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Datenbanken: CCDB und SAO

Datenbanken sind mittlerweile integraler Bestandteil der Datenverwaltung in der Biologie. Sie helfen
bei der Suche nach relevanten Informationen, dienen dem Austausch in der Forschung und dem Data
Mining. Da die Menge biologischer Daten stetig anwéchst, insbesondere aufgrund der mannigfaltigen
Abbildungstechniken und grof3en Datenmengen der Elektronentomographie, ist eine besondere
Handhabung dieser Daten notwendig. Die Herausforderung dabei liegt in der Datenaufbereitung und
Speicherung in geeignet indizierten und verknipften biologischen Datenbanken, um eine einheitliche
Struktur, leichtere Durchsuchbarkeit und Automatisierbarkeit von Analysen durch Software zu
ermdglichen.

Die CCDB - Cell Centered Database ist ein Beispiel fuir einen Versuch in diese Richtung: Sie ist eine
der ersten Online-Datenbanken fur zelluléare Bilddaten und wurde im Mé&rz 2002 vom National Center
for Microscopy and Imaging Research (NCMIR) erstellt. Die CCDB macht hochauflésende 3D-licht-
und elektronenmikroskopische Aufnahmen fur die Forschung zuganglich und enthélt Daten auf der
mesoskopischen Ebene, wie zellulare Netzwerke oder molekulare Strukturen. Daten kénnen tber eine
Web-Interface abgelegt und aufgerufen werden. Hierfur stellt die CCDB unter http://ccdb.ucsd.edu ein
Webformular zur Verfiigung.

Aufbau der CCDB: In der Datenbank werden die Daten mit Oracle 8i' (ab 2008 mit Oracle 10g +
Java-AppIikationenZ) in einem objekt-relationalen Datenmodell dargestellt. Abbildung 1 zeigt die
Hauptklassen von Informationen, die in den CCDB-Tabellen enthalten sind. Das Schema folgt
sozusagen dem Vorbild eines Rekonstruktionsprozesses von 2-dimensionalen Mikroskopiebildern und
ist in den Schritten vom Experiment bis zur Analyse organisiert.

Im Mittelpunkt des CCDB-Datenmodells liegt das ,Microscopy Product®, das bezieht sich zum Beispiel
auf ein Set zusammengehdrender zweidimensionaler Bilder, die durch ein Licht- oder
Elektronenmikroskop aufgenommen wurden.

Jedes ,Microscopy Product® stellt eine eindeutige
Kennung fur die Datenbank dar, deren Bilder
systematisch zueinander zugeordnet werden. Zum
Beispiel enthélt eine so genannte ,Tilt Series" Bilder,
die durch den Neigungswinkel zugeordnet werden.
Die ,Z series" wird uber den Wert der Tiefe
zugeordnet, etc.

Jedes Mikrokopie Produkt kann dann eine oder
mehrere Arten von Daten zusammen mit ihm
speichern, wie zum Beispiel: 2D Bilder,
Rekonstruktion und Segmentierung. Es gibt auch
Bilder die anzeigen, wo die Daten zu lokalisieren
sind, zum Beispiel mit Hilfe eines anatomischen
Atlas oder einer Bild Karte. Das bietet einen
breiteren Kontext. Jede der drei Haupt-Datentyp,
stellt die CCDB in voller Auflésung als Datei zum
Download zur Verfigung, dariber hinaus kann man
sich Thumbnails eine Animation anzeigen lassen,
was die Anzeige im Web vereinfacht.
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Die Datenbank erfordert fur die Explorierung keinen
Usernamen oder Passwort. Alle Daten, die eingegeben
werden, sind offentlich zuganglich. Nachdem ein
Suchbegriff eingegeben wird, wird eine
Zusammenfassung der Suchergebnisse angezeigt. Eine
Reihe von Thumbnails demonstriert die Art der Daten
(2D-Bild, Reconstruction oder Segmentierung), die fur
jeden Datensatz gespeichert wurden. Sobald der Nutzer
einen Datensatz auswahlt, wird eine detaillierte
View OtherPrfcs 8y Same Aufzeichnung angezeigt, hier kann sich der Anwender

i Bilder mit hoéherer Auflosung, Animationen, Bildkarten
und alle dazugehdrigen Metadaten anzeigen lassen.
- Innerhalb einer detaillierten Aufzeichnung werden dem
Benutzer mehrere Optionen fiir die weitere Suche oder
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Abbildung 2: CCDB-Interface gleichen Verfasser oder andere Mikroskopie-Produkte

unter dem gleichen Projekt betrachten. Und schlief3lich
kann man die Daten downloaden oder Sie unter den eigenen Dateien in einem Cache fir den
zukunftigen Download speichern. Dariiber hinaus lasst die CCDB einen Datenupload zu: Die
Dateneingabe erfolgt in einem sicheren Web-Portal und erfordert ein Konto fir den Zugang. Sobald
der Prozess der Datenerfassung abgeschlossen ist, wird der Datensatz zur Priifung bei der CCDB
eingereicht. Das CCDB prift, ob die Eingaben richtig sind und gibt die Daten fur den offentlichen
Zugang frei. Sollte der Datensatz fehlerhaft sein, gibt ihn die CCDB zur Korrektur an den Urheber
zuriick. Werden die Datenséatze einmal verdoffentlicht, bleiben die Rechte zwar beim Urheber, dieser ist
jedoch nicht in der Lage die Datensatze zu l6schen. Stellen sich Datenséatze nach der Veréffentlichung
doch als fehlerhaft heraus, werden sie entsprechend von den CCDB Kuratoren gekennzeichnet.

Die CCDB entwickelte auch eine weitere
Datenbank namens SAO - Subcellular REes sl EDDA";ABASB @
Anatomy Ontology. Das ist eine Ontologie-
Datenbank, die hierarchische  Strukturen

beschreiben kann. Eines der wichtigsten Ziele
des CCDB Projektes war es, die durch
verschiedene Techniken und in verschiedenen
Auflésungen erfassten Daten, in einem
hierarchischen Modell der Zelle darzustellen.
Die CCDB allein, kann das nicht leisten. Sie
liefert lediglich Bilder der Experimente und
Rekonstruktionsdetails der Daten. SAO
hingegen kann mit Hilfe eines Sets von
verschiedenen Konzepten oder Entitaten (,ist
ein“ oder ,ist Teil von®) innerhalb eines Feldes
die Beziehung von Zellkomponenten zueinander
darstellen. Zum Beispiel: ,Neuron ist eine Zelle* oder ,Zelle ist Teil der Plasma Membran“. Die
Ontologien stellen also ein standardisiertes und maschinenlesbares Vokabular zur Verfigung, um
Zuweisungen zu formulieren. Der SAO-Ansatz wurde allerdings nicht weiterverfolgt. Stattdessen
wurde SAO in ein neues Projekt eingebunden: The Gene Ontology Cellular Component Ontology
(GO-CCO). Das GO-CCO intergiert die Ontologien aus SAO und CCO in die Gene Ontology (GO) und
fugte neue Begriffe hinzu, so dass GO-CCO entstand.

THE SUBCELLULAR ANATOMY ONTOLOGY (SAO)
Download SAO 12

Browso the SAO 12 (on the NCBO Bioportal)
Download SAD 1.1

Browsa the SAO 1.1

Download SAD 1.0
Browsa the SAQ

Special Announcement

We are greatly saddened by the sudden and untimely death of our friend and colleague, William
Bug ("Bill"). Bill was a tireless to the Bi lical Ontology ity in general, and
the Subcellular Anatomy Ontology in particular. He will be missed by all of us. The OBI
community has set up a wiki where people can share tributes to our remarkable colleague.

NEW! To view the CCDB / SAQ Wiki, click here

NEW! To read a p icie that AO from & neuroscience perspeciive, click here

Larson SD,

E (2007) "A formal ontology of subcellular
neuroanatomy 0

03 2007

To view the SAQ 125

Abbildung 3: SAO-Interface
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