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Komputerowe bazy danych dla
Kolekcji Czystych Kultur

Drobnoustrojow
Wstep
Rozwoj techniki mikroprocesorowej i postep w budowie mikrokomputeréw

doprowadzit do znacznej obnizki cen sprzetu informatycznego, a w konsekwencji do
jego upowszechnienia. Pozwolito to na wykorzystanie komputeroéw nie tylko do celow
obliczeniowo-statystycznych, ale réwniez na bardziej “trywialne” zastosowania, takie
jak edycja tekstéw oraz tworzenie komputerowych baz danych. Jednym z mozliwych
zastosowan komputeréw w biotechnologii jest tworzenie specjalizowanych baz
danych typu bibliograficznego o procesach mikrobiologiczno-biochemicznych,
bankéw genéw, sekwencji biatek, a takze baz danych dla Kolekcji Czystych Kultur
Drobnoustrojéw. W ostatnim przypadku organizacja komputerowej bazy danych
wydaje sie bardzo celowa, gdyz znacznie ulatwia dostep do informacji o prze-
chowywanych szczepach, aktualizacje danych, szybkie drukowanie katalogéw drob-
noustrojéw oraz wymiane informacji pomiedzy réznymi Kolekcjami, zwltaszcza w przy-
padku potaczenia poszczegodlinych komputeréw w sie¢ informatyczng. Dla utatwienia
wymiany informacji nalezy przyja¢ wspolny standard oprogramowania, wspolng struk-
ture baz danych .oraz format przechowywanych informacji. Dotychczas w réznych
krajach podejmowano préby tworzenia specjalizowanych baz danych dla Kolekcji
Kultur Drobnoustrojow, ktére dziataty wylgcznie w obrebie danego kraju. Przykladem
moze byc¢ brytyjski system MICIS (Microbial Cultur Information Service) dziatajgcy w
Laboratory of the Government Chemist, Department of Trade and Industry, lub kana-
dyjski system, Canadian Federal Collection Database dziatajacy w National Research
Council of Canada, Halifax. Potrzeba standaryzacji w celu utatwienia wymiany danych
doprowadzita do zorganizowania programu badawczego w krajach Europejskiej
Wspélnoty Gospodarczej (Biotechnology Action Programme) dla zaproponowania
struktury i organizacji bazy danych, ktéra mogtaby by¢ zakceptowana przez wszystkie
Kolekcje uczestniczace w programie. W ten sposob powstat projekt rozcztonkowanej
bazy danych MINE (Microbial Information Network Europe), przechowujgcej infor-
macje o grzybach i drozdzach (1). Projekt przewiduje zunifikowanie formatu danych |
uzycie jednakowych komend dla przeszukiwania baz danych mieszczgcych sie w
réznych Kolekcjach. Pozwoli to na szybkie i tatwe wydawanie zintegrowanych kata-
logéw drobnoustrojéw, a takze utatwi i przyspieszy miedzynarodowg wymiane infor-
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maciji. Inng propozycjg strukturyzacji danych mikrobiologiczno-biochemicznych Jest
system MSDN ( Microbial Strain Data Network), ktéry , zaadaptowat zaproponowang
przez Rogose, Krichevsky ego i Colwell (1986) strukture danych znang pod nazwag
kodu RKC (2). Oprdcz baz danych typu bibliograficzno-faktograficznego tworzone sg
programy wspomagajgce taksonomie drobnoustrojow, ktére wykorzystujg za pod-
stawe uznane klucze taksonomiczne. Przyktadem takiego programu moze by¢ YEAST
IDENTIFICATION: PC PROGRAM opracowany na podstawie klucza “Yeasts: Chara-
cteristics and Identification” przez Barnetta i wsp.(3).

Charakterystyka ogdlna bazy danych MINE

System MINE jest proba stworzenia bazy danych skiadajgcej sie z ograniczonej
ilosci pdl (fields), podzielonych na hierarchicznie uporzadkowane subpola (subfields),
ktére sg wypetniane danymi w postaci pojedynczych symboli lub wyrazane w bardziej
lub mniej naturalnym jezyku. Tworzona w krajach EWG baza danych MINE wykorzy-
stuje pakiet podstawowego oprogramowania “Basis” sprzedawany przez Information
Dimensions Inc., Dublin, Ohio, USA. W celu wyboru odpowiedniego sprzetu i opro-
gramowania nalezy bra¢ pod uwage nastepujace kryteria: (i), duza pojemnos$C i
szybko$¢ dziatania pamieci masowej (dysk twardy), (i), mozliwos¢ tworzenia plikdw
danych réznego typu i ich wzajemnego faczenia, (i), mozliwos¢ uzywania rekordéw
danych w postaci pél o zmiennej dtugosci oraz indeksowania rekordéw, (iv). tatwag
modyfikacje struktury bazy danych oraz (v). mozliwos¢ zabezpieczenia przed
dostepem do danych przez osoby niepowotane. Schemat ogélny podstawowej struk-
tury rekordéw oraz ich wzajemne powigzania przedstawia rysunek 1.

Rekord s2czepow Rekord rodzajoéw Rekord alternat™ywny

Rekord synoniméw

Rys. 1. Wzajemne relacje pomiedzy poszczegélnymi typami rekordéw
weddug Gamsa i wsp. CID.
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Baza sktada sie z czterech typéw rekordoéw: (i). STR - rekord szczepdw (strain
record), (ii). SP - rekord rodzaju (species record), (ii). ALT - rekord alternatywny
(alternative record) oraz (iv). SYN - rekord synonimoéw (synonym record). Dla kazdego
typu rekordéw zarezenA/owano jedno pole o nazwie RT, ktdre musi zawiera¢ symbol
typu rekordu (SP, STR, SYN lub ALT). Kazdy rekord posiada unikatowy numer dostepu
ACCN (accession number), a wzajemne relacje miedzy rekordami realizowane sa
przez wpisanie do pola o nazwie APOS (alternate posting) numeru dostepu pliku,
ktéry ma by¢ powiazany z danym rekordem. Taka organizacja pozwala na wyszu-
kiwanie i wysSwietlanie danych ogolnych o rodzaju jak i pojedynczym szczepie w
czasie jednokrotnego przeszukiwania bazy danych. Dla zapewnienia jednoznacznosci
wprowadzanych danych oraz standaryzacji formatu danych indeksowanych program
zawiera 7 stownikdéw zawierajgcych stosowane skréty i oznaczenia, ktére pozwalajg na
sprawdzanie poprawnosci formalnej oraz zamiane nazw skréconych na petne.
Stowniki pozwalajg rowniez na zamiane synonimow na nazv'ry ogolnie akceptowane, a
takze stuzg do sprawdzania poprawnosci wprowadzanych i odczytywanych danych.
Standaryzacja danych jest szczegdlnie wazna dla nastepujgcych typéw danych:

nazwy gatunkowe grzybow, (i), akron/m ko/ekcJHMN. nazwa rosliny zywic/eta, (iv).
pozywki hodowiane (v). nazwy zwigzkdéw chemicznych i enzymow (vi). nazwy geo-
graficzne, (vii). zrdciia iiteraturowe. Szczegétowe informacje na temat zrodet litera-
turowych uznanych za standardowe dla poszczegodinych typéw danych podane sg w
omawianym raporcie.

Charakterystyka zestawow danych

W programie MINE rozréznia sie dwa podstawowe zestawy danych, pierwszy
MDS, minimalny (minimum data set) i drugi FDS pelny (fuli data set). Pierwszy zestaw
zawiera podstawowe dane o przechowywanym szczepie. Sktada sie on z 30 pdl
danych i moze by¢ wymieniany pomiedzy poszczegdlnymi uzytkownikami systemu
MINE. Zestaw drugi zawiera petny rekord danych i sktada sie z 99 pdél danych.
Katalogi drukowane w systemie MINE zawierajg jedynie informacje zawarte w mini-
malnym zestawie danych.

Struktura p6l danych

Struktura p6l danych powinna by¢ tak zorganizowana aby unika¢ dwuznacznosci
jak i powtarzania sie danych. Preferowang praktykg jest rozmieszczanie danych w
r6znych polach, a nie tworzenie subpdl w jednym polu. Niektére pola sg niezbedne ze
wzgledu na wewnetrzng strukture bazy danych, a ich zawartos¢ moze by¢
generowana automatycznie przez system, np. data wprowadzenia.danych. Dane tego
typu sg zgrupowane w bloku o nazwie “Informacje wewnetrzne”. Dla zwiekszenia
przejrzystosci systemu dane tego samego typu zgrupowane sg w odpowiednie bloki
informacyjne. Mozliwos¢ definiowania subpdl pozwala na wprowadzenie kilkunastu
danych do jednego pola. Subpola, podobnie jak pola, moga by¢ réwniez indek-
sowane, gdyz pozwala na to oprogramowanie podstawowe BASIS. Dla zorgani-
zowania systemu strukturalnego, zastosowano podziatl pél na subpola przez uzycie
nastepujacych ogranicznikow: przecinek, $rednik, dwukropek, znak mniejszosci,
nawiasy itp. Informacje zawarte w bazie danych dotyczg przechowywanych w kolek-
cjach szczepoéw i pochodzg ze zrédet publikowanych i nie publikowanych. Baza ta nie
ma charakteru taksonomicznego, ale moze by¢ rowniez wykorzystana do tego celu.
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Proponowana struktura pél danych

Wspomniano juz, ze petny zestaw danych zawiera 99 pdl informacyjnych, ktore ze
wzgledu na podobieristwo informacji podzielono na 12 blokéw. Zakres tematyczny
Informacji przypisanych poszczegélnym blokom przedstawiono ponizej:

Informacje wewnetrzne (Internal administration)

Nazwa (Name)

Informacje podstawowe 0 szczepie (Strain administration)
Status (Status)

Srodowisko i historia szczepu (Environment and History)
Oddziatywania biologiczne (Biological interactions)
Piciowos$¢ (Sexuality)

Wiasciwosci (Properties)

Genotyp i genetyka (Genotype and Genetics)

10.  Warunki hodowlane (Growth conditions)

11.  Chemia i enzymy (Chemistry and Enzymes)

12.  Zastosowanie praktyczne (Practical application)

© 0N EWN

Poszczegolne bloki tematyczne zawieraja nastepujace pola danych:

1. Informacje wewnetrzne

ACCN - Numer dostepu rekordu (Accession number of the record)
APOS - Przypisanie alternatywne (Alternate posting)
RT - Typ rekordu (Record type)
EDI - Data wprowadzenia danych (Data of input)
EDM - Data aktualizacji danych (Date of update)
SEC - Kod zabezpieczajacy (Security code)
ID - Znak ldentyfikacyjny operatora (Typists identification)
oT - Typ organizmu (Organism type)
2. Nazwa
SP - Nazwa gatunkowa, autorzy (Species name, authors)
SSP - Nazwa podgatunku, autorzy (Subspecies name, authors)
VAR - Nazwa odmiany, autorzy (Variety name, authors)
F - Nazwa formy, autorzy (Form name, authors)
FSP - Specjalna nazwa formy, autorzy (Special form name, authors)
RACE - Nazwa rasy, autorzy (Race name, authors)
SERO - Serotyp, seroodmiana (Serotype, serovar)
MIS - Nazwa nieuzywana, autorzy (Misapplied name, authors)
TAX - Taksonomia (Taxonomy)
MOR - Morf (Morph)
ILL - llustracje (lllustrations)
TAXREM - Komentarz taksonomiczny (Taxonomic remarks)

LIT - Literatura taksonomiczna i inna (Taxonomic and other literature)
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3. Informacje podstawowe 0 szczepie

Numer szczepu (Strain number)

Numery w innych kolekcjach (Numbers in other collections)
Data dostepu (Date of accession)

Data otrzymania (Date of receipt)

Korespondencja (Correspondence)

Dostepnos¢ informaciji specjalnych (Special Information
available)

Uwagi ogoélne (General remarks)

Wewnetrzne sprawdzenie identycznosci przez kolekcje
(Internalcheck of identity at collection)

Sposbb przechowywania (Mode of preservation/storage)
Uwagi do przechowywania (Remarks on preservation)
Ograniczenia, opieka i srodki ostroznosci

(Restrictions, care and piecautions)

4, Status

- Status (Status)

5. Srodowisko i historia szczepow

Specyficznos¢ substratowa (Substratum specificity)
Substrat oryginalny (Orginal substratum)

- Srodowisko wystepowania (Habitat)

- Pochodzenie/umiejscowienie materiatuoryginalnego

(Origin/location of original material)

- Kto zebrat ? (Collector)

Herbarium, gdzie specimen jest zdeponowany
(Herbarium where specimen is deposited) |

- Kto izolowat? (Isolated by)

- Zrédio | metoda izolacji (Source and method of isolation)
- Kto zidentyfikowat? (Identified by)

- Kto zdeponowat? (Depositor)

Historia (pomiedzy Izolacjg i zdeponowaniem)
History (between isolation and deposit)

- Zmiany nazwy/nazwy poprzednie

(Name changes/previous names)

Literatura na temat ekologii (Literature on ecology)
Komentarze na temat ekologii | Srodowiska
(Remarks on ecology and environment)
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6. Oddziatywania biologiczne

Symbioza (Symbiosis)

Mykoparazytyzm (Mycoparasitism)

Patogennos$¢ (Pathogenicity)

Allergennos¢ (Allergenicity)

Toksycznos$¢ dla innych organizméw

(Toxicity to other organisms)

Oddziatywariia antagonistyczne w stosunku do innych
organizméw (Antagonistic activities against other organisms)

6. Plciowosé

Zachowania piciowe (Sexual behaviour) SEXST - Sexual state

7. Wiasciwosci

Liczba jgder (Number of nuclei)

Dane dotyczgce struktury wewnetrznej (Fine structure data)
Sktad sciany komérkowej (Wall constituents)
Zawarto$¢ komorki (Cell contents)

Typ koenzymu Q (Coenzyme-Q system)

Reakcje ban™ienia (Staining reactions)

Produkcja pigmentu i autofluorescencja

(Pigment production and autofluorescence)
Charakterystyki wzrostu (Growth characteristics)
Wyniki oznaczeh przy uzyciu zestawow testowych
(Results of test-kit)

Literatura na temat wtasciwosci szczepu
(Literature on strain properties)

9. Genotyp i genetyka

Genotyp (Genotype)

Zawartos¢ GC w DNA (Guanine-cytosine content of DNA)
Hybrydyzacja DNA-DNA z innymi szczepami
(Hybridization DNA-DNA with other strains)
Hybrydyzacja DNA - rRNA z innymi szczepami
(Hybridization DNA-rRNA with other strains)
Hybrydyzacja rRNA-DNA z innymi szczepami
(hybridization rRNA-DNA with other strains)
Mutanty (Mutants)

Metody indukcji mutacji

(Methods by which mutation was induced)
Hybrydy (Hybrids)

Plazmidy w komorce i poza komorkg gospodarza
(Plasmid out/in the host)



50

KIL
GENREM
GENLIT

Biotechnologia 1 (3) ' 89

Wiasciwosci zabdjcze drozdzy (Killer properties of yeasts)
Komentarze na temat genetyki (Remarks on genetics)
Literatura na temat genetyki i mutantow

(Literature on genetics and mutants)

10. Warunki hodowli

CONDS
CONDL
CONDSP
CONDGER
CSOR
NSOR
CNSOR
NUGR
DEF
TOL
TEMPR
TEGR
TESP

HEATR
PHR

PHC
ETHC

SALR
SALC

SUGC
OSM

WATC
LC

Warunki wzrostu i przechowywania na pozywkach statych
(Conditions for growth and maintenance on solid media)
Warunki wzrostu w pozywkach ptynnych

(Conditions for growth In liquid media)

Warunki dla owocowania lub sporulacji

(Conditions for fruiting or sporulation)

Warunki kietkowania (Conditions for germination)

Zrédta wegla dla wzrostu (Carbon sources for growth)
Zrédta azotu dla wzrostu (Nitrogen sources for growth)
Pojedynczy zwigzek badany jako jedyne Zrodto wegla | azotu
(Single compound tested as sole C and N source)
Wymagania pokarmowe i czynniki wzrostowe
(Nutritional requirements and growth factors)

Inne wymagania pokarmowe (Defficiencies)

Tolerancja i wrazliwos¢ (Tolerances and sensitivities)
Wptyw temperatury na wzrost

(Temperature relationships for growth)

Temperatury kardynalne dla wzrostu

(Cardinal temperatures for growth)

Optymalny zakres temperatury dla sporulacji
(Temperature optimum range for sporulation)

Opornos¢ termiczna (Heat resistance)

Wymagania w zakresie pH dla wzrostu

(pH requirements for growth)

Warunki pH (pH conditions)

Optymalne i maksymalne stezenie etanolu dla wzrostu
(Ethanol conditions)

Optymalne zasolenie dla wzrostu (Salinity requirements)
Maksymalne stezenie soli tolerowane przez organizm
(NaCl concentrations)

Optymalne i maksymalne stezenie cukru

(Optimum and maximum sugar concentrations)
Osmofilnos¢ i kserofilnos¢ (Osmophily and xerophily)
Aktywnos¢ wodna Srodowiska (Conditions of water activity)
Warunki oswietlenia (Light conditions)
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11. Chemia i enzymy

ENZ - Produkcja enzymo6w (Enzymes produced)
DEC - Uzdolnienia do rozktadu biopolimeréw
(Decomposition and deteriorating capacities)
MET - Produkcja metabolitow (Metabolites produced)
BIOTR - Biotransformacje (Biotransformations)
CHREM - Komentarz do danych chemicznych (Remarks on chemical data)
CHUT - Literatura na temat wpltywu czynnikéw fizycznych i chemicznych

(Literature on the impact of chemical and physical factors)

12. Zastosowanie praktyczne

APPL - Zastosowanie przemystowe i ogélne
(Industrial and general applications)
TEST - Zastosowanie do testow biologicznych (Application in testing)
BIOM - Produkcja biomasy, przydatnos¢ do spozycia
(Production of biomass, edibility)
PATENT - Patenty [Patent(s)]
CTR - Zwalczanie danego drobnoustroju
(Control of the microorganism in question)
APLIT - Literatura na temat zastosowan, patenty itp.

(Literature on application, patents, etc.)

System kodowania danych biologicznych

Calkowicie odmienny sposéb organizacji bazy danych przechowujacej informacje
o0 drobnoustrojach zaproponowany zostat przez Rogose, Krichevsky'ego i Colwell
(1986). Polega on na zakodowaniu kazdej cechy biologicznej za pomocg szescio-
cyfrowej liczby. Trzy pierwsze cyfry tej liczby kodujg jedng grupe cech podobnych a
trzy pozostate poszczegolne cechy w obrebie tej grupy. Zastosowanie liczb szescio-
cyfrowych pozwala na zakodowanie 999 grup réznych cech oraz 999 pojedynczych
cech w obrebie kazdej grupy. Ponizszy fragment ilustruje sposéb kodowania zabar-
wienia spodniej strony kolonii drobnoustrojow:

KOD Opis cechy

020009 Underside of colony is pigmented
020066 Underside of colony is blue

020067 Underside of colony Is yellow (golden)
020068 Underside of colony is green

020069 Underside of colony Is red

020070 Underside of colony is orange

020071 Underside of colony is violet (purple)
020072 Underside of colony is brown

020073 Underside of colony is black
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Trzy pierwsze cyfry kodu (020) kodujg grupe cech o wspdlnej nazwie “Pigmenty i
zapachy”, a pozostate trzy cyfry, pojedyncze stwierdzenie np. “Underside of colony is
green”. Oprécz cech opisowych, system pozwala réwniez na kodowanie cech
ilosciowych takich jak np. stopien opornosci na antybiotyki. W tym przypadku, trzem
kohcowym cyfrom kodu przyporzadkowane sa stezenia antybiotyku bedace kolejnymi
potegami liczby 2 (2° - 2™ ), co odpowiada stezeniom od 1 do 2048 jedn. lub mg/cm”
(tab.1)

Tabelal

Sposodb kodowania iloSciowego opornosci na antybiotyki wedtug Rogosy i wsp. (2).

Antybiotyk Stezenie [mg/cm”] Kod
Ampicylina o IR ... .019534
2 .. . .019535
Ao, .. . .019536
8. .. . .019537
16 .. . .019538
32 ... .019539
64..........c.... ... .019540
128...ccee ... .019541
256 i ... .019542
512, .. . .019543
1024 ..o .. . .019544
2048 ... ... .019545

System przewiduje takze stosowanie innych wartosci kolejnych stezen antybiotykéw.

Sposoéb strukturyzacji danych kodowanych cyfrowo przedstawia schemat 1.
Wynika z niego, ze autorzy dotychczas zaproponowali 90 podstawowych grup cech
biochemiczne- fizjologicznych i hodowlanych. Przewidywana w tym systemie liczba
grup cech kodowanych dwojkowo wynosi 500. Pozostale numery od 500 do 999
zarezerwowane zostaly na kodowanie tych samych cech w spos6b numeryczny.
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Schemati

Strukturyzacja danych kodowanych cyfrowo

000000-
Zarezerwowane dla tekstu opisujgcego zestaw danych
dla pojedynczych szczepow
002012.
002013-
Zarezerwowane dla statego przyporzadkowania
specyficznych atrybutéw fenotypowych
(kodowanie dwojkowe)
089,999-
090,000-
Zarezerwowane dla czasowego przyporzadkowania
specyficznych atrybutéw fenotypowych edycji i
powtérnego przyporzgdkowania statych kodow
(kodowanie dwojkowe)
097,999-
098,000-
Zarezerwowane dla dowolnego wykorzystania przez
kazdego kto dostarcza dane (kodowanie dwodjkowe)
0”,999-
100,000-
Zarezenwowane dla atrybutéw systemu referencyjnego
(serotypowanie, homologie, itp.) (kodowanie dwojkowe)
199,999-
200,000-
Nie wykorzystane, zarezerwowane dla przysziych
rozszerzen (kodowanie dwojkowe)
499,999-
500,000-
Zarezerwowane dla kodowania numerycznego
wg tych samych zasad jak dla kodowania dwodjkowego
999,999------- (zob.wyzej)

Struktura bazy danych typu RKC

Informacje ogodlne

Informacje specyficzne o szczepie

Morfologia pojedynczych komoérek

Wymiary pojedynczych komoérek wegetatywnych

Nierozpuszczalne wewnatrz- i zewnagtrzkomorkowe substancje zapasowe

SAREIE A o
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8.

9.

10.
11.
12.
13.
14.
15.
16.
17.
18.
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Endospory i cysty
Myksospory, sporocysty, ciatla owocujgce, spory, Sporozoity,
trofozoity i gametocyty
Rozgatezienia, strzepki i tworzenie spor wegetatywnych
Wyrostki (Styliki)
Pochewki
Otoczki
Reakcje barwienia
Ruchliwos$¢, urzesienie i organelle zewnetrzne
Sposoéb podziatu komorki
Ugrupowania
Warunki hodowli, inhibitory, wymagania pokarmowe. Cykl rozwojowy
Whplyw temperatury na komoérki wegetatywne
Chlorek sodu i inne czynniki osmotyczne - tolerancja i wymagania

19./40. Wrazliwos¢ na antybiotyki

20.
21.
22,
23.
24.
25.
26.
27.
28.
29.
30.
31
32.
33.
34.
35.
36.
37.
38.

Pigmenty i zapachy

Sktad komoérek

Liza

Powierzchnia komérki (Sciana lub Membrana)
Reakcje metaboliczne

Metabolizm weglowodanow

Metabolizm alkoholi

Metabolizm aldehydow

Metabolizm kwasow karboksylowych i estrow
Metabolizm aminokwasow

Metabolizm amin, amidéw, laktamoéw, puryn, pirymidyn
Metabolizm weglowodoréw i ketonow
Metabolizm ttuszczow i olejow
Przechowywanie szczepow

Szlaki metaboliczne i enzymy

llosciowa wrazliwo$¢ na antybiotyki

Organelle wewnetrzne

Jadro

Kwasy nukleinowe

System referencyjny

101.
103.
105.
106.
107.

Salmonella
Streptococcus
Staphylococcus
Escherichia
Campylobacter

Woprowadzenie ogromnej ilosci danych do takiej bazy wymaga zorganizowania
sprawnego systemu dostarczajgcego danych wejsciowych i takiej organizacji aby
unikng¢ bteddéw i powtérzen. Dla realizacji tego celu opracowano standardowe formu-
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larze, ktére wypetnia sie danymi pochodzacymi z doswiadczen przeprowadzanych na
badanych szczepach drobnoustrojéw. Przedstawiona przez autorow systemu RKC
propozycja struktury bazy danych jest bardzo wygodna z punktu widzenia techniki
komputerowej, gdyz pozwala na proste i tatwe jej przeszukiwanie, ale wymaga wiele
ludzkiej pracy na etapie kodowania danych do wprowadzenia.

Baza danych wspomagajgca taksonomie drobnoustrojow

W oparciu o klucz “Yeasts: Characteristics and Identification (3) wykonana
zostala przez autora artykutu, komputerowa baza danych taksonomicznych dla
drozdzy. Baza zawiera informacje o 469 gatunkach drozdzy zgrupowanych w 62
rodzaje. Kazdy gatunek opisany jest za pomocg 83 testow biochemicznych podzie-
lonych na nastepujace grupy: fermentacja weglowodandéw (13 testéw), asymilacja
zrédet wegla (40 testow), asymilacja zrédet azotu (7 testdw), wymagania pokarmowe
(10 testow) oraz rozne (13 testéw). Ponadto baza zawiera informacje opisowe o
cechach fizjologicznych, takich jak, spos6b rozmnazania, sposéb pgczkowania, barwa
kolonii, tworzenie zarodnikéw, ich ilos¢ i ksztalt, tworzenie grzybni i pseudogrzybni, a
takze procentowg zawarto$¢ guaniny i cytozyny w DNA. Dostep do bazy realizowany
jest przez wybor jednej z dziesieciu opcji. Pierwsza z nich wyprowadza na ekran, liste
62 rodzajow drozdzy, druga lista 469 gatunkow, a trzecia liste 83 testow biochemicz-
nych. Opcja czwarta i piata pozwala na wyprowadzenie na ekran i drukarke, wynikéw
testow biochemicznych i cech fizjologicznych dla poszczegdinych gatunkéw, przy
czym jako parametr wejsciowy moze by¢ uzyta nazwa rodzajowa i gatunkowa dla
danego szczepu lub tez jego numer. Wyzej wymienione opcje sa czescig informa-
cyjng bazy danych. Czes¢ druga, uzytkowa, pozwala na wyszukiwanie w bazie
danych, nazw rodzajowych i gatunkowych drozdzy spetniajagcych okre$lone kryteria.
Sluzg do tego opcje od 6 do 9. Poszukiwanie rozpoczyna sie od utworzenia rekordu
danych do poréwnania w postaci pliku tekstowego o dtugosci 83 znakéw za pomoca
opcji 7. Nie jest konieczne wybranie wszystkich cech z calego zestawu danych. Po
utworzeniu tego rekordu, poréwnuje sie jego zawarto$¢ z rekordami bazy danych i
wyszukuje numery i nazwy szczepOw najbardziej podobne do zgadanego wzorca.
Osobnym problemem w konstruowaniu algorytmu poszukiwan bylo poréwnywanie
wzorca z niejednoznacznymi danymi wejsciowymi dla okreslonych cech i szczepow.
Na przykiad, drozdze Acicu/oconidium acu/eatum mogg, wedtug klucza, fermentowac
glukoze po 24 godz. hodowli, a takze dopiero po 3 dobach. Ceche te zaznaczono w
kluczu dwoma znakami +,D, gdzie D oznacza reakcje op6zniong (delayed). W pod-
stawowej bazie danych dwuznakowa cecha +,D zostata zakodowana za pomocg
znaku Q. Algorytm poréwnania znaku kodujgcego fermentacje glukozy i wprowa-
dzonego rekordu danych, ktéry moze zawieraé jeden z szesciu znakéw ( +, -, D, S,
W, ? ), powinien zaréwno dla znaku + jak i D, dawa¢ wynik pozytywny, a dla
pozostatych znakéw, wynik negatywny. Taki sposOb postepowania pozwolit na
rozwigzanie problemu tzw. cech niejednoznacznych. Poréwnanie wprowadzonego
rekordu z rekordami bazy danych dokonywane jest za pomocg opcji 6. W wyniku jej
dziatania otrzymuje sie numer oraz nazwe rodzajowg i gatunkowa najbardziej podob-
nego gatunku, a takze stopienn podobieristwa do wprowadzonych cech. Opcje 8 i 9
stuzg do przechowywania wprowadzanych rekordéw wzorcowych na nosniku magne-
tycznym w celu Ich pdzniejszego wykorzystania, a opcja 10 konczy dziatanie pro-
gramu. Program zostat napisany w jezyku GWBASIC i skompilowany w celu przy-
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spieszenia jego dzialania. Przy postugiwaniu sie nim nalezy zwracaé szczegdlng
uwage na waznos$¢ poszczegolnych cech biochemicznych w taksonomii, gdyz moze
to prowadzi¢ do niejednoznacznosci. W zwiazku z tym, ze program poréwnuje tylko
cechy biochemiczne (a nie uwzglednia cech fizjologicznych) to mozna sie spotkac z
sytuacja, iz dane biochemiczne uzyskane w wyniku badania drozdzy zarodnikujgcych
sg w wiekszym stopniu zgodne z danymi dla innego gatunku drozdzy niezarod-
nikujacych i w efekcie poréwnania wyszukana zostanie nazwa tych drozdzy. Wydaje
sie zatem, ze w dalszej pracy nad udoskonaleniem programu nalezy réwniez
uwzgledni¢ cechy fizjologiczne. Praktyka postugiwania sie programem wskazuje, ze
optymalnym rozwigzaniem dla komputerowej taksonomii drozdzy bylaby metoda
dwustopniowego przeszukiwania bazy danych. W pienvszym etapie nalezatoby
utworzy¢ rekord cech do poréwnania 0 najwyzszym priorytecie w taksonomii (fermen-
tacja glukozy, asymilacja etanolu, azotan6éw, ureaza, barwienie blekitem dwu-
azoniowym, zarodnikowanie, sposéb rozmnazania). Nastepnie poréwnaé¢ wprowa-
dzone dane z danymi bazy podstawowej i okres$li¢ rodzaje drozdzy najbardziej
podobne do wzorca. W kolejnym etapie utworzy¢é petniejszy rekord danych
uwzgledniajacy najistotniejsze cechy biochemiczne i poréwnaé go z rekordami
wybranych rodzajow a nie z calg bazg. Taki sposdb postepowania jest zwykle reali-
zowany w praktyce przy okreslaniu przynaleznosci taksonomicznej nowo wyizo-
lowanych drozdzy. Autorzy klucza “Yeasts: Charakteristics and Identification” (3)
opracowali wlkasny program o nazwie “YEAST IDENTIFICATION: PC PROGRAM”, ktéry
wykonuje nastepujace operacje: identifikuje drozdze oraz wyszukuje gatunki o zadanej
charakterystyce. Po wprowadzeniu danych eksperymentalnych, program “listuje”
wszystkie gatunki, ktore catkowicie odpowiadajg wprowadzonym danym, oraz te, ktére
w przyblizeniu spetniajg zatozenia podajgc jednoczes$nie wystepujgce roznice.
Ponadto program* dostarcza informac;ji, jakie testy trzeba dodatkowo wykona¢ aby
catkowicie zakonczy¢ ldentyfikacje.

'Program ten jest dostepny u autoréw, a zamowienia nalezy kierowac na adres:
Dr J.A. Barnett 36 Le Strange Close Nonwich NR2 3PW, UK.
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