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Entry-Based

e Datenbank = Menge ahnlich strukturierter Entries

e Entry: Menge von Feldern (Attribute, Lines),
— Identifikation durch Line Code
— Konnen 0-n mal vorkommen (semistrukturiert)
— Konnen komplexe eigene Struktur haben
— Konnen eingebettete Objekte reprasentieren
— Microsyntax in Werten (Sprechende Schlussel)

e Keine deklarativen Konsistenzbedingungen

o Kein Klassen- oder Objektbegriff

e Menschenlesbar, leicht zu andern, sehr flexibel
e Schwer zu parsen, schlechte Skalierbarkeit
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Relationales Modell

e Modellierung: ER, UML
e Speicher und Anfrageformat (nicht Reprasentation)

o Vorteile
— Strukturierte Anfragen
— Sehr weit verbreitet, robust, Industriestandard
— Skalierbarkeit und Optimierbarkeit

e Nachteile
— SQL schwierig zu lernen
— Volltextsuche nicht direkt moglich
— Erfordert speziell zu entwickelnde Editoren, Suchmasken, ...
— Erfordert Administration, Backup, etc.
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UML

e Unified Modelling Language
e Klassendiagramme

o Vorteile
— Reichhaltige Datenmodell, graphische Notation
— Automatische Erzeugung von Persistenzschicht mgl|
e Nachteile
— Dualitat OO — RDBMS nicht trivial (Impedance Mismatch)
— Roundtrip — Problem
— Queries adressieren rel. Schema, nicht UML Modell

» UML ist fur Software, nicht fur Datenbanken gemacht
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Objektrelationales Mapping

. . Mappabl

e Vier Varianten _Spjgg: z
— Union: 1 Tabelle -chromosome
— Vertikale Zerlegung: 1 e

L

schmale Tabelle pro

Klasse

T

— Horizontale Zerlegung: 1
breite Tabelle pro Klasse

— Volle Materialisierung Point

-position
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Point

o_id o5 Mappable
MapHierarchy - oo olid species —
class_id | species chromo length unit pos
1 has. X \ 1203 1 h.s. STS
1 m.m. 21 2 m.m. EST
2 h.s. 12 12q2 Segment 3 h.s. STS
3 m.m. X 1.5 cM o_id length unit \ y — po—s
> - —T— 5 m.m. STS
TS5
° RS 6 m.m. STS
Mappable
species chromo
h.s. X Mappable
m.m. 21 Segment species chromo type
species chromo length unit h.s. X STS
m.m. 14 200 KB m.m. 21 EST
m.m. X 1.5 M h.s. 12 STS
Point
m.m. X STS
species chromo pos
h.s. 12 12q2 Point Segment
h.s. 13 12q3 species chromo pos species | chromo | length | unit
it hs. 12 22 H  mm. 14 200 | KB
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Bewertung

Speicher- | Zugriff Zugriff | Konsistenz Inserts /
verbrauch | Extension | Intension | -sicherung Updates

Union Hoch Eine Query Eine NULL-Werte 1 Insert
Query garantieren

Vertikal Gering Eine Query | N Joins | Uberlappen N Insert

(Schmal) de FKs

Horizont. Minimal M Unions Eine 1 Insert

(Breit) Query

Voll Hoch Eine Query Eine Anomalien N Insert
Query

\_(.)ptlmale Methode ist anwendungsabhangig |
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XML - Verwendung

e XML ist ein Austauschformat

e Keine Ablosung von Flatfiles als von Menschen

esbare Reprasentation

e Keine Ablosung von RDBMS als primares
Speichermedium

e Benutzung zur Verteilung computerlesbarer
Daten
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Inhalt dieser Vorlesung

e Spezielle Modellierungsaspekte
— Objektidentifikation
— Versionierung
— Widerspruchliche Daten
— Controlled Vocabularies / Ontologien
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1. Objektidentifikation

e Trivial?

e ,Namen" einer Sequenz in Genbank
— Locus name

— Accession number

— GI number

— NID number

— Accession.Version
— Weitere Ids in EMBL / DDBJ

e Existierende Crossreferenzen wechseln dadurch nicht
— Falsche Verweise
— Tote Verweise (Dangling Pointer)

M
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Identifikation

e Aspekte
— Definition von Objekten zur Untersuchung
— Identifikation von Objekten der realen Welt
— Identifikation von Datenbankobjekten

e Alle drei in der Bioinformatik nicht trivial

— ,Objekte"™ verandern sich: EST-Cluster,
Proteindomane, etc.
— Identifikation identischer Objekte i.d.R. schwierig

e unzureichenden Daten (Clonenamen)
e Fehlenden Standards (Protein / Gennamen)

— Evolution: Splitting, Merging, Deleting, Versioning, ...
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Modelle von Identifikatoren

e Semantikfrei
— Object-Ids
— ,Surrogate” Keys

e Semantikbehaftet

— ,Sprechende Schlusse
— Beispiel: ,,CYC_BOVIN® = ,Protein_Species” (SP)
— Problem: Konnen sich andern

e Neue Erkenntnisse Uber Proteinfunktion
e Neue Erkenntnisse Uber Vorkommen in Species
e Heirat

I\\
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Schlussel in MDB

e Wissen Uber Objekte wachst standig
— Korrekturen — andere Annotation, Sequenz, ...
— Objektverschmelzung
e Zwei Loci sind nur einer
e Zwei Proteinsequenzen sind redundant
— Objektteilung
e Ein Locus sind eigentlich zwei
e Ein Clone sind zwei (Anderung durch Vermehrung)
e Crossreferenzen sehr weit verbreitet

— In anderen Datenbanken und in Publikationen
e Links sollen erhalten bleiben
e Versionierung notwendig

Universitat
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Beispiel: GenBank

e \ersuch 1: ,Locus name"

— Sprechend: ,,HUMHBB" — ,Human Betaglobin region®
— Definitionen verandern sich - als Ids abgelost
— ID und Daten konnen sich andern

e Versuch 2: Accession-Number

— Eindeutige, globale ID fur jede Submission
— Keine Versionierung
— ID bleibt, aber Daten konnen sich andern

e Versuch 3: GID (Genbank ID)

M

— Eindeutige, interne ID flr jede Version einer Submission
— Versionen von Entries — unterschiedliche gid
— ID und Daten immer gleich

— Aber: Zugriff auf ,,aktuellsten™ Entry nicht moglich (Nur Gber
Comment line)

Humboldt
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Beispiel: GenBank —2-

e Versuch 4: NID (Nucleotide ID)
— Eingefuhrt als Gbergreifende GID fur EMBL/Genbank/DDBJ
— Versionen von Entries — unterschiedliche NID
— ID und Daten immer gleich

— Aber: Zugriff auf ,,aktuellsten™ Entry nicht moglich (Nur Gber
Comment line)

— Obsolet sein Versuch 5

e Versuch 5: Accession-No.Version (Seit 1999)

— Accession-No ist eindeutige, globale ID flir jede eingesandte
Sequenz

— Bei Updates eines Eintrags — neue Version, aber keine neue
Accession-no

— Referenzierung der aktuellsten Version: Accession_no
— Gleiche Accession-No -> gleiches Objekt
— Gleiche Accession-No.Version -> gleiche Daten

]
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Objektnamen bleiben schwierig

e Semantische Keys (Namen) haben viele Vorteile
— Menschen verstehen sie

e Standards fur Namen setzen sich bislang nicht durch
e (Clone — kein Standard
e Loci — kein Standard

e Proteinnamen —
e Gennamen - hal

kein Standard

bherziger Standard (HUGO)

e Enzymnamen — schlechter Standard (Reaktion statt

Objekt)
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2. Versionierung

e Das molekularbiologische Wissen wachst und verandert sich standig
— Ensembl: ca. 40% Anderungen pro Release
— Swiss-Prot: Ca. 30% der Eintrage andern sich pro Release
e Analysen benutzen bestimmte Version (aktuellste)
e Nachvollziehbarkeit von Analysen nicht gewahrleistet
— wenn Daten eines bestimmten Release nicht widerherstellbar sind
e \Versionierung von Daten essentiell
— Version der Datenbank (Release)
— Versionen von Objekten / Attributen
e \Verschiedene Aspekte
— Speichern von verschiedenen Versionen
— Zugriff auf (alte) Versionen
— Referenzieren auf Versionen
— Vergleich von Versionen (Deltas erstellen)
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Versionierungsmodelle

Linear Hierarchisch

e Zeitliche Reihenfolge e Zeitliche Reihenfolge
fest halbgeordnet
e Standardverfahren: e Verfahren von CVS

.Efll_l_ease / Version e Deutlich komplexer

ﬁﬁﬁﬁn Ulf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004 18



Weitere Kriterien

e Granularitat
— Datenbank
— Tabelle
— Objekt (Tuple)
— Attribut
e Reprasentation von Anderungen
— Komplette Versionen: Speicherverbrauch
— Deltas: Berechnung von alten Versionen teuer

e Reprasentation
— Versionsnummern (Vorganger / Nachfolger)
— Timestamps (Nur linear)

L ]
Humboldt
mj e UIf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004

19



Speicherung von Deltas

e Urzustand: A,, aktuelle Version: A,

e Schreibweise: Delta(a,—a,) = (a,, a,)

e Variante 1: (a,,a,.1),(3,.1,35-2),---Q
— Aktuelle Version in n Schritten berechenbar
— Kompakte Deltas

e Variante 2: (a,,ay),(a,.1,99),---9g
— Aktuelle Version in 2 Schritten berechenbar

— Zunehmend groBBe Deltas
— a, muss zugreifbar bleiben (Archivierung)

e Variante 3: a.,(a,.1,3,),(a,2,91.1),---(3p,31)
— Aktuelle Version immer vorhanden

— Alte Versionen schwer zugreifbar
— Kompakte Deltas
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Speicherung von Deltas — 2

e Variante 4: a,(a,.1,a,),(a,5,4,),..-,(2p,a,)
— Aktuelle Version sofort zugreifbar

— Erzeugen einer neuen Version: Neuberechnung aller
Deltas

— Zunehmend grofBe Deltas

e Variante 5: a,,a,.4,@,.5,-.-,31,9
— Keine Speicherung von Deltas
— Hochster Speicherplatzverbrauch
— Alle Versionen im direkten Zugriff
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Existierende Versionierung in MDB

e Linear
e Granularitat

— Datenbank Releases
— Versionierung von Eintragen (Entry-Based Modell)

e Reprasentation

— Komplette Versionen, keine Deltas (Variante 5)
— Versionsnummern (Genbank)
— Anderungsdatum (Swiss-Prot)

e Anmerkung: Wenige MDB ,|0schen™ Objekte

M

— Externe Referenzen vorhanden

— Stattdessen (Ids bleiben gultig)
e Merging von Objekten
e Inaktivierung

Humboldt
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Szenario

e Einspielen von Datenbankreleases in ein versioniertes
Schema
e Applikation vergleicht aktuelles Release R, mit
Vorgangerrelease R, 4
— Objekt K in R, und nicht in R _;: INSERT k
— Objekt Kin R, und in R,
e Unterschied: UPDATE K

e Kein Unterschied: Nichts tun
— Objekt K nicht in R, aber in R, ;: DELETE k

e Annahme: Keine Schllsselwiederverwertung
— Schlissel K wird niemals fur verschiedene Objekten benutzt
e Kann z.B. durch Sequenz sichergestellt werden
— Objekte kdnnen nicht wieder belebt werden
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Versionen im relationalen Modell

e Aufgabe
— RDBMS soll Versionen verwalten
— Lineare, tuple-basierte Versionierung

e Anforderungen: Zugriff muss moglich sein auf
— Aktuelle Version
— Zustand der Datenbank zu beliebigem Zeitpunkt d,

e 2 Varianten
— Single Table
— Schattentabellen
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Variante 1: Single-table

e Erweiterung jeder Tabelle T um Attribute
— Versionsnummer V
— ALIVE Flag A
— VALIDFROM D
— Schlisselveranderung K — (K+V)

L ]
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Variante 1: INSERT

e INSERT Objekt Kin T

M

— Gibt es K schon in T?
— Nein
e INSERT KINTO T (V=0, A=true, D=SYSDATE)
— Ja
e |etzte Version von K in T finden (V,)
e INSERT KINTO T (V=V,+1, A=true, D=SYSDATE)

Humboldt
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Variante 1: DELETE

o DELETE Objekt K aus T
— Gibt es K schon in T?
— Nein
e Nichts tun
— Ja
e Letzte Version von K in T finden (K, mit V,)
o K. A=T?
— Ja
» INSERT KINTO T (V=VX+ 1, A=false, D=SYSDATE)
— Nein
» Nichts tun

e Werte von K beim INSERT sind beliebig;
es zahlt V, D und A

Mm UIf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004

27



Variante 1: UPDATE

o UPDATE Objekt K in T

— K in T vorhanden?
— Nein

— Ja

L
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Nichts tun

Letzte Version von K in T finden (K, mit V,)
K,e-A=T?
— Ja
» INSERT K INTO T (V=V,+1, A=true, D=SYSDATE)
— Nein
» Nichts tun — Fehler?

Ulf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004
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Variante 1: SELECT

e SELECT aktuelle Version von k,

SELECT *
FROM t
WHERE a=T' AND
k=k, AND
d = (SELECT MAX(d)
FROM t t2
WHERE t2.K=k,)

e SELECT alle Tupel zum Zeitpunkt d,

SELECT *
FROM t t1 Was konnte man
WHERE a=T' AND
d<=d, AND sparen ?
d = (SELECT MAX(d)
FROM t {2
WHERE t2.K=t1.K AND
. t2.d<=d,)

Humboldt
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Variante 1: Bewertung

e Varianten
— Versionsnummer weglassen (Datum reicht)

— Markierung der aktuellen Version hilfreich
e Nur in aktuellster Version gilt A=T

o INSERT/UPDATE erfordert 1INSERT + 1UPDATE
e Zugriff auf aktuelle Version schneller
e Bewertung
— INSERT / DELETE / UPDATE erfordern Trigger
— Verlangsamung bei SELECTs
— Verlangsamung durch wachsende Tabelle
— Syntaxkomplexitat durch Views abfangen
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Variante 2: Schattentabellen

e Pro Tabelle T anlegen einer Tabelle T*

— Zusatzliche Attribute

e \Versionshummer V
e VALIDUNTIL D

— Schlissel in T°: K —» (K+V)
e T bleibt unverandert
e T> speichert alte Versionen
e T speichert nur aktuellste Version
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Variante 2: INSERT

e INSERT Objekt Kin T

— K'in T vorhanden?
— Nein
e INSERTKinT
— Ja: Sei dies das Tupel K
e Letzte Version von K in T> finden (V,)
e V, existiert: INSERT K, INTO TS (V=V,+1, D=SYSDATE)
e V, existiert nicht: INSERT K, INTO TS (V=0, D=SYSDATE)

e DELETE K, FROM T
e INSERT K INTO T

e Tupel wird von T nach T> verschoben
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Variante 2: DELETE

o DELETE Objekt K aus T

— Kin T vorhanden?
— Nein
e Nichts tun

— Ja: Sei dies das Tupel K
e Letzte Version von K in T> finden (V,)
o V. existiert: INSERT K. INTO T° (V=V,+1, D=SYSDATE)
o V. existiert nicht: INSERT K, INTO T> (V=0, D=SYSDATE)
e DELETE K, FROM T

e Objekt in T vorhanden - Objekt ist glltig

e Objekt nicht in T vorhanden, aber in T> - Objekt
war gultig bis D
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Variante 2: UPDATE

e UPDATE Objekt Kin T

— K'in T vorhanden?
— Nein
e Nichts tun
— Ja: Sei dies das Tupel K
e Letzte Version von K in T> finden (V,)
e V_existiert: INSERT K, INTO TS (V=V, +1, D=SYSDATE)
e V, existiert nicht: INSERT K, INTO TS (V=0, D=SYSDATE)

e DELETE K, FROM T
e INSERT K INTO T
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Variante 2: SELECT

e SELECT aktuelle Version von k,

SELECT *
FROM t
WHERE k=k,

e SELECT alle Tupel k zum Zeitpunkt d,
— Kompliziert ....
— Erfordert Zugriff auf T und T>
— Vorsicht: Datum in T> gibt Ende der Glltigkeit an

L
Humboldt
ﬁﬁﬁﬁn UIf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004 35



Fallunterscheidung

Geloscht vor d, | Geloscht nach d, Bisher nicht
geloscht
Letzte K nicht in T; K nicht in T; Kin T nehmen;
Anderung Kein Eintrag in TS | Kleinsten Eintrag in T Bedingung: kein
vor d, mit d>d, mit d>d, nehmen Eintrag in TS mit
(es gibt nur einen) d>d,
2
Letzte Fall unmdglich K nicht in T; K in T vorhanden
Anderung Kleinsten Eintrag in TS | (ignorieren);
nach d, mit d>d, nehmen Kleinsten Eintrag
(es gibt mehrere) in T> mit d>d,
nehmen
(es gibt mehre 4
L
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In SQL

SELECT *
FROM t
WHERE NOT EXISTS
(SELECT *
FROM t s
WHERE t.k = t s.k AND
t s.d > d,)

UNION
SELECT *
FROM t s
WHERE t s.d > d, AND
t s.d =

(SELECT MIN (d)

FROM t s t2

WHERE t s.k=t2.k AND

t s.d > d,)

@

Humboldt

Fall 2

Falle 1,3,4

Universitat

Informatik| Ulf Leser: Molekularbiologische Datenbanken, Vorlesung, Sommersemester 2004

37



Variante 2: Bewertung

e Bewertung
— INSERT / DELETE / UPDATE erfordern Trigger

— Sehr schneller Zugriff auf aktuellste Version
(kein Unterschied zu nicht-versioniert)

— Komplexer Zugriff auf Zustand zu Zeitpunkt d
— Komplizierteres INSERT /DELETE / UPDATE
— Gut geeignet zur Archivierung (T bleibt unangetastet)

‘ Keine Objekte (Schllssel) wiederbeleben !
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Vergleich

e Haufige Anderungen, eher wenig Lesezugriffe -
Variante 1

e Seltenere Anderungen, vor allem Zugriff auf
aktuellste Version — Variante 2

e Variante 2 eher fur MDB geeignet

e AuBerdem zu klaren

— Referenzen / Fremdschlissel auf versionierte Objekte
e Entry-based Daten haben keine Referenzen

— Identifikation von Anderungen (Delta Berechnung)
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3. Widerspruchliche Daten

e Sind sehr haufig

— Experimentelle Datenbanken: unterschiedliche
Ergebnisse

— Integrierte Datenbanken: unterschiedliche Ansichten
e Reprasentation von Widersprichen

— Interpretation aller Fakten als ,,Observations®
— Jede Observation hat Evidenz und Quelle

e Observation versus Version
— Versionen sind geordnet
— Neue Versionen , besser™ als alte
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Experimentelle Datenbanken

e Experimentergebnisse kbnnen (und werden)
sich widersprechen

e Rohdaten versus Ergebnisdaten

e Metadaten wichtig
— Abschatzung der Datenqualitat
— Vergleichbarkeit der Ergebnisse

e Muster

‘ Experimentelle Evidenz

Objekt I I Eigenschaft
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Microarraydaten

e Jede Zelle
reprasentiert ein Gen

e Farbe: .
Expressionsniveau in o R
Zelle Z zum e
Zeitpunkt T

e Ziel: Unterschiede im
Expressionsniveau
zwischen Zeq,q UNd

Zkrank

Humboldt
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Experimente

M

‘ Microarrayexperiment ‘

‘ Experimentelle Evidenz ‘

‘ Objekt I I Eigenschaft
‘Sample‘ Expressionslevel
pro Gen
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sefquence
primer pair
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Integrierte Daten

e Auflosung der Widersprliche i.d.R. nicht mdglich
— Messen liefert nur weiteres Ergebnis
— ,Wahrheit" nicht vorhanden

e Metadaten wichtig

— Datenquelle
— Grundlage der Ansicht
— Zeitpunkt
. Modell Datenquelle / Ansmht‘
Objekt I I Eigenschaft

L
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Modellierung

e Sehr ahnlich zu experimentellen Daten

e Praktisch jede Eigenschaft eines biologischen
Objektes kann widerspruchlich beschrieben
werden
— Clonelange, -typ, -herkunft (Gewebe)

— Sequenzabschnitte, -basen, -motive

e Extremfall: Keine einwertigen Attribute

L ]
Humboldt
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4. Mind your words

e Anfrage: ,Suche alle Sequenzen des humanen X
Chromosoms"

e 1996 nicht beantwortbar
e Grund

— Source: Homo Sapiens

— Source: Human

— Source: H.S.

— Source: hs

— Source: french girl with Huntington's Disease
— Source: ...

]
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Controlled Vocabularies

o /weck
— Prazise Suchergebnisse
— Validierung von Eingabemasken
— Vergleichbarkeit von Daten: Proteinfunktion in verschiedenen
Spezies, enzymatische Eigenschaften, ...

o Viel Aufmerksamkeit in den letzten Jahren (endlich)

— Keywordlisten
— Taxonomy Projekt
— GeneOntology

e \okabulare, Thesauri, Schlusselworter, ...
e Ontologien

L]
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Ontologies

e ... specification of a conceptualization ... [Gruber, 1995]
e Aim
— Write down everything a group of people knows about / agrees
upon a specific domain such that the result can be used for a
specific application
e Properties
— Domain dependent
— Application dependent
— For communication, data exchange, reuse

e Roots
— Knowledge bases & exchange:  KIF, KQMS, etc.
— Knowledge representation: KL-ONE, Frames languages
— Classifications and thesauri: libraries, info. retrieval

L]
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Ontology Formalisation

Thesauri
“narrower G |
" enera
rm
%atalog/ r:fation Formal ~ Frames  Logical
is-a  (properties) constraints
[ o o
Terms/ Informal Formal Value  Disjointnes
glossary is-a instance  Restrs. s, Inverse,

part-of...

Source: Robert Stevens, From Building and Using Ontologies, U. of Manchester

L

Humboldt
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Example from SwissProt

Entry name 1433 _ARATH
Accession number P42644
Created Fel 32, 1-INO5-1995

Segquence update Fel 32, 1-IFOW-19205
Anmotation update Rel 41, 15-JUN-2002

Description and origin of the Protein

Description erietral regulatory factor 30 (14-3-5-like protein RCI1).

0.21.

Gene natne s
Organistn Ssourle

Taxzonotmny biyrophsyta, Tracheophyta, Spermatophyta; Magnoliophsta,

eudlc:oty =) T BLCHC oL, RDSldae eurosids II; Brassicales; Brassicaceas, Arabidopsis.

HNCBI TaxID 3702

Cormments

I3 ASS0CIATED WITH & DNA BINDING COMPLEX@HAT BIMNDG TO THE G BOX, A
FUNCTION WELL-CHARACTERIZED CIZ-ACTING DNA REGULA TR FLENT FOUND IH]
PLANTE GEMES.
INDUCTION BY COLD.
SIMILARITY BELONGE TO T
et Aty RS s a LA AT | A Ay L § AAA L bk e oAa A

20 Semquence Z55 BP:

METRBEENVTM AFLAEQAERY EEMVEFMEEYW AKTVDWEELZ WEEBMLLEVA YENVIGARRA &0
SWRITSSTEQ KEESEGNEDH VAIIFDYRGE IESELSKICD GILNVLEAHL IPSASPAESKE 1z0
VFYLEMEGDY HEYLAEFEAG AEREERAEST LVAYESASDT ATAELAPTHF IRLGLALNFS la0
VFYYEILNEP DPRPACELAKQA FDDATAELDT LGEESYEDET LIMOLLEDHNL TLWTSDMTLDE 240
ACDETEELSE PDGAE ZEE
-
Hurmboldt
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GeneOntology

e Founded and maintained by biologists

e Goals

— Compile structured vocabularies describing certain
aspects of molecular biology

— Use these vocabularies to annotate database objects
(especially genes and gene products)

— Develop tools for editing and using the GeneOntology

e Three vocabularies
— Biological processes ( 6742 terms)
— Molecular function (5299 terms)
— Intra-cellular location (1125 terms)

L]
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Example from InterPro

Feset I

This estiy is from:
INTERFE.O

Save
Link

Printer Friendly

el

T Glucose-methanol-choline oxidoreductase

View I InterFProE ntry =1

IPROO0OLT2; (GLAC oxred) matches 174 proteins
Glucose-methanol-choline ozxidoreductase
Farmnilw

PROSITE: PE00625 GG OXRED F

PROZSITE: P2006A24 FASD OWRED 2
PFALT PEOOFS i ’

tansport (GO0006118%

elects Ny

electron transfer flavopetein (GO:000824 6%

The glucose-methanol-choline (GIAC) oxidoreductase oxidoreductases are FAD flavoproteins
oxidoreductases [1, 5]. These enzyimes include a wariety of proteins, choline dehydrogenase (CHD ),
methanol oxidase (WOZD and cellobiose dehydrogenase [EC:1.1.5.1] [6] which share a munber of
regions of sequence sitndlarities. One of these regions, located in the M-terminal section, corresponds to
the FATY ATP- binding dornain. The function of the other conserved domains is not et lonown,

= P2IGET Cholesterol oxidazse (CHODY (O from Brevibacteriorm sterolicarm and Streptomsyces strain
SA-CO00.

= P13006 Glucose oxidase (0 (GO0 from Aspergillus niger.

= 050045 (F-mandelonitrile Iyase (O Chydrozgnitrile Iyase) from plants [PUB00004524].

= P54225 Choline dehydrogenase (O (CHD) from bacteria

= FP131753 Glucose dehwdrogenase ((GLDY () from Dryosophila.

-

|
F T | S S 7 | Document: Done (2.794 secs) | |=ﬂ)=||f1|

e Replace (enhance) annotation with GO terms

e Standardized term
e Standardized definition
® o Standardized relationships to other terms

Universitat
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Structure of GeneOntology

e A GO ontology is
— A collection of terms ‘/ \‘ ‘/ \

— Each term has a (free text) / / N\ /
description ®

— Each term has a unique ID (GO:XXXX)

— Terms may have synonyms and DB-Xrefs

— IS-A relationships

— PART-OF relationships

— IS-A and PART-OF relationships form (each) an
acyclic graph

— True Path rule: , Every path from a node back to
the root must be biologically accurate™
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MGED Ontol

Ogy

Size of ontology <=
app. 80 classes
app. 70 slots

app. 100 instances
Work in progress

Humbeldt
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Hierarchy
= @ top
@ BiomaterialDescription| =]
@ Gene
@ Hardware
@ Measurement
@ Protocol
<t 'O Resource
{C) Software

=
=\

/’t

RN

Eéf’,g[lass Hierarchy

Hierarchy

= ('I:':' top
= omaterialDescription
E= @ BiomaterialManipulation
@ BiomaterialPreparation
f @ ErvironmentalHistony
@ Treatrment
(C) RiomatetialState
@ BiosourceProperty
@ Gene
@ Hardware
@ heasurement
@ Protocol

fce
© Eiblingraphicﬁm

< @ Contact

@ DatabaseEntry
logyE

@ Software

@ Concentrationlinit
@ Distancellnit

@ Masslinit

() QuantityUnit

@ Temperaturelinit
() TirmeUnit
NS Yolumelnit
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UMLS parts

p——
Entity _ iz [associated with] (continmed)
Physical Object azsociated with [functionally related ta] { contimed)
Organism .
Plant phoysically related to performs
Alga part of camies out
Fungus consists of exhibits
Virus contains practices
Rickettsia or Chlamvdia connected to OCCULS if1
Bacierium interconnects process of
ﬁ;rl @F‘ I
Apitnal bmch of USES, .
Invertehrate tributary of tanifestation of
Vertehrate ingredient of indicates
Amphibian spatially related to result of
Bird location of temp orally related to
;f;ltﬂe adjacent to co-occurs with
Mammal surrounds precedes
Hutnan traverses conceptually related to
Anatornical Structure functionally related to evaluation of
Embryonic Structure affects degree of
Congenital Abnormality treats assesses effect of
Acguired Ahnommality di - t of
Fully Formed Anatomical Stracture STup ; TIEA SUTETIENL O
Body Part, Organ, or Organ Component Loy 11'33t'3_5 MEASHIES
Tissue interacts with diagnoses
Cell prevents property of
geu C'mépc'nem hrings ahout derivative of
T2 0f Lr ER0tNe
Manufactured Object produces de;;:ll U[I;m:ﬂtal formof
Medical Device rAuses TOEmAt 0
Research Device FDHEE:PT,UEI part of
Climcal Drag 155U 10
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