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WPROWADZENIE
Jakkolwiek celowo$¢ dysponowania nowoczesnym zapleczem

komputerowym w pracach badawczych z zakresu biologii i

genetyki molekularnej nie jest obecnie przez nikogo
kwestionowana i w krajowych laboratoriach pojawito sig
ostatnio wiele wysokiej klasy mikrokomputeréw,

kontrowersyjna pozostaje sprawa, czy korzystniejsze jest
prowadzenie badan w oparciu o istniejace juz gotowe pakiety
programéw, czy tez pisanie oprogramowania we wikasnym
zakresie.

dziedzinie

Gwattowny rozwoj badan w genetyki

molekularnej, ciagte pojawianie sie nowych probleméw,
podejs¢ i technik badawczych powoduje szybkie przekraczanie
ram elastycznosci wielu gotowych programéw i chociaz ambicja
dystrybutoréw tych opracowan jest ciagle ich uaktualnianie
lub stworzenie takich mozliwosci uzytkownikowi, korzystanie
z gotowych programéw nie wydaje sie rozwigzaniem
optymalnym. Przemawia za tym réwniez mnogo$¢ istniejacych
obecnie programéw opracowanych przez wyspecjalizowane firmy
komputerowe i wiele osrodkéw uniwersyteckich krajow wysoko
rozwinietych. Obserwuje sie silng tendencje do posiadania
wiasnych niezaleznych opracowan programowych, gdyz stopien
zaangazowania technik komputerowych w proces badawczy
decyduje w znacznej mierze o efektywnos$ci prowadzonych
badan, a nierzadko o ich powodzeniu. Wyniki analiz
komputerowych sa czesto stymulatorami nowych interesujacych
kierunkéw badan, a symulacja komputerowa réznych wariantéw
eksperymentu pozwala na wybér optymalnej drogi Jego
przeprowadzenia. Mozna  wiec stwierdzic, ze stopien
komputeryzacji badan naukowych we wspomnianych dziedzinach w
poszczegolnych osrodkach naukowych decyduje w znacznej
mierze o konkurencyjnosci tych badeui.

Powyzsze fakty przemawiajg za celowos$cia pisania wiasnych
programoéw, elastycznych i ciagle uaktualnianych,
dostosowanych do potrzeb badawczych placowki naukowej czy
Srodowiska, szybko

reagujacych na  nowe pomysty i

rozwigzania.

Prezentowany w tym opracowaniu pakiet prograunéw analizy
sekwencji kwasow nukleinowych NASEQ stanowi pierwszy krok na
drodze do stworzenia wiasnego, komputerowego zaplecza
analitycznego dla potrzeb biologii i genetyki molekularnej.
Powstaje on w Zakladzie Chemii Bioorganicznej PAN na
zapotrzebowanie pracujgcych tam zespotow badawczych.
Zalozeniem autoréw tego przedsiewziecia Jest udostepnienie
aktualnego niewielkiego pakietu, a w przysztosci Jego
rozszerzonych wersji wszystkim zainteresowanym placéwkom
badawczym.

W artykule tym przedstawiony zostanie aktualny ksztatt
wymagania dotyczace

programu NASEQ, jego sprzetu

komputerowego i zasada funkcjonowania.

1. Opis programu NASEQ

1.1. Struktura plikéw

Program NASEQ w jego aktualnie prezentowamej wersji
sktada sie z 13 programéw uzytkowych, programu systemu menu
1 pliku README.NAS z krotkim opisem. Pliki wynikowe
ktére moga by¢ dalej przetwarzame

programéw uzytkowych,

maja zau'ezerwowane nazwy rozszerzen. Podane sa one w tabeli.

Typ

pl iku Objasnienie

NAS Pliki wynikowe programéw: CHANGE1.CHANGE2.CHANGE3
i MANIPUL. Zawieraja sekwencje kwaséw nukleino-
wych przedstawione w odpowiednim formacie

RLS Pliki wynikowe programu RESSEAR, ktére podaja
nazwy enzymoéw, sekwencje rozpoznawalne oraz miejsca
restrykcyjne w analizowanej sekwencji

TRN Pliki wynikowe programu TRANSL zawierajgce wynik

translacji sekwencji zaisad na tancuch auninokwaséw
zapisany w kodzie Jednoliterowym

Caty prograim funkcjonalny pakietu NASEQ podzieli¢ mozna
na dwie czesci. W  pierwszej zawarte sg  programy
umozliwiajgce tworzenie wiasnego zbioru plikéw typu ".NAS" z
zapisanymi  sekwencjsuni  kwaséw nukleinowych. Druga czes$¢

stanowiag programy analityczne, ktore opisane zostang w

dalszej czesci tego artykutu.
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1.2. Prograuny do tworzenia wiaisnej bazy

analizowanych sekwencji DNA

Sekwencje zasad analizowane przez prograiin NASEQ musza by¢
odp>owlednlo zakodow/ane 1 zapisane w pajnleci zewnetrznej
komputera w postaci pliku typu ".NAS".

Do zapisu sekwencji przyjeto nastepujace symbole:

N - dla adenozyny,

nen - dla cytydyny,

nGr - dla guaunozyny,

e - dlatymidyny luburydyny,

1 - dla oznaczeniakonca sekwencji liniowej,

" - dla oznaczenia konca zapisu sekwencji
cyklicznej.

Inne znaki, ktére bardzo rzadko wystepuja w sekwencjach
pochodzacych z bankéw danych traktowane sa przez programy
analityczne  pakietu NASEQ Jako niezidentyfikowane
nukleotydy. Pierwszy element pliku typu ".NAS" skladajac
sie z osiemdziesieciu znakéw moze zawiera¢ dowolny tekst
wprowadzony przez uzytkownika (np. dodatkowe informacje
dotyczace badanej sekwencji). Do tworzenia plikéw typu
".NAS" stuzag cztery programy uzytkowe o nazwach: CHANGEI,
CHANGE2, CHANGE3, MANIPUL.

Programy CHANGElI 1 CHANGE2 umozliwiajg bezposrednie
korzystzuiie ze zbioréw sekwencji DNA zawartych w bazach
GenBank 1 EMBL. Programy te przetwarzaja automatycznie
sekwencje zawarte w tych bazach deuiych na kod, ktéry Jest
akceptowany przez pozostate programy analityczne pakietu
NASEQ. Program CHANGElI wykonuje automatycznie nastepujace
operacje:

- wyszukuje sekwencje z GenBank po uprzednim wprowadzeniu
nazwy grupy oraz podaniu nazwy sekwencji, pod ktora
skatalogowana Jest w bazie danych,

- przetwarza wyszukang sekwencje na wiasny kod,

- dodaje znad: okreslajacy koniec sekwencji,

- umozliwia wprowadzenie dodatkowego tekstu z klawiatury (do
osiemdziesieciu znakoéw),

- catos¢ zapisuje do pliku wynikowego typu ".NAS".

Podobne operacje wykonuje program CHANGE2 z tg tylko
réznica, ze pliki zréditowe pochodzg z bazy EMBL.

Uzytkownik moze réwniez  utworzy¢ plik na dowolnym
edytorze tekstu (np. WORDSTAR, PCWRITE, EDLIN, CHIWRITER), a
nastepnie przetworzy¢ go przez program CHANGES, ktéry
wykonuje nastepujace operacje:

- zamienia wszystkie mate litery na duze,

- kasuje wszystkie znaki interpunkcyjne, sterujace, symbole
specjalne 1 cyfry,

- w zaleznosci od sekwencji wprowadza na koncu tancucha znak
"1" lub "2",

- umozliwia wprowadzenie z klawiatury krotkiego opisu do
osiemdziesigeciu  znakéw 1 zapisuje na dysku plik z
rozszerzeniem ".NAS".

Do wprowadzania wiasnej sekwencji do bazy danych stuzy
program MANIPUL. Jest on procesorem tekstu ukierunkowanym na
edycje kwaséw nukleinowych. Moze pracowa¢ w trybie INSERT
lub OVERWRITE.

W trybie INSERT znaki znajdujace sie od pozycji kursora
sa przesuwane w lewo, a nowe znaki wprowadzane z klawiatury
lub z dysku (opcja MERGE) sg umieszczane w aktualnym
potozeniu kursora. W trybie OVERWRITE nowe znaki sa stawiane
na istniejgce znaki, co powoduje zaste”pienie starego
tEu~cucha znakéw na nowy.

Program MANIPUL posiada nastepujace opcje:

wprowadzanie zawartosci pliku lub Jego fragmentu do
pamieci opjeracyJneJ komputera z Jednoczesnym usunieciem
starej sekwencji (LOAD),

- zachowanie catej sekwencji lub wybranego fragmentu na
dysku w postaci pliku typu ".NAS" (SAVE),

- kasowanie pliku z dysku (KILL),

- wymazywanie fragmentu Ilub catej sekwencji z pamieci
operacyjnej komputera (DELETE),

dotgczanie do sekwencji znajdujacej sie w pamieci
operacyjnej nowej sekwencji zapisanej uprzednio na dysku
(MERGE).

- wyszukiwanie w danej sekwencji dowolnego taricucha zasad o
dtugosci do piecdziesieciu znakéw (FIND),

- wyswietlanie zawartosci dysku (FILES),

- przegladanie zawartosci pliku "*.NAS"(DISPLAY),

r drukowanie catej sekwencji DNA lub JeJ fragmentu w trzech
ré6znych formatach (PRINT)(rys.2),

- wyprowadzenie programu do menu (END).
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Sequence pBR322 (fragment)
1. TTCTCATCTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATCCGGTACTTTATCACAGTTAAATTGCTMCGC
71.AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGCTG

141.TAGGCATAGGCTTGGTTATGCCGGTACTGCCGGGCCTCTTGCGGGATATCGTCCATTCCGACAGCATCGC
211. CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTTCTATGCGCACCCGTTCTCGGACCA
281.CTGTCCGACCGCTTTGGCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACCCGA
351.TCATGGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGGCCGGCATCACCGGCCOCAC

421.AGGTGCGGTTGCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCCGOCTC
491.ATGAGCGCTTGTTTCGGCGTGGGTATGGTGGCAGGCCCCGTGGCCGGGGGACTGTTGGGCGCCATCTOM
561. TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAA.TCCA

631.GGAGTCGCATAAGGGAGAGCGTCGACCGATGCCCTTGAGAGCCTTCAACCCAGTCAGCTCCTTCCGCTGC
701.GCGCGGGGCATGACTATCGTCGCCGCACTTATGACTGTCTTCTTTATCATGCAACTCGTAGGACAGGTGC
771.CGGCAGCGCTCTGGGTCATTTTCGGCGAGGACCGCTTTCGCTGGAGCGCGACGATGATCGGCCTGTCGCT

841.TGCGGTATTCGGAATCTTGC

Sequence pBR322 (fragment)
L TTCTCATGTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATGCGGTAGTTTATCACAGTTAAATTGCTAACGC
71.AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGCTG
141.TAGGCATAGGCTTGGTTATGCCGGTACTGCCGGGCCTCTTGCGGGATATCGTCCATTCCGACAGCATCGC
211.CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTTCTATGCGCACCCGTTCTCGGAGCA
281.CTGTCCGACCGCTTTGCCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACGCGA
351. TCATCGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGCCCGGCATCACCGGCCCCAC
421.AGGTCCGGTTCCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCGCCCTC
491.ATCACCGCTTGTTTCGGCGTGGGTATGGTCGCAGGCCCCGTGGCCGGGGGACTGTTGGGCGCCATCTCCT
561. TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAA.TGCA
631.GGAGTCGCATAAGGGAGAGCGTCGACCGATGCCCTTGAGAGCCTTCAACCCAGTCAGCTCCTTCCCGTGG

—_—

—_—

701.GCCCGGGCCATGACTATCGTCGCCGCACTTATGACTGTCTTCTTTATCATGCAACTCCTACCACACCTGC
771.CGCCAGCCCTCTGGGTCATTTTCGGCGAGGACCGCTTTCGCTGGAGCGCGACGATGATCGGCCTGTCGCT
841.TGCGGTATTCGGAATCTTGC

Sequence pBR322 (fragment)
1 TTCTCATGTT TGACAGCTTA TCATCGATAA GCTTTAATGC GGTAGTTTAT CACAGTTAAA
61 TTGCTAACGC AGTCAGGCAC CGTCTATGAA ATCTAACAAT GCGCTCATCG TCATCCTCGG
121 CACCGTCACC CTGGATGCTG TAGGCATAGG CTTGGTTATG CCGGTACTGC CGGGCCTCTT
181 CCGGGATATC GTCCATTCCG ACAGCATCGC CAGTCACTAT CGCGTGCTGC TAGCGCTATA
241 TCCGTTGATG CAATTTCTAT GCGCACCCGT TCTCGGAGCA CTGTCCGACC GCTTTGGCCG
301 CCGCCCAGTC CTGCTCGCTT CGCTACTTGG AGCCACTATC GACTACGCGA TCATGGCGAC
361 CACACCCGTC CTGTGGATCC TCTACGCCGG ACGCATCGTG GCCGGCATCA CCGCCGCCAC
421 AGGTGCGGTT GCTGGCGCCT ATATCGCCGA CATCACCGAT GGGGAAGATC GGGCTCGCCA
481 CTTCGGGCTC ATGAGCGCTT GTTTCGGCGT GGGTATGGTG GCAGGCCCCG TGGCCGGCGG
541 ACTGTTGCGC GCCATCTCCT TGCATGCACC ATTCCTTGCG GCGGCGCTGC TCAACGGCCT
601 CAACCTACTA CTGGGCTGCT TCCTAATGCA GGAGTCGCAT AAGGGAGAGC GTCGACCGAT
661 GCCCTTGAGA GCCTTCAACC CAGTCAGCTCCTTCCGGTGC GCCCGGCGCA TGACTATCGT
721 CGCCGCACTT ATGACTGTCT TCTTTATCAT GCAACTCGTA GGACAGGTGC CGCCAGCC-CT
781 CTGGCTCATT TTCGCCGAGG ACCGCTTTCG CTGGAGCGCG ACGATGATCG GCCTGTCCCn'
841 TGCGGTATTC GGAATCTTGC
Rys.2.Wydruk z programu MANIPUL fragmentu sekwencji pBR322 w
trzech réznych formatach.

[

.3. Programy analityczne

W zaleznosci od funkcji programy analityczne znajdujace sie
w oprogramowaniu NASEQ mozna podzieli¢ na trzy grupy:

- analizy restrykcyjnej,
- translacji,

- obliczania czestosci wystepowania poszczegolnych zasad w
sekwencji

do

Programy anmnali=y

restryk<oeyjijmne]

Analize restrykcyjna mozna przeprowadzicé za pomoca
programu SITELOOK Ilub programu RESSEAR. Progrsun SITELCXDK
Jest szczegolnie przydatny, gdy przeprowadzamy analize

krotkiego fragmentu DNA. Program wyprowadza na monitor Ilub

Sequence name:

1(.) 20 30 40 50 60

biotechnologteli

SITELIST odczytuje z pliku ".RSL" i wyprowadza na ekran
lub drukarke informacje zawierajaca nazwy enzyméw, ktore
byty uzywane w analizie, ich sekwencje rozpoznawane 1
miejsca restrykcyjne w danej sekwencji DNA (rys.4).

Accll CGICG 1 3 154

Acclll  TICCGGA 1 3 74

Apyl CCIWGG 2 3 11 50

Bell TIGATCA 1 3 29

BspMIl  T/CCGGA 1 3 74

BstNI CCIWGG 2 3 11 50

Cfol GCGIC 1 3 156

Dpnl GAITC 1 3 31

EcoRIl  /CeWGG 2 3 9 48

FnuDIl  CGICG 1 3 154

Foki GGATG(9/13) 1 3 89

Hapll c/ccc 1 3 75

Hhal GCGIC 1 3 156

HinPIl  G/CGC 1 3 154

Hpall CICGG 1 3 75

Mbol IGATC 13 29

Mnll CCTC(7/7) 1 3 51

Mspl CICGG 1 3 75

Mval CCIWGG 2 3 11 50

Ndell IGATC 1 3 29

Nlalll CATG/ 1 3 30

Sau3Al /GATC 1 3 29

ScrFl CCINGG 2 3 11 50

Tagi TICGA 1 3 117

Thai ca/cc 1 3 154

TthHBSI T/CGA 1 3 117

Non-cuttlng enzymes

Aatl Avrll Bstl Eco0109 Hinfll Nlalv  Pwvull Sspl
Aatll Ball BstX1 EcoRlI Hpal Notl Rsal Sstl
Accl BamHI Caull EcoRV  Hphl Nrul Rsrll Sstll
Acyl Bani Cfrlol  Espl Kpnl Nsil Sad Stul
ATl Banll Cfri31  FnudHI Mael NspBIl  Sacll Styl
Ahall Bzml 11  Cfrl Fspl Maell Nspl Sali Tthilll
Ahalll  Bbel Ciat Gdlll Maelll  Nspl | Sau961  Xbal
Alul Bblll Cvnl Haell Mboll Nsplll  Saul Xceyl
Aosl Bbvl Ddel Haelll  Mlul NsplV  Scal Xhol
Apal Benl Dral Hgal Mstl NspV SfaNI Xholl
ApalLl Bgll Drall HglAl Mstll PaeR7  Sfll Xmal
Asp700 Bglll Drain  HgiCl Nael Pall Sini Xmalll
Asp718 Bsml Eael HgiDI Narl PfMI Smal Xmnl
Asul Bspl28 Eagl Hindi Ncil PpuMI SnaBl  Xorll
Asull BspMI Eco471 Hindi! Ncol Pssl Spel

Aval BssHIl  Eco4711IHIndIlIl Ndel Pstl Sphl

Avail BstEIl Eco81l Hinfl Nhel Pvul Spit

Rys.4. Przyktadowy wydruk analizy restrykcyjnej z progreunu

SITEMAP dla catej sekwencji HUMURIA.

HUMURIA

70

120 130 140

80 90 100 11(2

GATACTTACCTGGCAGGGGAGATACCATGATCACGAAGGTGGTTTTCCCAGGGCGAGGCTTATCCATTGCACTCCGGATGTGCTGACCCCTGCGATTTCCCCAAATGTGGGAAACTCGACTGCATAATTTGTCGTAGTGG

Apyl Bell Apyl
BstNI Dpnl BstNI

EcoRII Mbol EcoRII
Mval Ndell Mnll

SerFl Nilalll Mval
Sau3Al ScrFI

Rys.3. Przyktadowy wydruk analizy

restrykcyjnej z programu SITEL(X)K dla fragmentu sekwencji

Acclll Foki Tagi
BspMilI TthHBSI
Hapll
Hpall
Mspl

HUMURIA.
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drukarke analizowang sekwencje z numeracjg oraz zaznacza na
niej wystepowanie miejsc restrykcyjnych (rys. 3).

Drugi program do auializy restrykcyjnej o nazwie RESSEAR
zapisuje wszystkie wyszukane miejsca restrykcyjne dla
poszczegblnych enzyméw tacznie z nazwaunl 1 sekwencjautii
rozpoznawanymi do pliku typu ".RSL". Pliki te moga by¢ dalej
przetwarzane przez programy: SITELIST, SITEMAP i FRAGSIZE.
Program SITELIST moze wyprowadzac wyniki anlizy
restrykcyjnej dla catej sekwencji lub dla wybranego przez
uzytkownika fragmentu sekwencji DNA w postaci tabelarycznej.
Program SITELIST umozliwia wyprowadzenie wynikow
przeprowadzonej analizy restrykcyjnej dla:

- wszystkich enzyméw restrykcyjnych,

- enzyméw pozostawiajacych lepkie konce po stronie 37,

- enzyméw pozostawiajacych lepkie konce po stronie 57,

- enzymdéw pozostawiajacych tepe konce,

- enzyméw rozpoznajacych sekwencje niepalindromowe,

- dowolnie wybranych enzyméw,

- enzyméw przecinajacych dang sekwencje w n miejscach (gdzie
n=0,1.2...

ProgTEun SITEMAP przedstawia wyniki w postaci graficznej
(rys.5). Posiada podobne opcje Jak program SITELIST.

Sequence neune: HUMURIA

from base number 1
60 90 120 150 180
1

1
1

] ______

Analysed range:
Enzymes
Accll
Acclll
Apyl
Bell
BspMlII
BstNI -
Cfol
Dpnl
EcoRlI
FnuDII
Fokl
Hapll
Hhal
HInPIl
Hpall
Mbol
Mnll 1
Mspi - -
1

w

) S

—

—

—_—
ol el bl b b e —

ol b bl e e e b o o bl ey

Mval -

1

S

4

Ndell 1
Nialll 1
Sau3Al 1
)

1

1

4

1

SerFI
Tagl
Thai
TthHBSI

.
o e bl bt 3 b e b e b b N 2 e e o d N o ] N b

el N B e N e e e At e N b A e b e e b b e

N ol b b b b bl b b b b b b

e b e

Rys.5. Przykladowy wydruk analizy restrykcyjnej z programu

SITEMAP dla catej sekwencji HUMURIA.

Program FRAGSIZE na podstawie danych zawartych w plikach
".RLS" wyznacza dtugosci fragmentow powstatych w wyniku
dziatania poszczegdlnych enzyméw restrykcyjnych lub grupy
enzyméw na czasteczke DNA (rys.6). Program posiada podobne

opcje do programéw SITELIST 1 SITEMAP.

to base number 165 step:3

27
13 Asul G/GNCC
1 1461 1951 . 3411 8 191 4344 ... 172
2 616 3730 . 4345 9 189 1762 ... 1950
3 352 147 . 525 10 179 1262 ... 1440
4 279 1483 . 1761 11 124 1138 ... 1261
5 275 526 . 800 12 88 801 ... 888
6 249 889 . 1137 13 79 3412 ... 3490
7 222 3508 . 3729 14 42 1441 ... 1482
15 17 3491 ... 3507
51 FnuDII CG/CG
1 581 2525 ... 3104 12 122 1418 ... 1539
2 493 3435 ... 3927 13 115 705 ... 819
3 452 4259 . 347 14 103 2080 ... 2182
4 372 1637 ... 2008 15 97 1540 ... 1636
5 356 349 . 704 16 69 2009 ... 2077
6 341 2183 . 2523 17 66 1042 ... 1107
7 332 3928 . 4259 18 61 981 ... 1041
8 330 3105 . 3434 19 27 949 ... 975
g 145 1247 . 1391 20 26 1392 ... 1417
10 129 820 . 948 21 10 1237 ... 1246
11 129 1108 . 1236 22 5 976 ... 980
23 2 2078 ... 2079

Rys 6. Przykfadowy wydruk analizy restrykcyjnej dla catej

sekwencji pBR322 z programu FRAGSIZE dla dwéch wybranych

enzymow.

Programy RESSEAR i SITELOOK wykorzystuja w trakcie
wykonywania analizy restrykcyjnej plik 0 nazwie
"ENZYMES.ALL", ktory Jest zestawieniem wszystkich

dostepnych hanadlowo enzyméw restrykcyjnych i zawiera nazwy
tych enzymow, ichsekwencje rozpoznawane z zaznaczonymi

miejscamihydrolizy.Do oznaczenia tych sekwencji

zastosowano nastepujaca symbolike przyjeta przez IUB:

-AT dla
"C" dla
"G" dla
T dla
"M"  dla
"K"  dla
"y dla
R dla
W' dla
=S dla
"D" dla
"H*  dla
"N" dla

dla

Dla sekwencji niepalindromowych wprowadzono dodatkowe
oznaczenia. Na przykitad sekwencja rozpoznawana przez enzym
Bbvl ma posta¢ GCAGC(8/12). Taki zapis Jest réwnoznaczny
sekwencjom GCAGCNNNNNNNN/ i /NNNNNNNNNNNNGCTGC, ktore sa
wyszukiwane w analizowanej czasteczce DNA. Uzytkownik za

pomocg programu EDITENZ moze uaktualnia¢ liste enzyméw

restrykcyjnych, ktéra zapisana Jest w pliku ENZYMESALL.
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Program EDITENZ ma nastepujace opcje:

- wyprowadzenie na ekran lub drukarke aktualnej listy

enzyméw utozonej alfabetycznie wedlug nazw lub sekwencji

rozpoznawanych,

- wprowadzenie nowego enzymu,

- skasowanie enzymu z listy,

- wyszukiwanie enzymu z listy po nazwie lub sekwencji,

- wydruk enzyméw pozostawiajacyh lepkie konce po stronie 37,

- wydruk enzyméw pozostawiajacyh lepkie konce po stronie 57,

- wydruk enzyméw o tepych koncach,

wydruk enzymow, ktore rozpoznaja sekwencje

niepalindromowe.

Programy do translacji

(w trakcie realizacji)

Do translacji przewidywane sga dwa programy o0 nazwach:

TRANS i BACKTRAN. Pierwszy z nich przeznaczony Jest do

przeprowadzenia translacji dla catej sekwencji lub Jed

fragmentu na tancuch aminokwaséw. Wynik translacji zapisany
w kodzie Jednoliterowym moze by¢ zachowany w pliku o nazwie
z rozszerzeniem ".TRN". Program przewiduje réwniez mozliwos¢
wyprowadzenia wyniku translacji w kodzie tréjliterowym dla

oznaczenia poszczegolnych aminokwaséw na ekran lub drukarke.

Translacja przeprowadzana Jest wedlug ogolnego  kodu
genetycznego w trzech ramkach odczytu. Drugi program
BACKTRAN przeprowadza translacje odwrotna.
Program FREOQOBASE

Program ten stuzy do analizy statystycznej skiadnikow

sekwencji. Program FREQBASE wylicza liczbe poszczegolnych

zasad, par zasad i kodonéw dla catej sekwencji DNA lub

wybranego fragmentu. Wyniki sa wyprowadzane na ekran lub

drukarke w liczbach bezwzglednych lub w procentach.

1.4. Program systemu menu

Dostep do poszczegdlnych programéw uzytkowych odbywa sie

poprzez dwustopniowy system menu. Po inicjacji z systemu

operacyjnego MS-DOS programu NASEQ na ekranie pojawia sie
MAIN MENU. Uzytkownik po nacis$nieciu odp>owiedniego klawisza

przechodzi do menu podrzednego, z ktérego moze wywotac

poszczegdblne programy uzytkowe. Kazdy program uzytkowy ma

wyjsécie do tego menu,z ktérego zostat wywotany. Prograun

wychodzi réwniez do systemu menu, gdy w tradccie Jego

wykonywania pojawit sie biad typu 1/0. Program systemu menu
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biotechnologia

posiada dodatkowo 10 aktywnych klawiszy funkcyjnych, ktére

utatwiaja obstuge catego systemu. Schemat systemu menu

przedstawiony Jest na rys.7.

MAIN MENU
(Nuklelc acid sequence analysis softwao'e)
SEQUENCE LIBRARY FORMATION
RESTRICTION ANALYSIS
TRANSLATION MENU
NUKLEOTIDE FREQUENCIS

SEQUENCE LIBRARY FORMATION
(specify source of sequence)
GenBank CHANGEI
- EMBL CHANGE2
File of text CHANGE3
- EDYTOR MANIPUL

RESTRICTION ANALYSIS

(Nucleic au:ld sequence analysis software)
- SEARCH RESTRICTION SITES AND CREATE «.LSR FILE RES_SEAR
- PRINT RESTRICTION SITES FROM ».LSR FILE SITELIST
- DISPLAY RESTRICTION SITES GRAPHICALLY FROM *.LSR FILE SITEMAP
- DISPLAY RESTRICTION SITES FROM *.LSR FILE ON SEQUENCE SITELOOK
- DISPLAY FRAGMENTS SIZE FROM *.LSR FILE
- EDIT RESTRICTION ENZYME DATA

TRANSLATION MENU
(Nucleic acid sequence analysis software)

- CREATE ».TRN FILE OF TRANSLATION PRODUKT TRANSL
- DISPLAY TRANSLATION FROM ».TRN AND SEQUENCE TRANSL
- BACK TRANSLATION * TRN FROM *.TRN FILE BACKTRAN

NUCLEOTIDE FREQUENCIES
(Nucleic acid sequence analysis software)
- BASE COMPOSITION
- DINUCLEOTIDE FREQUENCIES
- CODON USAGE
- SHOW AT/GC RICH REGIONS

Rys.7. Schemat systemu menu.

1.5. Oprzyrzadowanie
Program NASEQ napisany zostat w Jezyku GWBASIC w systemie

operacyjnym te-IX)S (wersja 2.11) na mikrokomputerze

Olivetti M24 z pamiecig RAM 256 KB 1 wymaga nastepujgcego
oprzyrzadowania:
- mikrokomputer IBM PC XT/AT lub kompatybilny z kolorowa
karta graficzng CGA lub EGA,

- kolorowy monitor z wysoka rozdzielczoscia,

- dwie stacje dyskéow Ilub Jedna z dodatkowym sztywnym
dyskiem,

- drukarka typu Epson.



