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Poznan

1. Wprowadzenie

W ostatnich kilku latach nastgpit gwattowny wzrost efektywnosci badan naukowych z zakre-
su biologii molekularnej i biotechnologii. Sytuacja ta jest rezultatem nie tyle wzrostu wspotl-
zawodnictwa czy pojawienia sie nowych narzedzi badawczych, ale uzyskania przez te dyscypli-
ny poziomu rozwoju umozliwiajgcego praktyczne zastosowania ich osiggnie¢. Pociggneto to za
soba konkretne zamdéwienia z przemystu, rolnictwa i medycyny, ktére z jednej strony wymuszajg
ukierunkowanie badan, a z drugiej, poprzez nie spotykane jak dotad rozliczanie z rezultatéw, je-
szcze bardziej zwiekszajg ich efektywnosc.

Zjawisku temu towarzyszy dokonujgca sie na naszych oczach rewolucja w przeptywie infor-
macji naukowej i formach wspolpracy. Manifestacja dokonujacych sie zmian sg powstate
ogromne bazy danych sekwencji kwaséw nukleinowych i biatek, bazy danych obejmujace
szczepy mikrobiologiczne, enzymy restrykcyjne, wektory stuzace do klonowania materiatu gene-
tycznego, struktury makroczasteczek biologicznych, mapy genomoéw. Powstaly takze miedzy-
narodowe biuletyny informacyjne i krajowe sieci danych, ktérych powigzanie umozliwia uzyski-
wanie czasopism naukowych metodg on-line (np. Biochemistry).

2. Rozwoj genetycznych baz danych
na przyktadzie bazy GenBank

Na poczatku lat osiemdziesigtych w Stanach Zjednoczonych, Republice Federalnej Niemiec,
Francji, Japonii i Zwigzku Radzieckim rozpoczeto tworzenie baz danych sekwencji kwasow nu-
kleinowych i bialek (tzw. genetycznych baz danych). Ze wzgledu na zréznicowang dynamike
rozwoju poszczegolnych baz danych oraz trudnosci w dostepie do niektérych z nich obecnie
znaczenie miedzynarodowe uzyskatly jedynie cztery najwieksze - zob. tab. 1 (1-4).

Najczesciej wykorzystywang baza danych jest GenBank, baza sekwencji nukleotydowych
Krajowego Instytutu Zdrowia (NIH) USA. Baza ta powstata w 1980 r. Popularno$¢ GenBank jest
wynikiem wielkosci bazy danych* oraz wszechstronnych mozliwosci komunikacji z bazg. Roz-
wéj bazy GenBank mierzony liczbg zgromadzonych sekwencji w ciggu ostatnich dziewieciu lat
przedstawia rys. 1.

GenBank obecnie - jak wida¢ na rys. | - znajduje sie w wyktadniczej fazie rozwoju. Przypu-
szcza sie, ze w 1995 r. baza ta bedzie zawierata ok. 30 razy wiecej sekwencji nukleotydowych
anizeli w 1990 r.,, a liczba nowo wprowadzanych danych rocznie wzrosnie kilkadziesiat razy.
Aktualnie GenBank zawiera kompletne sekwencje 150 genoméw wirusowych, mitochondrial-
nych i chloroplastowych. W GenBank zdeponowano takze sekwencje réznych regionéw w ge-
nomie Escherichia coli, ktére pod wzgledem dlugosci odpowiadaja juz 28% catego genomu tej
bakterii. Nukleotydowe sekwencje DNA Homo sapiens zdeponowane w GenBank stanowig na-
tomiast 0,2% wielkosci genomu ludzkiego (5). Nalezy spodziewa¢ sie, ze w latach
dziewiecdziesigtych, w zwiazku z realizacjg programu Human Genom Project, liczba wprowa-
dzanych sekwencji z genomu ludzkiego bedzie gwattownie wzrastac.

* W marcu 1991 r. obejmowata 55,2 min par zasad.
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Tabelal

Miedzynarodowe genetyczne bazy danych

Nazwa bazy danych Kraj
GenBank USA
Protein Identifcation USA

Resource amino acid data bank (PIR)

EMBL Data Library RFN

DNA Data Bank of Japan (DDBJ) Japonia

Liczba sekwencji (w tys.)

1982 1986 1990

Adres przesytania danych do bazy

GenBank Submissions

Mail Stop K710

Los Alamos National Laboratory
Los Alamos, NM 87545 USA
E-mail: gb-sub%life@lanl.gov
Tel: (505) 665-2177

PIR Data Submission

National Biomedical Research
Foundation, Georgetown Univ. Medical
Center, 3900 Reservoir Road N.W.,
Washington, D.C. 20007, USA

E-mail: pirsub@gunbrf.bitnet

EMBL Data Library Submissions
Postfach 10.2209

D-6900 Heidelberg tel. (6221) 387258
E-mail: datasubs@embl.bitnet

DNA Data Bank of Japan Laboratory

of Genetic Information Analysis Center for

Genetic Information Research Natl. Inst.
Gentics Mishima, Shizuoka 411 Japan
E-mail:ddbjsub@ddbj.nig.ac.jp

Data edycji

Rys. 1. Wzrost liczby sekwencji w kolejnych edycjach genetycznej bazy danych GenBank. Przyrost liczby
nukleotydéw w bazie danych jest jeszcze wigkszy anizeli przyrost liczby sekwencji, poniewaz przecietna

dtugos¢ wprowadzanych sekwencji systematycznie rosnie (5).
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3. Komunikowanie sie z bazami

Dane z GenBank mozna uzyskac¢ poprzez zakup kolejnych edycji banku na tasmach, dys-
kietkach lub ptytach kompaktowych (CD). Istnieje tez mozliwos¢ dostepu do GenBank za po-
moca elektronicznych sieci Telenet i BIONET. Ta opcja komunikowania okreslana jest jako Gen-
Bank on-line Service (GOS). Po dokonaniu kwartalnie wnoszonej optaty, wynoszacej 500 USD,
uzytkownik uzyskuje 1 Mb pamieci w bazie, dostep do codziennie uaktualnianych baz GenBank,
GenPept i EMBL oraz podstawowego oprogramowania umozliwiajgcego poruszanie sie
w obrebie baz i analize danych. Optata ta umozliwia realizacje potaczen z GenBank przez 15
godz i 20 min. Opflata za kazda dodatkowa godzine potaczenn wynosi 15 USD. Ten sposéb
komunikowania sie z baza gwattownie zyskuje na popularnosci. W listopadzie 1989 r. zanotowa-
no 1200 sesji potaczeniowych z GenBank, a w marcu 1990 r. byto ich juz 6150 (6). Uzytkownicy
wykorzystujg te potaczenia do pobierania danych. Niestety, bezposredni dostep do ciggle
uaktualnianej bazy GenBank nie jest mozliwy dla os6b pracujacych w polskich pracowniach.
Aby skontaktowaé sie z GenBank, osoby spoza USA musza najpierw potaczy¢ sie z krajowg
siecig komputerowa, a nastepnie poprzez nig znalez¢ sie w amerykanskiej sieci danych ,Tele-
net". Zagraniczni uzytkownicy musza dodatkowo ptaci¢ za uzytkowanie sieci lokalnej. W Polsce
brakuje krajowej sieci komputerowej, a takze biorgc pod uwage wysokie optaty telekomunikacyj-
ne, nawet istnienie sieci lokalnej nie pozwalatoby na korzystanie z ustugi GOS.

GenBank, w poréwnaniu z pozostatymi bazami danych, od grudnia 1989 r. oferuje szczegol-
nie dogodny i efektywny sposdb przesytania danych do bazy. Nalezy w tym miejscu przy-
pomnieé, ze czasopisma naukowe warunkujg publikowanie prac zawierajgcych sekwencje bia-
tek lub kwaséw nukleinowych od wczesSniejszego zdeponowania tych sekwencji w jednej
z wymienionych w tab. 1 baz danych i podania tzw. accession number. Dotychczas, sekwen-
cjom przesylanym do baz danych na dyskietkach towarzyszy¢ musiat kilkustronicowy opis obej-
mujacy wszystkie dane dotyczace wysylanej sekwencji. Obecnie kazdy zainteresowany moze
uzyska¢ z GenBank bez jakiejkolwiek optaty program AUTHORIN\ ktéry pozwala - przesytana
sekwencje oraz wszelkie dodatkowe informacje - zamiesci¢ we wilasciwym formacie na dyskiet-
ce lub przesta¢ pocztg elektroniczng do jakiejkolwiek z wymienionych w tab. 1 baz danych. Na-
lezy podkresli¢, ze jest to program typu user friendly, podpowiadajacy uzytkownikowi kolejne
kroki kompletnego opisu sekwencji. Gwarantuje to bowiem, ze wysylane dane sekwencyjne
beda natychmiast zasymilowane przez bank i po 24 godz stang sie dostepne dla uzytkownikéw
GOS. Dla poréwnania dane nadsylane w sposéb tradycyjny pojawiajg sie jako dostepne w ba-
zach danych najwczesniej po 30 dniach. Autorzy opracowania zachecajg osoby przesytajace
sekwencje do baz danych do korzystania z programu AUTHORIN.

4. Analiza danych zawartych w bazach genetycznych

Rownolegle z pojawieniem sie genetycznych baz danych powstawac zaczeto oprogramo-
wanie do analizy sekwencji nukleotydowych i biatlek. Byly to przewaznie dos¢ powolne progra-
my umozliwiajace jedynie czesciowa analize danych sekwencyjnych wymieniane nieodptatnie
pomiedzy pracowniami (7,8). Szybko zostaty one jednak wyparte przez zestawy programoéw
opraco.wywanych w zespolach specjalistéw i sprzedawane przez wyspecjalizowane firmy.
Szczegoblowy wykaz tego typu oprogramowania dostepnego w roku 1988 zamieszczony zostat
w jednym z poprzednich numerdéw ,,Biotechnologii-P.1." (9).

W ostatnich latach zaznaczyla sie tendencja do tworzenia zwartych systeméw pozwalaja-
cych na wyczerpujaca analize sekwencji i struktury kwaséw nukleinowych i biatek. Cecha

' Program AUTHORIN rozpowszechnia bezptatnie: GenBank, c/o IntelliGenetics, Inc., 700 East El Ca-
mino Real, Mountain View, CA 94040, USA.
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charakterystyczng jest bardzo rozbudowana prezentacja graficzna wynikéw oraz obecnos$é
kilkukanatlowego systemu komunikacji programu z uzytkownikiem (np. wprowadzanie danych
za pomoca giosu, wybieranie opcji za pomoca tzw. myszy). Dodatkowg zaletg tych systemoéw
jest to, ze zawierajg réwnoczesnie bazy danych, tak przetworzone, iz moga by¢ one bezpo-
Srednio wykorzystane przez oferowane oprogramowanie. W tab. 2 przedstawiono najpowszech-
niej stosowane zestawy oprogramowania wraz z orientacyjnymi cenami (z sierpnia 1990 r.).

Tabela2
Zestawy oprogramowania do analizy genetycznych baz dairych

Nazwa zestawu Dystrybutor Orientacyjna cena w USD

IBI Pustell Sequence International Biotechnologies Inc. 6000
Analysis Software -
Gel Reader System*

Staden Plus™ Amershram 5800
DNASTAR Software* DNASTAR, Inc. 8500
DNASIS - PROSIS* Stratagene, Gmbh 6000

Zestaw zawiera genetyczne bazy danych.

5. Uwagi koncowe

Rozwdj technik sekwencjonowania materialu genetycznego, a ostatnio ich automatyzacja
(10) przyczyniaja sie do lawinowego wzrostu danych sekwencyjnych. Zjawisku temu towarzyszy
wyktadniczy rozwéj genetycznych baz danych (zob. rys. 1). Udziat w tych bazach sekwencji po-
znanych w polskich pracowniach jest znikomy. Przewiduje sie, ze w ciagu najblizszych pieciu lat
rozmiary baz danych wzrosng kilkudziesieciokrotnie. Stosowane obecnie dyski kompaktowe
przestang by¢ adekwatnym nos$nikiem informacji. Oczekiwa¢ zatem nalezy nowych rozwigzan
opierajacych sie takze na optycznym odczycie danych. Koniecznos$¢ dostepu do najnowszych
danych, czego nie gwarantujg mechaniczne nosniki informacji, powoduje, ze rosnie zaintereso-
wanie korzystaniem z danych deponowanych w bankach na zasadzie on-line. Pobierane wow-
czas sa tylko wybrane bloki danych, a ich analiza przebiega w pracowni. Kraje, w ktérych nie ma
genetycznych baz danych organizujg krajowe centra wchodzgce w skiad europejskiej sieci da-
nych biologii molekularnej (EMBnet). W centrach krajowych dane sa uaktualniane codziennie.
Taka struktura dostepu do danych zrédiowych usprawnia komunikacje lokalnych uzytkownikéw
oraz znacznie obniza koszty dostepu do danych. W ten spos6b rozwigzany zostat problem
dostepu do baz danych miedzy innymi w Grecji, Danii, Hiszpanii i Nonvegii. Takie rozwigzanie
w Polsce jest jednak w najblizszym czasie nierealne, miedzy innymi ze wzgledu na fatalny stan
ogolnodostepnej sieci telekomunikacyjnej. W tej sytuacji duze znaczenie dla polskiego $rodo-
wiska naukowego beda mialy lokalne osrodki informacji naukowej dysponujgce zestawami
oprogramowania wraz z genetycznymi bazami danych w systemie CD ROM. Jeden z takich
osrodkow jest zlokalizowany w Poznaniu”.

" Os$rodek Informacji Naukowej PAN, Oddziat w Poznaniu, Stary Rynek 77, 61-722 Poznan, tel. 525-

954, telex 413618 oin pl. Bedacy w dyspozycji OIN PAN system byt opisany w ,Biotechnologii-P.l."
(1988), 1; por. réwniez ,Biotechnologia-P.l." (1991), 2.
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Databases of Nucleic Acids and Proteins Sequences:
Current Status and Perspectives

Summary

In this review we have described the genetic databases with emphasis on GenBank database. Ways of
communication with databases are described in details. Review contains information about the most
popular software packages commercially available.

Adres dla korespondencji:
Wojciech Makalowski, Zaktad Biochemii Biopolimeréw, Uniwersytet im. Adama Mickie-
wicza, ul. Fredry 10, 61-701 Poznan, E-mail: WM2BB@PLP UAM11 BITNEJ.

Nota dodana w czasie korekty

Rozwdj bazy GenBank spowodowat podjecie decyzji o zaprzestaniu rozprowadzania Banku Genéw na
dyskach elastycznych. Ostatnia ,dyskietkowa" edycja GenBank zostanie udostepniona w kwietniu 1992r.
Poczawszy od jesieni przysztego roku GenBank bedzie rozprowadzany wylgcznie na ptytach kompakto-
wych.

W ostatnim czasie naukowcy polscy uzyskali od dawna oczekiwany dostep do Swiatowej tacznosci
komputerowej. Polska zostata bowiem wigczona do sieci EARN (European Academic and Research Net),
ktora jest integralng czesScig amerykanskiej sieci BITNET. Umozliwia to, poprzez tzw. poczte elektroniczna,
komunikowanie sie praktycznie z catym Swiatem, gdyz sie¢ BITNET poprzez system tzw. bramek ma
potaczenie réniez z innymi sieciami komputerowymi. W Polsce gtéwny wezet sieci EARN znajduje sie na
Uniwersytecie im. Adama Mickiewicza w Poznaniu. Sie¢ EARN umozliwia bezpos$redni dostep do kompute-
ra EMBL (European Molecular Biology Laboratory) w Heidelbergu. Autorzy opracowania z powodzeniem
wykorzystywali juz ten bardzo wygodny spos6b dostepu do danych. Z baza EMBL mozna sie kontaktowaé
poprzez adres NETSERV@EMBL.

Wiecej informacji na temat sieci EARN w Polsce mozna usyska¢ w Centrum Informatyki UW (mgr inz.
A. Smreczyniski, E-mail: OEKO5@PLEARN), a takze w osrodkach lokalnych (w Poznaniu, np. mgr inz.
A. Stolarski, Osrodek Informatyki UAM).
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