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Datenbanken in der  
Molekularbiologie 

• >> 1000 unterschiedliche DBs	
• normalerweise im Web	
• unterschiedliche Größe: < 100 kb bis > 10 Gb	

	DNA 	 	> 10 Gb	
	Protein 	1 Gb	
	3D Struktur 	5 Gb	

• Update: täglich bis jährlich	
• DB-Typen:	

	primär 	(Genbank, EMBL...)	
	abgeleitet (InterPro, PFAM....)	
	organismenspezifisch (Hefe, Arabidopsis ...)	
	datenspezifisch (Struktur, Expression, Pathways ...)	



Datenbanken in der  
Molekularbiologie 



Sequenz-Datenbanken 
• komplette Übersicht: Januar-Ausgabe von Nucleic Acids Research	

• http//:nar.oupjournals.org	

z. B.	

„Genbank“	

„Flybase“	

„Wanda“: a library of duplicated fish genes“	

„ENZYME“	



Datenbanken in der  
Molekularbiologie 

• die wichtigsten Kategorien:	

	 	Literatur	
	 	Sequenzen	
	 	Genome	
	 	Proteinfamilien	
	 	Mutationen/Polymorphismen	
	 	3D Strukturen	
	 	Proteomics/2D-Gel, MS	
	 	Transcriptomics /Microarrays	
	 	Metabolische Netzwerke	
	 	Regulatorische Netzwerke	



...ab hier weiter suchen	



Datenbanken in der  
Molekularbiologie 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/	

National Center for Biotechnology Information,	
Am NIH, Bethesda, Maryland, USA	

http://www.ebi.ac.uk	

European Bioinformatics Institute,	
Sanger Campus, Hinxton, GB	



Integrierte Such-Werkzeuge! 

www.ncbi.nlm.nih.gov/	



Der Einstieg in die Suche... 

watson jd	
Myoglobin	
j mol evol	
3M syndrome	
P02998	
mouse gtpase	



Literatur-Suche 

• PubMed = 	
  Public Medline  /NCBI	

• Suchdienst der Natl. Library of Medicine	
• Medizin/ Life Sciences (aber nicht z. B. „Spezielle Botanik“)	
• ca 19 000 Journals	
• > 27  Mio. Einträge, Zeitschriften bis 1946 zurück	
• Verbindung zu online-Zeitschriften > Download!!	
• täglicher update	
• Suchbegriffe einfach eingeben 	
  (Boole‘sche Verknüpfungen: „AND“, „OR“, „NOT“; Truncation: „*“	

Exkurs....	



Literatur-Suche 
• ISI Web of Science	

• Journal Citation Index!!  > Impact Factor	
• auch andere DB als Medline: BIOSIS previews etc etc	
• Definition des Suchzeitraums	
• Analytische Werkzeuge�
• nette Spielereien: Biographien der „highly citated personalities“	

http://portal.isiknowledge.com/portal.cgi	



Der Journal Impact-Factor (JIF) 

• soll messen, wie oft andere Zeitschriften die Artikel der 	
betrachteten Zeitschrift zitiert haben	

• Ansehen der Fachzeitschrift > Qualität der Arbeit u. des Autors!!	

aus Wikipedia	

• vielfältig kritikwürdig! 	



Literatur-Suche 

• grösster Vorteil: zeigt Link zu allen, die einen bestimmten Artikel 
zitiert haben! („Was haben die zu meinen Daten gesagt?“)	



Literatur-Suche 

• durchsucht PubMed und ENTREZ-	
DBs > Alarm!!	



Literatur- 
Suche 

Zunehmend 	
ein Problem...	



Lit-Suche   
> Discovery 



OMIM:  
eine spezielle Literatur-Datenbank 

Online Mendelian Inheritance of Man	
= Katalog menschlicher Gene und ihrer Erkrankungen	



…und wie komme ich zu  
meiner Sequenz? 

Ich kenne eine Accession Number  	NM_000518	

Ich kenne ein Gensymbol 	 	HBB	
	 	 	 	 	(Hämoglobin Beta)	

Ich kenne einen passenden „Sequenz-Schnipsel“	
mvhltpeeks avtalwgkvn vdevggealg rllvvypwtq rffesfgdls tpdavmgnpk !
agtcctttgg ggatctgtcc actcctgatg ctgttatggg caaccctaag gtgaaggctc !



Sequenz-Datenbanken 

NCBI 	 	 	> GenBank (1979)	

EBI 	 	 	> EMBL database (1980)	
	 	 	   ENA European Nucleotide Archive	

Genome-Net 	 	> DDBJ = DNA database of Japan (1984)	

• täglicher Abgleich erfolgt zwischen allen drei Datenbanken	

• dennoch Unterschiede in der Redundanz und Annotations-	
   Präzision	



Probleme großer primärer 
Datenbanken 

• REDUNDANZ: Archiv- alles bleibt drin	
• alte u. z. T. falsche Einträge	
• Vektorkontaminationen	
• gleiche Seq - anderer Name	
• inkonsistente Annotation	

Lösung: „curated“ DBs	

	 		



Probleme großer primärer 
Datenbanken 



Protein-Sequenzdatenbanken  

	PIR-PSD („Protein Information ressource“ - „Protein Sequence Database“)	

	 	 	• größte öffentl. Proteindatenbank (250 000 Einträge)	
	 	 	• annotiert, nicht-redundant (?)	
	 	 	• > 2/3 der Sequenzen klassifiziert in 33 000 Super-Familien	

	 Swiss-Prot (Amos Bairoch, Genf; jetzt vom EBI unterhalten)	

	 	 	• nicht-redundant, sehr informativ, äußerst exakt annotiert!	
	 	 	• Link zur PROSITE-Motivdatenbank (www.expasy.org/prosite)	

	PDB („Protein Data Bank“)	

	 	 	• bekannte 3D-Strukturen	

	NR 	• nicht-redundante Zusammenfassung von PIR, PDB, Swiss-Prot	
	 	und allen aus GenBank-Nukleotid-Sequenzen übersetzten Proteinen !!	



Protein-Sequenzdatenbanken  
...die Konkurrenz zur NCBI-nr 

• www.uniprot.org	
• EBI + PIR + Swissprot	
• curation & annotation	
• cross-referencing	
• Such-Tools (Blast)	



Protein-Sequenzdatenbanken  
„abgeleitet“: Proteinfamilien, Domänen, Funktionelle Motive 

• Integriert aus:	
PROSITE, PRINTS, ProDOM,	
PFAM, SMART, TIGRfam,	
PIRSF, SUPERFAMILY,	
Gene3D, Panther etc.	

• >80 % aller Proteine in 	
   UNIProt erfasst	

• Text- und sequenzbasierte	
   Suche (http://www.ebi.ac.uk/InterProScan/)	



DNA-Sequenzdatenbanken 
(via NCBI) 

GenBank 	• 106 Milliarden Nukleotide (Stand 2011! Bitte recherchieren..)	
	 		
	 	• Größe verdoppelt sich alle 35  Monate	

	 	• ca. 1000 komplett sequenzierte Bakterien-Genome 	 	   
	              • 380 Eukaryotengenome (in Arbeit)	
	 	• 67% der eingetragenen Sequenzen sind ESTs (1200 Spezies)	

	 	• > 300 000 Spezies repräsentiert (2200 neue/Monat)	
	 	• 12 % aller Sequenzen aus Mensch (13 Milliarden Bp)	

	 	• > 30 000 Zugriffe pro Tag	

	 	• GenBank ist in 17 Abteilungen unterteilt !	



GenBank-Unterteilungen 

Als default bei DB-Suchen meist eingestellt ist die 	

 	 	 	NR-nt 		

• nicht-redundante Zusammenfassung aus GenBank + EMBL 	
 + DDBJ + PDB	

• Achtung: die Hochdurchsatz-Abteilungen EST/GSS/STS/HTG etc 	
                  sind NICHT dabei!!	



GenBank-Unterteilungen 

MONTH • neue Einträge der letzten 30 Tage aus GenBank/EMBL/DDBJ	

Taxonomie	

Hochdurch-	
satz-Daten	





RefSeq- 
„die Referenz unseres Wissensstandes“ 

www.ncbi.nlm.nih.gov/RefSeq/	

• non-redundancy	

• explicitly linked nucleotide and protein sequences	

• updates to reflect current knowledge of sequence data 
and biology	

• data validation and format consistency	

• ongoing curation by NCBI staff	



RefSeq- 
„die Referenz unseres Wissensstandes“ 

www.ncbi.nlm.nih.gov/RefSeq/	

• eine Sammlung verifizierter mRNAs, Gene und Proteine	
• > 10 000 Organismen, > 11 Mio Gene/Proteine	



GeneCards = Alternative zu NCBI 



• Trace Archive: 	unannotierte Sanger-Reads aus EST-und 	
	 	 	Gesamtgenom-Projekten (>500 Spezies, 	
	 	 	2.1 Milliarden Reads)	

• Short Read Archive: NGS reads diverser Technologien 	
	 	 	(TBp!!!)	

Für Entdecker!  
Die Sequenzen hier sind meist unpubliziert... 



Genom-Browser 1 
  www.ensembl.org 

• > 100 Genome, 	
manche nur hier zu 	
finden…	



Genom-Browser 2 

http://genome.ucsc.edu/	
• derzeit:	
46 Säuger	
+ Invertebraten	
usw.	

• schnell, inter-	
aktiv, flexibel	

• LinkOuts zu	
div. sekund. DBs	



Genom-Browser 3 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genomes/	



Genom-Browser 

• Humangenom: Assembly selbst nur noch am NCBI	

• Humangenom: alle 3 Browser zeigen „NCBI build“,	
  aber u. U. unterschiedliche Versionen	

• nur UCSC zeigt alte builds	

• gezeigte andere Spezies differieren !	

• unterschiedliche Datenquellen und Methoden für	
  Annotation!!	



Spezielle Genom-Browser 

http://flybase.bio.indiana.edu/	



FASTA-Flatfile-Format 

...das FASTA-Format kann von vielen Sequenzverarbeitungs-	
Programmen problemlos gelesen werden	



Datenbanken und Computer-Tools  
arbeiten mit unterschiedlichen  

Sequenzformaten 

Lösung:  Programme wandeln Formate um!	

READSEQ   https://www.ebi.ac.uk/Tools/sfc/readseq/	

Seqverter    http://www.genestudio.com/seqverter	


