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Zusammenfassung letzte Vorlesung

e Organismus
o Zelle

e Proteine

e Gene

e Sequenz
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Genome

e Sequence of all chromosomes of a species is its

genome
e Humans gg %% gg 5%
— App. 3.100.000.000 bp 1 2 3

— 22 chromosomes + § SQ S@ E§

2 sex chromosomes 2 a B
— Length 50-250 MB E g g E B
— App. 30.000 genes
— App. 100.000 proteins
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DesoxyriboNucleicAcid

Sugar
= Phosphate
Backbone

Adenine

e Chromosome: string of DNA Thymine
e Only 4 different nucleic acids

e Fixed pairs: A-T, G-C

e Same mechanism in all species

Guanine

Cytosine
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DNA sehen 1

Gefale, Eis, Wasserbad Wasser, Spllmittel | Masse im Morser zer- In ein Becherglas umill-
Messerspitze / Tropfen und Salz gut mi- quetschen, so dass ein | len, fir 15 min
Feinwaschmittel, Morser schen. korniges Mus entsteht iin B0° Wasserbad ge-
~ 5 ml Spllmittel Zwiebel 0.4. sehr ben.

~1/2 TL Kochsalz klein schneiden,

~ 50 ml Wasser hinzugeben

~ 1 Zwiebel, Tomate ...

Spulmittel (Tenside) zerstoren Hitze unterstiitzt Zerstérung;
Zell- und Zellkernwande auBerdem Degradation der DNAasen
L ]
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DNA sehen 2

For einige Minuten
auf Eis oder
in kaltem Wasser

Mischung filtern. [ Einige Kbrner Fein-
Bendligt werden waschmittel hinzugeben.
kihlen | 2.3 em2 Gut mischen!

Mit kaltem Alkohol vor-
sichtig Uberschichten!
(Ethanaol 98%, Spiritus)

Beobachten!!

Nicht zu stark erhitzen;

Proteasen zerstoren

auch DNA zerfallt im Gemisch

Proteine

Filtert Wandbestandteile
von DNA und Proteinen

Humboldt

DNA fallt in Alkohol in
Schlieren aus
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Central Dogma

The Central Dogma of Molecular Genetics

DNA— RNA —— protein

Expression
horizontal information flow
Replication

vertical information flow
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From Genotype to Phenotype

l \

Molecular Biochemical
Genotype Structure Interaction Phenotype
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Inhalt dieser Vorlesung

e Geschichte
— Proteine & DNA
— Human Genome Project

e Beispiele molekularbiologischer Datenbanken
— DNA und Proteinsequenz

e Eigenschaften von MDB
— Curation, Redundanz, Integration, ...
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Teil I: Geschichte und Entwicklung

o Warum Uberhaupt Datenbanken offentlich
machen ?

e Anfange molekularbiologischer Datenbanken
e Human Genome Projekt
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Frihgeschichte

1865 Mendel'sche Vererbungslehre
— Kreuzung von Erbsen

1909 Pragung des Wortes ,,Gen™ als Trager von
vererbter Information

1910 Positionierung einzelner Gene auf Chromosomen
der Fruchtfliege
— Haufigkeit gemeinsamer Vererbung

1944 Nachweis, dass DNA die Erbinformation tragt

1951/53 Rontgenstrukturaufnahmen von DNA (Roslin),
Aufdeckung der Doppelhelixstruktur (Watson/Crick)

1965 Genetischer Code: Triplets werden Aminosauren
(Mathaei/Ochoa)

1977 Methode zur Sequenzierung (Gilbert, Maxam,
Sanger)



Motivation

o Warum gibt es offentlich zugangliche
molekularbiologische Datenbanken (MDB) ?

e Data Submission = Veroffentlichung
e Veroffentlichung

— Austausch von Informationen und Daten
— Erlangung von Reputation
— Offentliche Gelder — 6ffentliche Daten

e MDB: Veroffentlichungen, nicht Tupel

L ]
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Veroffentlichungen

e Paper, Blcher, Reports

e 1907 / 1927 Chemical/Biological Abstracts
— Sekundarliteratur: Abstracts, bibliographische Daten

o 1972 Medline
— Publication Index (einer von vielen)
— PubMed: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez
— Heute: > 14.000.000 Artikel, > 5000 Journals
— Online Links zu Volltextartikeln
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Proteinsequenzen

e Erste Sequenzen: Proteine
— Langer bekannt und untersucht, einfacher zuganglich
— DNA: Zellkern, kompakte Packung, groBe Lange, Instabilitat

e Erste Proteinsequenz 1951 (Sanger & Tuppy):
Seitenkette von Insulin

e Sammlung ab Anfang der 1960er (Dayhoff et al. 1965)
— Protein Sequence Atlas: Buchform, 1968-1978
— Motivation: Evolutionare Untersuchungen
— 1980: Protein Information Resource (seit 1988: PIR-Int.)
— 1986: SWISS-PROT: Genf (Amos Bairoch) plus EBI

L
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Wachstum SWISS-PROT
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ZU viel Arbeit

o Sze of the TrEMBL database
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e Source: EBI, TrEMBL Release 26.0 04-Apr-2004; 1.069.649 sequence entries
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Proteinstrukturen

Proteine falten sich in komplexe
Strukturen, die entscheidend fir
die Funktion ist

Strukturaufklarung

— Rontgenkristallographie
(seit 50'er Jahren)

— Nuclear Magnetic Resonance
(NMR)

Protein Data Bank (PDB)

— Seit 1971 in Brookhaven
— Seit 1999: Rutger University

Cambridge Structural
Database: 1965

L
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DNA Sequenzierung

e Doppelhelix der DNA: 1953 (Watson, Crick)

* Entwicklung DNA Sequenzierung Beginn der 1970er
(Sanger, 1972 ): ,radioactive dideoxy sequencing®

e Sammlungen von DNA Sequenzen

— Los Alamos National Laboratory seit 1979
GenBank am NCBI (National Center f Biotech. Information)

— European Molecular Biology Laboratory 1980
EMBL am EBI (European Bioinformatics Institute)

— DNA Data Bank of Japan: 1986
DDBJ am NIG (National Inst. of Genetics)
e Int. Nuc. Sequence DB Collaboration seit ca. 1986
— Taglicher Austausch
— Jeweils verantwortlich flir submittete Sequenzen

L]
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DNA Sequenzierung

o Bacteriophage rx1/4, 1979 (Sanger):
o Bdcherhefe, 1996 (Internat.):
e Homo sapiens (draft), 2001:

M

5.38 KB
4.000.000 KB
3.000.000.000 KB

180
160+
140
120
100
80
60
40
201

Completely sequenced Genomes ©
February 2004

1995

1997 1999 2001

‘ O published B unpublished ‘

2003

Quelle: http://wit.integratedgenomics.com/GOLD, Stand 5.4.2004
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Vergleich EMBL / PDB
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Quelle: EMBL, Genome Monitoring Tables, Stand 12.2.2003
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Human Genome Projekt

e Start: ca. 1990 e L
o Ziel : S} * _‘_K:
. 7o LV T
— Sequenzierung des humanen e{ I S |
Genoms ¥ i Ko Sy -
N F 7. .
— Identifikation aller Gene e ,‘?’ \ AN ’ .
- ~3.000.000.000 Basenpaare % "N J oy
~ 25.000 - 33.000 Gene ' II R
e Urspriunglicher Plan: bis 2005 875 588 5@ e 8 U
e Effekt wie Mondlandung: IR %3 1579 b
Vision erzeugt Beschleunigung TR 1 e
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Human Genome Projekt —2-

e Im Verlauf des Projektes
— Neue Techniken, Strategien und Gerate
— Sequenzierung immer billiger (5-8 € -> ~20 cents /
base pair)
e Ergebnisse
— Genom im Draft: 26.6.2000
— Publikation Draft: 15.2.2001
— Abschluss: 14.4.2003

o Wettlauf

— Offentlich finanziert: Sanger, Whitehead, ...
— privat finanziert: Celera

L]
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Commercial Sequencing

Project sequencing (0.9 to 30 kb)
Primer walking on both DNA strands

(99.5 %, per base pair) ds-pw 0.23
Publication quality

(99.9 %, per base pair) 0.46
Patent quality

(100 %, per base pair) 1.43

Quelle: www.genotype.de, Stand Feb 2003
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Teil IT: Zwei Beispiele

e EMBL
e SWISS-PROT

L ]
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EMBL / Genbank / DDBJ

e Repository aller bekannten DNA Sequenzen
e Basiert auf Submission
e Archivcharakter, keine Verbesserung der Daten

e Flaches Datenmodell
— Sequenz
— Autor, Datum, Lange, Methode, letzte Anderuna

— Sequenzart, Organismus E“Bl pithin
i

— ,Feature" auf der Sequenz Maasa masns
. SEQUENCE
— Literaturreferenzen DATABASE

®
Hurmboldt
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EMBL — Beispieleintrag

Global identifie\

Accession id——
Local identifier & —»
version

Description: free—a

Keyword: free —™—,

Taxonomy: ctrl ! 7
References: —v
redundant

X-Ref: free —

Comment: free —"

Feature: partly ctrl/

Sequence—

Humboldt
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ID
XX
AC
XX
NI
XX
DT
XX
DE
XX
KW
XX
ocC
XX
RN
RP
RX

DR

DR

CC

FH
FT
FT
FT
XX
SQ

HSIGHAF standard; RNA; HUM; 1089 BP.
J00231;
gl85041
17-DEC-1994 (Rel. 42, Last updated, Version 6)
Human Ig gamma3 heavy chain disease OMM protein mRNA.
C-region; gamma heavy chain disease protein;
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Vertebrata; Mammalia; Eutheria;
[11]
1-1089
MEDLINE; 82247835.
GDB; 119339; IGHG3.
GDB; G00-119-339.
The protein isolated from patient OMM is a gamma heavy chain
CDS 23. .964
/codon_start=1
567112"
Sequence 1089 BP; 240 A; 358 C; 271 G; 176 T; 44 other;

CCTGGACCTC CTGTGCAAGA ACATGAAACA NCTGTGGTTC TTCCTTCTCC TGGTGGCAGC
TCCCAGATGG GTCCTGTCCC AGGTGCACCT GCAGGAGTCG GGCCCAGGAC TGGGGAAGCC

Primates;

60
120




SWISS-PROT

e Repository aller bekannten Proteinsequenzen

e Basiert auf Submission, DNA-Ubersetzung und aktiver
Suche

e Intensive (manuelle) Verbesserung und Erganzungen

e Flaches Datenmodell
— Proteinsequenz, Version, Vorganger
— Autor, Datum, Lénge, Methode, letzte Anderung

— Organismus

— Feature auf der Sequenz

— Links zu anderen Datenquellen A

— Literaturreferenzen SU_IISS](L':

L ]
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SWISS-PROT Beispieleintrag

IR EMEL; X03592; CadzZTaam.l: -.
In UNE_CLOTH STANDARD ; FET: 563 Ahd. IR PIR; A=2351Z; CZCLEM.
Fin FO495a; IR H33P: P54533: 1ECE.
T 13-AUG-1287 (Rel. 05, Created) IR InterFro; IPRO0Z105; Dockerin 1.
DT  13-aUG-1987 (Rel. 05, Last sequence update)] DE  InterPro; IPRO0Z045: EF-hand.
DT 01-FEE-1995 (Rel. 31, Last annotation update) DR InterPro; IPRO01547: Glyco_hydro F5.
IE ENDOGLUCANASE E PRECURSOR (EC 3.2.1.4) (EGE) (ENDO|DR Pfam; PFOO150; cellulaze; 1.
IE [CELLULASE E). IR Pfam; PFOO0404: Dockerin 1; 2.
I CELE. IE FROSITE: P500015; EF_HAND; TNENOWN 1.
ns Clostridium thermocellumn. IR PROSITE: P500445: CLO3 _CELLULOSOME RFT: Z.
OC  Bacteria; Firmicutes; BacillussClostridium group; (PR PROSITE; PA0065S; GLYCOSYL_HYDROL_F3: 1.
ac Clostridium. KW Celluloze degradation,; Hydrolase; Glycosidase; Repeat; 3ighal.
0 MNCEI TaxID=15315%: FT SIGNAL 1 27 OR 31.
i) [1] FT CHATHN 28 563 ENDOGLUCANASE E.
EF SEQUENCE FROM M. A. FT ACT SITE 204 204 FROTON DONOER (BY SIMILARITY).
RC STRLIN=NCIE 10632: FT ACT SITE 363 363 NOCLEOPHILE (BY IIMILARITY).
R MEDLINE=56148505: PubMed=3453102; FT DOMATN L02 557 2 x 24 Ab APPROXIMATE REFEATSH.
Ra Grepinet 0., Eeguin F.: FT  FEPEAT L02 526 1.
ET "Sequence of the cellulase gene of Clostridium the]FT  BEPEAT 534 557 2
RT endoglucanase B.™; an SEQUENCE S63 Ad; 63929 MW: GooFESSVO4AIDE4dE CRCad4:
EL Macleic &Acids Res. 14:1791-1799(1986). MEKFLVLLIA LIMIATLLYV PGVQTIAEG: YADLAEPDDD WLHVEGTNIV DEYGNEVWIT
CC -!— FUNCTION: THIS ENZVME CATALYZEZ THE ENDOHYDROL FANTFGFNCE, ERMLLDAYHS DITADIELVA DEGINVYVEMP TATDLLYAWS QGIYPPSTDT
Cc GLUCOSIDIC LINEAGES IN CELLULOSE, LICHENIN AND SYNNPALAGL NSYELFNFML ENFERVGIEY ILDVHIPETD NOGHNYPLWY NITITEEIFK
CE GLUCANS. FAWNVTIVAERY FNDDTIIGFD LENEPHTINTG TMEIEAQIAT WDDINHPNNN FRVAEETALA
CC -1- CATALYTIC ACTIVITY: ENDOHYDEOLYSISZ OF 1,4-EETL ILEVHFNVLI FVEGVEMYPE DGIWDDETFD TAPWTGNNDY TGNUTGGNLE GYEDTPINLG
CE LINEAGES IN CELLULO3E. ETQ30LVY3F HDYGPIVYEQ DWFEGDFITA NDEQAKRILY EQCWRDNWAY ITMEEGISPLL
CC -!- DOMATN: & Z4 RESIDUES DOMAIN IS EEPEATEDL TWICE LGEWGGMTES GHPLLDLNLE YLRECMEDFIL ENEYELHHTF WCINID3ADT GGLFTRDEGT
CC WELL 4% IN OTHER C.THERMOCELLUM CELLULOZOME EN FFPGGREDLEN NDHNEYDNYLY PVLWETEDGE FIGLDHEIFL GRNGISISQL SNTTPIVIES
CC MAY FUNCTION A% THE BINDING LIGAND FOR THE 3L FIATPEPTTI TAPPTDTVTY GDVNGDGRVN 553DVALLERY LLGLVENINE EAADVHVIGT
CC -!- SIMILARITY: BELONGS TO CELLULASE FAMILY 4 (FAM VNSTDLATME RYVLR3ISEL PYE
CC HYDREOLASES) . o
L]
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SWISS-PROT Web Interface

£l | g MiceProt Yiew of SWISS-PROT: P29354 ]

P293358

Printer-friendly wigw | Cluick BlastF search |

[»

[General] [[Name and origin] [References] [Comments] [Cross-references] [Keywords] [Features] [Sequence] [Tools]

General information ahout the entry

Entry name

Pritnary accession number
Secondary accession numbers
Entered in SWISS-PEOT in
Sequence was last modified in
Annotations were last modified in

Name and origin of the protein

Protein name

Synonyms

(Jene nate

From

Taxzonomy

References

[1] SEQUENCE.
SPECIES=Eovine;

143B BOVIN

P29358

Meone

Eeleaze 24, December 1552
Eelease 32, February 1926
Eelease 41, June 2002

14-3-3 protein beta'alpha

Protein kinase  inhibitor protein-1

KCIP-1

YWHAB

Bos taurus (Bowine) [TaxlD: 2813]

Chns aries (Sheep) [TaxlD: 9340]

Eulkaryota;, Metazoa, Chordata, Cramata, Wertebrata, Euteleostom, IWMammaha, Euthena, Cetartiodactyla;
Euminantia; Pecora;, Boveidea, Bowidae, Bovinae; Bos.

MEDLIMNE=5110850%5, Publled=1671102; [NCEL ExPASy, EBL Israel, Tapan)

== =] |

I@ = d% (@" Dokument: Done (2,273 Sek.)
-

Humboldt
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Text -> Daten

e Alle (groBBen) ,klassischen™ und offentlichen
Datenbanken entstanden aus Buchern

— Sammlungen bekannter Daten einer Art:
DNA, Proteinsequenz, Proteinstruktur

— Jahrliche / quartalsweises Erscheinen
— Buch — Band — CD — FTP - WWW

e Flaches, textorientiertes Datenmodell
— Aufbau nach ,Entries™

— Viele Beschreibungen in freier Textform
— Fur Menschen, nicht Computer

L ]
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Entwicklung

Thema Entwicklung

Austauchformat Frei — definierte Felder — XML

Vokabular Frei —» Controlled Vocabularies — Ontologien

Struktur Entryliste — Featuretables (einfache
Schacheltung) — Subentries (hierarchische
Schachtelung)

Datenmodell Ad-Hoc — ER/Relational - OO/UML

Technologie Proprietar - RDBMS / OR

Sukzessive Ubernahme von DB
Techniken

Humbeldt
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Teil III: Eigenschaften von MDB

e Weltweit tuber 200 ? 400 ? 1000 ? MDB
e NAR 1/2002: 335, Key Databases"

e Wichtige Unterscheidungskriterien
— I.d.R. unscharf
— Nutzlich zur Charakterisierung
— Nicht dogmatisch interpretieren

L ]
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El: Passiv oder aktiv

e Model 1:

— Alle Daten werden von Erzeugern eingeschickt
e Submission-based

— Sinn: Archivierung, ID Vergabe, globaler Zugriff
— Verpflichtung durch Journals, Geldgeber und Gewissen
— Beispiele: Genbank/EMBL/DDBJ, PDB, ArrayExpress, ...

e Model 2:

— Daten werden von den Datenbankbetreibern gesammelt
e Journals, Experten, andere Datenbanken, ...

— Sinn: Integration, Veredlung, Vollstandigkeit
— Beispiele: SWISS-PROT, PIR, ...

e Mischformen existieren: GDB

L ]
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Passiv oder aktiv

,Public money — public data™
Patentierung und Lizenzierung
Wem gehort eine Sequenz ?
Biodiversity (Nutzpflanzen)

Mm"” Ulf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004 34



E2: Database Curation

e Curation: Verbesserung, ,Heilung"

* Modell 1: Urheber klar
— Submitter/Quelle ist Datenherr | Hohe Datenstabilitat

— Keine (inhaltlichen) Veranderungen
— Beispiele: PDB, Genbank, ArrayExpress, ...

e Modell 2:

— Daten werden laufend verbessert
— Hoher (manueller) Aufwand
— Beispiele: SWISS-PROT, MGD, MIPS, ...

Urheber weniger klar

= ||I..I'I'l|."l}|l:|'..- HOhe VOIatiIita.t
ﬁﬁﬁﬁn Ulf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, V1 VerSionierung essentie”




Beispiel

e SWISS-PROT

— The Swiss-Prot Protein Knowledgebase is a curated protein
sequence database that provides a high level of annotation, a

minimal level of redundancy and high level of integration with
other databases.

e EMBL

— All database records submitted to the INSD will remain permanently
accessible as part of the scientific record. Corrections of errors and
update of the records by authors are welcome and erroneous
records may be removed from the next database release, but all will
remain permanently accessible by accession number.

— Beyond limited editorial control and some internal integrity checks (for
example, proper use of INSD formats and transilation of coding regions
specified in CDS entries are verified), the quality and accuracy of
the record are the responsibility of the submitting author, not
of the database.

L
Humboldt
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E3: Redundanz

e Model 1:
— Alles aufnehmen

e Modell 2:

— Entfernen gleicher oder sehr ahnlicher Eintrage
— Kann nur bei , kurierten® Datenbanken funktionieren

e Was ist sehr ahnlich?
— Gleiches Protein in anderer Spezies?
— Gleiches Gen an anderer Position?
e Ahnlichkeit muss individuell definiert werden
— Beispiel Swiss-Prot: Redundanzminimierung durch Editoren
— Beispiel UniGene: Redundanzminimierung durch Algorithmen

]
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E4: Integration

e Modell 1

— DB als Archiv unverbundener Objekte
— Problemloses Ldschen / Hinzufligen von Objekten

e Modell 2

— Objekte als Knoten in einem komplexen Geflecht

— Kanten (Cross-references) zwischen Knoten missen laufend
erzeugt, erneuert, erganzt werden

— Neue ,Knoten" kdnnen Anderungskaskaden auslésen
— Kanten im Interface: WWW Hyperlinks

e Verschiedene Integrationstiefen
— ,Reine" Links zu anderen Quellen (DBGET, Integr8)
— Inhaltliche Integration anhand def. Kriterien (Ensembl)
— Manuelle Integration anhand Wissen des Editors (Swiss-Prot)

L]
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Linkdatenbanken DBGet / DBLink

Quelle: www.genome.ad.jp/dbget Stand 18.2.2003

R

%
g

‘ Enzyme

| KEGG

azéﬁsgguﬂﬂmaaﬁmmnmmlmmm g ET G e i um&mm!mEm’rmmmmgs

[swiss-PrOT [
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Enge Integration

LIAY PLAY A

SWISS-PROT Entry
SUBCELLULAR LOCATION ZLESEL?:; Manue”e ErSte”ung

WIDELY

eeressiof W R @f 50 and DB
TISSUE SPECIFICITY [N THE BEAI e S Zu Ca . a n eren
CERERELL. O |0 UL ) OO | O - L) Y ) D | O 0 = WL | =0
FORRIATION.
CLEAVED BY APOFPAIN DOWHRETEEAR OF THE POLYGLUTANMINE STRETCH. THE
PTI FESULTING AMINO-TEREMIMNAL FEAGIENT I3 CYTOTOXIC AND PROVOEES
APOPTOSIA.

THE POLY-GLMN EEGION OF HD [5 HIGHLY POLYRIOREPHIC (10 TO 35 FEEPEATS) IM THE
MOEMAL POPULATION AN I35 EXPANDED TO ABOUT 36-120 REFEATS: [N HD
FPATIENTE. THE EEFEAT LEMNGTH USUALLY INCEEASES [N SUCCESSIVE
GEMNEFATIONS, BUT CONTEACTE ALZO ON OCCASION, THE LOMGEE. EXPANZI0ONS

POLYIOREPHISM EEZULT IM EARLIEE. ONEET AND MORE SEVERE CLIMICAL MANIFESTATIONSE OF THE
DISEASE. THE ADJACENT POLY-FRO REGION I3 ALS0 POLYMORPHIC AND VARIES
BETWEEHN 7-12 RERIDUER. POLYGLUTAMINE EXPANSION LEAD S TO ELEVATED
GUSCEFTIBILITY TO APOPAIN CLEAVAGE AND LIKELY FEESULT IM ACCELERATED
MNEUEOMAL APOPTOSIE.

DEFECTS IMHD ARE THE CAUURE OF HUNTINGTON'S DISEARE, AN AUTOS0NAL

DOMINANT NEURECDEGENFEATIVE DISORDER, CHARACTERIZED BY IMVOLITNTARY

MMOVEREMNTS (CHOREA)Y, GENERAL MOTOR IWNPAIEIENT, PESYCHIATRIC DIZORDERS

AWND DEWERTIA ONSET OF THE DISEASE QCCUES USUALLY IW THE THIED CF.
DISEARE FOURTH DECADE OF LIFE AND S¥YWPTOMSE PROGEESSIVELY WORSEN LEADING TO

DEATHIMN 10 TO 20 YEARS. IT AFFECTS 1IN 10,000 INDIVIDUALS OF EURCPEAR
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Enge Integration —2-

e [XDB

e Vergleich von
Genomkarten nach Namen

e Aufwendige und manuelle
Synonymsuche

Inhaltliche Integration ist
der Mehrwert !

Quelle: IXDB, Stand 18.2.2003
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Einschub: Linktour

Duchenne Muskel Dystrophie

SWISS-PROT

Protein Database

Genome Database

GeneCards

Humboldt
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Links in MDB —1-—

ﬂl FEarch Iduchenne All Entries
QUEIF o [=] References
Standard | alll [ MEDLINE
Eutended| R_eferences - subsections
all [ MEDLIMNE (Updatesy [~ WEDLIME (Main Release)
e ac ki =l Gen.e Ontology resources
linds to return to all 7 GoA ™ GO
FOUr Session [=| Sequence libraries - cog
* Bookmarkl et for: * I EMEL = rE
— [ EemTtEMEL W] [ ENSEMBL MOUSE [T ENSEMEL FLY
» Protein Seq [T PATENT PET [ JPO FET [T BATENT DHA [T USPC PRT
© DN [~ ENSEMBLFISH [~ IMGTLIGMDE [~ IMGTHLA [~ MHCEN
SEq [<] camianca ihrarice  cohoostinne

¢ Stal’tpunkt: SWISS-PROT (SRS, EBI) DMD_HUMAN
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Links in MDB —3—

Domain WA repeat homology 2055 - 30¢
Region cysteine-rich 3080 - 33¢
Region lencine mipper motif 3506 - 352
Region lencine mipper motif 3572 - 350

Genetics

Gene W IV
Cros=-References [ (E=RELEEIRES) 310200

Iniron 11/1; =i BESS 11905, 17702, 21771, 2773, 32043, 38375, 4442, 404/5;, 553445, 56843, 60443, 6643, T2
87445, 03571, 181675, 186273, 191373, 1974/5; 289071, 3028/5; 3055/1; 3075/2; 309671, 312171, 318872, 3217
336203, 340872, 342172, 344353/2; 34652, 351872, 3509/3; 384171, 367201, 368273

the list of mtrons iz mcomplete

Sequence
MLWWEEVEDC YEREDVQKKT FTHEWVHAQFS KFGHEQHIENL FSDLODGRRL LDLLEGLTGO &0
KLPHEEKGSTE VHALNNVNELZ LEVLONNNVD LVNIGSTDIV DOGNHELTLGL IWNIILHWQW 1z0
ENVMENIMAG LOQTNSEKIL LSWVRQSTREN TPOVNVINFT TSWSDGLALN ALIHSHRPDL 1=0
FDWHSTYCQQ SATQRLEHAF NIARYQOLGIE ELLDPEDVDT TYPDEKSILM YITSLFOQVLE z40
QOVSIEAIQE VEMLPEPPEY THEEHFOLHH OMHYSQQITY SLAQGYERTS SPHEPRFESYA 200
TTRQAAYWITS DPTRSPFIPSQ HLEAPEDKSF GSSLMESEVN LDRYQTALEE VLISWLLSAED 260
TLOAQGEISN DVEVVEDQFH THEGYMMDLT AHOGRVCNIL QLGEKLIGTG KLSEDEETEV 4z0
QEOQMNLLNSE WECLEVASME KQSNLHREVLM DLONOELEEL NDWLTKTEER TRKMEEEPLG ag0

e Domains, Sequence

o 1I'l_il"lk ZU GDB 11085
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|l inlbe in MNR _7__

Structure Explorer - 1DXX - Mozilla fBuild ID: 2002082606} — O] =
v File Edit Wis [ie7a] Bookrmarks Tools timdions Help
\Q ~ Q ‘§\§ | ;& http: fivewews resb o orgfpdbfcgifexplore, cgipid=1 180104553533 362pdbId= 10" - | r—_j'
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Other Sources
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SearchlLite SearchFislds

Document: Done (3,075 secs)

e PDB: |
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Linktour

SWISS-PROT

Protein Database

Genome Database

GeneCards

L ]
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ES: Fokus

e Abdeckung

— Organismus, Gewebe, Chromosom, Krankheit, Mutation, ...

e Datentyp

— Sequenzen, Strukturen, Motive, Expressionsintensitaten, ...

e ,Breite Datenbanken"
— Wenig biologische Typen, viele Objekte
— EMBL, ArrayExpress, GDB, 2D Page, ...
o ,Tiefe Datenbanken"

— Viele biologische Objekte, wenig Objekte
— MGD, FlyBase, Gencards, ...

L ]
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E6: Position in ,Wissensschopfungskette™

e Primardatenbanken
— Nahe am Experiment

— Wenig Verarbeitung (kurze Annotationspipelines)
— Genbank/EMBL, PDB, UniGene

e Sekundardatenbanken
— Intensive Arbeit zur Datenverbesserung
— Reichhaltige Annotation und Verlinkung
— Intensive Integration und Curation Uber Datentypen hinweg
— SWISS-PROT, MGD, OMIM, ...

o Tertiardatenbanken
— Datenbanken von ,, Annotationstypen™ oder ,Featuretypen®
— GeneOntology, PFAM, PRINTSs, InterPro, CATH, ....

L]
Humbeldt
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E7: Zweck

e |Lange bestehend, international organisiert

— Referenzdatenbanken, 6ffentliches Archiv
— Genbank, SWISS-PROT, PIR, PDB, ...

e Projektbezogen, One-Shot
— Existieren ca. bis zur Veroffentlichung
— Ergebnis einer Datenanalyse
— Hochaktuell flr kurze Zeit

e Labor-Datenbanken
— Verzahnung mit LIMS (Laboratory Info. Mang. S.)
— Grundlage der Datenanalyse
— Speichert Rohdaten (Traces, Bilder, MS-Spektren)

L ]
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Beispiel: Genexpressionsdaten

e Rohdaten

— TIFF Images
— Ca. 50MB pro Bild

e Intensitatsliste
— Eine Zeile pro Gen
— Ca. 300 KB
— Reduktionsfaktor 100

— Weitere Reduktion durch
Matrixdarstellung einfach

L ]
Humboldt
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Zusammenfassung

Jede Datenbank ist (etwas) anders

— Aktiv/passiv, Roh/curated, Redundant, Integriert/verlinkt,
Fokus, Primar/abgeleitet, Projektbezogen/langlebig, ...

Form follows function: Anforderungen bestimmen die
Eigenschaften

Eindeutige Einordnungen i.d.R. nicht moglich

Forschungsgetrieben, forschungsbegleitend,
Forschungsgegenstand: Standige Veranderung

MDB haufig von Nicht-Informatikern entwickelt und
betrieben

Zunehmende Benutzung etablierter Datenbanktechniken

L]
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