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NRRP predloge
• ARIS

https://www.aris-rs.si/sl/obvestila/24/novosti-odprta-znanost-okt24.asp
• NRRP – načrt ravnanja z raziskovalnimi podatki

• Asistent za pripravo načrtov za ravnanje z raziskovalnimi podatki https://nrrp.openscience.si/
• ZVR – zaupanja vredni repozitoriji

• Horizont Evropa
https://www.openaire.eu/images/Guides/HORIZON_EUROPE_Data-Management-Plan-Template.pdf

• ERC
https://erc.europa.eu/sites/default/files/document/file/ERC_info_document-
Open_Research_Data_and_Data_Management_Plans.pdf

• ERA CoBioTech
https://www.submission-
cobiotech.eu/lw_resource/datapool/_items/item_445/ERACoBioTech_3rdCall_Announcement_V2020_05_1
8.pdf ANNEX 5: Data Management

Načrt ravnanja z raziskovalnimi podatki - DiRROS Data

https://www.aris-rs.si/sl/obvestila/24/novosti-odprta-znanost-okt24.asp
https://nrrp.openscience.si/
https://www.openaire.eu/images/Guides/HORIZON_EUROPE_Data-Management-Plan-Template.pdf
https://erc.europa.eu/sites/default/files/document/file/ERC_info_document-Open_Research_Data_and_Data_Management_Plans.pdf
https://www.submission-cobiotech.eu/lw_resource/datapool/_items/item_445/ERACoBioTech_3rdCall_Announcement_V2020_05_18.pdf
https://dirrosdata.ctk.uni-lj.si/raziskovalni-podatki/nacrt-ravnanja-z-raziskovalnimi-podatki/


Predstavitev delavnice



Predstavitev delavnice
1. Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev

2. Podatki v sistemski biologiji

3. Resnična raziskava, ki je že zaključena
a) V okviru delavnice bomo „razmislili“, kaj bomo raziskovali, s kakšnimi metodami in inštrumenti ter kakšne 

podatke in rezultate bomo dobili, in si ogledali pogoje za objavo
b) Na podlagi tega bomo v drugem delu pripravili NRRP v skladu z zahtevami za izdelavo NRRP v okviru 

projektov ARIS

4. Podatki projektov udeležencev
a) Podatke udeležencev bomo pregledali (3 skupine)
b) po potrebi FAIRficirali
c) in jih pripravili za objavo v repozitorijih - področno specifičnem, ki ima točno določene zahteve za objavo, ali 

v splošnem repozitoriju
d) Na podlagi tega bomo pripravili NRRP v skladu z zahtevami za izdelavo NRRP v okviru projektov ARIS

Sledijo 

5. Predstavitve NRRP-jev

6. Diskusija



Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev



Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev
Priročnik o načrtovanju ravnanja z raziskovalnimi podatki https://nrrp.odprtaznanost.si/

Iskanje podatkov

Vključuje identifikacijo relevantnih podatkovnih virov v 
podatkovnih repozitorijih, podatkovnih katalogih, knjižnicah, 
arhivih in drugih zbirkah, oceno kakovosti in uporabnosti
razpoložljivih podatkov za ponovno uporabo, preverjanje
pogojev uporabe (dostopnost in morebitne omejitve) in 
zadostnosti informacij za citiranje podatkov.

Zbiranje oziroma ustvarjanje podatkov

Aktivnosti te faze so upravičene, kadar sekundarnih podatkov
ni ali ne zadoščajo za preverjanje postavljenih hipotez. Pred 
zbiranjem premislimo etične in zakonske okvire, načrtujemo
metodologijo, vzorčenje oz. izbor, vrste in oblike podatkov ter 
proces zbiranja oz. ustvarjanja podatkov.

https://nrrp.odprtaznanost.si/


Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev
Priročnik o načrtovanju ravnanja z raziskovalnimi podatki https://nrrp.odprtaznanost.si/

Organiziranje in dokumentiranje

Pomeni določitev sistema in standardov za delo s podatki in 
spremne dokumentacije, npr. sistem strukturiranja in 
poimenovanja map in datotek ter sledenje različic 
dokumentov, ki so v pomoč pri večji preglednosti, preprečitvi 
in odpravi morebitnih napak.

Obdelava podatkov

Vključuje pripravo podatkov za analizo, pregled in preverjanje 
kakovosti podatkov ter uporabo različnih metod in/ali 
analitičnih orodij za odkrivanje novih informacij ali znanja v 
pridobljenih podatkih.

https://nrrp.odprtaznanost.si/


Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev
Priročnik o načrtovanju ravnanja z raziskovalnimi podatki https://nrrp.odprtaznanost.si/

Ohranjanje podatkov

Se nanaša na shranjevanje/hrambo podatkov med 
raziskovanjem, izdelavo varnostnih preslikav in druge 
aktivnosti, ki preprečujejo izgubo podatkov in spremne 
dokumentacije, potrebne za razumevanje postopkov in 
vsebine dela.

Zaščita podatkov

So aktivnosti za preprečitev razkritja informacij, ki so zaupne, 
občutljive oz. zanje veljajo omejitve, ter na splošno izvajanje 
politik varovanja zasebnosti, skladnosti s področno 
zakonodajo in določili o uporabi gradiva.

https://nrrp.odprtaznanost.si/


Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev
Priročnik o načrtovanju ravnanja z raziskovalnimi podatki https://nrrp.odprtaznanost.si/

Objava podatkov

Pomeni izbor repozitorija ali druge storitve za arhiviranje in 
objavo podatkov, pri čemer je pomembno, da rešitev 
zagotavlja trajno dostopnost in uporabljivost podatkov ter 
ustrezno citiranje. Kadar podatki iz upravičenih razlogov ne 
morejo biti dostopni, morajo biti dostopni vsaj metapodatki
in opisan postopek, kako lahko pridemo do zaščitenih 
podatkov.

Nezaupanja vredne založniške prakse - Odprta knjižnica

Seznam spornih revij, Beall's List

• Beall's List – of Potential Predatory Journals and Publishers

Zaupanja vredne revije

• Identify trusted publishers for your research • Think. 
Check. Submit.

https://nrrp.odprtaznanost.si/
https://odprta-knjiznica.si/odprto-objavljanje/nezaupanja-vredne-zalozniske-prakse/
https://beallslist.net/
https://thinkchecksubmit.org/


Deljenje podatkov - izbira
repozitorija, odprtost, 
omejitve…

PONOVNA UPORABA

Pregled in možnost 
uporabe obstoječih 
podatkov

Pregled metodologij, 
meritev, inštrumentov…

Eksperimentiranje, 
meritve, beleženje, 
opazovanje in simulacije

Sistem ravnanja z 
raziskovalnimi
podatki in 
metapodatki

Pretvorba podatkov, priprava na analizo (*), 
preverjanje kakovosti, psevdonimizacija
/anonimizacija.

(*) metode, modeli, programska oprema, …

Varnostno kopiranje

Politika dostopa



Standardi, ontologije, datotečni formati, …

(Image credit: xkcd.com)



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Datotečni formati - splošno

https://nrrp.odprtaznanost.si/ohranjanje-podatkov/

https://ukdataservice.ac.uk/learning-hub/research-data-
management/format-your-data/recommended-formats/



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Datotečni formati in več – področno specifični 
https://rdmkit.elixir-europe.org/your_domain



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Datotečni formati in več – področno specifični 
https://rdmkit.elixir-europe.org/plant_sciences



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
https://rdmkit.elixir-europe.org/rare_disease_data https://rdmkit.elixir-europe.org/health_data

https://rdmkit.elixir-europe.org/toxicology_data

EDC: Electronic Data Capture
COM:  Clinical Outcome Measures



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Standardi https://fairsharing.org/



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Standard minimalnih informacij

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/


Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Metapodatki



Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Metapodatki

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/


Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Ontologije in besednjaki

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/

https://bioportal.bioontology.org/ontologies

https://nrrp.odprtaznanost.si/osnovni-pojmi/


Standardi, ontologije, datotečni formati, …
Ontologije in besednjaki – npr. Gene Ontology (GO)

https://geneontology.org/docs/ontology-documentation/

obvezni elementi

neobvezni elementi



Primer priprave NRRP na področju sistemske biologije

(Image credit: kirill_makarov / Shutterstock.com)



Tipi podatkov v sistemski biologiji

https://www.ebi.ac.uk/training/online/courses/metabolomics-introduction/what-is-metabolomics/
CC-BY 4.0

matematični
modeli

simulacije 
bioloških 
sistemov

omrežja 
znanja

1. meritve bioloških molekul (predvsem količin)

2. gradnja omrežij znanja (povezave med molekulami na 

podlagi meritev in konceptualnih modelov delovanja celic)

3. matematično modeliranje in simulacije (sintetični podatki)

https://www.ebi.ac.uk/training/online/courses/metabolomics-introduction/what-is-metabolomics/


Transkriptomika
• transkriptomski odčitki (format FASTQ) 

Konrad Förstner, Wikimedia Commons,  CC_BY 2.0



Genomika
• genomski odčitki (format FASTQ – glej transkriptomiko)

• sestavljeni genomi (format FASTA) in genske anotacije (formati GFF, GTF)

Konrad Förstner, Wikimedia Commons, CC0 1.0



Metabolomika
• analiza hlapnih organskih spojin (volatilov) z metodo s plinsko 

kromatografijo sklopljeno z masno spektrometrijo (GC-MS)

• odčitki GC-MS analize (surovi podatki):

1. kromatogrami z ostrimi vrhovi, ki predstavljajo posamezne 

spojine in se uporabljajo za kvantifikacijo spojin

2. masni spektri, ki se uporabljajo za identifikacijo spojin na 

podlagi podobnosti z spektri v knjižnici (npr. NIST)

Polimerek, Wikimedia Commons,  CC_BY 4.0



Fenomika

Abdelhakim et al. 2024, JoVE

Fotografije posnete z različnimi kamerami 
omogočajo avtomatsko segmentiranje in 

pridobitev tabelaričnih meritevAvtomatsko zalivanje in dostava rastlin v 
fenotipizacijsko komoro za zajemanje 

fotografij



Fenomika



Omrežja znanj

Bleker et al (2024) Stress Knowledge Map: A knowledge graph resource for systems 
biology analysis of plant stress responses, Plant Communications

Primer omrežja znanja, ki povezuje molekule in signalne poti v rastlini, ki 

sodelujejo pri odzivu na biotski stres (virusi, bakterije)

https://string-db.org/

Človeško BRCA1/2 omrežje interakcij med geni/proteini 

https://string-db.org/


Sistemi za upravljanje podatkov v sistemski biologiji

ISA tools | Standardizing metadata for scientific 

experiments

GitHub - NIB-SI/pISA-tree: pISA-tree: Standard 

project directory tree ( ISA framework compliant )

https://isa-tools.org/
https://github.com/NIB-SI/pISA-tree


Sistemi za upravljanje podatkov v sistemski biologiji

Research Object Crate (RO-Crate)

https://www.researchobject.org/ro-crate/


Tipi metapodatkov v sistemski biologiji

GitHub - NIB-SI/pISA-tree-assay-types: 

Collection of pISA-tree assay types.

Key name Key value

Measurement Type transcriptional profiling

Technology Type quantitative PCR

Lab manager

Assay chemistry TaqMan Probe/MGB Probe/SYBRGreen/mixed

Assay optimisation protocol (file path, link or citation)

Pippeting liquid handling station/manual

Reaction volume

qPCR platform

HT7900 Fast, ABI (SDS)/Viia7, ABI (QuantStudio)/QuantStudio7 

Flex , ABI (QuantStudio)/QuantStudio7 Pro, ABI (Design and 

Analysis) /LightCycler 480, Roche (LightCycler 480)

qPCR protocol (file path, link or citation)

One-step RT-PCR (RNA as input) No/Yes

Well format 384/96/tubes

MasterMix

FastStart Universal Probe Master (ROX), Roche 

(4914058001)/TaqMan Universal PCR Master mix, ABI 

(4318157)/Power SYBR® Green PCR Master Mix, ABI (4367659)

No. sample technical replicates

No. sample dilutions

PCR controls used NTC only/NTC and PC/only PC/None

No. standard curve dilutions (if using)

Operator

Cq value determination software (if different from PCR platform)

Quantification software quantGenius/Excel

qPCR quantification method relative standard curve/absolute standard curve/ddCq

Notes

Assay optimisation/validation

qPCR

Data analysis

minimalne
informacije
o meritvi/testu

https://github.com/NIB-SI/pISA-tree-assay-types


Tipi metapodatkov v sistemski biologiji

minimalne
informacije
o vzorcu
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5_R_W_2E R_W_2E 5 2 A 8 2 3 1 3 lesion Rywal Wilga

5_R_W_2F R_W_2F 5 2 B 8 2 3 1 3 lesion Rywal Wilga

5_R_W_2G R_W_2G 5 2 C 8 2 3 1 3 lesion Rywal Wilga

5_R_W_2H R_W_2H 5 2 D 8 2 3 1 3 lesion Rywal Wilga

5_R_W_8E R_W_8E 5 8 A 4 3 2 5 2 lesion Rywal Wilga

5_R_W_8F R_W_8F 5 8 B 4 3 2 5 2 lesion Rywal Wilga

5_R_W_8G R_W_8G 5 8 C 4 3 2 5 2 lesion Rywal Wilga

5_R_W_8H R_W_8H 5 8 D 4 3 2 5 2 lesion Rywal Wilga



Tipi metapodatkov v sistemski biologiji

t.i. 
README
datoteke



Opis projekta
• Podatke, ki jih bomo pokazali na delavnici, so del projekta SUSPHIRE 

financiranega iz EU sheme ERACoBiotech

• Projektni konzorcij:

1) CSIC IBMCP, Španija (koordinator)

2) The Earlham Institute (EI), Združeno kraljestvo

3) Technische Universität Darmstadt (TUDA), Nemčija

4) Nacionalni inštitut za biologijo (NIB), Slovenija

5) Ecologia y Proteción Agrícola (EPA), Španija (podjetje, SME)

• Trajanje projekta: 2018 – 2021

• Celokupna vrednost financiranja: 1.6 €M

https://www.cobiotech.eu/funded-projects/1st-call/susphire


Opis projekta – delovni sklopi
DS1 – Orodja sintezne biologije za rastline in glive

DS2 – Feromoni metuljev (Lepidoptera)

DS3 – Feromoni mokarjev (Coccoidea)

DS4 – Etika, razširjanje in ozaveščanje

DS5 – Upravljanje projekta



Opis projekta

DS2 – Feromoni metuljev (Lepidoptera) DS3 – Feromoni mokarjev (Coccoidea)

?

?

--večja produkcija feromonov -->



Opis ravnanja z raziskovalnimi podatki ob prijavi
GLAVNI POUDARKI BESEDILA V PROJEKTNI PRIJAVI:

1. Odgovorne osebe:

a) DMP responsible person (Marko Petek, NIB) – je v funkciji podatkovnega svetovalca za projekt

b) PALs (project and area liaisons) – ena oseba pri vsakem konzorcijskem partnerju, so v funkciji podatkovnega skrbnika 

2. Pri vsakem konzorcijskem partnerji je 10 dni/leto namensko za upravljanje s podatki, NIB 3 mesece/leto

3. Vsako leto se organizirata 2 sestanka podatkovnih skrbnikov (1 v živo, 1 preko spleta)

4. Priložena je tabela s podatkovnimi sklopi, ki jih bomo generirali tekom projekta (glej naslednjo prosojnico)

5. Predvideli smo, da bomo celokupno generirali do 2 TB podatkov

6. Eksperimentalni podatki bodo shranjeni v ISA strukturi; uporabljali bomo pISA-tree sistem za lokalno shranjevanje podatkov

7. Za dolgotrajno hranjenje podatkov smo izbrali splošni podatkovni repozitorij FAIRDOMHub v kombinaciji z področno-
specifičnimi repozitoriji e.g. GEO, SRA

8. Podatke bodo na repozitorijih javno objavili podatkovni skrbniki po tem ko o tem odloči konzorcij



Opis ravnanja z raziskovalnimi podatki ob prijavi
Kakšne tipe podatkov bomo 
generirali in kdo?

Formati

Standardi

Ontologije

Shranjevanje in objava podatkov
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Generated by CSIC, EI, TUDA NIB, EI TUDA, CSIC TUDA CSIC, EI CSIC

Format of generated 

data
GenBank fastq, hdf5

DATA.MS, 

NMReDATA, 

Bruker data 

format, Shimadzu 

data format (qgd)

txt(ASCII), jpeg, 

eag
jpeg, txt(ASCII) txt(ASCII), jpeg

Raw data storage at
CSIC, EI, TUDA, 

GeneBank

NIB, EI, 

SRA/ArrayExpress/

GEO

TUDA, CSIC, 

MetaboLights, 

MolCheck

TUDA, 

FAIRDOMHub

CSIC, EI, 

FAIRDOMHub
CSIC, FAIRDOMHub

Expected data size < 1 GB < 1800 GB < 30 GB < 5 GB < 10 GB < 1 GB

Analysed by CSIC, EI, TUDA NIB, EI TUDA, CSIC TUDA CSIC, EI CSIC

Analysed data       

storage at
FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub

GB Elements 

Database, 

FAIRDOMHub

Minimal information 

requirements
MIRIAM MIAME CIMR MINI MIAPPE /

Standards, formats
Genebank, SBOL 

data and visual
MAGE-ML

mzML, 

mzQuantML, 

nmrML

NWB / /

Ontolologies and 

vocabularies used
SBOL

GO, KEGG, 

InterPro, MapMan

CHEBI, KEGG, 

MapMan
OEN PO, TO, CO SBOL

SOPs stored at FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub

Scripts stored at FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub FAIRDOMHub



1. Ponovna uporaba obstoječih podatkov
Nicotiana benthamiana genom za mapiranje

transkriptomskih odčitkov 

Kurotani et al (2023) Genome Sequence and Analysis 
of Nicotiana benthamiana, the Model Plant for Interactions 
between Organisms, Plant and Cell Physiology 64(2):248-257,
https://doi.org/10.1093/pcp/pcac168

https://nbenthamiana.jp/downloads

https://doi.org/10.1093/pcp/pcac168
https://nbenthamiana.jp/downloads


2. Ustvarjanje podatkov – Experimentalni načrt
Za transkriptomiko in metabolomiko so partnerji v Španiij vzorčili liste rastlin

SxPv1 z nizko
produkcijo feromovov

SxPv1 z visoko
produkcijo feromovov

WT N. benthamiana



Na NIB smo izolirali RNA, poslali na servis za 
pripravo knjižnic in sekvenciranje RNA

Španski partnerji so izvedli metabolomsko
analizo hlapnih organskih spojin

2. Ustvarjanje podatkov – transkriptomika in metabolomika



2. Ustvarjanje 
podatkov - fenomika

za zajem fotografij je bil 
uporabljen fotoaparat na 
fiksni razdalji od podlage



3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov
Uporabili smo sistem pISA-tree

• Organiziranje in dokumentiranje podatkov – Priročnik o načrtovanju ravnanja z raziskovalnimi podatki

• GitHub - NIB-SI/pISA-tree: pISA-tree: Standard project directory tree ( ISA framework compliant )

https://nrrp.odprtaznanost.si/organiziranje-in-dokumentiranje-podatkov/
https://github.com/NIB-SI/pISA-tree


3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov
Podatke smo razporedili v Investigation
direktorije po glavnih nalogah (Tasks) 
znotraj delovnih sklopov (WP), v katerih 
smo generirali raziskovalne podatke:

- WP1: T1.1_dCasoSynProm, T1.2_CuInducible

- WP2: T2.1_SXPsysbio, T2.2_SxPv2, T2.3_SxF, 
T2.4_phero

- WP3:  T3.1_mealybug, 
T3.2_CandidateGeneExpressionTesting, 
T3.3MonoterpenoidsFungi, 
T3.3MonoterpenoidsPlants



3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov
• metapodatki o projektu, 

raziskavah, poskusih in 
analizah so shranjeni v txt
datotekah 



3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov 
transkriptomike
• surove transkriptomske velepodatke shranjujemo v 

internem NIB repozitoriju:

• uporabljamo standardne formate za podatke 
(FASTQ) in metapodatke (txt ali xlsx)

• varnost: podatki so varnostno kopirani, datoteke z 
md5 kodami

• podatkom poleg metapodatkov o vzorcih in 
poskusih dodamo tudi poročila servisa za 
sekvenciranje, ki vsebujejo tudi podatke o kontroli 
kvalitete



3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov 
metabolomike
surovi podatki in metapodatki za vsak vzorec generiran z GC-
MS aparaturo:

• odprti formati -> TXT, INI

• zaprti formati -> MS, (XLS)

Iz kromatogramov (*.MS) dobimo retencijske čase na koloni, 
višine vrhov in AUC, ki jih izvozimo v TXT in XLS datoteke



3. Organiziranje in dokumentiranje podatkov
Ustvarjeni 
podatki

Transkriptomika Metabolomika Fenotipizacija

Format fastq Surovi podatki, 
ms

csv, txt, tiff, 
surovi podatki

Pričakovana 
velikost

< 500 GB < 10 GB 500 GB

Standard 
minimalnih 
informacij

MINSEQUE, 
MIQUE

MIAPE MIAPPE

Podatkovni 
standard*

MAGE-TAB mzidenML, 
mzQuantML

/

Ontologije in 
nadzorovani 
besednjaki

GO, KEGG, 
MapMan

GO, KEGG, 
MapMan

CropOntology, 
PO, PTO

Repozitorij za 
dolgotrajno 
hrambo

GEO, SRA PRIDE GitHub & 
Zenodo, 
FAIRDOMHub

https://fairsharing.org/FAIRsharing.a55z32
https://fairsharing.org/FAIRsharing.mxz4jy
https://fairsharing.org/1254
https://geneontology.org/
https://www.genome.jp/kegg/
https://mapman.gabipd.org/mapmanstore
https://geneontology.org/
https://www.genome.jp/kegg/
https://mapman.gabipd.org/mapmanstore
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra


4. Obdelava podatkov transkriptomike
• Obdelava podatkov sekvenciranja RNA (RNA-seq)

Kontrola kvalitete sekvenciranja



4. Obdelava podatkov transkriptomike
• Obdelava podatkov sekvenciranja RNA (RNA-seq)

statistična 
obdelava 
podatkov

mapiranje odčitkov RNA na referenčni genom 
štetje odčitkov RNA 

(kvantifikacija genske 
ekspresije)



4. Obdelava podatkov metabolomike
• Obdelava podatkov GC-MS

identifikacija in kvantifikacija vrhov

grafični prikaz



4. Obdelava podatkov fenomike
• Obdelava meritev in fotografij

wt 1.0_low     1.0_high          1.2_4-1          1.2_4.3
izris grafov in izračun statistik

tabeliranje podatkov



Zagotovitev podatkov na način FAIR 

„Minimal information“ priporočila/standard za poročanje o poskusih

• transkriptomika: Minimum Information About a High-throughput 
Nucleotide Sequencing Experiment (MINSEQE)

• fenomika: Minimal Information About Plant Phenotyping 
Experiment (MIAPPE)

Ontologije

• biološki procesi v rastlinah: GoMapMan (https://gomapman.nib.si/)

• fenomika: plant ontology (PO; https://planteome.org/node/1)

https://gomapman.nib.si/
https://planteome.org/node/1


5. Ohranjanje in 6. Zaščita podatkov
• Podatki, se hranijo na mrežnih diskih znotraj inštituta

• Vse lokacije so avtomatsko varnostno kopirane

• Podatki so dostopni samo iz določenih uporabniških računov

• Ne bomo pridobivali občutljivih podatkov

• 00S-Opr09-01-Pravilnik-o-ravnanju-z-raziskovalnimi-podatki-po-naelih-odprte-znanosti_002.pdf.

https://www.nib.si/images/datoteke/00S-Opr09-01-Pravilnik-o-ravnanju-z-raziskovalnimi-podatki-po-naelih-odprte-znanosti_002.pdf


7. Objava podatkov

https://nrrp.odprtaznanost.si/objava-
podatkov/podatkovna-objava-in-podatkovni-clanek/



7. Objava podatkov



7. Objava podatkov
• Kjer ni področno specifičnih repozitorijev - objava v splošnem repozitoriju npr. Zenodo

• FAIRDOMHub za celotno pISA-tree strukturo skupaj z metapodatki



+ Objava znanstvenega članka



+ Objava znanstvenega članka



ARIS NRRP



Splošne 
informacije



Splošne 
informacije



Povzetek in 
opis 
raziskovalnih 
podatkov



Povzetek in opis raziskovalnih podatkov



Povzetek in 
opis 
raziskovalnih 
podatkov



Shranjevanje 
in varnostno 
kopiranje 
podatkov



Shranjevanje 
in varnostno 
kopiranje 
podatkov



Shranjevanje 
in varnostno 
kopiranje 
podatkov



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Zagotovitev 
podatkov 
na način 
FAIR



Etični in 
pravni 
vidiki



Etični in 
pravni 
vidiki



Drugi 
raziskovalni 
rezultati



Finančna 
sredstva



Predstavitev delavnice
1. Življenjski krog podatkov – kratka ponovitev

2. Podatki v sistemski biologiji

3. Resnična raziskava, ki je že zaključena
a) V okviru delavnice bomo „razmislili“, kaj bomo raziskovali, s kakšnimi metodami in inštrumenti ter kakšne 

podatke in rezultate bomo dobili, in si ogledali pogoje za objavo
b) Na podlagi tega bomo v drugem delu pripravili NRRP v skladu z zahtevami za izdelavo NRRP v okviru 

projektov ARIS

4. Podatki projektov udeležencev
a) Podatke udeležencev bomo pregledali (3 skupine)
b) po potrebi FAIRficirali
c) in jih pripravili za objavo v repozitorijih - področno specifičnem, ki ima točno določene zahteve za objavo, ali 

v splošnem repozitoriju
d) Na podlagi tega bomo pripravili NRRP v skladu z zahtevami za izdelavo NRRP v okviru projektov ARIS

Sledijo 

5. Predstavitve NRRP-jev

6. Diskusija



Uporabni linki
• https://www.nib.si/knjiznica/odprta-znanost -> zavihek Ravnanje s podatki -> NRRP anotirana predloga NIB

• https://www.nib.si/images/datoteke/00S-Opr09-01-Pravilnik-o-ravnanju-z-raziskovalnimi-podatki-po-naelih-
odprte-znanosti_002.pdf Pravilnik o ravnanju z raziskovalnimi podatki po načelih odprte znanosti NIB

• https://www.hippocampus.si/ISBN/978-961-293-328-9.pdf SPOZNAJ Priročnik 1

• https://nrrp.odprtaznanost.si/ SPOZNAJ Priročnik 2

• https://terminoloski.slovenscina.eu/slovarji/48/o-slovarju SPOZNAJ Slovar odprte znanosti

• https://nrrp.openscience.si/ NRRP asistent

https://www.nib.si/knjiznica/odprta-znanost
https://www.nib.si/images/datoteke/00S-Opr09-01-Pravilnik-o-ravnanju-z-raziskovalnimi-podatki-po-naelih-odprte-znanosti_002.pdf
https://www.hippocampus.si/ISBN/978-961-293-328-9.pdf
https://nrrp.odprtaznanost.si/
https://terminoloski.slovenscina.eu/slovarji/48/o-slovarju
https://nrrp.openscience.si/


Uporabni linki
• https://ukdataservice.ac.uk/learning-hub/research-data-management/format-your-data/recommended-formats/

• https://rdmkit.elixir-europe.org/

• https://fairsharing.org/

• https://commons.datacite.org/

• https://www.re3data.org/

• https://www.aris-rs.si/sl/akti/24/inc/Seznam%20repozitorijev.pdf

• https://github.com/UB-Mannheim/awesome-RDM Curated list of awesome RDM resources for researchers and 
organizations

• https://faircookbook.elixir-europe.org/content/home.html

https://ukdataservice.ac.uk/learning-hub/research-data-management/format-your-data/recommended-formats/
https://rdmkit.elixir-europe.org/
https://fairsharing.org/
https://commons.datacite.org/
https://www.re3data.org/
https://www.aris-rs.si/sl/akti/24/inc/Seznam%20repozitorijev.pdf
https://github.com/UB-Mannheim/awesome-RDM
https://faircookbook.elixir-europe.org/content/home.html


Uporabni linki
• https://research-and-innovation.ec.europa.eu/document/download/2b6cf7e5-36ac-41cb-aab5-

0d32050143dc_en?filename=ec_rtd_ai-guidelines.pdf »Žive smernice za odgovorno rabo generativne 
umetne inteligence v raziskavah«

• https://allea.org/wp-content/uploads/2023/06/European-Code-of-Conduct-Revised-Edition-2023.pdf
Evropski kodeks ravnanja za poštenost raziskav

• https://commission.europa.eu/law/law-topic/data-protection/eu-data-protection-rules_en Pravila EU o 
varstvu podatkov 

• Zakon o avtorski in sorodnih pravicah (Uradni list RS, št. 16/07 – uradno prečiščeno 
besedilo, 68/08, 110/13, 56/15, 63/16 – ZKUASP, 59/19 in 130/22)

• Evropska unija: Etične smernice za uporabo umetne inteligence in podatkov

• European Research Council. Current position of the ERC Scientific Council on Artificial Intelligence

• Notice Number NOT-OD-23-149. The Use of Generative Artificial Intelligence Technologies is Prohibited for
the NIH Peer Review Process. NIH Office of Extramural Research, Department of Health and Human Services
(HHS).

https://allea.org/wp-content/uploads/2023/06/European-Code-of-Conduct-Revised-Edition-2023.pdf
https://allea.org/wp-content/uploads/2023/06/European-Code-of-Conduct-Revised-Edition-2023.pdf
https://commission.europa.eu/law/law-topic/data-protection/eu-data-protection-rules_en
http://www.pisrs.si/Pis.web/pregledPredpisa?id=ZAKO403
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2007-01-0717
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2008-01-2962
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2013-01-4030
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2015-01-2358
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2016-01-2683
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2019-01-2613
http://www.uradni-list.si/1/objava.jsp?sop=2022-01-3087
https://learning-corner.learning.europa.eu/learning-materials/use-artificial-intelligence-ai-and-data-teaching-and-learning_sl
https://erc.europa.eu/news-events/news/current-position-erc-scientific-council-artificial-intelligence
https://nu-res.research.northeastern.edu/the-use-of-generative-artificial-intelligence-technologies-is-prohibited-for-the-nih-peer-review-process/


Uporabni tekst
At the beginning of the project, a Data Management Plan 
(DMP), following the recommendations for Open Science and 
according to the Horizon 2020 guidelines on FAIR Data 
management will be defined and related intellectual property 
rights (IPR) issues will be integrated in the consortium 
agreement (CA).

The DMP Responsible Person and Project Area Liaisons (PAL; 
nominated by the partners generating or analysing data 
within the project), will coordinate curation and uploading of 
selected data sets to XY.

The DMP establishes a central data management structure 
among the partners. It will regulate (1) data generation and 
storage, (2) use and access rights as well as ownership of the 
data, (3) publication and usage of generated data, and (4) 
data management and licensing of intellectual properties
(IPs).

Detailed information describing the basic data management 
including the formats and ontologies used for dataset 
description are available in table Q.

Data transfer is ensured as partners will be able to share raw 
and analysed data together with all needed metadata as 
sufficient storage space is provided.

Versioning of scripts and standard operating procedures
(SOPs) will be performed according to the data management 
policies of each partner and catalogued within XY.

Long term storage for the analysed data together with 
metadata, SOPs and scripts in an interlinked form is planned 
in XY. Data transfer integrity will be guaranteed using MD5 
checksums.

Different levels of data accessibility will be managed through
XY.

Intellectual property (IP) rights will be assured by all partners 
agreeing not to disclose data or ideas of other partners 
without previous written consent. In general, generated IP 
will belong to the inventing partner(s). When more than one 
partner has contributed significantly to the invention, 
ownership will be shared.

https://rdmkit.elixir-europe.org/dm_coordination



Name Description

4DN-BINA-OME
Minimum Information guidelines for fluorescence microscopy
OME - Open Microscopy Environment model, a specification for storing data on biological imaging

BioPAX Biological PAthway eXchange standard language for integration, exchange and analysis of biological pathway data

CellML
Describes how semantic annotations should be made about mathematical models encoded in the CellML (www.cellml.org) format, and their 
elements.

COMBINE archive COmputational Modeling in BIology NEtwork” (COMBINE) community standards and formats for computational models.

FAIR Computational Workflows FAIR Computational Workflows

LEMS Low Entropy Model Specification

MIACA
Minimum Information About a Cellular Assay
A standardized description of cell-based functional assay projects

MIAME Minimum Information about a Microarray Experiment

MIAPA Minimum Information About a Phylogenetic Analysis

MIAPE Minimum information about a proteomics experiment

MIAPPE Minimum Information About Plant Phenotyping Experiments

MIARE
Minimum Information About an RNAi Experiment
A checklist describing the information that should be reported for an RNA interference experiment.

MIASE Minimum Information about a Simulation Experiment

MIFlowCyt Minimum Information about a Flow Cytometry Experiment

minSCe Minimum Information about a Single-Cell Experiment

MINSEQE Minimum Information About a Next-generation Sequencing Experiment

MIQE Minimum Information for Quantitative Real-Time PCR Experiments

MIQE 2.0 MIQE 2.0: Revision of the Minimum Information for Publication of Quantitative Real-Time PCR Experiments Guidelines

dMIQE Minimum Information for Publication of Quantitative Digital PCR Experiments

dMIQE2020 Minimum Information for Publication of Quantitative Digital PCR Experiments for 2020

MIRAGE Minimum Information Required About a Glycomics Experiment

MIRIAM Minimum Information Required in the Annotation of Models

MISFISHIE Minimum information specification for in situ hybridization and immunohistochemistry experiments

MIxS Minimum Information about any Sequence

MIxS - MIMARKS Minimum information about a marker gene sequence (MIMARKS) and minimum information about any (x) sequence (MIxS) specifications

NeuroML Language for describing neuronal systems

REMBI Recommended Metadata for Biological Images—enabling reuse of microscopy data in biology

SBGN Systems Biology Graphical Notation

SBML Systems Biology Mark‐up Language

SBOL Synthetic Biology Open Language

Metadata & MI



Ontologije

Accronym Name Description

BioSchemas
Improve the Findability on the Web of life sciences resources such as datasets, software, and training 
materials.

CLO Cell Line Ontology Standardize and integrate cell line information.

ChEBI Chemical Entities of Biological Interest Classification of molecular entities of biological interest focusing on ‘small’ chemical compounds.

CropOntology Agronomic, morphological, physiological, quality, and stress traits

DataCite Metadata Metadata properties for resource identification

Dublin Core Resources

ERO eagle-i resource ontology Research resources such as instruments, protocols, reagents, animal models and biospecimens.

EDAM EDAM Ontology of data analysis and management

EDAM-BIOIMAGING EDAM-BIOIMAGING Bioimage analysis, bioimage informatics, and bioimaging (extension to EDAM) 

EFO Experimental Factor Ontology Experimental variables, combines parts of several biological ontologies

FBbi FBbi Biological Imaging Methods Ontology 

GO Gene Ontology Gene and gene product attributes

NCBI taxonomy Curated nomenclature for all of the organisms in the public sequence databases

PATO Phenotype and Attribute Ontology Phenotypic qualities (properties, attributes or characteristics)

PECO Plant Experimental Conditions Ontology Describes the treatments, growing conditions, and/or study types used in plant biology experiments. 

PSO Plant Stress Ontology Biotic and abiotic stresses that a plant may encounter

TO Plant Trait Ontology A controlled vocabulary to describe phenotypic traits in plants.

PO PlantOntology
A controlled vocabulary (ontology) that describes plant anatomy and morphology and stages of 
development for all plants.

PROV PROV Ontology Data Provenance

schema.org Structured data on the Internet

SBO Systems Biology Ontology Terms commonly used in Systems Biology, and in particular in computational modeling

BAO The BioAssay Ontology Biological assays

EFO The Experimental Factor Ontology Aspects of disease, anatomy, cell type, cell lines, chemical compounds and assay information.

IAO The Information Artifact Ontology Information entities

OBI The Ontology for Biomedical Investigations Life-science and clinical investigations.

EXACT The ontology of experimental actions Experimental actions

EXPO The ontology of experiments Scientific experiments.

UBERON Uberon multi-species anatomy ontology Cross-species anatomy, covering animals and bridging multiple species-specific ontologies.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-37
https://cropontology.org/
https://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM-BIOIMAGING
http://geneontology.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-23
http://obofoundry.org/ontology/pato.html
https://wiki.plantontology.org/
https://schema.org/
https://github.com/EBI-BioModels/SBO
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-2
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2853691/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-38
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-7
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-82
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5978404/#ref-64


Repozitoriji

Name Type Description
ArrayExpress data/functional genomics Array Express—archive of functional genomics data
BioImage Archive data/imaging

BioModels data/models
Database for storing curated and non‐curated 
systems biology computational models

BioStudies data/generalist
BitBucket code/generalist
Cell Image Library data/imaging
Database of Interacting Proteins 
(DIP) data/ppi
Dataverse data/generalist
Dryad data/generalist
e!DAL data/generalist
Electron Microscopy Public Image 
Archive (EMPIAR) data/imaging
Environmental Data Initiative (EDI) data/taxonomy&diversity

European Nucleotide Archive (ENA) data/nucleic acids
European Nucleotide Archive -- a comprehensive 
record of nucleotide sequences

European Variation Archive (EVA) data/genetic variation
FAIRdomHub data/generalist

Figshare data/generalist
Figshare+ data/generalist

Gene Expression Omnibus (GEO) data/gene expression
Gene Expression Omnibus—repository for 
functional genomics data

Genome Sequence Archive (GSA) data/nucleic acids
Genomic Expression Archive (GEA) data/functional genomics
GitHub code/generalist
GitLab code/generalist
Global Biodiversity Information 
Facility (GBIF) data/taxonomy&diversity
GnpIS Plant genetic and genomic data system
IEEE Dataport data/generalist
Image Data Resource data/imaging
Image Data Resource (IDR) data/imaging

INSDC BioProject

Database of research projects
Public project data are exchanged with EBI and 
NCBI

INSDC BioSample

capture and store descriptive information about the 
biological source materials, or samples, used to 
generate experimental data

INSDC DDBJ data/nucleic acids DDBJ (DNA Data Bank of Japan) 
INSDC repositories
INSDC Sequence Read Archive 

Name Type Description
IntAct data/ppi
Integrated Taxonomic Information System 
(ITIS) data/taxonomy&diversity
Kinetic Models of Biological Systems 
(KiMoSys) data/models
KNB: The Knowledge Network for 
Biocomplexity data/taxonomy&diversity
Knowledge Graph Hub data/models
MassIVE data/proteomics
Mendeley Data data/generalist
MeRy-B: Metabolomics Repository 
Bordeaux data/metabolomics
MetaboLights data/metabolomics
Metabolomics Workbench data/metabolomics
MetaPhen: Metabolic Phenotype 
Database data/metabolomics
Morphobank.org data/taxonomy&diversity

Movebank Data Repository data/taxonomy&diversity
NCBI PubChem BioAssay data/chemical
Network Data Exchange (NDex) data/models

NMRShiftDB data/chemical

NMR database (web database) for 
organic structures and their 
nuclear magnetic resonance (nmr) 
spectra

Open Science Framework data/generalist
Panorama Public data/proteomics
PeptideAtlas data/proteomics
PRIDE data/proteomics
Synapse data/generalist
The Network Data Exchange (NDEx) data/models
UniProtKB data/protein sequence
Vivli data/generalist
Yoda data/generalist
Zenodo data/generalist

http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/
http://biomodels.net/
http://www.cellimagelibrary.org/home
http://dip.doe-mbi.ucla.edu/dip/Main.cgi
http://portal.edirepository.org/nis
https://www.ebi.ac.uk/eva/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
https://bigd.big.ac.cn/gsa
https://www.ddbj.nig.ac.jp/gea/
http://www.gbif.org/
https://urgi.versailles.inrae.fr/gnpis
http://idr.openmicroscopy.org/about/
https://www.ddbj.nig.ac.jp/bioproject/index-e.html
https://www.ddbj.nig.ac.jp/biosample/index-e.html
https://www.ddbj.nig.ac.jp/ddbj/index-e.html
http://www.insdc.org/
http://www.ebi.ac.uk/intact/
http://www.itis.gov/
http://www.kimosys.org/
https://knb.ecoinformatics.org/
https://massive.ucsd.edu/ProteoSAFe/static/massive.jsp
http://www.ebi.ac.uk/metabolights/
http://www.morphobank.org/
https://www.movebank.org/
http://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
https://panoramaweb.org/home/project-begin.view?
http://www.peptideatlas.org/
http://www.ebi.ac.uk/pride/
http://www.ndexbio.org/
http://www.uniprot.org/


Centralna tehniška knjižnica Univerze v Ljubljani
Central Technical Library at the University of Ljubljana
Trg republike 3, SI-1000 Ljubljana
Slovenija / Slovenia


