Other Vertebrates VRT
Mus musculus MUS
Plants PLN
Prokaryotes PRO
Rodents ROD
Synthetic SYN
Sequence Tagged Sites STS
Unclassified UNC
Viruses VRL

2.3.3 Struktura zaznamu

Zaznamy v databazi jsou strukturovany tak, aby byly snadno zpracovatelné pocitaCovymi
programy a zaroveh byly srozumitelné pro ¢&lovéka. VSechny popisy dat, klasifikace
i poznamky jsou v béZné angli¢tiné. Jestlize je to mozné, jsou pouZzity symboly a oznaceni,
které se bézné pouzivaji v molekularni biologii.

Kazdy zaznam v databazi obsahuje fadky rizného typu. Kazdy typ fadku ma definovany
format a obsahuje urcité informace o sekvenci pomoci specifikovanych typt dat. Na za¢atku
kazdého fadku zaznamu je dvouznakovy kod, ktery uréuje typ fadku, a tedy i informace,
které tento fadek obsahuje.V sou€asné dobé jsou v zaznamech pouzivany tyto typy fadku:

ID - identification (begins each entry; 1 per entry)
AC - accession number (>=1 per entry)

SV - sequence version (1 per entry)

DT - date (2 per entry)



DE - description

KW - keyword

OS - organism species

OC - organism classification
OG - organelle

=1 per entry)
1 per entry)
1 per entry)
1 per entry)
or 1 per entry)

>
>=
>=
>=
0
RN - reference number >=1 per entry)
RC - reference comment >=0 per entry)
RP - reference positions >=1 per entry)
RX - reference cross-reference >=0 per entry)
RG - reference group >=0 per entry)
RA - reference author (s) >=0 per entry)
RT - reference title >=1 per entry)
RL - reference location >=1 per entry)
DR - database cross-reference >=0 per entry)
CC - comments or notes >=0 per entry)
AH - assembly header 0 or 1 per entry)
AS - assembly information 0 or >=1 per entry)

FH - feature table header
FT - feature table data
XX - spacer line

2 per entry)
>=2 per entry)
many per entry)

(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(

SQ - sequence header 1 per entry)

CO - contig/construct line 0 or >=1 per entry)

bb - (blanks) sequence data >=1 per entry)

// - termination line ends each entry; 1 per entry)

V jednom zaznamu se nemusi vyskytovat vSechny typy fadkd a naopak v jednom zaznamu
se jeden typ fadku maze opakovat nékolikrat. Kazdy zaznam zacina fadkem ID (identification
line) a je ukonéen fadkem //. Radky se vyskytuji v zaznamu v tom potadi, v jakém byly
uvedeny, s vyjimkou fadku XX, ktery slouzi jako oddélova¢ a mlze byt pouzit kdekoliv mezi
fadky ID a SQ.

Informace o struktufe a formatu zaznamu byly pfevzaty z [3].

2.3.4 Priklad databazového zaznamu

ID TRBG361 standard; mRNA; PLN; 1859 BP.
XX

AC X56734; S546826;

XX

SV X56734.1

XX

DT 12-SEP-1991 (Rel. 29, Created)
DT 15-MAR-1999 (Rel. 59, Last updated, Version 9)

XX

DE Trifolium repens mRNA for non-cyanogenic beta-glucosidase

XX

KW beta-glucosidase.

XX

0S Trifolium repens (white clover)

ocC Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta;
ocC Spermatophyta; Magnoliophyta; eudicotyledons; core eudicots; rosids;

ocC eurosids I; Fabales; Fabaceae; Papilionoideae; Trifolieae; Trifolium.
XX

RN [5]

RP 1-1859

RX MEDLINE; 91322517.

RX PUBMED; 1907511.

RA Oxtoby E., Dunn M.A., Pancoro A., Hughes M.A.;

RT "Nucleotide and derived amino acid sequence of the cyanogenic

RT beta-glucosidase (linamarase) from white clover (Trifolium repens L.)."
RL Plant Mol. Biol. 17(2):209-219(1991).

XX



RN
RP

RT
RL
RL
RL
XX
DR
DR
DR
XX
FH
FH
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
XX
SQ

(6]
1-1859

Hughes M.A.;

Submitted (19-NOV-1990) to the EMBL/GenBank/DDBJ databases.

M.A. Hughes,

UPON TYNE, NE2 4HH, UK

GOA;
MENDEL;

P26204.
11000;

Trirp;1162;11000.

SWISS-PROT; P26204; BGLS TRIRP.

Key

source

CDS

mRNA

Sequence 1859 BP;

aaacaaacca
cacaattact
tcggagcagt
aggtgcagta
tccagaaaaa
caaggaagat
ttggccaaga
atattacaac
ttttcattgg
tgtaataaat
gaggtattgg
aacaaatgca
aggaccttat
taagactaaa
gttaatgcca
cttccaattt
gcgtatagtt
ttcatttgat
acatggcaat
acatgggata

Location/Qualifiers

1..1859
/db xref="taxon:3899"
/mol type="mRNA"

/organism="Trifolium repens"

/tissue type="leaves"
/clone lib="lambda gtl10"
/clone="TRE361"
14..1495
/db_xref="GOA:P26204"

/db xref="SWISS-PROT:P26204"

/note="non-cyanogenic"
/EC_number="3.2.1.21"
/product="beta-glucosidase"
/protein id="CAA40058.1"

/translation="MDFIVAIFALFVISSFTITSTNAVEASTLLDIGNLSRSSFPRGFI
FGAGSSAYQFEGAVNEGGRGPSIWDTFTHKYPEKIRDGSNADITVDQYHRYKEDVGIMK
DONMDSYRFSISWPRILPKGKLSGGINHEGIKYYNNLINELLANGIQPFVTLFHWDLPQ
VLEDEYGGFLNSGVINDFRDYTDLCFKEFGDRVRYWSTLNEPWVESNSGYALGTNAPGR
CSASNVAKPGDSGTGPYIVTHNQILAHAEAVHVYKTKYQAYQKGKIGITLVSNWLMPLD
DNSIPDIKAAERSLDEFQFGLFMEQLTTGDYSKSMRRIVKNRLPKESKFESSLVNGSEDF
IGINYYSSSYISNAPSHGNAKPSYSTNPMTNISFEKHGIPLGPRAASIWIYVYPYMEIQ
EDFEIFCYILKINITILQFSITENGMNEFNDATLPVEEALLNTYRIDYYYRHLYYIRSA

UNIVERSITY OF NEWCASTLE UPON TYNE, MEDICAL SCHOOL,

IRAGSNVKGFYAWSFLDCNEWFAGETVREFGLNEVD"
1..1859
/evidence=EXPERIMENTAL

609
aatatggatt
tccacaaatg
tttcctegtg
aacgaaggcg
ataagggatg
gttgggatta
atactcccaa
aaccttatca
gatcttcccc
gattttcgag
agtactctaa
ccaggtcgat
atagttacac
taccaggcat
cttgatgata
ggattgttta
aaaaaccgat
tttattggta
gccaaaccca
cccttaggtc

A; 314 C;

ttattgtagc
cagttgaagc
gcttcatctt
gtagaggacc
gaagcaatgc
tgaaggatca
agggaaagtt
acgaactatt
aagtcttaga
actatacgga
atgagccatg
gttcggcctc
acaatcaaat
atcaaaaggg
atagcatacc
tggaacaatt
tacctaagtt
taaactatta
gttactcaac
caagggctgc

355 G;

catatttgct
ttctactctt
tggtgctgga
aagtatttgg
agacatcacg
aaatatggat
gagcggaggce
ggctaacggt
agatgagtat
tctttgcttc
ggtgtttagc
caacgtggcc
tcttgctcat
aaagataggc
agatataaag
aacaacagga
ctcaaaattc
ctcttctagt
aaatcctatg
ttcaatttgg

581 T;

0 other;
ctgtttgtta
cttgacatag
tcttcagcat
gataccttca
gttgaccaat
tcgtatagat
ataaatcacg
atacaaccat
ggtggtttct
aaggaatttg
aattctggat
aagcctggtg
gcagaagctg
ataacgttgg
gctgccgaga
gattattcta
gaatcaagcc
tatattagca
accaatattt
atatatgttt

ttagctcatt
gtaacctgag
accaatttga
cccataaata
atcaccgcta
tctcaatctc
aaggaatcaa
ttgtaactct
taaactccgg
gagatagagt
atgcactagg
attctggaac
tacatgtgta
tatctaactg
gatcacttga
agagcatgcg
tagtgaatgg
atgccccttce
catttgaaaa
atccatatat

NEWCASTLE

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200



gtttatccaa gaggacttcg agatcttttg ttacatatta aaaataaata taacaatcct 1260
gcaattttca atcactgaaa atggtatgaa tgaattcaac gatgcaacac ttccagtaga 1320
agaagctctt ttgaatactt acagaattga ttactattac cgtcacttat actacattcg 1380
ttctgcaatc agggctggct caaatgtgaa gggtttttac gcatggtcat ttttggactg 1440
taatgaatgg tttgcaggct ttactgttcg ttttggatta aactttgtag attagaaaga 1500
tggattaaaa aggtacccta agctttctgc ccaatggtac aagaactttc tcaaaagaaa 1560
ctagctagta ttattaaaag aactttgtag tagattacag tacatcgttt gaagttgagt 1620
tggtgcacct aattaaataa aagaggttac tcttaacata tttttaggcc attcgttgtg 1680
aagttgttag gctgttattt ctattatact atgttgtagt aataagtgca ttgttgtacc 1740
agaagctatg atcataacta taggttgatc cttcatgtat cagtttgatg ttgagaatac 1800
tttgaattaa aagtcttttt ttattttttt aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaa 1859

/1

2.3.5 Format radkt databazového zaznamu

Kazdy fadek zaznamu obsahuje na za¢atku dvouznakovy kéd, ktery uréuje typ fadku. Tento
kod je nasledovan tfemi mezerami, takze aktualni informace zacinaji na kazdém fadku na
pozici znaku Eislo 6.

ID radek
ID (IDentification) fadek je vzdy prvnim fadkem zaznamu. Ma nasledujici zakladni format:
dataclass; [circular] molecule; division;

ID entryname sequencelength BP.

Entryname: identifikator zaznamu, skladajici se z alfanumerickych znaku. Identifikator zacina
pismenem a pouzivaji se pouze velka pismena.

Dataclass: urCuje tfidu zaznamu, zvefejiiované sekvence jsou tfidy standard

Molecule type: typ molekuly uloZzené sekvence. Je-li znamo, Ze jde o cyklickou molekulu, je
mozné to specifikovat pouZzitim modifikatoru circular, neni-li molekula oznaena timto
modifikatorem, neznamena to, ze tato molekula je znama jako necyklicka.

Database division: uréuje divizi, do které je zaznam pfifazen

Sequence length: celkovy poCet bazi sekvence. Do tohoto poctu jsou zahrnuty i baze, které
nejsou pfesné specifikovany (oznacené jako N — nonspecified).

Radek ID z uvedeného pfikladu zaznamu ma tedy nasledujici vyznam: zaznam je oznadéen
identifikator TRBG361, zaznam je tfidy standard, jedna se o molekulu mRNA, zaznam patfi
do divize PLN — Plants (jedna se tedy o sekvenci nékteré rostliny) a sekvence ma délku 1859
bazi.

AC radek

AC (ACcession number) fadek obsahuje seznam v3ech pfistupovych Cisel, které jsou
asociovany s danou sekvenci. Tento fadek se v zaznamu vyskytuje vzdy minimalné jeden.
Kazdé pfistupové €islo nebo interval pfistupovych Cisel je ukon&eno stifednikem. Pfistupova
Cisla slouZi k identifikaci sekvenci a méla by byt citovana v literatufe, kterd se zabyva
pfislusnymi sekvencemi. Kromé& primarnich pfistupovych &isel existuji i sekundarni
pfistupova d&isla. Jsou pouzita proto, Ze mlize dochazet k sluCovani nebo rozdélovani
zaznamu. Pokud t&mto zaznamim budou pfidélena nova pfistupova cisla, jedina moznost
jak nalézt puvodni zaznamy je ponechat novym zaznamdm i puvodni pfistupova Cisla.
Stanou se z nich sekundarni pfistupova cisla.

SV radek

SV (Sequence Version) fadek upfeshuje verzi sekvence a vzdy je v zaznamu pouze jeden.
Sekvenci nukleotidl je mozné presné identifikovat dvojici: pfistupové_Cislo.verze sekvence.
Tuto dvojici obsahuje fadek SV. Pfistupové Cislo zustava stejné, verze sekvence se zvysuje
s kazdou zménou sekvence.



DT radek

DT (DaTe) fadek obsahuje informaci o tom, kdy se zaznam poprvé objevil v databazi a kdy
byl naposled modifikovan. Kazdy zaznam obsahuje dva DT fadky, kazdy z nich obsahuje
jedno datum. Radky maiji nasledujici format:

DT  DD-MON-YYYY (Rel. #, Created)

DT DD-MON-YYYY (Rel. #, Last updated, Version #)

Cislo Rel. oznaduje &islo verze databaze, ve které se poprvé objevila vloZzena nebo
modifikovana sekvence. Cislo verze se objevuje pouze u fadku s datem posledni zmény
zadznamu. Jestlize zaznam jesté nebyl od svého vioZzeni do databaze modifikovan, zaznam
bude mit také 2 fadky, které budou obsahovat stejné datum.

Zaznam z uvedeného prikladu byl tedy do databaze viozen 12. 9. 1991 a poprvé se objevil
ve verzi databaze cislo 29. Naposledy byl tento zaznam modifikovan 15. 3. 1999, souasna
verze je 9. verze zaznamu a poprve se objevila v 59. verzi databaze.

DE radek

DE (DEscription) fadek obsahuje zakladni popisné informace o sekvenci. MiZe obsahovat
jména gend, které jsou danou sekvenci kddovany, a dalSi informace, které jsou uzite¢né pro
identifikaci sekvence. Format fadku je nasledujici:

DE description

Pro popis se pouziva b&zna angliétina a popis neni nijak strukturovan. Casto zaznam
obsahuje vice téchto fadkd. Prvni fadek obvykle obsahuje struény popis, ktery mize byt
pouZzity samostatné. Standardy pouzZivané pro tento fadek spolu s pfiklady jsou dostupné na
adrese: http://www.ebi.ac.uk/embl/Documentation/de_line_standards.html

KW radek

KW (Key Words) fadek obsahuje informace, které mohou byt pouzity pro generovani
vzajemnych referenci mezi sekvencemi, zalozenych na funkéni, strukturalni nebo jiné
podobnosti zaznam0. Jeden zaznam v databazi ¢asto mize vyzadovat vice KW fadku, na
jednom Fadku se muze vyskytovat vice kliCovych slov, které jsou oddélena stfednikem. Za
poslednim kliCovym slovem nasleduje teCka. Klicové slovo se mlze skladat z vice slov,
nikdy nemuze byt rozdéleno do dvou fadkl. Format tohoto fadku je nasledujici:

KW keyword([; keyword ...].

Klicova slova jsou sefazena abecedné a jejich uspofadani neurCuje Zadnou hierarchii.
Jestlize zaznam neobsahuje Zadna kliCova slova bude obsahovat fadek tvaru:

KW

OS a OC radky

OS (Organism Species) fadek obsahuje specifikaci organismu, pro ktery byla pfislusna
sekvence ziskana. Obvykle je nejprve pouZito latinské druhové a rodové jméno a za nim
v zavorkach nasleduje b&zny anglicky nazev, pokud je znamy. Radek méa format:

oS Genus species (name)

Jestlize jde o organismus, ktery vznikl kfizenim organism(, budou zde popsany oba
organismy.

OC (Organism Classification) fadek obsahuje taxonomickou klasifikaci organismu, ktery byl
zdrojem dané sekvence. Format fadku je nasledujici:

ocC Node[; Node...].

Prvni uzel pfedstavuje nejobecnéjSi zafazeni organismu a dalSi uzly vice specifikuji dany
organismus. Klasifikace mlze byt rozdélena do vice fadkul, pfiemz 1 uzel nemuize byt


http://www.ebi.ac.uk/embl/Documentation/de_line_standards.html

rozdélen do vice fadku. Jednotlivé uzly jsou oddéleny stfednikem a za poslednim uzlem
nasleduje tecka.

OG radek

OG (OrGanelle) fadek specifikuje organelu, pro kterou byla sekvence ziskana, jestlize nejde
o sekvenci z jadra buriky. Tento fadek se vyskytuje pouze u zaznamu pro sekvence, které
nepochazeji z jadra bunky. Tento fadek mize obsahovat jednu z hodnot: Mitochondrion,
Chloroplast, Kinetoplast, Cyanelle, Plastid nebo jméno plasmidu. Napfiklad pokud se jedna o
sekvenci chloroplastu rostliny Euglena gracilit, budou mit fadky OS, OC a OG tvar:

oS FEuglena gracilis (green algae)
ocC Eukaryota; Planta; Phycophyta; Euglenophyceae.
oG Chloroplast

Radky obsahujici odkazy na literaturu

Tyto Fadky poskytuji informace o ¢lancich, pro které byla data do databaze vlozena. Pro
kazdy odkaz se zde vyskytuje jeden blok fadkd, které jsou vzdy v nasledujicim poradi: RN,
RC, RP, RX, RG, RA, RT, RL. Jestlize v jednom zaznamu je vice odkazu, bude se zde tento
blok radku vyskytovat vicekrat. V kazdém bloku bude pravé jeden fadek RN, fadky RA, RT a
RL se zde vyskytuji minimalné jedenkrat a fadky RC, RP, RX a RG se zde nemusi
vyskytovat vibec.

RN (Reference Number) fadek obsahuje jednoznalné Cislo, které identifikuje citaci uvnitf
jednoho zaznamu. Toto Cislo mize byt pouzito v poznamkach nebo v fadcich FT uvnitf
zaznamu. Cislo je vzdy uvedeno v hranatych zavorkach a &isla citaci uvnitf jednoho
zaznamu nemusi vytvaret posloupnost. Cislo pfifazené jedné citaci neni mozné ménit ani
neni mozné vkladat dalsi citace se stejnym &islem. Radek méa format:

RN [n]

RC (Reference Comment) fadek mlize obsahovat poznamky k dané citaci. Poznamky jsou
psany v angli¢tiné

RP (Reference Positron) fadek je volitelny fadek, ktery je pouzit, jestlize vice intervall bazi
dané sekvence se objevuje v dané citaci. Tento fadek indikuje, ktery interval (které intervaly)
sekvence se objevuje v dané publikaci.

RX (reference cross-reference) fadek je opét volitelny. Mize obsahovat odkaz na externi
citace nebo zdroje abstraktl. Jestlize napfiklad citovany &lanek je zafazeny i v databazi
MEDLINE, potom fadek RX bude odkazovat na pfisludny identifikator v databazi MEDLINE.
Radek ma nasledujici format:

RX resource identifier; identifier.

Polozka resource_identifier je zkratka na soubor dat, do kterého se odkazujeme. Muze
nabyvat nasledujicich hodnot:

Resource ID Fullname

MEDLINE MEDLINE bibliographic database (NLM)

PUBMED PUBMED bibliographic database (NLM)

DOI Digital Object Identifier (International DOI Foundation)

RG (Reference Group) fadek obsahuje seznam pracovnich skupin (konsorcii), ktera se
podilela na vzniku zaznamu.
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RA (Reference Author) fadek obsahuje seznam autorl citovaného ¢&lanku (nebo jiné
publikace). Jsou zde uvedeni vSichni autofi ve stejném poradi, jako v odkazovaném ¢lanku.
Pro kazdého autora je uvedeno pfijmeni a prvni pismena ostatnich jmen nasledovana
teCkou. Jména autort jsou oddélena €arkou a seznam je ukonceny stfednikem. Zaznam pro
jednoho autora musi byt uloZzen na jednom fadku.

RT (Reference Title) fadek obsahuje nazev ¢lanku (nebo jiné publikace). Nazev je uveden co
nejpresnéji vzhledem k omezenim danym znakovou sadou pocitacl. Nazev je uveden
v uvozovkach a muze byt rozdélen do vice fadku. Posledni fadek je ukoncen stfednikem.
Jestlize nazev obsahuje fecka pismena, bude misto nich pouzit hlaskovany tvar. Podobné
budou nahrazeny napfiklad i horni nebo dolni indexy.

RL (Reference Location) fadek obsahuje informace o tom, kde je mozné uvedeny clanek
nalézt. Informace je uvedena tak, jak je béZzné pro citace literatury. Obvykle je zde uveden
nazev Casopisu, Cislo vydani, rozsah stranek a rok vydani pfispévku. Pro nazev ¢asopisu se
pouzivaji zkratky definované standardem ISO. Radek mé nasledujici format:

RL journal vol:pp-pp(year) .

Jestlize Clanek jesté nebyl publikovan, ale byl pfijat, bude doplnén pouze nazev &asopisu,
kde bude ¢lanek publikovan. Pfipadné dalsi informace, pokud jsou jiz znamé. Jinak budou
Cisla nahrazena nulami. Jestlize byl ¢lanek publikovan v knize bude pouZita jina varianta
fadku RL. Prvni fadek RL bude potom obsahovat oznaleni (in) a dale bude nasledovat
seznam autor ¢lanku, nazev knihy, rozsah stranek misto a rok vydani knihy. Pokud se
jedna o elektronickou publikaci bude mit fadek tvar:

RL (er) Free text

DR fadek

DR (Databaze Cross-reference) fadek obsahuje odkazy do dalSich databazi, které obsahuji
informace vztahujici se k uvaZzovanému zaznamu. Napfiklad jestlize zaznam o proteinu,
ktery maze vzniknout pfekladem dané sekvence, je ulozen v databazi SWISS-PROT, potom
fadek DR bude obsahovat odkaz na pfisluny zaznam v databazi SWISS-PROT. Radek ma
nasledujici format:

DR database identifier; primary identifier; secondary identifier.

Prvni poloZkou je identifikator databaze, ktery tvofi zkratka ndzvu databaze. Za ni nasleduji
primarni identifikator zaznamu v cilové databazi a pfipadné i sekundarni identifikator, pokud
existuje.

AH a AS radek

Tyto fadky se vyskytuji pouze u TPA zaznamu (Third Party Annotation). U téchto zaznamu
se vyskytuji povinné a obsahuji informace o tom, z jakych &asti byla TPA sekvence sloZena,
z kterych primarnich sekvenci. AH (Assembly Header) fadek poskytuje nazvy sloupct pro
nasledujici AS fadek. AH fadek neobsahuje Zadna data a ma nasledujici tvar:

AH TPA-SPAN PRIMARY IDENTIFIER PRIMARY SPAN COMP

AS (ASsembly Information) fadek poskytuje informace o sloZzeni TPA sekvence. Obsahuje
informace o tom, ktery interval bazi primarni sekvence tvofi jednotlivé intervaly bazi TPA
sekvence.

Zaznam muze mit napfiklad nasledujici tvar:

AH TPA-SPAN PRIMARY IDENTIFIER PRIMARY SPAN COMP
AS 1-426 AC004528.1 18665-19090

AS 427-526 AC001234.2 1-100 c

AS 527-1000 TI55475028 not available
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Sloupec TPA-SPAN identifikuje interval v TPA sekvenci, sloupec PRIMARY_IDENTIFIER
obsahuje identifikator primarni sekvence, sloupec PRIMARY_SPAN identifikuje interval
primarni sekvence a sloupec COMP obsahuje hodnotu c, jestlize v sekvenci TPA byl pouzit
fetézec komplementarni k primarni sekvenci. V uvedeném pfikladu tedy budou baze 1 — 426
v sekvenci TPA tvofit baze 18665 — 19090 ze sekvence s identifikdtorem AC004528.1.

OC radek

Tento Ffadek se vyskytuje pouze u zaznamu patficich do divize CON (Constructed, Contig).
Tyto zaznamy reprezentuji celé chromozémy, genomy nebo jiné dlouhé sekvence sloZené ze
segmentl, kterym odpovidaji zaznamy v databazi. Zaznamy neobsahuji pfimo sekvence
jako takové, ale obsahuji informace jak z ostatnich sekvenci, jejichz zaznamy jsou
v databazi, slozit dlouhé sekvence. Tyto informace zahrnuji identifikatory jednotlivych
sekvenci ve tvaru pfistupové_¢€islo.verze a popis &asti sekvence (napf. interval bazi), ktera je
pouZita pro sloZeni dlouhé sekvence. Tato data, ktera jsou nezbytna pro vytvoreni dlouhé
sekvence, jsou obsaZena v fadcich CO. Tyto fadky mohou mit nasleduijici tvar:

co join(z99104.1:1..213080,299105.1:18431..221160,299106.1:13061..209100,
co z99107.1:11151..213190,299108.1:11071..208430,299109.1:11751..210440,
coO 299110.1:15551..216750,299111.1:16351..208230,299112.1:4601..208780,

co 799113.1:26001..233780,299114.1:14811..207730,299115.1:12361..213680,
co 7299116.1:13961..218470,299117.1:14281..213420,299118.1:17741..218410,
co 299119.1:15771..215640,299120.1:16411..217420,299121.1:14871..209510,
co 299122.1:11971..212610,299123.1:11301..212150,299124.1:11271..215534)

[ S S S
e e
e e

Prvni fadek CO obsahuje kliCové slovo join a za nim v zavorce jsou uvedeny identifikatory
sekvenci a popis pouZitych bazi. Informace o jednotlivych sekvencich jsou oddéleny ¢arkou.
Jestlize sloZzena sekvence obsahuje mezeru nedefinované délky, bude mezi identifikatory
okolnich sekvenci vlozen vyraz gap(). Vzhledem ktomu, Ze délka této mezery neni
definovana, nezapocitdva se do celkové délky sekvence. Mezery definované délky budou
reprezentovany vyrazem gap(#), kde # je délka mezery. Zde se délka mezery zahrnuje do
celkové délky sekvence.

FH radek

FH (Feature Header) fadek se pouziva pouze pro zvySeni srozumitelnosti zaznamu pro
¢lovéka. Radky tohoto typu se vyskytuji v zadznamu vzdy dva (pokud zaznam obsahuje fadky
FT) a neobsahuji zadna data. Obsahuji pouze hlaviku pro nasledujici Fadky FT. Radky maji
vZzdy nasledujici tvar:

FH Key Location/Qualifiers

FH

Druhy fadek slouzi pouze jako oddélovac.

FT radky

FT (Feature Table) fadky poskytuji mechanismus pro popis jednotlivych Casti sekvence.
Oblasti nebo mista (features) dané sekvence, které jsou ur€itym zpUusobem zajimava, jsou
popsana v této tabulce. Obecné jsou zde popsana mista, kterymi se zabyvaji pfisludné
citované ¢&lanky. Casto jsou to mista, ktera reprezentuji urgité signaly. FT Fadky patfi mezi
nejCastéji upravované fadky tabulky. Zaznamy v nich se méni s novymi poznatky
o sekvencich. Pro kazdou popsanou oblast sekvence se zde nachazi oznaceni této oblasti
(key, obvykle odvozeno od funkce oblasti), umisténi oblasti v ramci sekvence a kvalifikatory,
které obsahuji dal3i uZiteCna data o sekvenci. Pro jednotlivé typy oblasti existuji povinné a

The DDBJ / EMBL / Gen Bank Feature Table: Definition [4].
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SQ radek

SQ (SeQuence header) fadek oznacuje zalatek dat sekvence (vypis pofadi nukleotid
v sekvenci). Obsahuje také souhrnné informace o sekvenci — celkovy pocet bazovych part
v sekvenci (tento jednotny format se pouZziva i pro jednoduché fetézce, kde nejde o bazové
pary, ale o jednotlivé baze) a pocet jednotlivych bazi (A, C, G, T) v sekvenci. Pocet jinych
bazi nez A, C, G nebo T je shrnut do skupiny other. Na zaCatku rfadku je obsazeno kliCové
slovo Sequence, které opét slouzi pouze pro zvyseni &itelnosti zaznamu. Radek maze mit
napfiklad nasleduijici tvar:

S0 Sequence 1859 BP; 609 A; 314 C; 355 G; 581 T; 0 other;

Radky obsahujici vlastni sekvenci nukleotidd

Kodem téchto radkd jsou 2 mezery, proto se zda, Ze tyto fadky jsou bez kédu. Sekvence je
zapsana po 60 bazi na jeden Ffadek. Vzdy po deseti bazich je vloZzena jedna mezera. Prvni
baze je na Sesté pozici v fadku stejné jako u ostatnich fadku. Baze jsou vzdy zapsany od
konce 5’ ke konci 3’ a pokud je to mozné, pouziva se nekddujici fetézec. Na pozicich 73 — 80
kazdého fadku se nachazi Cislo baze pro snadnéjsi orientaci a snadné&jsi vyhledavani oblasti
v sekvenci. Cisla jsou zarovnana vpravo a obsahuji &islo posledni baze na daném fadku.
Pismena pouzita pro jednotlivé baze odpovidaji doporu¢enim komise IUPAC-IUB a shrnuje
je nasleduijici tabulka:

Code Base Description
G Guanine
A Adenine
T Thymine
C Cytosine
R Purine (A or G)
Y Pyrimidine (C or T or U)
M Amino (A or C)
K Ketone (G or T)
S Strong interaction (C or G)
W Weak interaction (A or T)
H Not-G (A or C or T) H follows G in the alphabet
B Not-A (C or G or T) B follows A
v Not-T (not-U) (A or C or G) V follows U
D Not-C (A or G or T) D follows C
N Any (A or C or G or T)

CC radek
Tento fadek obsahuje nestrukturované poznamky tykajici se zaznamu, které nelze zafradit do
jinych typu fadkd. Mohou v nich byt zaznamenany libovolné uzite¢né informace.

XX radek

XX (spacer) fadek neobsahuje Zadna data ani poznamky a slouzi jako oddélovac
jednotlivych €asti zaznamu. Dlvodem k jeho pouziti je opét vétsi Citelnost a srozumitelnost
zadznamu. Prazdné fadky jsou oznaceny timto kédem, aby nedochéazelo k jejich zaméné
s fadky obsahujicimi vlastni pofadi nukleotidi sekvence.

Il radek
Tento fadek také neobsahuje Zadna data ani poznamky, ale oznacuje konec zaznamu.
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3. Databaze sekvenci proteinu

Pfepis genu (jejich sekvence jsou v databazi EMBL) do jejich produktl je znacné
komplikovany proces, ktery muze byt ovlivnén vnéjSimi faktory. Dochazi k rdznym
transformacim, vynechani urCitych €asti genu, a tak z jednoho genu mlze vzniknout vétsi
mnozstvi produktd. Vzhledem k tomu, Ze velka ¢ast sekvenci genomd je jiz znama, zaméfuji
se dnes védci spiSe na oblast produktl (proteind = bilkovin), které jsou jimi kodovany. Je
nezbytné, aby védcim byla snadno dostupna data, ktera jsou o proteinech jiz znama.
Z téchto davodu institut EBI spravuje databaze sekvenci proteinu, v nichz jsou znama data
popsana jednotnym zplsobem a mohou tak byt snadno vyuzivana.

Centralni databazi proteinovych sekvenci, kterou spravuje EBI, je databaze UniProt
Knowledgebase (UniProtKB). Je zde uloZzeno velké mnoZstvi informaci o sekvencich a jejich
funkcich v jednotné a pfesné formé. Hlavnim uUkolem je poskytnout védcim vysoce kvalitni,
pfesna, klasifikovana a srozumitelna data. Tuto databazi tvofi dvé hlavni sekce: Swiss-Prot a
TrEMBL. Sekce SwissProt obsahuje ru¢né viozené zaznamy o sekvencich, které byly
popsané vV literatufe nebo se jedné o zkontrolované vysledky ziskané pocitatovou analyzou.
Sekce TrEMBL obsahuje zaznamy o sekvencich, které byly ziskany pocitaovou analyzou,
ale jesté nebyly manualné popsany. Nasledujici podkapitoly se zabyvaji hlavnimi rysy téchto
dvou sekci, dal$i dvé podkapitoly shrnuji moznosti pfistupu k datiim v databazi a zplisob
vkladani dat do databaze. Posledni podkapitola se zabyva strukturou databaze. Struktura
databaze UniProtKB je velmi podobna struktufe databaze EMBL, proto zde jiZ nebude tak
detailné popisovana.

3.1 Databaze Swiss-Prot

Swiss-Prot je databaze proteinovych sekvenci, ktera obsahuje i popisy uloZzenych sekvenci.
Byla zalozena roku 1986 a od roku 1987 je spolecné spravovana skupinou védcl kolem
Amose Bairocha ze Svycarského institutu bioinformatiky (Swiss Institute of Bioinformatics -
SIB) a jednou z &asti instituce EBI — EMBL Data Library. Databaze Swiss-Prot se stejné jako
databaze EMBL sklada ze zaznaml o sekvencich. Jednotlivé zaznamy se skladaji z Fadku
riizného typu, které maji svlj specifikovany format. Format databaze je navrzen tak, aby byl
co nejvice podobny formatu databaze EMBL-Bank.Ctyfi hlavni rysy této databaze tvofi:

— popis dat

- minimalizace redundance

- integrace s ostatnimi databazemi

- dokumentace

Popis dat
Kazdy zaznam v databazi Swiss-Prot mize kromé zakladnich vlastnich dat obsahovat dalSi
data popisujici danou sekvenci. Mezi zakladni data patfi:
— vlastni sekvence aminokyselin
- informace o citacich v literatufe
- taxonomicka data (o organismu, z kterého byla sekvence ziskana)
DalSi popisna data potom mohou blize specifikovat:
- funkci proteinu
posttranslaéni modifikace
zajimavé oblasti nebo mista sekvence (napf. vazebni mista)
sekundarni strukturu sekvence (alfa-helix, skladany list...)
kvartérni strukturu
— podobnosti s dalSimi proteiny
choroby spojené s odchylkami proteinu
- varianty sekvence
Cilem je zahrnout do databaze co nejvétsi mnozstvi dat, ktera jsou o jednotlivych sekvencich
znama. Zameéstnanci organizace spravujici databazi prochazeji ¢&lanky publikované
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v odbornych Casopisech a nové poznatky vkladaji do databaze. Popisna data se vyskytuji
pfedevsim v fadcich CC (comment lines), FT (feature table) a KW (keyword lines).

Minimalizace redundance

Nékteré databaze obsahuji pro jednu proteinovou sekvenci vice zaznamu, odpovidajicich
jednotlivym citacim v literatufe. V databazi Swiss-Prot jsou pokud mozZno data o jedné
sekvenci shrnuta do jednoho zaznamu, aby se pfedeSlo redundanci dat. Jestlize dochazi ke
konfliktim mezi daty pro jednu sekvenci, je tato informace obsazena v fadcich FT (feature
table) pfislusného zaznamu.

Integrace s ostatnimi databazemi

Pro biology je dulezita integrace mezi tfemi hlavnimi databazemi tykajicimi se sekvenci:
sekvence nukleotidu, proteinové sekvence a databaze struktury proteinl. Je dulezita také
integrace s ostatnimi specializovanymi databazemi. V databazi Swiss-Prot se v sou€asné
dobé pouzZivaji odkazy na dalSich asi padesat databazi. Reference jsou poskytovany ve
formé ukazateld na zaznamy v jednotlivych databazich. Vzhledem k tomu, Ze Swiss-Prot
pouziva odkazy do velkého poétu dalSich databazi, vytvafi urcity centralni bod mezi
databazemi biologickych dat.

Dokumentace

Databaze Swiss-Prot je distribuovana s velkym mnozstvim indexovych soubort a dalSich
souborll s dokumentaci. Podrobné informace o distribuovanych souborech Ize nalézt
v pfiloze D dokumentu: UniProt knowledgebase user manual [5].

3.2 Databaze TrEMBL

TrEMBL je sekce databaze UniProtKB, ktera obsahuje zdznamy o sekvencich vytvofené
pocitatem. Obsahuje proteinové sekvence pro vSechny kodujici oblasti sekvenci ulozenych
v databazich DDBJ/EMBL/GenBank a proteinové sekvence ziskané z literatury nebo vioZzené
do UniProtKB, které jesté nabyly integrované do sekce Swiss-Prot. Vzhledem k tomu, Ze
sekce Swiss-Prot vyZzaduje kvalitni popis sekvence, ktery nemusi byt ihned dostupny, sekce
TrEMBL umozriuje zvefejnit sekvence, které jeSté nejsou detailné popsané.
Pro zaznamy, které jsou uloZzeny v databazich DDBJ/EMBL/GenBank, jsou nalezeny
proteiny, které jsou jednotlivymi sekvencemi kdédovany. Tyto proteinové sekvence jsou
vloZzeny do databaze TrEMBL spole¢né s informacemi, které je mozné ziskat ze zaznamu
o sekvenci nukleotidi. Kvalita zédznamu potom zavisi na mnozstvi dat obsaZenych
v databazich DDBJ/EMBL/GenBank. Takto vytvofena data mohou byt upravena
nasledujicimi procesy

- automaticky popis dat

— odstranéni redundance

- pfisuzovani dikazl
Takto upravené zaznamy zlstavaji v sekci TrEMBL, dokud nejsou manualné popsany
a integrovany do sekce Swiss-Prot.

Automaticky popis dat

Tento proces umoziiuje zlepsit popis dat v databazi TrEMBL, ktera Eekaji na manualni popis.
Informace jsou prevzaty z dobfe charakterizovanych zaznam( v databazi Swiss-Prot
a doplnény do zaznamu o proteinech v TrEMBL, které patfi do stejné skupiny protein(
definované v databazi InterPro. InterPro je databaze rodin protein, domén a funkénich mist.
Timto procesem je mozné zvysit kvalitu dat dostupnych v databazi TrEMBL.

Odstranéni redundance

Sekvence, které pochazeji ze stejného organismu, a které jsou zcela shodné, jsou slouéeny
do jednoho zaznamu pro sniZzeni redundance dat.
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Prisuzovani dukazu

Zaznamy v databazi TrEMBL pochazeji z rGznych zdroju, které zahrnuji databaze sekvenci
nukleotidd, data z rdznych specifickych programd, data ziskana automatickym popisem
i data vloZzena do databaze manualné. Pro uzivatele ma informace o zdroji dat velky vyznam,
proto byl v databazi TrEMBL zaveden systém pfisuzovani dikazl(. Tento systém také
umoznuje automatickou zménu dat v databazi UniProtKB, jestlize doSlo ke zméné
zdrojovych dat.

3.3 Pristup k datiim v databazi UniProtKB

Pro prohlizeni dat v databazi UniProtKB je mozné pouzit nastroj SRS (Sequence Retrieval
System), ktery je mozné pouzit i pro pfistup k datdm v databazi EMBL. Tento systém je
poskytovan institutem EBI a je dostupny na jeho www strankach [6]. Data je také mozné
ziskat z FTP serveru ftp://ftp.ebi.ac.uk/databases. Stejné jako u databaze EMBL-Bank i u
databaze UniProtKB jsou nové verze této databaze distribuovany na DVD a Ize si je vyzadat
na adrese support@ebi.ac.uk. DalSi dokumentaci k této databazi je mozné ziskat na www
adresach: www.ebi.ac.uk/swissprot a www.ebi.ac.uk/trembl. [1]

3.4 Vkladani dat do databaze Swiss-Prot

Data do databaze Swiss-Prot Ize vkladat opét pomoci formulafd na strankach organizace
EBI: www.ebi.ac.uk/swissprot/Submission. Do databaze TrEMBL se data nevkladaji, ale jsou
automaticky generovana z databazi DDBJ/EMBL/GenBank. [1]

3.5 Struktura ulozenych dat

Databaze je tvofena zaznamy o proteinovych sekvencich, jejichz struktura je velmi podobna
zaznamum v EMBL-Bank. Kazdy zaznam odpovida jedné proteinové sekvenci, ktera byla do
databaze vloZzena ruéné nebo automaticky vygenerovana z databazi DDBJ/EMBL/GenBank
nebo publikovana v literatufre. Nékteré zaznamy byly vytvofeny na zakladé nékolika ¢lanka,
které se zabyvaly stejnymi sekvencemi. Zaznamy, které jsou soucasti sekce Swiss-Prot
obsahuji kromé vlastnich dat o sekvenci také mnozstvi dalSich popisnych dat, které 1épe
charakterizuji danou sekvenci.

3.5.1 Tridy dat

Tfida kazdého zaznamu je indikovana na prvnim fadku (ID) zaznamu o sekvenci. V databazi
UniProtKB jsou pouzity dvé tfidy zaznamu — standard a preliminary. Tyto tfidy umozniuji
rozliSeni zaznamu databaze Swiss-Prot a TrEMBL. Zaznamy tfidy standart musi obsahovat
takovy popis dat, ktery je vyZadovan standardy databaze Swiss-Prot (kompletni, kvalitni
zaznamy). Zaznamy tfidy preliminary spadaji vyhradné do sekce TrEMBL a nebyly
pracovniky organizace ruéné charakterizovany.

3.5.2 Struktura zaznamu

Zaznamy v databazi jsou strukturovany tak, aby byly snadno zpracovatelné pocitaCovymi
programy a zaroven byly srozumitelné pro Clovéka. VSechny popisy dat, klasifikace i
poznamky jsou v bézné angli¢tiné. Jestlize je to mozné, jsou pouzity symboly, které se bézné
pouzivaji v molekularni biologii.

Struktura zaznamu je vytvorena tak, aby byla co nejvice shodna se strukturou zaznami
v databazi EMBL-Bank. Kazdy zaznam v databazi opét obsahuje fadky rizného typu. Kazdy
typ fadku ma definovany format a obsahuje urcité informace o sekvenci pomoci
specifikovanych typl dat. Na zacatku kazdého Ffadku zaznamu je dvouznakovy kod, ktery
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uréuje typ fadku, a tedy i informace, které tento fadek obsahuje. V databazi Swiss-Prot se

pouzivaji nasledujici typy radku:

Line code Content Occurrence in an entry
ID Identification Once; starts the entry
AC Accession number (s) Once or more

DT Date Three times

DE Description Once or more

GN Gene name (s) Optional

OF Organism species Once or more

oG Organelle Optional

ocC Organism classification Once or more

OX Taxonomy cross-reference (s) Once or more

RN Reference number Once or more

RP Reference position Once or more

RC Reference comment (s) Optional

RX Reference cross-reference(s) Optional

RG Reference group Once or more (Optional if RA line)
RA Reference authors Once or more (Optional if RG line)
RT Reference title Optional

RL Reference location Once or more

ccC Comments or notes Optional

DR Database cross-references Optional

KW Keywords Optional

FT Feature table data Optional

S0 Sequence header Once

(blanks) Sequence data Once or more

// Termination line Once; ends the entry

Vzhledem k tomu, Ze vétSina typu fadkl byla popsana v pfedchozi kapitole, bude nasledovat
pouze popis rozdill mezi zaznamy v databazich EMBL-Bank a UniProtKB.

3.5.2.1 Odlisnosti mezi formatem radku pouzitych v obou databazich

ID Fadek

Nazev zaznamu muze byt tvofen 10 znaky (9 znakd v EMBL) a muze zacinat i Cislici.
Zaznamy ve Swiss-Prot neobsahuji identifikator divize. Typ molekuly u zaznamu ve Swiss-
Prot je vZzdy PRT (PRoTein). Délka molekuly je nasledovana zkratkou AA (Amino Acids)
misto zkratky BP (Base Pairs).

AC Fadek

Format tohoto Ffadku je stejny jako u EMBL-Bank, li8i se pouze vlastni pfistupova Cisla.
Pfistupova Cisla pouzitd v EMBL-Bank a v UniProtKB se nepfekryvaji. Pfistupové Ccislo
v databazi UniProtKB je sloZeno ze Sesti znaku, které mohou nabyvat nasledujicich hodnot:

1 2 3 4 5 6
(0,P,Q] [0-9]1 [A-Z, 0-9] [A-Z, 0-9] [0-9]

PFistupova Cisla v EMBL-Bank mohou byt slozena z 8 znak(i, nebo ze Sesti znaku, kde
prvnim znakem je pismeno (kromé O, P, Q) nasledované 5 €islicemi.

DT Fadek

V databazi UniProtKB obsahuje kazdy zaznam 3 DT fadky. Prvni fadek je shodny jako
v EMBL-Bank, druhy a tfeti fadek obsahuji informace o posledni zméné sekvence a zméné
v popisnych datech. Nasleduiji pfiklad fadkd DT jednoho zaznamu:

DT 21-JUL-1986 (Rel. 01, Created)
DT 23-0CT-1986 (Rel. 02, Last sequence update)
DT 01-APR-1990 (Rel. 14, Last annotation update)
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DE radek
Posledni DE fadek je ukon&en te¢kou a neobsahuje druhové uréeni organismu.

OS radek
Tento fadek mize obsahovat vice riznych organism, jestlize se dana proteinova sekvence
vyskytuje u vice organismu. Posledni OS fadek je opét ukon&en teckou.

OG radek

V databazi EMBL-Bank se rozliSuji organely Mitochondrion a Kinetoplast, zatimco UniProtKB
poziva pouze prvni oznaceni. Podobné i u organel Chloroplast a Plastid se pouziva pouze
prvni oznaceni. OG fadek je zde ukoné&en te¢kou.

RP a RC Fadky
RP fadek se zde vyskytuje pfed fadkem RC.

RT Fadek
Nazev citace je ukon€en teckou, otaznikem nebo vykficnikem.

FT radek

Format téchto fadkld je zcela odlisny. Tyto fadky opét obsahuji informace o zajimavych
oblastech nebo mistech sekvence (vazebni mista, posttranslacni modifikace,...). Kazdy FT
fadek obsahuje kli€, urujici dané misto, pocCatecni a koncovy bod popisované oblasti

a vlastni popis. Podrobnégjsi informace o struktufe téchto fadkd lze nalézt v pfislusné
dokumentaci [5].

CC radek

Radky obsahujici poznamky jsou v zaznamech této databaze shrnuty do jednoho bloku,
ktery je umistén za blok informaci o citacich v literatufe. Radky s poznamkami maiji
definovany tvar.

SQ radek

Tento fadek obsahuje celkovy poéet aminokyselin v sekvenci (AA) na rozdil od celkového
poctu bazovych part. Neni zde uren celkovy pocet jednotlivych aminokyselin v sekvenci,
ale hmotnost molekuly a 64-bitové CRC pro uvedenou sekvenci.

3.5.2.2 Radky vyskytujici se pouze v databazi UniProtKB

GN radek

GN (Gene Name) fadek obsahuje informace o genu, ktery slouzil jako pfedpis pro tvorbu
dané proteinové sekvence. Je zde uveden jeden nazev genu a daldi znamé nazvy tohoto
genu za kliCovym slovem Synonyms. Dale potom obsahuje ozna€eni mista daného genu
v celém genomu a jméno pfislusného ORF (open reading frame).

OX fadek

OX (Organism taxonomy cross-reference) fadek obsahuje odkazy na vySe specifikovany
organismus do taxonomickych databazi. V soucasné dobé se pouzivaji odkazy do databaze
NCBI.

3.5.2.3 Radky vyskytujici se pouze v databazi EMBL-Bank

V databazi UniProt se nepouzivaji fadky FH, XX a SV. Radky FH a XX neobsahuji zadna
data a vzaznamech EMBL-Bank jsou pouzity pouze pro zvySeni Citelnosti zaznamu.
V databéazi UniProtkKB naopak nejsou pouzity pro zvy$eni kompaktnosti zaznamd. Radek SV
obsahuje oznaceni verze sekvence nukleotidi a neni divod ho pouzit v databazi UniProtKB.
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4. Zaver

Tato prace se zabyva dvémi databazemi biologickych dat: EMBL-Bank a UniProtKB. EMBL-
Bank je databaze sekvenci nukleotidl a je udrzovana na zakladé spoluprace s databazemi
DDBJ a GenBank. UniProt je databaze proteinovych sekvenci, ktera se sklada ze dvou
sekci. Sekce Swiss-Prot obsahuje bohaté popsané zaznamy o proteinovych sekvenci
a sekce TrEMBL obsahuje sekvence, které vznikl pfelozenim kddujicich sekvenci z databazi
DDBJ/EMBL/GenBank. Obé tyto databaze spravuje Evropsky institut bioinformatiky. Hlavnim
cilem tohoto institutu je poskytovat data vSem védcum, ktefi o né maji zajem. Institut se ve
svych databazich snazi shrnout vesSkeré znamé informace tykajici se genomu, sekvenci
DNA a RNA a proteinl. Data jsou ukladana do databazi, které jsou volné pfistupné.

V praci jsou uvedeny moznosti pfistupl k datim uloZzenych v téchto databazich i moznosti
vkladani dat do téchto databazi. Dale je zde popsana struktura obou databazi.

Databaze EMBL-Bank i UniProtKB maiji velmi podobnou strukturu. Jsou tvofeny zaznamy
o sekvencich (sekvence nukleotidl, proteinové sekvence). Kazdy zaznam je sloZen z fadku
rizného typu. VSechny pouzité fadky maji specifikovany format a obsahuji dany typ
informaci. Tfida kazdého zaznamu je identifikovana na prvnim fadku zaznamu. Typy fadkud
pouZzivanych v obou databdazich jsou popsany v kapitolach 2.3.5 a 3.5.2.

Obé databaze pfedstavuji hlavni evropské zdroje biologickych dat a jejich zaznamy obsahuji
velké mnozstvi odkazl na dalSi biologické databaze. Pro biology je zde dostupné obrovské
mnoZstvi dat, ktera jsou pfistupna ve srozumitelné a prehledné formé.
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