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Poznań

PROGRAM ANALIZY SEKWENCJI KWASÓW NUKLEINOWYCH NASEQ

K

WPROWADZENIE

Jakkolwiek celov/ość dysponov/ania novicesesnyrn sapleicsem 

komputerowym w pracach badawczych s zakresu biologii i 

genetyki molekularnej nie jest obecnie przez nikogo 

kv/estionowana i w krajov/ych laboratoriach pojav^il o się 

ostatnio v/iele wysokiej klasy mikrokomputer-ov/,

kontrowersyjna pozostaje sprav»’a, czy korzystniejsze jest 

prowadzenie badań v/ oparciu o istniej^ce już gotov/e pakiety 

progł-anfiw, czy też: pisanie oprogramov^ania we v,d asnym

zakresie.

Gv,?ał towny ' rozv/ój badań w dziedzinie genetyki

molekularnej, ciągi e po ja v*’i-ani e się nowych problemów, 

podejść i technik badawczych powoduje szybkie przekraczanie 

ram elastyczności vv’ielu gotowych prograrr^Sw i chociaż ambicją 

dystrybutorów tych opracov^ań jest ciągłe ich uaktualnienie 

lub stworzenie takich możliwości udytkov^nikov/i, korzystanie 

z gotowych prograniov^ nie wydaje się rozwiązaniem

optymalnym. Przemawia za tym ix5w’nież mnog^ość istniejących 

obecnie prograrnov/ opracov/cinych przez wyspecjalizov;ane firmy 

komputerowe i wiele tjśrodków uniwersyteckich krajów v,?ysoko 

rozwiniętych. Obserwuje się silną tendencję do posiadania 

vA asnych niezależnych opracov;aji programow’ych, gdyż stopiei^i 

zaangażowania technik ' komputerowych w proces badav/czy
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decyduje w znacznej mierze o ef el:tyv/ncć. c i prov/adzonycti 

bada.ń^ a riierzadko o ich powodzeniu. Wyniki analiz 

koffiputerovr’yoh są csąsto stymulatorami novo-osh interesuja.cyoh 

kierunków Ijadań, a symulacja komputerowa r-óżnyoh wariantów 

eksperymentu pozwala na wytór optc/malnej drogi jego

P'rzep’rov/adzen i a. Mijzna v^iec stwierdzić ^ ze stopieri

komputeryzacji badań naukowych v>?e wspomnianych dziedzinaclj w 

poszczególnych ośi-odkach naukowych decyduje w znacznej 

mierze o konkurencyjmości tych badań.

Pov;yższe fakty przemawiają za celoweością pisania własnych 

programów^ elastycznych i ciągle uaktualnianyciu 

dostosowanych do potrzeb badavrczych placówek! naukowej czy

środowiska, szybko reagu.jących na nowe pomysł y _ i

rozwiązania.

Prezentowany w tym opracowaniu pakiet progranów analizy 

sekv/encji kv/asów nukleinowych NASEQ .stancwi pier’wszy krok na 

drodze do stworzenia v^a asnego, komputerowego zaplecza 

analitycznego dla potrzeb biologii i genet-yki molekularnej. 

Powstaje on Zakładzie Chemii Biooi-gani cznej PAN na

zaporzebowanie pracujących tam zespołów badav/ozyeh. 

ZałiOżeniem autorów tego przedsięwzif?cia jest udoste?pnienie 

aktualnego niewielkiego pakietu, a w przyszłości jego 

rozszerzonych v/ersji v^szystkim zainteresowanym placówkom 

badawczym.

artykule tym przedstav/iony zostanie aktualny kształt 

programu NASEQ, jego wymagania dotycza.ee sprzętu 

komputerowego i zasada funkcjonowania.
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i. opis programu NASEQ

1.1. Struktura plików

Program NASEQ w .jego aktualnie presentov^ane.j v/erpjji

ski ada sie s 13 programów użytkowych, programu .systemu menu

i pliku README. NAS s krótkim opisem. Pliki v^ynikowe

programóv/ użytkowych, które mogą hyć dalej prsetwarsane 
/

mają sareserwowane naswy rossserseń. Podane są one w tabeli.
Tabela

Typ

pliku Ob j aś n i en i e

NAS Pliki wynikowe programów’: CHANGEl, CHANGES, CHANGES 
i MANIPUL. Zawierają sekv^encje kwa.sów nukleino­
wych prsedstavv’ione w? odpowiednim formacie

RLS Pliki wynikowe programu RESSEAR, które podają 
nasw^y ensymów, sekv/encje rosposnawane oras miejsca 
restrykcyjne w analizowanej sekwencji

TRN Pliki wyniko'we programu TRANSL saw’ierające wynik 
translacji s ekwen c j i s as ad n a ł ań cu ch am i n ok wasó w_ 
zapis any w kod z i e j edn o 1 i t e r o v/ym

Cały program funkcjonalny pakietu NASEQ podzielić mo±na 

na dwie części. W pierv/szej zaw?arte są programy 

umożliwiające tw’orzenie własnego zbioru plikov; tgv^pu ".NAS" z 

zapisanymi sekw^enc jarni kv/asów nukleino’wych. Drugą część 
stanowią programy analityczne, które opisane zostaną w 

dalszej części tego artykułu.

1.2. Programy do tv/orzenia własnej bazy analizow.anych 

sekwencji DNA

Sekwencje zasad analizov/ane przez program NASEQ muszą być 

odpov^iednio zakodowane i zapisane v/ pamięci ' zewnętrznej 

komputera w postaci pliku typu ".NAS".
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Do sapisu sekwencji przyjęto następujące symbole:

"A" - dla adenozyny,

”C" - dla cytydyny,

"G" - dla guanosyny, ,

”T" - dla tymidyny lub urydyny,

"1" -"dla osnaosenia końca sekwencji llniovv’ej,

"2" - dla oznaczenia końca zapisu sekwencji

cyklicznej.

Inne znaki, które bardzo rzadko v/ystępują w sekwericjaoh 

pochodzących z banków danych traktov;ane sa przez programy 

analityczne pakietu NASSQ jako niezidentyfikovmne

nukleotydy. Pierwszy element pliku typu ".NAó3'’ skł ada.jący 

się z osiemdziesięciu znaków mcjże zawierać dowolny tekst 

wprov/adzony przez użytkovmika (np. dodatkowe informacje 

-dotyczące badanej sekv/encji). Do tv/orzenia plików typu 

".NAS" służą cztery programy uż;7tkov;e o nazwach; CHAMGEl, 

CHANGES, CHANGES, MANIPUL.

Programy' CHAdlGEl i CHANGES unroż iiwiają bezpośrednie 

korzystanie ze zbiorów sekv/encji DNA zawartych w bazach 

GenBank i EMBL. Programy te przetwarzają automatyoznie 

sekv^^e^lcje zawarte w tych bazach danych na kod, ktś>ry jest 

akceptov?any przez p^ozostał e programy analityczne pakietu

NASEQ. Program CHA.NGEl wykonuje automatycznie następujące
%

operacje:

- wyszukuje sekv/encję z GenBank po uprzednim wprowadzeniu

nazwy grupy oraz podaniu nazwy sekwencji, pod którą 

skatalogowana jest w basie danych, ^

- prsetv^arza wyszukaną. sekwencję na wd asny kod,

- dodaje znak okres la.jący koniec sekwencji,

- umożliwia wprowadzenie dodatkowego tekstu z klav7iatury (do
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osierndaiesif^ciu znaków),

- całość zapisuje do pliku v/ynikowego typu ".NAS".

Podobne operacje v/ykonuje program CHANGES z tą tylko 

różnicą, ±e pliki źródłowe pochodzą z baty EMBL.

U±ytkov7nik może również utworz^ó plik na dowolnym 

edytorze tekstu (np. WORDSTAR, PCWRITE, EDLIN, CHIWRITER), a 

następnie przetworzyć go przez program CHAd4GE3, ktć’.ry 

wykonuje następujące operacje:

- zamienia wszystkie małe litery na duże,

- kasuje wszystkie znaki interpunkcyjne, sterujące, symbole 

specjalne i cyfry,

- V/ zależncsści od sekv^'encji v.'prowadza na końcu łańcucha znak 

"1" lub "2",

- urnożliv/ia wprowadzenie z klav/iatury ki-ó-tkiego opisu do 

osiemdziesięciu znaków i zapisuje na dysku plik z 

rozszerzeniem ".NAS".

Do wprowadzania własnej sekwencji do bazy danych służy
program MANIPUL. Jest on procesorem tekstu ukierunkov/anym na

edycje kwasov^ nukleinowych. Mtcże pracoc^ać v/ trybie INSERT
/

lub OVERWRITE.

W trybie INSEFuT znaki znajdujące sie od pozycji kursora 

są przesuv/ane w lewo, a now’e znaki v/pń'Owadzane z klav/iatury 

lub z dysku (opcja MERGE) są umieszczane w aktualnym 

położeniu kursora. W trybie OVERWRITE nowe znaki są stawiane 

na istniejące znaki, co powoduje zastąpienie starego 

łańcucha znaków na nowy.

Program MANIPUL posiada następujące opcje:

wprowadzanie zawartości pliku lub jego fragmentu do 

pamięci operacyjnej koinputera z jednoczesnym usunięciem 

stai-ej sekv/encji (LOAD),
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sekwencji lub v/ybranego fragmentu na

•łysku w posl-acuj ty^pu ".NAS" (SAVE),\
- kasov^anie pliku s dysku (KILL),

v,?ymasyv7ari i e fragmentu lub całej sekv/encji s parnie? ci 

operacyjnej kdrnputera (DELETE),

ded szczanie do sekwi-encji znajdującej sią v/ pamięci 

operacyjnej nowej sekv^eneji zapisanej uprzednio na dysku 

(MERGE).

- wyszukiv/anie v/ danej sekv>?encji dowolnego łaboucha zasad o 

długości do pięćdziesięciu znaków? (FIND),

- v>;^/ś w? i et 1 an i e z av/art oś c i dys ku (FILES),

- przeglądanie zawartości pliku ". NAS" (BISPLA.Y),

- drukov/anie całej sekv^eneji DNA. lub jej fragmentu w trzech 

lóżny^ch formatach (PRINT) ( rys . 2 )

-wyprowadzenie programu do menu (END). ,

141o « -a i
231
351
421
491
561
631
701
771
841

Sequence pBR322 (fragment)
TTCTCATGTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATGCGGTAGTTTATCACAGTTAAATTGCTAAC
AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGC

• cc cc c c rp r -p-pQ CGGG AT AT CG T C C ATT C CG AC AG C AT C
CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTT 
CTGTCCGACCGCTTTGGCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACGC 
TCATGGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGGCCGGCATCACCGGCGCC 
AGGTGCGGTTGCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCGGGC 
ATGAGCGCTTGTTTCGGCGTGGGTATGGTGG’CAGGCCCCGTGGCCGGGGGACTGTTGGGCGCCATCTC 
TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAATG 
GGAGTCGCATAAGGGAGAGCGTCGACCGATGCCCTTGAGAGCCTTCAACCCAGTCAGCTCCTTCCGGT 
GCGCGGGGCATGACTATCGTCGCCGCACTTATGACTGTCTTCTTTATCATGCAACTCGTAGGxACAGGT 
CGGCAGCGCTCTGGGTCATTTTCGGCGAGGACCGCTTTCGCTGGAGCGCGACGATGATCGGCCTGTCG 
TG CGG TAT T CGGAAT C T TG C
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Sequence pER322 (fragment.)
'■¥ 5ł-' '4 .'f-

TTCTCATGTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATGCGGTAGTTTATCACAGTTAAATTGCTAAC
AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGC
TAGGCATAGGCTTGGTTATGCCGGTACTGCCGGGCCTCTTGCGGGATATCGTCCATTCCGACAGCATC
CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTTCTATGCGCACCCGTTCTCGGAG
CTGTCCGACCGCTTTGGCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACGC
TCATGGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGGCCGGCATCACCGGCGCC
AGGTGCGGTTGCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCGGGC
atgagcgcttgtttcggcgtgggtatggtggcaggccccgtggccgggggactgttgggcgccatctc
TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAATG
ggagtcgcataagggagagcgtcgaccgatgcccttgagagccttcaacccagtcagctccttccggt

'Ąi '-ł'
gcgcggggcatgactatcgtcgccgcacttatgactgtcttctttatcatgcaactcgtaggacaggt
cggcagcgctctgggtcattttcggcgaggaccgctttcgctggagcgcgacgatgatcggcctgtcg
tgcggtattcggaatcttgc

Sequence pBR322 ( f ragment.)

ttctcatgtt
ttgctaacgc
CACCGTCACC
gcgggatatc
tgcgttgatg
ccgcccagtc
cacacccgtc
aggtgcggtt
cttcgggctc
AjCTuTTGGGC
caacctacta
gcccttgaga
cgccgcactt
ctgggtcatt
TGCGGTATTC

tgacagctta
agtcaggcac
CTGGATGCTG 
GTCCATTCCG 
CAATTTCTAT 
CTGCTCGCTT 
CTGTGGATCC 
G C TGG CG C C T 
ATGAGCGCTT 
GCCATCTCCT 
CTGGGCTGCT 
G C C T T CAA C C 
ATGACTGTCT 
TTCGGCGAGG 
GGAATCTTGC

TCATCGATAA 
CGTGTATGAA 
TaGGCATAGG 
ACAGCATCGC 
GCGCACCCGT 
CGCTACTT.GG 
TCTACGCCGG 
ATATCGCCGA 
GTTTCGGCGT 
TGCATGCACC 
TCCTAATGCA 
CAGTCAGCTC 
TCTTTATCAT 
A C uG G i T T Cu

GCTTTAATGC 
ATCTAACAAT 
CTTGGTTATG 
CAGTCACTAT 
TCTCGGAGCA 
AGCCACTATC 
ACGCATCGTG 
CATCACCGAT 
GGGTATGGTG 
ATTCCTTGCG 
GG A.G T CG C A* T 
CTTCCGGTGG 
GCAACTCGTA 
CTGG AiG CG CG

ggi'AGO X a I

GCGCTCATCG 
CCGGTACTGC 
GGCGTGCTGC 
CTG7CCGACC 
GACTACGCGA 
GCCGGCATCA 
GG GG AAG A T C
gcaggccccg
GCGGCGGTGC 
Ai AG G \i7 AiG A^G C 
G G G G G G G G A 
G G Ai C A^G G T G C
AC ;atc(

CACAGTTAAA 
TCATCCTCGG 
CGGGCCTCTT 
TAGCGCTATA 
GCTTTGGCCG 
TCATGGCGAC 
CCGGCGCCAC 
GGGCTCGCCA 
TGGCCGGGGG 
TCAACGGCCT 
GTCGACCGr-T 
TGACTATCGT 
Cu G G AG Cg g i 
GCCTG7CGCT

Rys.2.Wydruk s programu MANIPUL fragmentu sekwencji pBR322 w 

trsech różnych formatach.

1.3. F r og r arny an a 1 i t y c s n e

W zależności od funkcji programy analityczne znajdujące się* 

w oprogramov/aniu NASEQ można podzielić na trzy grupy;
- analizy restrykcyjnej,

- translacji,

- obliczania cz^^st^Dści v/yst<epowania poszczegóInych zasad w 

sekwencji.
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p r o g r a m y d o

r e s t r y k o y j ri

ana 1 s y

Analizę restrykcy jną mciżna prsepr-ov;aaz ić sa pomocą, 

programu SITELOOK lub programu RESSEAR. Program SITELOOK 

jest szczególnie przydatny, gdy przepirov^adzamy analizę 

krótkiego fragmentu DRA. Program v/yprovv’adza na monitor lub 

drukarkę anal izov^?ana sekv/encje z numeracja oraz zaznacza na 

niej występowanie miejsc restrykcyjnych (rys.3).

Seciuence naint'. HUMURllA

20 3 0 40 50 60 70
■¥

■'A T A pfTirp A f'’/'rn.-'-i A a .'i Ą =n A 'T'--' A A •"’n A r’r*C'T'T"'T'T'O O O A O O O <^0 A i’’O O O C A ttO O•uAiAoi i aLL iUUoAuk‘j‘jjA.uA i atOAi 1 uA-i Aa’-uriArjU iwu i i i i out AUUAi'-U/auua i iUs.

Apyl 
BstNI 

EcoRII 
Mval 
ScrFI

80
ii-

Bell .
Dpn I 

Mbol 
Ndell 
Nlalll 

Sau3Al

90 . 100 
t

110
t

Apyl 
BstNI 

EcoR. II 
Mn II 

Mval

120 130
t

leO■ł.
ACTCCGGATGTGCTGACCCCTGCGATTTCCCCAAATGTGGGAAACTCGACTGCATAATTTGTGGTAGTGG

/S /*v >*>•

Foki i a^ i
TthKBSI

riCL- lii
BspMII 
HapII 
Hpal I 
Ms pi

Rys. 3. Pi-zykł adov/y v,g/druk analizy restrykcyjnej z programu 

SITELOOK dla fragmentu sediwencji HUMURIA..

Drugi program do analizy restrykcyjnej o nazwie RESSEAR 

zapisuje v/szystkie wys-jzukcine miejsca restrykcy jne dla 

poszczegóInych enzymów łącznie z nazwami i sekwencjami 

rozpoznav/anymi do pliku typu ”.RSL". Pliki te mogą być dalej 

przetwarzane przez programy: SITELIST, SITEMAP i FRAGSIZE.

SITELIST odczytuje z pliku ".RSL” i wyprowadza na ekran
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lub drukarkę informację sawiera^i acą nasv/y enzymov/, które 

ll byiy używane w analizie, ich uekvv’encje rozpoznawane i

miejsca rest-rykcyJne w danej sftk.weno j i DMA

AccI I CG/CG 1 3 154
AccIII T/CCGGA -fi. OO 74
Apyl CC/WGG 2 3 11 50
Bell T/GATCA 1 OO 29
BspMII T/CCGGA 1 3 74
BstNI CC/WGG 2 3 11 60
Cfol GCG/C 1 3 156
Dpn I GA/TC .1 3 31
EcoRI I /CeWGG 2 OO 9 48
FnuDII CG/CG 1 3 154
Foki GGATG(9/13) 1 3 89
HapII C/CGG 1 3 75
Hhal GCG/C 1 3 156
HinPlI G/CGC 1 3 154
Hpall- C/CGG 1 OO 75
Mbol /GATC •i± O 29
Mn 11 CCTC(7/7) 1 3 51
Ms pi C/CGG 1 o 75
Mval CC/WGG 2 oO 11 50
Ndell /GATC 1 oO 29
Nlalll CATG/ 1 3 30
bau 3Al /GATC 1 O 29
SorFI CC/NGG O o 11 50
Tagi T/CGA 1 3 117
Thai CG/CG 1 3 154
TthHBSI T/CGA •iX OO 117
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Non-cutting ensymes
AatI AvrII BstI Eco0109 Binfll NlalV Pvul I SspI

Aatll Ball BstXI EcoRI Hpal Not I Rsal SstI

AccI BamHI Cau II EcoRV T 7 ? *rUpi'i X yy Ti Vi X U 1 its I j. 1 Sstll

Acyl B an I Ctrl 01 EspI Kpnl Nsil Sad Stul

Aflll Ban 11 Cfrl3I Fnu4HI Mae I NspBII o a d X Styl

Ahall Banlll CfrI EspI Maell NspI Sail Tthllll

Ahalll Bbel Clal Gdill Maelll NspII S au 961, Ab a I

Alul Bbill CvnI Haell MboII NspIII Saul Xcyl

AosI Bbvl Ddel Haelll Mlul NspIV Seal Xhol

Apal Ben I Dral Hgal MstI NspV SfaNI XhoII

ApaLI Bgll ’ Drall HgiAI Mstll PaeR7 Sfil cx X

Asp700 Bglll Drain HgiCI Hael Pall Sin I Xmalll

Aep?18 Bsrnl Eael HgiDI Narl PfMI Smal Xmn I

As ul Bspl28 EagI Hindi Noil PpuMI SnaB I Xorl I

AsuII BspMI Sco47I Hindu Ncol PssI Spel

Aval BssHII Eco47II IHindlll Mdel Pst I Sph I

Aval I BstEII EcoBlI Hinfl Nhel Pvul SplI

Rys.4. Prsykładowy wydruk analizy restrykcyjnej 

SITEMAP dla całej sekv^encji HUMURIA.

programu

Program SI TEL I ST może wyprov/adzac v;yniki • an lisy 

restrykcyjnej dla całej sekv^’encji lub dla v^ybranego prses 

użytkownika fragmentu sekwencji DNA w postaci tabelarycznej. 

Program SITELIST umożliwia wyprowadzenie wyników' 

przeprowadzonej analizy restrykcyjnej dla:

- wszystkich enzymów restrykcyjnych,

- enzymów pozostawiających lepkie końce po stronie 3',

- ensynóv/ pozostawiających lepkie ktońce po stronie
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- ensyrf/iw posost-awi a jących tępe końce,

- enzyrriów rospoznaj a>eyoh sekwencje n i epal indromowe,

- dov;olnie wybranych enzynpw,

“ enzymów przecinających dana sekwencję w n miejscach (gdzie 

n=0, 1,2...).
Program SITEMAP przedstawia wyniki w postaci graficznej 

(rys. 5). Posiada podobne opcje jak program SITELIST.

Sequence name: HUMuRlA
Analysed range: from base number 1 to base number 165 step: 3
Enzymes 30 60 90 120 150 180
AccII -------- ]---------]---------]---------]---------]"*-------1

MI --------- 1---------- ]---------- ]---------- ]---------- ]--------- ]
BspMII ---------------- ]-------------------]-------*--------]----------------- ]------------------ ]----------------- ]

Cfol —------ ]--------- ]---------]------- 7-]--------]-*------- ]
EcoRII —t-------------]--------- 1—]----------------- ]------------------ ]--------------- ]-------------------]

FokI ^ -------- ]---------]-------------------]---------]---------]

Hhal ------------------]------------------ ]-------------------]------------------ ]--------------------------------------- ]

MspI --------- ]---------- ]----1---- ]---------- ]---------- ]----------]

Hdell ------------------>1^-------------------]------------------ ]------------------ ]------------------- ]----------——]

Sau3AI -----------------1------------------]----------------- ]----------------- ]------------------ ]--------- ——]
SctFI —t-----------]----------------- ]----------------- ]------------------ 1--------------- ]------------------- ]

TthHBBI -----------------]------------------ ]----------------- ]--------------- 1]------------------ ]----------------- ]

Rys.5. Przykładowy wydruk analizy restrykcyjnej z programu 

SITEMAP dla całej sekwencji HLIMURIA.

Program FRAGSIZE na podstawie danych zawartych w plikach 

".RLS" wyznacza długości fragmentów powstałych w wyniku 

działania poszczególnych enzymów restrykcyjnych lub grupy 

enzymów na cząsteczkę DNA (rys.6). Program posiada podobne
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opcje do piojgraiifów SI TEL I ST i

Asu I G/GNCC
i1 1461 1951 .-. 3411 8 191 4 3 aj. 4. 172
2 616 3730 ... 4345 9 189 1762 ... 1950ofj 352 147 ... 525 10 179 1262 ... 1440
4 279 1483, . . . 1761 11 124 1138 ... 1 V ^ 1X dCi-'i 275 526 ... 800 12 88 801 ... 888
P 249 n r»U ... 1137 13 79 3412 ... 3490
7 222 3508 ... 3729 * 14 O 1441 ... j. 46 2

15 17 3491 ... 3507

51 FnuDII CG^/CG .

1 581 2525 ... 3104 12 122 1418 ... 1539
2 493 3435 ... 3927 13 115 705 ... 819oO 452 4259 ... 347 14 103 2080 -.. 2182
4 372 1637 ... 2008 15 97 1540 ... 1636
5 356 349 ... 704 16 69 2009 ... 2077
6 0-11OH 1. 2183 ... 2523 17 66 .1042 ... 11077 332 3928 ... 4259 18 61 981 ... 1041n0 330 3105 ... o rł O"i O H ■1 r< k O r?k- i' 949 ... 975n 145 1247 ... 1391 20 26 1392 ... ^ A ^X H X /

10 129 820 ... 948 21 10 1237 ...
11 129 1108 ... 1236 5 9 7,3 ... 980

O O O 2078 ... 2079

Rys. 6. Pr syki adov/y wydruk analizy restrykcyjnej dla c a^ 5 j

sekv>?ei;io j i pBR322 s pa-ograiiiu FRAGSIZE dla dv,ói_;h wybranych 

0as;/n.pv/.

Programy RE3SEAR 

wyk o n y\f an i a an a 1 i s y

"ENZYMES.ALL", który

SITELOOK V7y ko r s y s tują 

r e 31 rykey j n e j piik

jest zestav/’ieniein 

dostępnych hanadlowo ensymóv7 restrykcyjnych i sav^iera naswy 

tych ensymów, iełi sełwencje rospoznay/ane s zaznaczonymi

w ti'akcie

o nazwie 

wszystkich

miejscami hydrolizy. Do oznaczenia tych s ekwen c ji

sastosov/ano następującą symbolikę przyjętą przez lUB:
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■A" dla
' G " d 1 a
■G" dla
’T” dla
■M" dla
'K'' dla
n y,, dla
”R" dla
"W" dla
"S" dla
“ r\
U dla
"H” dla
"N” dla
u y u dla

adenozyny,
oytydyny,
guanozyny,
tymidyny (urydyny),
adenozyny lub cyt^/dyny,
guanozyny lub tymidyny (urydyny),
cytydyny lub t^/rnidyny (urydyny),
adenozyny lub guanozyny,
ad e n o z yn y lub t ymidyny (u rydyny),
cytydyny lub guanoz^/ny,
adenozyny lub guanozyny lub tymidyny (urydyny) 
adenozyny lub cytydyny lub tymidyny (urydyny), 
niezidentyfikowanej zasady, 
oznaczenia miejsca oit?cia,

l

Dla sekwencji niepal indromowych wprov/adzono dodatkowe 

oznaczenia. Na przykład sekwencja rozpoznav;ana przez enzym 

Bbvl ma postać GCAGC(8/12). Taki zapis jest ix^wnoznaczny 

sekwencjom GCAGCMNMNNMNN/ i /NNNNNNNNNWMNGCTGC, które są 

wyszukiwane w analizov/anej csĄsteczce DMA. Uzytkow’nik za 

pomocą programu EDITENZ rnciże uaktualniać listĄ enzynóv^ 

restrykcyjnych, która zapisana jest w’ pliku' ENZYMES. ALL. 

Program EDITENZ ma następujące opcje:

- wyprowadzenie na ekran lub drukarkę aktualnej listy 

enzymów ułożonej alfabetycznie według nazv/ lub sekwencji 

r o 2 p o z n a w an y c h,

- v/prov/ad zenie nowego enzymu,

- skasowanie enzymu z listy,

- wyszukiwanie enzymu z listy po nazwie lub selwencji,

- wydruk ensyri‘jóv/ pozostav/iającyh lepkie koi'ice po stronie 3’’, 

--wydruk enzyrrpv/ pozostawiającyh lepkie końce po stronie 5',

- wydruk enzymów o tępych koi^cach,

wydruk enzymów, które rozpoznają sekv/encje

niepalindromowe.
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P r o g r a rn y cl o 1: r a n s 1 a c j i 

(w trakcie realizacji)

Do translacji przewidywane są dwa programy o nazwach: 

TRANS i BACKTRA.N. Pierwszy z nich przeznaczony jest do 

przeprowadzenia translacji dla całej sekv;encji lub jej 

fragmentu na łańcuch aminokwasów. Wynik translacji zapisany 

w kodzie jednol iterov/ym mtsże być zachowany w pliku o nazwie 

z rozszerzeniem ".TRN". Program przev/iduje również możliwość 

v/yprowadz en i a wyniku trans 1 ac j i v/ kodz i e tró j 1 i terowym d 1 a 

oznaczenia poszczególnych aminokv/asóv? na ekran lub drukarkę*. 

Translacja przerowadzana jest v,?edł ug ogólnego kodu 

genetycznego w trzecłi ramkach odczytu. Drugi program 

BACKTRAN przeprowadza translację, odwrotna.

r ‘j gra m E Q B A S S

Program ten służy do analizy statj'st;/cznej skł adnikov? 

.s ekwenc j i . Próg ram FE:EQB ASE v/y 1 i cz a liczbę pos z czego inych 

zasad, par zasad i kodonóv/ dla oai ej sekwencji DłRA lub 

wybra.nego fragmentu. Wyniki są wyprov/adzane na ekran lub 

drukarkę v/ liczbach bezwzględnych lub w procentach.

1

1.4. Program systemu menu

Dostęp do poszczegó Inych prograirjów użytkowych odbywa się 

poprzez dwustopniowy system menu. Po inicjacji z systemu 

operacyjnego MS-DOS programu NA.SEQ na ekranie pojawia się 

MAIN MENU. Uźytkov7nik po naciśnięciu odpov/iedn i ego klawisza 

przechodzi do menu podrzędnego z którego może wywołać 

poszczególne programy utytkovv'e. Każdy program użytkowy ma 

wyjście do tego menu z którego został wywołany. Program

77



v/yu-hodzi również do sysżemu menu, gdy w trakcie jego 

wykonyvmnia pojawił sie błąd typu I/O. Prc'grarn .systemu menu 

posiada dodatkov/o 10 aktywnych klavv-issy funkcyjnych, które 

ułatwiają obsługa? całego systemu. Schemat systemu menu 

prsedstav^iony jest na rys . 7 .

2 -

1 -

3 -

MAIN MENU
(Nukleic acid sequence analysis software) 

SEQUENCE LIBRARY FORMATION 
RESTRICTION ANALYSIS 
TRANSLATION MENU 
NUKLEOTIDE FREQUENCIS

SEQUENCE LIBRARY FORMATION 
(specify source of sequence)

GenBank 
EMBL
File of text 
EDYTOR

CHANGE1 
CHANGES 
CHANGES 
MANIPUL

software)
RESTRICTION ANALYSIS 
(Nucleic acid sequence anadysi:

SEARCH RESTRICTION SITES AND CREATE t.LSR FILE 
PRim RESTRICTION SITES FROM t.LSR FILE 
DISPLAY RESTRICTION SITES GRAPHICALLY FROM t.LSR FILE 
DISPLAY RESTRICTION SITES FROM t.LSR FILE ON SEQUENCE

RES.SEAR
SITELIST
SITEMAP
SITELOOK

DISPLAY FRAGMENTS SIZE FROM t 
EDIT RESTRICTION ENZYME DATA

FILE

TRANSLATION MENU
(Nucleic acid sequence analysis softv^are) 

CREATE t.TRN FILE OF TRANSLATION PRODUKT 
DISPLAY TRANSLATION FROM t.TRN AND SEQUENCE 
BACK TRANSLATION t.TRM FROM t.TRN FILS

TRANSL
TRANSL
BACKTRAN

NUCLEOTIDE FREQUENCIES
(Nucleic acid sequence analysis software) 

BASE COMPOSITION 
DINUCLEOTIDE FREQUENCIES 
CODON USAGE
SHOW AT/GC RICH REGIONS

Rys.7. Schemat systemu menu.
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V Vv 0 i.'S j ći

i. 5. Op r E y f EĄ d uV/ an i a

F rop' r o ra M AS EQ 11 s an y

•jparaoy jnyrn Ao-nv.-.,

4-4_ ^ \ ■■< - VO ■■ , fi A x.< or- T/"r>■ji I V c I.. L-1 S P'.nia lO* i.; xa .ar^aa .oOD Ax:'

Lp' r- s y r sa d o w an i a:

i;il Ivl'OivLJilipUtf:^:!' XI'Dl r A i / _

irtą gi-aficsna CGA lub EGA,
i;c-lorov/;>" ruomnor' e wyGoln-t I'csdsiolcEfOicią,

' - 1- .ai r.TTn /. i'-i T . V-. j -J“ E yivU O VVIX'ii UC' 4. // E y & ■-• Oill 1 t!

1 ) r i a m i. L r.• Li o r:i P' i .i 1' t? i" e 6

i y^ymag a n a s puj a oeg o

ko 1 ur jv/a

- .-ixnX tri

dyskiem, 

— u i’ u i'I Si i'

■acje dydków lub lodakkovyrn sebywnym

sy^pu iLpson.
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