3. BIOLOGICKE DATABAZY
3.2 NIE JE VIRUS AKO VIiRUS

VELKE DATABAZY

Velké databdzy si mimoriadne velké subory Udajov, ktoré mozno vypoctovo analyzovat s cielom odhalit v nich vzory,
pravidld, suvislosti, trendy a zoskupenia. Biologické discipliny sa dnes nezaobidu bez prace v takychto obrovskych datovych
suboroch.

Otazka 1:

Ako vznikaju velké biologické databdzy?

Na evidovani dat sa podielaju vyskumnici z celého sveta. Data sa neustale znasobuju, su uloZené a spracovavané na mnohych
serveroch. Pri ich pouZivani sa stieraju hranice medzi Statmi. Ich bezpelné spravovanie vyZaduje rozsiahle digitdlne
prostredie so zlozitou funkcionalitou a Specialistov, ktori sa jeho rozvoju a ochrane neustdle venuju.

Bioinformatika vznikla ako novy odbor na rozhrani biolégie, informatiky, matematickej analyzy.

Bioinformatiku mozno v Sirsom zmysle slova chapat ako akékolvek pouzitie vypoctovej techniky pri rieSeni biologickych
problémov.

V uzSom zmysle slova je bioinformatika spajana iba s vyvojom softvéru na automatizovanu analyzu biologickych dat. Prvu
,pracovnu verziu“ definicie bioinformatiky zverejnil Narodny institit zdravia USA (NIH) v roku 2000.

Vo vieobecnosti mdZeme definovat tri hlavné tlohy bioinformatiky:

1. Tvorba a sprava databaz biologickych dat r6zneho charakteru (DNA, RNA alebo proteinové sekvencie, proteinové
Struktary, génové expresné profily, atd.).

2. Tvorba algoritmov a matematickych modelov uréenych na analyzu biologickych dat.

3. Aplikacia bioinformatickych nastrojov za ucelom interpretdcie tychto dat vo svetle biologickych suvislosti.

Uloha 1:
Porozmyslajte, ako pomahaju biolégom, zdravotnikom, polnohospodarom alebo ekoldgom rozsiahle databazy.

Navrhnite problém, ktory by sa dal riesit pomocou velkého mnoZstva realnych dat:

Databaza NCBI

NCBI je narodné centrum pre biotechnologické informdcie v USA. Prostredie, ktorého Uvodnu stranku vidite, sa €¢leni na
niekolko oblasti, vidite ich v zozname vlavo. NBCl vzajomne prepaja niekolko genetickych, biochemickych, taxonomickych a
publikaénych databaz.
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Otvorte databazu na adrese https://www.ncbi.nlm.nih.gov/.
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Titulnd stranka databdz NCBI.

Vpravo su uvedené najpouzivanejSie zdroje (databazy), s ktorymi je NCBI prepojend. V databazach sa da pracovat pomocou
nastrojov, ktoré umozriuju udaje roznym spésobom vyhladavat, triedit a analyzovat.

Po kliknuti na niektoru oblast vidite ponuku stvisiacich databédz a nastrojov, ktoré mozete vyuzit. Obsahuje ndvody na ucenie

sa ako s nastrojmi pracovat (tutorial) - a priru¢cku pomoci (help manual).

Uloha 2:

Vyhladajte v databaze NCBI Taxonomy zaznam pre pupavu lekarsku (Taraxacum officinale) a pokuste sa zistit:

1. Kolko zaznamov v databaze NBCI Nucleotide existuje pre tuto rastlinu?

2. Kolko zdznamov je pre pupavu lekarsku aktualne v databaze NCBI Protein?

3. Kliknite na nazov a najdite obrazky pupavy v niektorom externom informacnom zdroji (st v tabulke na konci stranky).

4. Aku dalSiu informdciu a pupave sa vam podarilo z databaz ziskat?

Otvorte niektory dalsi odkaz a chodte hilbsie do databazy.

Vyskusajte postup hladania aj s inym organizmom. Musite poznat alebo najprv vyhladat jeho vedecky nazov.

Ked'vedci a odbornici objavuju nové stvislosti, nevystacia si s jednoduchym vyhladavanim. Na vyhladavanie a porovnédvanie
vzorov v databazach NCBI pouZivaju programovaci jazyk Python.
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Vel'mi rozSirenym v bioinformatike je Python prispésobeny potrebam bioldgie.

Biopython je subor volne dostupnych nastrojov na biologické vypocty napisany v Pythone medzinarodnym timom vyvojarov.
RieSia potreby sucasnej a budtcej prace v oblasti bioinformatiky. Zdrojovy kdd je dostupny pod licenciou Biopython, ktora
je mimoriadne liberdlna a kompatibilna s takmer kazdou licenciou na svete.

Aplikaciu najdete na adrese http://www.biopython.org.

Zakladnym zamerom biopythonu je umozZnit ¢o najjednoduchsie pouZivanie Pythonu v bioinformatike tym, Ze sa vytvoria
vysoko kvalitné moduly a opakovane vyuzitelné triedy modulov. Patri k nim napriklad FASTA na zobrazovanie a vyhladavanie
sekvencii nukleotidov a aminokyselin.

Tieto moduly sa pouZivaju na pracu s velkymi databazami. Skdseny uzivatel, ktory ovlada python, si moze niektoré z nich
samostatne prispdsobovat podla vlastnych poziadaviek.

Databaza EBI

Databaza Eurdpskeho bioinformatického instititu https://www.ebi.ac.uk/ je dalsi priklad velkej databazy.

Eurdpsky institut pre bioinformatiku (EMBL-EBI) zdiela Udaje z experimentov v oblasti prirodnych vied, vykonava zékladny
vyskum v oblasti vypoctovej bioldgie a ponuka rozsiahly program skoleni pouzivatelov, ktory podporuje vyskumnikov z
akademickej obce a priemyslu.

Déta a nastroje su volne dostupné bez obmedzenia. Je mozné ich stiahnut a nainstalovat lokalne. Jedinou vynimkou su
potencialne identifikovatelné ludské genetické informacie.

Zdroje EMBL-EBI su komplexné a aktualne. Biologické Udaje sa musia umiestnit do verejného archivu a odkazovat sa v
prislusnej publikacii.
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Vyhladajme v databazach niektoré informdcie o virusoch.
Chripkovy virus

Chripkovych virusov je vela a su velmi variabilné, l'ahko podliehajud mutacidm. To je dovod, preco sa venuju velké prostriedky
kazdy rok na rozpoznanie najnebezpecnejSieho typu, ktory sa rychlo Siri a na vyvoj novej ockovacej latky.

Chripkové virusy typu A sa rozdeluju na podtypy na zaklade pritomnosti povrchovych glykoproteinov na povrchu virusovej
Castice, ktoré maju antigénne vlastnosti. Hlavnymi antigénnymi proteinmi virusovej ¢astice su
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e hemaglutinin (H)
e neuraminidaza (N)

Tieto proteiny st velmi premenlivé. Rozoznavame 16 typov proteinu hemaglutininu (H1-H16) a 9 typov neuraminidazy (N1-
N9). Ich kombinacia je charakteristicka pre dany podtyp virusu. Je znamych patnast podtypov virusu chripky, ktoré su

schopné nakazit vtaky. Podtypy H5 a H7 su vysoko ndkazlivé, napriklad hromadné rozsirenie vtaéej chripky v rokoch
2005 — 2006 sposobil podtyp H5N1.

Virus

Uloha 3:

Otvorte si stranku EMBL-EBI. Zadajte do vyhladdvacieho okienka oznacéenie virusu H5SN1. Zvolte si makromolekularne
Struktury (Macromolecular structures) a pozrite si niektoré zobrazenia proteinov tohto virusu.

N3jdite informacie otom istom viruse v databaze NBCI. Zvolte si v rozbalovacom policku databazu nukleotidov
Nucleotide. Do vyhladavacieho politka napiste HSN1. Opat skdste ndjst zobrazenie proteinu virusu.

Virus osypok

Dalsie ochorenie, ktoré sa zacalo na Slovensku nedakane $irif, st osypky. Suvisi to s poklesom miery preventivnej
zaockovanosti populdcie.  Osypky su velmi nakazlivou virusovou chorobou, prenasanou vzdusnou cestou z inych
infikovanych fudi. Vedecky nazov osypok je Morbilli.

Virusy osypok patria do skupiny paramyxovirusov. Zname su predovsetkym gény paramyxovirusov hlodavcov.

Uloha 4:
Otvorte si stranku NCBI. Vyhladajte zname nukleotidové sekvencie virusu osypok. Postupujte takto:

Zvolte si v rozbalovacom poli¢ku databazu nukleotidov Nucleotide. Do vyhladavacieho policka napiSte ndzov ochorenia
(morbilli). Zobrazia sa zdznamy o sekvenciach zndmych génov. Kliknutim na link FASTA sa zobrazi prislichajuca sekvencia
cRNA.

Analogicky, ak si v rozbalovacom policku zvolite databazu Protein, viete si pomocou linku FASTA zobrazit zodpovedajlcu
sekvenciu aminokyselin.

Ak chcete ndjst sekvencie cRNA génov alebo aminokyselin proteinov [udskych osypok, zadajte do vyhladavacieho poli¢ka
homo sapiens morbillivirus.
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