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Poznan

PROGRAM ANALIZY SEKWENCJI KWASOW NUKLEINOWYCH NASEQ

WPROWADZENIE

Jakkolwiek celov/os¢ dysponov/ania novicesesnyrn sapleicsem
komputerowym w pracach badawczych s zakresu biologii i
genetyki molekularnej nie jest obecnie przez nikogo
kv/estionowana 1 w Kkrajov/ych [laboratoriach pojavil o sie
ostatnio v/iele wysokiej klasy mikrokomputer-ov/,
kontrowersyjna pozostaje sprav»’a, czy korzystniejsze jest
prowadzenie badan v oparciu o istniej”™ce juz gotov/e pakiety
progt-anfiw, czy tez: pisanie oprogramov~ania we v,d asnym
zakresie.

Gv,%at towny rozv/éj badan w dziedzinie genetyki

molekularnej, ciggi e poja®i-anie sie nowych probleméw,
podejs¢ i technik badawczych powoduje szybkie przekraczanie
ram elastycznosci wielu gotowych prograrr®Sw i chociaz ambicja
dystrybutordéw tych opracov™an jest ciggte ich uaktualnienie
lub stworzenie takich mozliwosci udytkov/™nikov/i, korzystanie
z gotowych prograniov® nie wydaje sie rozwigzaniem
optymalnym. Przemawia za tym ix5w'niez mnog”osc¢ istniejacych
obecnie prograrnov/ opracov/cinych przez wyspecjalizov;ane Ffirmy
komputerowe i wiele tjsrodkéw uniwersyteckich krajéw v,?ysoko
rozwinietych. Obserwuje sie silng tendencje do posiadania
vA asnych niezaleznych opracov;aji programow’ych, gdyz  stopiei”i

zaangazowania technik' komputerowych w proces badav/czy
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decyduje w znacznej mierze o efel:tyv/ncé.ci prov/adzonycti
bada.” a riierzadko o ich powodzeniu. Wyniki analiz
koffiputerovr'yoh sa csasto stymulatorami novo-osh iInteresuja.cyoh
kierunkéw ljadan, a symulacja komputerowa r-6znyoh wariantow
eksperymentu pozwala na wytdr optc/malnej drogi jego
P*rzep’rov/adzenia. Mijzna viiec stwierdzic’ ze stopieri
komputeryzacji badan naukowych w% wspomnianych dziedzinaclj w
poszczegélnych os$i-odkach naukowych decyduje w znacznej
mierze o konkurencyjmosci tych badan.

Pov;yzsze fakty przemawiaja za celoweoscia pisania whkasnych
programow” elastycznych i ciggle uaktualnianyciu
dostosowanych do potrzeb badavrczych placowek! naukowej czy
Srodowiska, szybko reagu. jacych na nowe pomysty i
rozwigzania.

Prezentowany w tym opracowaniu pakiet progranéw analizy

sekv/encji kv/asow nukleinowych NASEQ .stancwi pierwszy krok na

drodze do stworzenia V%4 ashego, komputerowego zaplecza
analitycznego dla potrzeb biologii 1 genet-yki molekularnej.
Powstaje on Zakdadzie Chemii Biooi-gani cznej PAN na
zaporzebowanie pracujacych tam zespotow badav/ozyeh.

ZakiOzeniem autordw tego przedsiewzif?cia jest udoste?pnienie
aktualnego niewielkiego pakietu, a w przysztosci jego

rozszerzonych v/ersji v/~szystkim zainteresowanym placéwkom
badawczym.
artykule tym przedstav/iony zostanie aktualny Kksztatt

programu NASEQ, jego wymagania dotycza.ee sprzetu

komputerowego i zasada fTunkcjonowania.
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i. opis programu NASEQ
1.1. Struktura plikow

Program NASEQ w .jego aktualnie presentovtane.j v/erpjji
ski ada sie s 13 programow uzytkowych, programu .systemu menu
i pliku README. NAS s Kkrotkim opisem. Pliki v~ynikowe
programév/ uzytkowych, ktére moga hy¢ dalej prsetwarsane

I
maja sareserwowane naswy Frosssersen. Podane sg one w tabeli.

Tabela

Typ

pliku Objasnienie

NAS Pliki wynikowe programéw’. CHANGEI, CHANGES, CHANGES
i MANIPUL. Zawieraja sekv”encje kwa.sé6w nukleino-
wych prsedstavv’ione W odpowiednim formacie

RLS Pliki wynikowe programu RESSEAR, ktdére podaja
naswy ensymow, sekv/encje rosposnawane oras miejsca
restrykcyjne w analizowanej sekwencji

TRN Pliki wyniko"we programu TRANSL saw’ierajace wynik

translacji sekwencji sasad na tancuch aminokwasow_
zapisany w kodzie jednoliterov/ym

Caty program funkcjonalny pakietu NASEQ podzieli¢ moxna
na dwie czesci . W pierv/szej zaw?arte sa programy
umozliwiajgce tworzenie whkasnego zbioru plikov; tgvpu '"_NAS" z
zapisanymi sekw”encjarni kv/aséw nukleinowych. Druga czes¢
stanowig programy analityczne, ktére opisane zostang w

dalszej czesci tego artykutu.

1.2. Programy do tv/orzenia w#asnej bazy analizow.anych
sekwencji DNA

Sekwencje zasad analizov/ane przez program NASEQ musza byc¢
odpovtiednio zakodowane i1 zapisane Vv pamieci ' zewnetrznej
komputera w postaci pliku typu '"_NAS".
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Do sapisu sekwencji przyjeto nastepujgce symbole:

"A" - dla adenozyny,

e - dla cytydyny,

"G - dla guanosyny, ,

T - dla tymidyny luburydyny,

B -""dla osnaosenia konca sekwencji llIniovw'ej,

"2 - dla oznaczenia konca zapisu sekwencji

cyklicznej.

Inne znaki, ktdére bardzo rzadko v/ystepuja w sekwericjaoh
pochodzacych z bankédw danych traktov;ane sa przez programy
analityczne pakietu NASSQ jako niezidentyfikovmne
nukleotydy. Pierwszy element pliku typu ".NAG3"  sk# ada.jacy
sie z osiemdziesieciu znakéw mcjze zawiera¢ dowolny tekst
wprov/adzony przez uzytkovmika (np. dodatkowe informacje
-dotyczace badanej sekv/encji). Do tv/orzenia plikédw typu
"_NAS" sduzg cztery programy uz;/tkov;e o nazwach; CHAMGEL,
CHANGES, CHANGES, MANIPUL.

Programy® CHAdIGEI i CHANGES unroz iiwiajag bezposrednie

korzystanie ze zbiorow sekv/encji DNA zawartych w bazach
GenBank 1 EMBL. Programy te przetwarzajg automatyoznie
sekvMenlcje zawarte w tych bazach danych na kod, kts>ry jest
akceptov?any przez p~ozostate programy analityczne pakietu
NASEQ. Program CHA.NGElI wykonuje automatycznie nastepujace
operacje: %

- wyszukuje sekv/encje z GenBank po uprzednim wprowadzeniu
nazwy grupy oraz podaniu nazwy sekwencji, pod ktérg
skatalogowana jJest w basie danych, A

- prsetvfarza wyszukanag. sekwencje na wd asny kod,

- dodaje znak okres la.jacy koniec sekwencji,

- umozliwia wprowadzenie dodatkowego tekstu z klav7iatury (do
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osierndaiesif~ciu znakdw),
- catos¢ zapisuje do pliku v/ynikowego typu '_NAS".

Podobne operacje v/ykonuje program CHANGES 1z tg tylko
réznica, ze pliki ZzZréddowe pochodzg z baty EMBL.

Utytkovinik moze réwniez utworz™6 plik na dowolnym
edytorze tekstu (np. WORDSTAR, PCWRITE, EDLIN, CHIWRITER), a
nastepnie przetworzy¢ go przez program CHAd4GE3, kté.ry
wykonuje nastepujgce operacje:

- zamienia wszystkie mate litery na duze,

- kasuje wszystkie znaki iInterpunkcyjne, sterujace, symbole
specjalne i cyfry,

- W/ zalezncssci od sekv™"encji Vv."prowadza na koncu 4ancucha znak
"1" lub 2",

- urnozliv/ia wprowadzenie z klav/iatury ki-6-tkiego opisu do
osiemdziesieciu znakéw 1 zapisuje na dysku plik z
rozszerzeniem " _NAS".

Do wprowadzania wkasnej sekwencji do bazy danych stuzy
program MANIPUL. Jest on procesorem tekstu ukierunkov/anym na
edycje kwasov® nukleinowych. Mtcze pracoc™a¢ Vv trybie INSERT
lub OVERWRITE. /

W trybie INSEFUT znaki znajdujgce sie od pozycji Kkursora
sg przesuv/ane w lewo, a nowe znaki v/pn*"Owadzane z klav/iatury
lub z dysku (opcja MERGE) sg umieszczane w aktualnym
potozeniu kursora. W trybie OVERWRITE nowe znaki sg stawiane
na 1iIstniejgce znaki, co powoduje zastgpienie starego
+ancucha znakdéw na nowy.

Program MANIPUL posiada nastepujace opcje:

wprowadzanie zawartosci pliku lub Jjego fragmentu do
pamieci operacyjnej koinputera z jJednoczesnym usunieciem
stai-ej sekv/encji (LOAD),
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141
Wi
231
351
421
491
561
631
701
771
841

sekwencj i lub v/ybranego fragmentu na
etysku w posl-acuj ty”pu \ NAS" (SAVE),
- kasovManie pliku s dysku (KILL),

v,?ymasyviariie fragmentu Qlub catej sekv/encji s parnie?ci

operacyjnej kdrnputera (DELETE),

ded szczanie do sekwi-encji znajdujacej sia v/ pamieci
operacyjnej nowej sekv”eneji zapisanej uprzednio na dysku
(MERGE) .

- wyszukiv/anie v/ danej sekv>?encji dowolnego d#aboucha zasad o
dtugosci do piecdziesieciu znakow? (FIND),

- wMwietlanie zav/artosci dysku (FILES),

- przegladanie zawartosci pliku ". NAS"™ (BISPLA.Y),

- drukov/anie catej sekv”eneji DNA. lub jej Ffragmentu w trzech
16zny~*ch Fformatach (PRINT) (rys. 2)

—wyprowadzenie programu do menu (END).

Sequence pBR322  (fragment)
TTCTCATGTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATGCGGTAGTTTATCACAGTTAAATTGCTAAC
AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGC

« ccccccmpr-p-p CGGGATATCGTCCATTCCGACAGCATC
CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTT
CTGTCCGACCGCTTTGGCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACGC
TCATGGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGGCCGGCATCACCGGLGLC
AGGTGCGGTTGCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCGGGC
ATGAGCGCTTGTTTCGGCGTGGGTATGGTGGCAGGCCCCGTGGCCGGGGGACTGTTGGGCGCCATCTC
TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAATG
GGAGTCGCATAAGGGAGAGCGTCGACCGATGCCCTTGAGAGCCTTCAACCCAGTCAGCTCCTTCCGGT
GCGCGGGGCATGACTATCGTCGCCGCACTTATGACTGTCTTCTTTATCATGCAACTCGTAGGXACAGGT
CGGCAGCGCTCTGGGTCATTTTCGGCGAGGACCGCTTTCGCTGGAGCGCGACGATGATCGGCCTGTCG
TGCGG TATTCGGAATCTTGC
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71
141
211
281
351
421
491
561
631

\101
771
341

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841

Sequence pER322
L B i
TTCTCATGTTTGACAGCTTATCATCGATAAGCTTTAATGCGGTAGTTTATCACAGTTAAATTGCTAAC
AGTCAGGCACCGTGTATGAAATCTAACAATGCGCTCATCGTCATCCTCGGCACCGTCACCCTGGATGC
TAGGCATAGGCTTGGTTATGCCGGTACTGCCGGGCCTCTTGCGGGATATCGTCCATTCCGACAGCATC
CAGTCACTATGGCGTGCTGCTAGCGCTATATGCGTTGATGCAATTTCTATGCGCACCCGTTCTCGGAG
CTGTCCGACCGCTTTGGCCGCCGCCCAGTCCTGCTCGCTTCGCTACTTGGAGCCACTATCGACTACGC
TCATGGCGACCACACCCGTCCTGTGGATCCTCTACGCCGGACGCATCGTGGCCGGCATCACCGGLCGLC
AGGTGCGGTTGCTGGCGCCTATATCGCCGACATCACCGATGGGGAAGATCGGGCTCGCCACTTCGGGC
atgagcgcttgtttcggcgtgggtatggtggcaggccccgtggccgggggactgttgggcgccatctc
TGCATGCACCATTCCTTGCGGCGGCGGTGCTCAACGGCCTCAACCTACTACTGGGCTGCTTCCTAATG
ggagtcgcataagggagagcgtcgaccgatgcccttgagagccttcaacccagtcagctccttccggt

IAI |_+l
gcgcggggcatgactatcgtcgccgcacttatgactgtcttctttatcatgcaactcgtaggacaggt
cggcagcgctctgggtcattttcggcgaggaccgctttcgctggagcgcgacgatgatcggcctgtcg
tgcggtattcggaatcttgc

(fragment.)
!

Sequence pBR322 (fragment.)

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

tgacagctta
agtcaggcac
CTGGATGCTG
GTCCATTCCG
CAATTTCTAT
CTGCTCGCTT
CTGTGGATCC
GCTGGCGCCT
ATGAGCGCTT
GCCATCTCCT
CTGGGCTGCT
GCCTTCAACC
ATGACTGTCT
TTCGGCGAGG
GGAATCTTGC

TCATCGATAA
CGTGTATGAA
TaGGCATAGG
ACAGCATCGC
GCGCACCCGT
CGCTACTT.GG
TCTACGCCGG
ATATCGCCGA
GTTTCGGCGT
TGCATGCACC
TCCTAATGCA
CAGTCAGCTC
TCTTTATCAT
ACuGGITTCu

GCTTTAATGC
ATCTAACAAT
CTTGGTTATG
CAGTCACTAT
TCTCGGAGCA
AGCCACTATC
ACGCATCGTG
CATCACCGAT
GGGTATGGTG
ATTCCTTGCG
GGA.GTCGCAT
CTTCCGGTGG
GCAACTCGTA
CTGGAIGCGCG

ggi "AGO x .«
GCGCTCATCG
CCGGTACTGC
GGCGTGCTGC
CTG7CCGACC
GACTACGCGA
GCCGGCATCA
GGGGAAGATC
gcaggccccg
GCGGCGGTGC
AIAGG\ITAIGANG C
GGGGGGGG A
GGAICANGGTGC
AC ;atc(

CACAGTTAAA
TCATCCTCGG
CGGGCCTCTT
TAGCGCTATA
GCTTTGGCCG
TCATGGCGAC
CCGGCGCCAC
GGGCTCGCCA
TGGCCGGGGG
TCAACGGCCT
GTCGACCGr-T
TGACTATCGT
CuGGAGCggi
GCCTG7CGCT

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

trsech réznych formatach

1.3. Frograrny analitycsne

W zaleznosci od funkcji programy analityczne znajdujgce sie*

w oprogramov/aniu NASEQ mozna podzieli¢ na trzy grupy;

analizy restrykcyjnej,

translacji,

obliczania cz™st™D$Sci v/yst<epowania poszczegdélnych zasad w

sekwencji.
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programy d o ana 1l sy
restrykoyijrm

Analize restrykcyjna mcizna prsepr-ov;aaz ic sa pomoca,
programu SITELOOK lub programu RESSEAR. Program SITELOOK
jest szczegblnie przydatny, gdy przepirov~adzamy analize
krotkiego fragmentu DRA. Program v/yprovww'adza na monitor lub
drukarke anal izov*?ana sekv/encje z numeracja oraz zaznacza na

niej wystepowanie miejsc restrykcyjnych (rys.3).

Seciuence naint". HUMURIIA

20 30 40 50 60 70
[
Limsir al (Mo udauk jiiAbAT Aroai ToA-i ARTBAAGE AT T T80 ACORCOALRY:  OCATEQD
Apyl Bell . Apyl
BstNI Dpnl BstNI
EcoRl11 Mbol EcoR. 11
Mval Ndell Mn 11
ScrFl Nlalll Mval
Sau3Al
80 90 . 100 110 120 130 1e0
i t t t ]

ACTCCGGATGTGCTGACCCCTGCGATTTCCCCAAATGTGGGAAACTCGACTGCATAATTTGTGGTAGTGG

/5 I~ »

ricl- I Foki iani
BspMI 1 TthKBSI
Hapll

Hpal |

Mspi

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

SITELOOK dla fragmentu sediwencji HUMURIA..

Drugi program do analizy restrykcyjnej o nazwie RESSEAR
zapisuje Vv/szystkie wys-jzukcine miejsca restrykcy jne dla
poszczegdlnych enzymoéw +gcznie z nazwami i sekwencjami
rozpoznav/anymi do pliku typu ”.RSL". Pliki te moga by¢ dalej
przetwarzane przez programy: SITELIST, SITEMAP i FRAGSIZE.

SITELIST odczytuje z pliku ""_RSL" 1 wyprowadza na ekran
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lub drukarke
byiy uzywane w analizie,

miejsca rest-rykcydne w danej sftk.-wenoji

Accl |
Acclll
Apyl
Bell
BspMI 1l
BstNI
Cfol
Dpnl
EcoRl |
FnuDI1
Foki
Hapll
Hhal
HinPlI
Hpall-
Mbol
Mn 11
Mspi
Mval
Ndell
Nialll
bau 3Al
SorFl
Tagi
Thai
TthHBSI

CG/CG
T/CCGGA
CC/WGG
T/GATCA
T/CCGGA
CC/WGG
GCG/C
GA/TC
/CeWGG
CG/CG
GGATG(9/13)
C/CGG
GCG/C
G/CGC
C/CGG
/GATC
CCTC(7/7)
C/CGG
CC/WGG
/GATC
CATG/
/GATC
CC/NGG
T/CGA
CG/CG
T/CGA

informacje

sawiera™i aca

S O L, P NP R ERP R, RP R NN PN T

AW W 0O W ADAD OW O AW W W W W AW W W W DWW AOW

nasv/y enzymov/, ktore

uekw’encje rozpoznawane i

154
74
11
29
74
11

156
31

9

154
89
75

156

154
75
29
51
75
11
29
30
29
11

117

154

117
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Non-cutting ensymes

Aatl Avrll
Aatll Ball
Accl BamHI
Acyl Banl
ATl Ban 11
Ahall Banlll
Ahalll Bbel
Alul Bbill
Aosl Bbvl
Apal Ben |
ApaLl Bgll
Asp700 Bglll
Aep?18 Bsrnl
Asul Bspl128
Asull BspMI
Aval BssHI1 1
Aval | BstElI
Rys.4.

Bstl Eco0109
BstXl EcoRl1
Cau ll EcoRV
Ctr1 01 Espl
Cfri31l Fnu4Hl
Cfrl Espl
Clal Gdill
Cvnl Haell
Ddel Haelll
Dral Hgal
Drall HgiAl
Drain HgicCl
Eael HgiDI
Eagl Hindi

Sco471 Hindu
Eco4711 IHindlIl1

EcoBIl1 HinFl

SITEMAP dla catej sekv™encji

Program

SITELIST moze

Binfll NlalVv Pvul |

Hpal
i i X
Kpnl
Mae |
Mael
Mael
Mbol
MIul
Mstl
Mstl
Hael

Narl

HUMU

wyprov/adzac

Not | Rsal
fxul its1 .1
Nsil Sad
NspBIl oadX
| Nspl Sail
Il Nspll Sau961l,
| Nsplll Saul
NsplV Seal
NspV StaNl
1 PaeR7 STil
Pall Sinl
PTMI Smal
PpuMl SnaB |
Pssli Spel
Pst Sphl
Pwvul Spll

Prsyk#adowy wydruk analizy restrykcyjnej

RIA.

Vv;yniki

Sspl
Sstl
Sstll
Stul
Styl
Tthilll
Abal
Xcyl
Xhol
Xholl
ex X
Xmalll
Xmn |

Xorl |

programu

an lisy

restrykcyjnej dla catej sekvencji lub dla v~ybranego prses

uzytkownika fragmentu sekwencji

Program

SITELIST

DNA w postaci tabelarycznej.

umozliwia wyprowadzenie

przeprowadzonej analizy restrykcyjnej dla:

- wszystkich enzyméw restrykcyjnych,

- enzymow pozostawiajacych

- ensynov/ pozostawiajacych

lepkie ktonice po stronie
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ensyrf/iw posost-awi a jagcych tepe konce,

enzyrriow rospoznaj a>eyoh sekwencje niepal indromowe,

dov;olnie wybranych enzynpw,
“ enzymobw przecinajgcych dana sekwencje 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: HUMuRIA

Analysed range: from base number 1 to base number 165 step: 3
Enzymes 30 60 90 120 150 180
Accll ——————— 1---—-——- 1---—- 1--—-— 1---——- 1" - 1
ME —memeee I 1------—--- ]--—---—--- 1--—---—-- ]--——-—- ]
BspMIl 1 1 * 1 1 1 ]
ol ————- 1--—————- 1--—------ 1--——-- 7-1-------- 1-*-———- ]
EcoRIl —t 1 1—] 1 1 1 ]
Fokl »  ———————— ]----—- 1----——— 1----—- 1---—- ]
Hhal 1 1 1 1 ]
Nspl == 1 ]—1— ] 1 ] ]
Hdell " 1 1 1 1 ]
Sau3Al 1 1 1 1 1 ]
SctFI t 1 1 1 1 1 ]
TthHBBI 1 1 1 1] 1 ]

Rys.5. Przykdadowy wydruk analizy restrykcyjnej z programu

SITEMAP dla catej sekwencji HLIMURIA.

Program FRAGSIZE na podstawie danych zawartych w plikach
"_RLS" wyznacza d#ugosci Ffragmentdédw powstadtych w wyniku
dziatania poszczegdlnych enzymédw restrykcyjnych lub grupy

enzyméw na czasteczke DNA (rys.6). Program posiada podobne
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opcje do piojgraiifow SITELIST i

Asu | G/GNCC
| 1461 1951 .-. 3411 8 191 43i.4
2 616 3730 ... 4345 9 189 1762
f 352 147 ... 525 10 179 1262
4 279 1483, ... 1761 11 124 1138
H 275 526 ... 800 12 88 801
P 249 ynne . 1137 13 79 3412
7 222 3508 ... 3729 * 14 0 1441
15 17 3491
51 FnuDII CGN/CG
1 581 2525 ... 3104 12 122 1418
2 493 3435 ... 3927 13 115 705 ...
8 452 4259 ... 347 14 103 2080 -..
4 372 1637 ... 2008 15 97 1540
5 356 349 ... 704 16 69 2009
6 o 2183 ... 2523 17 66 .1042
/ 332 3928 ... 4%%9 8 6 981
i 330 3105 ... O"8H ) A 949
n 145 1247 ... 1391 20 26 1392
10 129 820 ... 948 21 10 1237
11 129 1108 ... 1236 5 97,3
00 0 2078

Rys. 6. Prsyki adov/y wydruk analizy restrykcyjnej dla ca" 5j

sekv>?ei;ioj i pBR322 s pa-ograiiiu FRAGSIZE dla dv,6i_;h wybranych

Oas;/n.pv/.

Programy RE3SEAR SITELOOK Vlykorsystuja w ti"akcie
wykony\fania analisy re3lrykeyjnej piik 0 nazwie
"ENZYMES . ALL", ktory jest zestav/’ieniein wszystkich
dostepnych hanadlowo ensymév7 restrykcyjnych 1 savtiera naswy
tych ensymow, iekli sedwencje rospoznay/ane s zaznaczonymi
miejscami hydrolizy. Do oznaczenia tych sekwencji

sastosov/ano nastepujaca symbolike przyjeta przez I1UB:
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172
1950
1440
kynl

888
3490
462
3507

1539

819
2182
1636
2077
1107
1041
975
xHAX

980
2079



A" dla adenozyny,

= dla oytydyny,

aG" dla guanozyny,

T dla tymidyny ((urydyny),

" dla adenozyny lub cyt”™/dyny,

k" dla guanozyny lub tymidyny (urydyny),

"o dla cytydyny lub t/rnidyny (urydyny),

"R" dla adenozyny lub guanozyny,

"W dla adenozyny lub tymidyny (urydyny),

"s" dla cytydyny lub guanoz”/ny,

"0 dla adenozyny Hlub guanozyny lub tymidyny (urydyny)
"H" dla adenozyny lub cytydyny lub tymidyny (urydyny),
"N dla niezidentyfikowanej =zasady,

“¥* dla oznaczenia miejsca oit?cia,

Dla sekwencji niepal indromowych wprov/adzono dodatkowe
oznaczenia. Na przyk#ad sekwencja rozpoznav;ana przez enzym
Bbvl ma posta¢ GCAGC(8/12). Taki zapis jest ix~wnoznaczny
sekwencjom GCAGCMNMNNMNN/ i  /NNNNNNNNNWMNGCTGC, ktére sa
wyszukiwane w analizov/anej csAsteczce DMA. Uzytkownik za
pomocg programu EDITENZ rncize uaktualniac listA enzynévh
restrykcyjnych, ktoéra zapisana jest w pliku® ENZYMES. ALL.
Program EDITENZ ma nastepujace opcje:

- wyprowadzenie na ekran lub drukarke aktualnej listy

enzyméw udozonej alfabetycznie weddug nazv/ lub sekwencji

ro2poznawanych,

v/prov/adzenie nowego enzymu,

skasowanie enzymu z listy,

wyszukiwanie enzymu z listy po nazwie lub selwencji,

wydruk ensyrijov/ pozostav/iajacyh lepkie koi'ice po stronie 37,
--wydruk enzyrrpv/ pozostawiajacyh lepkie konce po stronie 57,
- wydruk enzyméw o tepych koi”cach,

wydruk enzymow, ktore rozpoznajag sekv/encje

niepalindromowe.
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Programy ¢t o L rans1lacij.i

w Ttrakcire reallizacjygii)

Do translacji przewidywane sg dwa programy o nhazwach:
TRANS i BACKTRA.N. Pierwszy 1z nich przeznaczony jest do
przeprowadzenia translacji dla catej sekv;encji lub jej
fragmentu na #ancuch aminokwaséw. Wynik translacji zapisany
w kodzie jednol iterov/ym mtsze by¢ zachowany w pliku o nazwie
z rozszerzeniem "_TRN". Program przev/iduje rowniez mozliwosé
v/yprowadzenia wyniku translacji v/ kodzie tréjliterowym dla
oznaczenia poszczegdlnych aminokv/aséov? na ekran lub drukarke*.
Translacja przerowadzana jest v,?%dt ug ogo6lnego kodu
genetycznego w trzecti ramkach odczytu. Drugi program
BACKTRAN przeprowadza translacje, odwrotna.

rj gram EQBASS
Program ten sduzy do analizy statj"st;/cznej skt adnikov?
sekwencji. Program FE:EQBASE v/ylicza liczbe poszczego inych
zasad, par zasad i1 kodondov/ dla oai ej sekwencji DIRA lub
wybra.nego fragmentu. Wyniki sg wyprov/adzane na ekran lub

drukarke v/ liczbach bezwzglednych lub w procentach.

1.4. Program systemu menu

Dostep do poszczego Inych prograirjéw uzytkowych odbywa sie
poprzez dwustopniowy system menu. Po iInicjacji Z systemu
operacyjnego MS-DOS programu NA.SEQ na ekranie pojawia sie
MAIN MENU. Uzytkovinik po nacisnieciu odpov/iedniego klawisza
przechodzi do menu podrzednego z ktdérego moze wywodac
poszczegdlne programy utytkovw®e. Kazdy program uzytkowy ma

wyjscie do tego menu z Kktéorego zostat wywodany. Program

77



v/yu-hodzi réwniez do syszemu menu, gdy w trakcie jego

wykonyvmnia pojawi4+ sie b#ad typu 1/0. Prc"grarn .systemu menu

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

utatwiaja obstuga? catego systemu. Schemat systemu menu

prsedstavMiony jest na rys. 7.

MAIN MENU
(Nukleic acid sequence analysis software)
SEQUENCE LIBRARY FORMATION
RESTRICTION ANALYSIS
TRANSLATION MENU
NUKLEOTIDE FREQUENCIS

SEQUENCE LIBRARY FORMATION
(specify source of sequence)

GenBank CHANGEI!1
2 EMBL CHANGES
File of text CHANGES
EDYTOR MANIPUL

RESTRICTION ANALYSIS
(Nucleic acid sequence anadysi: software)

SEARCH RESTRICTION SITES AND CREATE t.LSR FILE RES.SEAR
PREmMm RESTRICTION SITES FROM t.LSR FILE SITELIST
DISPLAY RESTRICTION SITES GRAPHICALLY FROM t.LSR FILE SITEMAP
DISPLAY RESTRICTION SITES FROM t.LSR FILE ON SEQUENCE SITELOOK
DISPLAY FRAGMENTS SIZE FROM t FILE
EDIT RESTRICTION ENZYME DATA
TRANSLATION MENU
(Nucleic acid sequence analysis softvtare)
1 CREATE t.TRN FILE OF TRANSLATION PRODUKT TRANSL
DISPLAY TRANSLATION FROM t.TRN AND SEQUENCE TRANSL
3 - BACK TRANSLATION t.TRM FROM t.TRN FILS 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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i.5. OprEyfEAduv/ania

Frop'rora MASEQ 1 sany JUEyivU OIS 7/ Ey&.0illlt!
ejparaoy jnyrn Ao-nv.-., VWO i's j éi 1) ria mi L wLioriPiil't?i"e 6
gilvett1l > " s pafdlori;xa T 260D KT 1 yymaga nas  pujaoego

lp'r-syrsadowania;
il IWIPOIVLIilipUti:~ilr XI'DI v AQ /7 ko lur jvia

irtg gi-aficsna CGA lub EGA,

i;c-lorov/;>" ruomnor' e wyGoln-t I'csdsiolcEfOicia,

- i macje dydkow lub lodakkovyrn sebywnym
dyskiem,
- uiuisii sy"pu iLpson.
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