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Какво
 

са
 

биологични
 

бази
 

данни?

Биологичните
 

бази
 

данни
 

са
 

множество
 

библиотеки

на
 

информация
 

за
 

науките
 

за
 

живота, които
 

са
 

събрани
 от

 
научни

 
експерименти, публикувана

 
литература, 

 високо
 

пропускателна
 

екпериментна
 технология

 
и

 
изчислителни

 
анализи.



Какво
 

съдържат?

• Те
 

съдържат
 

информация
 

от
 

изследователски
 

области, 
включително

 
геномика, 

протеомика,метаболомика,микролъчава
 

генна
 експресия

 
и

 
филогенетика.

• Информацията, съдържаща
 

се
 

в
 

биологичните
 

бази
 данни

 
включва:

генфукция,
 

структура, локализация
 

(клетъчна
 

и
 хромозмна),

 
клинични

 
ефекти

 
на

 
мутации, а също

 така
 

и
 

прилики
 

на
 

биологичните
 

секвенции
 

и
 структури.



За
 

какво
 

се
 

използват?

Биологичните
 

бази
 

данни
 

са
 

важен
 

инструмент, 
 който

 
помага

 
на

 
учените

 
да

 
разберат

 
и

 
да

 обяснят
 

множеството
 

биологични
 

явления,

от
 

структурата
 

на
 

биомолекулите
 

и
 

тяхното
 взаимодействие

 
до

 
целият

 
метаболизъм

 
на

 организмите
 

и
 

разбирането
 

на
 

еволюцията
 

на
 видовете.Този

 
метод

 
помага

 
да

 
се

 
улесни

 
борбата

 срещу
 

болестите, разработването
 

на
 

лекарства
 

и
 отикриването

 
на

 
основните

 
взаимоотношения

 между
 

видовете
 

в
 

историята
 

на
 

живота.



Една
 

от
 

първите
 

бази
 

данни

• Една
 

от
 

първите
 

последователни
 

биологични
 

бази
 данни

 
е

 
книгата

 
"Атлас на протеиновите секвенции

 и
 

структури"
 

от
 

Маргарет
 

Дайхоф.Тя
 

е
 

публикувана
 за

 
първи

 
път

 
през

 
1965 година.Съдържа

 
протеинови

 последователности, които
 

са
 

определени
 

по
 

това
 време.Книгата

 
е

 
обновявана

 
до

 
1970 година, след

 
това

 тя
 

се
 

превръща
 

в
 

основа
 

за
 

базата
 

данни
 

на
 

PIR.





Как
 

работят
 

базите
 

данни?

Биологичните
 

бази
 

данни
 

са
 

създадени
 

на
 принципа

 
“ИСКА”, или

 
Импортиране, Сливане, 

Класифициране
 

и
 

Анотация.”ИСКА”
 

обикновено
 се

 
прилага

 
за

 
всички

 
бази

 
данни

 
изключение

 
на

 анотацията, която
 

се
 

прилага
 

в
 

биологичните
 

бази
 данни.Това

 
е

 
термин

 
чрез

 
който

 
се

 
прикачва

 биологична
 

функация
 

на
 

микро
 

молекули.



Какво прави всяка една функция на “ИСКА”?

Импортирането
 

е
 

колекция
 

от
 

информация
 

от
 ресурсите.Сливането

 
е

 
правилна

 
подредба

 
на

 
бази

 данните
 

в
 

файл
 

на
 

Excell
 

или
 

с
 

помощта
 

на
 

друг
 

вид
 компютърни

 
средства.Класификацията

 
се

 
използва

 
за

 задаване
 

на
 

критерии, с
 

помощта
 

на
 

които
 

след
 

това
 се

 
търси

 
в

 
бази

 
данните. Анотацията, както

 споменахме
 

преди
 

малко, се
 

използва
 

само
 

в
 билогинчните

 
бази

 
данни

 
за

 
прикачване

 
на

 биологични
 

функции.



Биологичните
 

данни
 

се
 

предлагат
 

в
 

множество
 формати.Тези

 
формати

 
включват

 
текст, 

последователни
 

данни, протеинови
 

структури
 

и
 връзки.Всяка

 
от

 
тях

 
може

 
да

 
се

 
намери

 
от

 
определени

 източници, например
 

:
• Текстови

 
формати

 
са

 
осигурени

 
от

 
PubMed

 
и

 
OMIM

• Последователни
 

данни
 

се
 

предоставят
 

от
 

GenBank
 

по
 отношение

 
на

 
ДНК, и

 
UniProt, по

 
отношение

 
на

 белтъчини
• Протеинови

 
структури

 
са

 
осигурени

 
от

 
PDB, SCOP, 

CATH













Много
 

бази
 

данни
 

в
 

биоинформатиката
 

(SWISS-Prot, 
EMBL, GenBank, Pfam),се

 
използва

 
система, при

 която
 

един
 

запис
 

може
 

да
 

бъде
 

намерен
 

по
 

два
 различни

 
начина:

• Идентификатор
• Идентификационен

 
код



Идентификатор

Идентификатора
 

(“locus”
 

в
 

GenBank
 

и
 

“entry name”
 в

 
SWISS‐PROT) е

 
наниз

 
от

 
думи

 
и

 
цифри, които

 като
 

цяло
 

са
 

интерпретирани
 

по
 

някакъв
 

смислен
 начин

 
за

 
човека, например

 
като

 
познато

 съкращение
 

на
 

думата
 

протеин
 

или
 

ген.



SWISS-PROT
 

използва
 

система, при
 

която
 

името
 

на
 записа

 
(entry name) се

 
състои

 
от

 
две

 
части:

първата обозначава протеина и втората
 част

 
обозначава

 
вида, в

 
който

 
е

 
намерен

Например:
KRAF_HUMAN

 
е името на записа за Raf-

 1
 

oncogene
 

отХомо
 

сапиенс.



Идентификаторите
 

понякога
 

може
 

да
 

се
 променят.

 
Например:

Администраторите
 

на
 

базата
 

данни
 

могат
 

да
 решат, че идентификаторът за вписване вече не е

 подхоящ.И тогава се задава нов и става по трудно
 за

 
намирането

 
на

 
даден

 
запис.Това

 
е

 
и

 
минуса

 
на

 идентификатора.



Идентификационен
 

код

Идентификационият
 

код
 

е
 

число, което
 

по
 

уникален
 начин

 
съответства

 
с

 
точно

 
определен

 
запис

 
в

 
бази

 данните.
Например:
Идентификационния

 
номер

 
за

 
KRAUF_HUMAN в

 SWISS-PROT e P04049



В случай, че
 

два
 

записа
 

се
 

съидинят
 

в
 

един, той
 получава

 
двата

 
идентификационни

 
кода

 
на

 предишните
 

записи
 

като
 

единия
 

става
 

основен, а
 другия

 
второстепенен.Има

 
случаи, в които един запис

 се
 

разделя
 

на
 

два.В този случай и двата записа
 получават

 
по

 
един

 
нов

 
код, но

 
и

 
запазват

 
старите

 
си

 идентификационни
 

кода
 

като
 

второстепенни.



Каква
 

е
 

разликата
 

между
 

идентификатора
 и

 
идентификациония

 
код?

Разликата
 

между
 

идентификатора
 

и
 идентификациония

 
код

 
е

 
,че

 
кодът

 
се

 
задава

 
веднъж

 
и

 си
 

остава
 

завинаги
 

дори
 

и
 

след
 

голяма
 

промяна
 

на
 информацията

 
на

 
даден

 
запис

 
в

 
бази

 
данните, а както

 споменахме
 

преди
 

малко
 

идентификатора
 

бива
 сменян

 
след

 
промяна

 
на

 
информацията

 
на

 
даден

 запис.







Използвани
 

източници

1.
 

http://en.wikipedia.org/wiki/Biological_database#Working_of_Database
2.

 
http://www.avatar.se/strbio2001/databases/acc.html

3.
 

http://www.nbu.bg/PUBLIC/IMAGES/File/departamenti/medikobiologich
 ni/Bio.Aktivni.pdf

http://en.wikipedia.org/wiki/Biological_database
http://www.avatar.se/strbio2001/databases/acc.html
http://www.nbu.bg/PUBLIC/IMAGES/File/departamenti/medikobiologichni/Bio.Aktivni.pdf
http://www.nbu.bg/PUBLIC/IMAGES/File/departamenti/medikobiologichni/Bio.Aktivni.pdf


Благодаря
 

за
 

вниманието!!!  ☺
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