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BOLD SYSTEMS -
narzedzie do identyfikacji gatunkow

BOLD Systems to baza danych, w kidrej gromadzone sg informacje na temat
gatunkow wystpujacych na naszej planecie. W mysl idei popularyzacji nauki
korzystanie z informacji zawartych w bazie Systemu BOLD jest bezptatne.
Jedyne, czego potrzebujemy, to dostep do internetu.
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Baza Systemu BOLD (z ang. The Barcode
of Life Data System) to wirtualna platfor-
ma, powstata gléwnie z my§lg o deponowaniu
nformacji na temat barkodéw DNA. Temat
genetycznego metkowania organizmow, czyli
odczytania dla kazdego gatunku unikatowego
barkodu umozliwiajacego jego identyfika-
cjg, stal si¢ na tyle popularny, ze doczckal si¢
w 2005 r. wlasnej bazy danych.

Czym jest?

Baza Systemu BOLD ma do zaoferowania
duzo wiecej niz surowe dane molekularne.
Dzigki niej w latwy sposob mozemy wyszu-
ka¢ mformacje taksonomiczne dla 224 tys.
gatunkow zwierzat, 69 tys. gatunkéw roslin
1 23 tys. gatunkow grzybow. Informacje za-
warte w bazie BOLD moga stuzyé¢ jako do-
skonaly punkt wyjscia w badaniach z zakresu
morfologii, systematyki, ekologil czy biologii
konserwatorskiej. Znajdziemy w niej zdjecia
okazéw zielnikowych, eksponatéw muzeal-
nych oraz siedlisk. Dzigki ostatniej, czwartej
wers)l programu mamy wglad we wszystkie
informacje zdeponowane w bazie — zaréwno
te opatrzone statusem public (informacje udo-
stepmione publicznie), jak rownicz prywatne
(private), w stosunku do tych ostatnich uzyt-
kownicy nie widza jednak danych dotycza-
cych samych okazdw.
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Administratorem BOLD Systems jest ka-
nadyjskie centrum Canadian Centre for DNA
Barcoding (Biodiversity Institute of Ontario,
Uniwersytet Guelph). BOLD wspdlpracu-
je m.in. z GenBank — jedng z pierwszych
bioinformatycznych baz danych (powstals
w 1982 1.), zarzadzana przez National Cen-
ter for Biotechnology Information, z siedzibg
w Bethesda w Stanach Zjednoczonych. Part-
nerami BOLD sa rowniez GBIF (The Global
Biodiversity Information Facility) — migdzy-
narodowa organizacja, ktorej celem jest udo-
stepnianie w Internecie danych naukowych
na temat roznorodnosci biologiczne], czy
Konsorcjum 1BOL (International Barcode of
Life), zajmujace si¢ identyfikacjy genetyczna
wszystkich organizméw na Ziemi.

Tempo deponowania informacji w bazie
Systemu BOLD jest imponujace. Obec-
nie znajdziemy w nicj informacje na temat
315 853 gatunkdw, 11 617 230 okazdw, spo-
§rod ktorych az 8 684 918 zostalo objetych
barkodowaniem. Najliczniejszq grupe orga-
nizméw zwierzecych, pod wzgledem liczby
zdeponowanych okazéw; stanowia stawonogi
— ponad 9,5 min okazéw. W krélestwie roslin
najlicznicjszy reprezentacje posiadaja okryto-
nasienne — ponad 364 tys. okazdw.

W przypadku organizméw grzybowych,
najwiecej informacji znajdziemy na temat
workowcow — ponad 97 tys. okazdw.

O tym, jak popularna jest baza barkodow
w BOLD, moze swiadczy¢é wprowadzenic
przez (GenBank — najbardziej znang baze

danych na temat dziesigtkéw milionéw se-
kwencji wszystkich znanych organizmow
na swiecic — terminu ,barkod”. Od 2017 r,
dzicki odpowiedniemu narzedziu BarSTool
(z ang. Barcode Submission Tool) oznacza si¢
w GenBank sckwencje uznane powszechnie
za barkody DNA (markery COI dla zwierzat,
ITS dla grzybow, rbel. oraz matK dla roslin).
BOLD, wspolpracujac z GenBank, pobiera
cyklicznie z jego bazy danych informacje na
temat wszystkich grup organizméw. Istniejs-
ce polaczenie miedzy rekordami zapisanymi
w bazie BOLD 1 GenBank wyklucza w sto-
sunku do wielu grup organizmoéw konicez-
nos¢ korzystania z obu baz danych.

W poréwnaniu do bazy GenBank, BOLD
zapisuje informacje nie tylko na temat se-
kwencji DNA, ale réwniez surowe dane
(z ang. trace files) — pliki, ktore generuje urza-
dzenie do sckwencjonowania w trakcie analizy
barkodéw IDNA. Ma to na celu zwickszenie
wiarygodnoscl deponowanych w BOLD se-
kwencji DNA. Baza archiwizuje rowniez
dane terenowe, m.in. date i miejsce zbioru
proby, jej przynaleznosé taksonomiczna, kraj
1 nazw¢ repozytorium, a takze laboratorium,
ktore odpowiada za wygenerowanie barkodu.
Przyjazny dla uzytkownika interfejs utatwia
wyszukiwanie informacji w BOLD. Baza daje
nam rowniez mozliwos¢ eksportowania da-
nych 1 tworzenia ré6znego rodzaju zestawieii.

Korzystanie z zasob6éw bazy

Poprzez odpowiednie zakiadki, BOLD udo-
stepnia swoim uzytkownikom wiele narze-
dzi, m.in. stuzacych identyfikacji gatunkéw
(zakladka Identification) czy okvesleniu
przynaleznosci taksonomiczne] (zakladka
Taxonomy). Poprzez zakladke Databases
wyszukamy interesujgce nas publikacje na-
ukowe (dostepnych jest ponad 6 tys. tytu-

Przykiad rekordu w bazie Systemu BOLD dla proby z gatunku storczyca kulista (Traunsteinera
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tow), dowicmy si¢ rowniez, jakie jest miejsce
pochodzenia (Geography) 1 przechowy-
wania (Depository) danej préby. Dzigki
specjalistycznym programom (dostepnym
w zakladce Workbench) baza ma mozli-
wosC prezentac)i drzewa taksonomicznego
wybranego organizmu, okre§lenia dystansu
genetycznego w obrebie poszezegdlnych
jednostek systematycznych czy eksporto-
wania interesujacych nas informacji w for-
macie arkusza kalkulacyjnego. Kazdy rekord
w BOLD, przedstawiajacy informacje na
temat danego okazu, sklada sie z naglowka
z numerem proby (z ang. field ID) i nazwy
projektu, zdjeé okazu, szeregu danych do-
tyczacych identyfikacji okazu, miejsca jego
przechowywania, typu tkanki, fazy wzrostu,
plcl, wspolwystepujacych taksonow (pole
Specimen Details). Rekord przedstawia
rowniez aktualne ujgcie taksonomiczne oraz
szczegblowe dane terenowe okazu - za-
rowno w wersji tekstowej, jak 1 graficzne.
W odniesieniu do danych sekwencyjnych,
kazdy rckord archiwizuje informacje na te-
mat danej préby, dla ktorej zdeponowano
w bazie barkody DNA, podaje ich nazwy,
dlugosci, sekwencje nukleotydowe 1 amino-
kwasowe (zardwno w wersji tekstowej, jak
i graficzne]). Oceniana jest réwniez jako$c
sekwencji  barkodéw. BOLD  umozliwia
takze dodawanie komentarzy (hasel kluczo-
wych), ktére moga by¢ wykorzystywane do
tworzenia dodatkowych opisow.

Identyfikacja gatunkow

Istniejg dwa sposoby szukania informagji
w bazie systemu BOLD. Jeden polega na wy-
szukiwaniu tekstowym za pomocy stéw klu-
czowych, np. nazwy gatunku, nr. préby, kraju
pochodzenia, nazwy zbieracza, depozytorium
itp. Drugi wykorzystuje sekwencje barko-
dow DNA, szukajac podobnych sekwengji
w bazie. W przypadku identyfikacji gatunkéw
za pomocy barkodow DNA, plik wynikowy

przedstawia liste 100 gatunkéw (pierwszy
z nich oznaczony jest jako Top Hit), dla kto-
rych algorytm BOLD znalazl najbardzie;
podobne do szukanej sekwencje barkodéw
(COT dla zwierzat, ITS dla grzybow, rbel.
badz matK dla ro$hn). Wyszukane sekwencje
analizuje sie pod kgtem wskaznika BEST ID.
Im wyzsza wartos¢, tym wicksze podobien-
stwo miedzy badanymi sekwencjami.

Wymagania dotyczace
deponowania informacji

Jednym z gtéwnych probleméw bioinfor-
matycznych istniejacych baz danych jest
mozliwos¢ deponowania w nich sekwencji
niskie] jakosci. W przypadku bazy BOLD
opis kazdego rekordu podlega szczegblowe)
werytikacji przez specjalistow z Uniwersy-
tetu Guelph. Spdjny 1 jednoznaczny system
nazewnictwa gatunkow, a takze koniecznosc
zdeponowania surowych danych sekwen-
cyjnych, zapewnia wysoks jakosé zdepono-
wanych w bazie informacji.

Kazdy uzytkownik bazy BOLD po za-
logowaniu  dostaje  mozliwo§é zalozenia
wlasnego projektu i deponowania w nim
informacji — terenowych, taksonomicznych,
molekularnych oraz cyfrowych (w posta-
c1 zdjg¢ okazéw) poprzez modul WOR-
KBENCII. Jednorazowe
duzej iloéci informacji odbywa sie za pomoca
protokotow (xls) 1 skompresowanych
plikéw cyfrowych. W chwili, gdy rekord
zostaje wprowadzony do BOLD, system
nadaje mu unikatowy numer, tzw. Process
ID. Numer ten niesie rdwnicz informa-
cje na temat akronimu projektu oraz roku
zamieszczenia informacji w bazie Systemu
BOLD.

Rekord dotyczacy barkodu DNA nie
uzyska statusu formalnego barkodu do-
poki nie spelni minimalnych wymagaf,
tj. podania m.mn. nazwy gatunku, instytucji
przechowujacej probe, danych dot. zbioru,
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osoby 1dentyfikujacej probe. W przypadku
barkodow zwierzecych 1 roslinnych nie sg
przyjmowane sckwencje o dlugoSci ponizej
500 nukleotydéw. |

Polski wktad

W bazie BOLD znajdziemy informacje na
temat 1 176 gatunkow zebranych na terenie
Polski. Wsrod 6 725 okazow, 86% przypisa-
nych jest do gatunku (5 791 prob). Wsrdd
nich znajduja sie gatunki z rodzaju: Homo
(845 rckordow), Aceria (680), Gamma-
rus (275), Argiope (168), Aneura (166),
Dikerogammarus (117), Chaetopteryx (92),
Rhithropanopeus (84), Abacarus (64) oraz
mne (3369) 1 nieokreslone (865). Jednost-
kami umieszczajacynu informacje na temat
prob z Polski sq nie tylko krajowe instytucie.
Informacje te pochodza réwniez z Uniwer-
sytetu Guelph w Kanadzie, Uniwersytetu
w Minnesocie w Stanach Zjednoczonych
(University of Minnesota Insect Collec-
tion) czy Zoologische Staatssammlung
Miinchen (Niemcy). 4880 rekordéw zaim-
portowano z bazy danych GenBank. Wsrod
jednostek krajowych, najwiekszy wklad
wdeponowanie informacjina tematgatunkow
zwierzat posiada Uniwersytet Lodzki, Kate-
dra Zoologii Bezkregowcdw 1 Hydrobiologii
(275 zdeponowanych okazéw). W odniesie-
niv do gatunkow roslin, najwicksza kolekeje
zdeponowal LeSny Bank Gendw Kostrzy-
ca (104 gatunki, 388 okazow, 718 sckwengji
barkodow DINA).

W zwiazku z prowadzeniem na duzg skalg
migdzynarodowych projektéw barkodowa-
nia DNA, skatalogowanie wszystkich orga-
nizmdw na swiecie wydaje si¢ kwestia czasu.
Nie podlega wiec dyskusji, ze zasoby Sytemu
BOLD beda si¢ stale powicksza¢. Dotyczy to
rowniez liczby uzytkownikow, ©)

Ewa Kaczmarek
Wiece| szczegofow na temat bazy donych
BOLD SYSTEMS na stronfe www.boldsystems.org.




