
Лекция №8(6) 

 

БАЗЫ ДАННЫХ ПО РЕГУЛЯЦИИ 

ТРАНСКРИПЦИИ (окончание) 

к.б.н., с.н.с. лаб. эволюционной биоинформатики 

 и теоретической генетики Игнатьева Е.В. 



МАТРИЦЫ САЙТОВ СВЯЗЫВАНИЯ ТРАНСКРИПЦИОННЫХ ФАКТОРОВ 

TRANSFAC Matrix, JASPAR , HOCOMOCO , CIS-BP 

 

РЕГУЛЯТОРНЫЕ РАЙОНЫ, ССТФ, ТРАНСКРИПЦИОННЫЕ ФАКТОРЫ 

TRRD             Transcription Regulatory Regions Database        ИЦиГ СО РАН, 

          Новосибирск, 

             Россия  

СЕГОДНЯ, в лекции № 8(6) будет дана характеристика баз 

данных (информационных ресурсов) 

ГЕНОМНЫЕ ИНФОРМАЦИОННЫЕ РЕСУРСЫ 

UCSC Genome Browser             США                           
University of California, Santa Cruz 

ENCODE       Encyclopedia of DNA Elements    США 

FANTOM       The Functional Annotation оf  Mammalian genome      Япония  

Rikagaku Kenkyūsho = RIKEN (理研)          +консорциум 

 



Геномный браузер  Калифорнийского университета в  г.Санта Круз  

UCSC Genome Browser on Human Dec. 2013 (GRCh38/hg38) Assembly 

UCSC = University of California, Santa Cruz 



Геномный браузер  Университета г.Санта Круз  

Панель инструментов для настройки отображаемой информации см. на 

следующем слайде. 

Типы хроматина в 
различных типах 
клеток 

Районы связывания 
с различными ТФ по 
данным экспери-
ментов ChIP-seq 

Сайты 
гиперчувстви-
тельности к DNaseI 
(открытый 
хроматин) 

3D структура 
хроматина: контакты 
между удаленными 
участками генома 

CpG – богатые 
участки 



Панель инструментов для настройки отображаемой информации в 

геномном браузере UCSC  
(эти настройки использовались, чтобы получить изображение, 

представленное на предыдущем слайде) 



А вот еще…. 

Панель инструментов для настройки отображаемой информации в геномном браузере UCSC  



Геномный браузер  Университета г.Санта Круз  

Инструмент для загрузки данных в текстовом виде 

С использованием таких настроек можно 

получить данные о CpG-богатых участках в 

районе гена Cyp1A1 (в границах 

chr15:75011947-75047947) 



The Encyclopedia of DNA Elements  (ENCODE) 

 http://genome.ucsc.edu/ENCODE/ 

Разрабатывается международным исследовательским консорциумом. 

Финансирование идет через National Human Genome Research Institute (NHGRI).  

Цель проекта  - объединение 

всех данных по 

функциональным элементам 

генома человека, включая: 

(1) белок- и РНК-кодирующие 

участки генома, 

(2) регуляторные участки 

Результаты, полученные с 2003 по 2012 гг. доступны через геномный браузер 

Калифорнийского университета (г.Санта Круз) 

Результаты, полученные с 2007 г и позднее доступны на сайте проекта Encode 

(encodeproject.org).  



ENCODE включает данные об участках генома человека, имеющих важные 

функциональные характеристики:  

- районы ДНК, связанные с модифицированными гистонами (всего 12 

различных типов модификаций в 46 различных типах клеток); 

-сайты, гиперчувствительные к действию ДНКазы I (исследовано 125 линий 

клеток и выявлено 2.89 млн. сайтов) ; 

- профили метилирования (1.2 млн. CpGs островов в каждой из 82 клеточных линий 

либо тканей) ; 

-районы взаимодействия с ДНК-связывающими белками и компонентами 

РНК-полимераз в 72 типах клеток 

- (всего исследовано связывание 

- 119 различных белков ,  

-87 (73%) из которых являются 

- транскрипционными факторами). 

 

 

 

Виды информации в ENCODE: 

Доступ к информации через сайт , 

http://genome.ucsc.edu/ENCODE/, либо 

через геномный браузер  Университета 

г.Санта Круз  

 



Матрица экспериментов проекта ENCODE 

  (September 2007 to July 2012): 

Эксперимент определяется как биохимическое исследование и последующий анализ данных, выполненные на одном типе 

клеток в одной лаборатории. Данные эксперимента представляются в браузере в нескольких видах (enrichment signal graph, 

peak calls) и доступны для скачивания в разных форматах (. sequence alignments in BAM format, signal graph in bigWig format)  
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View matrix Типы экспериментов 

http://genome.ucsc.edu/ENCODE/dataMatrix/encodeDataMatrixHuman.html 



Histone Modification 

(12) 

http://genome.ucsc.edu/ENCODE/dataMatrix/encodeChipMatrixHuman.html 

ENCODE ChIP-seq Experiment Matrix hg19 

Transcription Factor 

(~160) 
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Визуализация данных проекта ENCODE в геномном 

браузере Университета г.Санта Круз (UCSC). 

 (участок 10 хромосомы (chr10:69,190,281-69,235,000))  



Геномный браузер  Университета г.Санта Круз  

Типы хроматина в 
различных типах 
клеток 

Районы связывания 
с различными ТФ по 
данным экспери-
ментов ChIP-seq 

Сайты 
гиперчувстви-
тельности к DNaseI 
(открытый 
хроматин) 

3D структура 
хроматина: контакты 
между удаленными 
участками генома 

CpG – богатые 
участки 



https://www.encodeproject.org/ 

Есть еще проект ModENCODE. Он нацелен на исследование функциональных 

элементов C. elegans and D. melanogaster. 

Результаты, полученные в проекте ENCODE с 2007 г и позднее доступны на 

сайте проекта Encode 



https://www.encodeproject.org/help/project-overview/ 



FANTOM = The Functional Annotation оf  Mammalian genome 

 Консорциум был 

организован в 2000 году. 

В 2009 году  2009 

консорциум объединял 

работу 51 института 

(Япония + другие страны) 

http://fantom.gsc.riken.jp/ 



FANTOM5 
http://fantom.gsc.riken.jp/5/ 

Цель проекта – идентифицировать набор генов, экспрессирующихся в каждой 

клетке организма человека (более 400 типов клеток) и регуляторные районы 

гена, отвечающие за то, где (в каких клетках) и на каком уровне будет 

экспрессироваться ген. В дальнейшем эта информация будет использована при 

построении моделей регуляции транскрипции в каждом типе клеток. 



FANTOM5: экспериментальные методы  

CAGE = Cap analysis gene expression - методика, которая позволяет 

идентифицировать короткие фрагменты 5’-концов транскриптов. При этом появляется 

возможность определять старт транскрипции и интенсивность экспрессии 

транскрипта. Данные, полученные на основе методики CAGE, позволяют исследовать 

закономерности организации регуляторных районов генов, обеспечивающие их 

тканеспецифическую экспрессию (Результат можно видеть, например, здесь: 

https://www.nature.com/articles/nature13182/figures/10). 

http://fantom.gsc.riken.jp/protocols/ 



Simultaneously with producing data, FANTOM established the FANTOM 

database and the FANTOM full-length cDNA clone bank, which are available 

worldwide.  

 

The FANTOM resources have been used in several important research projects. 

For instance, the full-length cDNA database was used in a computer prediction 

of the genomic position (transcriptional unit) of genes by the International 

Human Genome Sequencing Consortium. Also they have been used by a 

research group led by Dr. Shinya Yamanaka at Kyoto University, Japan, for 

establishing Induced pluripotent stem (iPS) cells. In the study, 24 transcription 

factors were selected from FANTOM database as candidate initiation factors. 

Furthermore, the Allen Institute for Brain Science in the United State has 

created a digital atlas that encompasses the whole brain, and has made it 

publicly available. The atlas graphically illustrates the expression of genes 

within the mouse brain using Informatix software. This project has also made 

use of the FANTOM database. 

https://fantom.gsc.riken.jp/ 



Доступ к различным данным на сайте FANTOM5 
http://fantom.gsc.riken.jp/5/ 



ARR Forrest et al. Nature 507, 462-470 (2014) 

http://fantom.gsc.riken.jp/data/ 

Закладка «Данные» на сайте FANTOM5 



https://fantom.gsc.riken.jp/6/ 

Проект направлен на исследование функций длинных 

некодирующих РНК (lncRNAs) в геноме человека 



МАТРИЦЫ САЙТОВ СВЯЗЫВАНИЯ ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 

ФАКТОРОВ 

 

 

TRANSFAC Matrix,  

JASPAR ,  

HOCOMOCO ,  

CIS-BP 



Данные по матрицам сайтов связывания в базе 

 TRANSFAC Matrix http://www.gene-regulation.com/cgi-bin/pub/databases/transfac/search.cgi 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 



JASPAR 

http://jaspar.genereg.net/ 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 

Fornes O, Castro-Mondragon JA, Khan A, et al. JASPAR 2020: update of the open-access database of 

transcription factor binding profiles. Nucleic Acids Res. 2019 



Пример: две матрицы сайтов связывания CTCF 

20 нуклеотидов 

15 нуклеотидов 

Графики WEB-logo 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 

JASPAR 

http://jaspar.genereg.net/ 



HOCOMOCO (HOmo sapiens COmprehensive MOdel Collection) 

http://hocomoco11.autosome.ru/ 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 

Kulakovskiy IV, Vorontsov IE, Yevshin IS, Soboleva AV, Kasianov AS, Ashoor H, Ba-Alawi W, Bajic VB, Medvedeva YA, Kolpakov FA, Makeev VJ. HOCOMOCO: 

expansion and enhancement of the collection of transcription factor binding sites models. Nucleic Acids Res. 2016 Jan 4;44(D1):D116-25.  

HOCOMOCO v11 provides transcription factor (TF) binding models for 680 human and 453 mouse TFs.  



Пример: матрица сайтов связывания CTCF 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 

Kulakovskiy IV, Vorontsov IE, Yevshin IS, Soboleva AV, Kasianov AS, 

Ashoor H, Ba-Alawi W, Bajic VB, Medvedeva YA, Kolpakov FA, Makeev 

VJ. HOCOMOCO: expansion and enhancement of the collection of 

transcription factor binding sites models. Nucleic Acids Res. 2016 Jan 

4;44(D1):D116-25.  

HOmo sapiens COmprehensive MOdel COllection (HOCOMOCO) v11 

Пример: матрица сайтов связывания 

STF1_HUMAN.H11MO.0.B 

11 нуклеотидов 

17 нуклеотидов 



Компьютерные программы, использующие данные из HOCOMOCO  

http://hocomoco11.autosome.ru/ 

 MACRO-APE: MAtrix CompaRisOn by Approximate P-value Estimation 

 MoLoTool: Transcription Factor Motif Location Toolbox 

 PERFECTOS-APE: PrEdicting Regulatory Functional Effect by Approximate P-value 

Estimation 



Weirauch MT et al., . Determination and inference 

of eukaryotic transcription factor sequence 

specificity. Cell. 2014 Sep 11;158(6):1431-43. doi: 

10.1016/j.cell.2014.08.009. 

База CIS-BP (http://cisbp.ccbr.utoronto.ca/index.php)  

- компиляция данных по матрицам из других баз 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 



Weirauch MT et al., . Determination and 

inference of eukaryotic transcription 

factor sequence specificity. Cell. 2014 

Sep 11;158(6):1431-43. doi: 

10.1016/j.cell.2014.08.009. 

Информационное содержание базы CIS-BP 
Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 



Weirauch MT et al., . Determination and inference 

of eukaryotic transcription factor sequence 

specificity. Cell. 2014 Sep 11;158(6):1431-43. doi: 

10.1016/j.cell.2014.08.009. 

База CIS-BP (http://cisbp.ccbr.utoronto.ca/index.php)  

- возможность предсказания сайтов по матрицам 

Матрицы сайтов связывания 

транскрипционных факторов 

 



TRANSCRIPTION REGULATORY REGIONS 

DATABASE (TRRD) 

  
ИЦиГ СО РАН, Новосибирск, Россия  

 

 http://wwwmgs.bionet.nsc.ru/mgs/gnw/trrd/ 

РЕГУЛЯТОРНЫЕ РАЙОНЫ, ССТФ, ТРАНСКРИПЦИОННЫЕ ФАКТОРЫ 



ПУБЛИКАЦИЯ ПО TRRD 

 в Nucleic Acids Research 



ГЛАВНАЯ СТРАНИЦА ДЛЯ ВХОДА В TRRD ЧЕРЕЗ 

ИНТЕРНЕТ http://www.bionet.nsc.ru/trrd/  

 

 



1) СТРУКТУРНО-ФУНКЦИОНАЛЬНОЙ ОРГАНИЗАЦИИ 

ТРАНСКРИПЦИОННЫХ РЕГУЛЯТОРНЫХ РАЙОНОВ. СТРУКТУРНЫЕ И 

ФУНКЦИОНАЛЬНЫЕ ХАРАКТЕРИСТИКИ: 

TRRD ВКЛЮЧАЕТ ДАННЫЕ О: 

САЙТОВ СВЯЗЫВАНИЯ 

ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 

ФАКТОРОВ 

РЕГУЛЯТОРНЫХ РАЙОНОВ 

(ПРОМОТОРОВ, ЭНХАНСЕРОВ, 

САЙЛЕНСЕРОВ)  

ЛОКУС-КОНТРОЛИРУЮЩИХ 

РАЙОНОВ 

TRRDLCR 

2) ДАННЫЕ О ПАТТЕРНАХ 

ЭКСПРЕССИИ ГЕНОВ 

3) ДАННЫЕ О ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 

ФАКТОРАХ 

4) ОБЩУЮ ИНФОРМАЦИЮ О 

ГЕНАХ ВМЕСТЕ С 

ПЕРЕЧИСЛЕНИЕМ 

РЕГУЛЯТОРНЫХ ЭЛЕМЕНТОВ 

ВСЕХ УРОВНЕЙ 



ОБЩЕЕ ОПИСАНИЕ ГЕНА 
 

ID Hs:AAP 

DT 09/02/00 

AC A00596 

CR Ignatieva E.V., Stepanenko I.L. 

OS human, Homo sapiens 

SN AAP 

NG Alzheimer's disease amyloid A4 precursor protein 

SY amyloid beta protein precursor gene 

SY amyloid precursor protein gene 

SY APP 

BI EMBL;HSPADP;X12751; ST:3700 

DR GDB; 119692; APP 

DR SWISS-PROT; A4_HUMAN; P05067 

KW heat shock-induced, TATA-less promoter, pathogenesis-

related protein, multiple transcription initiation sites 

CH 21 

RG 5'region 

AP REGULATORY UNIT: P01087 

PR regulatory region; ST; -2260 to -1800; S3936, S3937 

AP REGULATORY UNIT: P00760 

PR promoter; ST;-160 to -1; S2907, S3931, S3932, S3933, 

S3934, S3935 

// 

 

TRRDGENES 



ОПИСАНИЕ 

ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 

РЕГУЛЯТОРНЫХ ЕДИНИЦ 

(ПРОМОТОРОВ, ЭНХАНСЕРОВ, 

САЙЛЕНСЕРОВ) 

RegUnitAC 

GeneID 

RegRegion 

RegUnit 

DNA_BankLink 

LeftTrunc 

RightTrunc 

SeqLength 

Sequence 

 

 

 

PromotTisSp 

PromotInd 

ExperimentCodes 

 P00562 

 Rn:D2 

 5'region 

 Promoter; ST; -150 to +1; S79, S80 

 EMBL; RND2RPR; X77137; 704 to 855 

 0 

 0 

 152 

 cccaggcccc acagtgcaga gatagttctg gggccctggg tgggtggggc  

 ctctgtacaa ggggcggggt tcccgggcgc ctcgtggcca gggtgacccc  

 gccccctcct cctgcgcagc gctctgattc cgcggagctg tccagcctca  

 gt 

 0 

 1 

 6.1.1, 6.8 [Minowa T. et al., 1992] 

 

TRRDUNITS 



ОПИСАНИЕ ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 

РЕГУЛЯТОРНЫХ ЕДИНИЦ (html –представление)  



TRRDSITES 

GEL-MOBILITY SHIFT ASSAY 

DNASE I FOOTPRINTING 

ОПИСАНИЕ САЙТА 

СВЯЗЫВАНИЯ 

ТРАНСКРИПЦИОННОГО 

ФАКТОРА 
AN S1160 

ID Gene: Hs:APOB 

AP REGULATORY UNIT: P00670 

NM HNF-4 bs; HNF-4 binding site 

NY AF-1 binding site 

NY BA1 binding site 

NS R01612 

TF HNF-4; hepatic nuclear factor 4 

AT increase 

SQ cccgggaggCGCCCTTTGGACCTtttg 

PQ -88 to -62 

PF -82 to -62 

BF EMBL: M15053 : 68 

AG 1.1.5, 3.5 [Metzger S. et al., 1993] 

AG rat liver cells: 3.6 [Metzger S. et al., 1993] 

AG human HepG2 cells: 6.2 [Metzger S. et al., 1993] 

AG HeLa cells: 6.2, 6.6 [Metzger S. et al., 1993] 

AG 1.1.5, 3.3, 3.5, 4.2 [Ladias J.A. et al., 1992] 

// 

 
TRANSIENT EXPRESSION ANALYSIS 



Экспериментальные методики, по результатам выполнения которых 

заносятся данные в базу TRRD 

Type of experiment Assay code in 

TRRD 

Detection of transcription factor binding sites 

DNase I footprinting with nuclear extract 1.1.1 

DNase I footprinting with purified or recombinant protein 1.1.5 

Genomic footprinting 1.5 

Methylation protection assay 4.1 

Methylation interference assay 4.2 

Electrophoretic mobility shift assay (EMSA) with nuclear extract 3.1 

EMSA performed in the presence of competitive oligonucleotides 3.2 

EMSA performed with mutant probes or competitors 3.3 

Identification of DNA-binding proteins 

DNase I footprinting with purified or recombinant protein 1.1.5 

DNase I footprinting with nuclear extract and specific antibodies 1.1.6 

EMSA with purified or recombinant protein 3.5 

EMSA with nuclear extract and specific antibodies 3.6 

Confirming the functional importance of the site 

Insertion of isolated site 5’ of homologous or heterologous promoter 6.3.2 

Comprehensive mutant analysis 6.2 

Trans-activation of a reporter gene by overexpression of a distinct 

transcription factor 

6.6 

Genomic footprinting 1.5 
 

Полный список см. по адресу 

http://wwwmgs.bionet.nsc.ru/mgs/gnw/trrd/digcodes.shtml 



ОПИСАНИЕ ТРАНСКРИПЦИОННОГО ФАКТОРА 
ID Hs:APOA1 

AN Site: S1135 

TF PPARgamma/RXRalpha; PPARgamma and retinoic X receptor alpha 

heterodimer 

FS PPARgamma; peroxisome proliferator-activated receptor gamma 

TS human 

TO in vitro synthesized 

TR [Vu-Dac N. et al., 1994] 

FS RXRalpha; retinoic X receptor alpha 

TS mouse 

NF TRANSFAC link: T01331 

TO in vitro synthesized 

TR [Vu-Dac N. et al., 1994] 

// 

TRRDFACTORS 



TRRDLCR 
ОПИСАНИЕ ЛОКУС-

КОНТРОЛИРУЮЩЕГО РАЙОНА 
AC C0002 

IC Hs:ADA 

CR O.A.P. 

DT 15.02.2000 

OS Homo sapiens (human) 

OC Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; 

Mammalia; Eutheria; 

OC Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo. 

LO 20 

LM ST; ;Exon1;;LADA:HSSII;; LADA:HSSIII;; LADA:EFS;; 

LADA:Exon2 

XX 

GI ADA; adenosine deaminase 

DR TRRD;; A00862 

DR SWISS-PROT; ADA_HUMAN; P00813(Expasy server) 

XX 

AL L1 

LI Hs:LADA 

TL thymus-specific 

EL LADA:HSSII; LADA:HSSIII; LADA:EFS 

BI EMBL; HSADAG; M13792 

.......  

// 

 



Gene 

cluster 

Locus 

Control 

Region 

Functional 

group of 

elements 

(enhancer) 

DNase-I-

hypersensitive 

site 

GH  CS-L  CS-A  GH-V  CS-B 

 HSV HSIV HSIII        HSII    HSI 
                    

   HSII   HSI 

HSI 

    V  IV III     II  I 

d) 

a) 

b) 

c) 

TRRDLCR: ИЕРАРХИЧЕСКОЕ ОПИСАНИЕ 
 
AC C0008 
IC Hs:LGH 
CR O.A.P. 
DT 03.03.2000 
OS Homo sapiens (human) 
OC Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; 
Vertebrata; Mammalia; Eutheria; 
OC Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo. 
LO 17q22-q24 
LM LGH:HSV;~2000; LGH:HSIV;~3000;~ 
LGH:HSIII;~11100; LGH:HSII;~800; 
LGH:HSI;~14600; ST GH1 gene;;CS5;;CS1;; GH-2;; 
CS2 
XX 
GI GH1; SOMATOTROPIN (GROWTH HORMONE) 
DR TRRD;; A00070 
DR SWISS-PROT; SOMA_HUMAN; P01241 
….. 

AL A7 
LI Hs:LPGH 
TL pituitary specific 
BI EMBL; AF010280; AF010280 
EL LGH:HSV, LGH:HSIII, LGH ENHANCER 
….. 

AR R14 
RF 
RT pituitary specific 
RE LGH:HSV 
….. HI LGH:HSV 

DE HSV 
HT pituitary specific 
DP ST of GH-1 gene 
PT at -32.5kb 
XX 
PA positive 
OA pituitary 
TA GH-secreting adenoma 
XX 
CA primary pituitary cells 
XX 
AG Stable Transfection 
AG transgenic analysis [Jones B.K. et al., 
1995] 
AG DNase I hypersensitivity [Jones B.K. et 
al., 1995] 
XX 
CA K562 
AG Stable Transfection 
AG DNase I hypersensitivity [Jones B.K. et 
al., 1995] 
AG Endonuclease protection assay 



ОСОБЕННОСТИ ЭКСПРЕССИИ ГЕНОВ 
 

RE A00596.002 

ID Hs:AAP 

RT mRNA 

RN lymphoblastoid cells 

RL present 

RI heat shock 

FF induction 

RH 3 h 

RR [Abe K. et al., 1991]  

 

RE A00596.001 

ID Hs:AAP 

RT mRNA 

RN astrocytes 

RL present 

RR [Amara F.M., et al., 1999 ] 

 

TRRDEXP 

RNA blot analysis 



 

NN 2027 

ID Hs:AAP 

AU Trejo J., Massamiri T., Deng T., Dewji N.N., Bayney R.M., Brown J.H. 

TI A direct role for protein kinase C and the transcription factor Jun/AP-1 

TI in the regulation of the Alzheimer's beta-amyloid precursor protein gene. 

SO J.Biol.Chem. 

VL 269 

IS 34 

YR 1994 

PG 21682-21690 

ML MEDLINE:94342362, [See Related Articles] 

// 

TRRDBIB 



Линковка между таблицами TRRD и ссылки на 

внешние ресурсы.  

SiteRecognition 

EMBL 

/GenBank 

TRANSFAC COMPEL 

 SWISS-PROT 

 MGD PubMed 

GeneNet 

SAMPLES 

ACTIVITY 

TRRD 

TRRDLCR 

TRRDEXPR TRRDSITES 

TRRDUNITS 

TRRDGENES 

TRRDBIB TRRDFACTOR 

UniGene 

Ensembl 

GeneCards 

TRRDSTARTS 

 Entrez Gene 

 RGD 



10135 САЙТОВ СВЯЗЫВАНИЯ 
ТРАНСКРИПЦИОННЫХ 
 ФАКТОРОВ 

7609 НАУЧНЫХ ПУБЛИКАЦИЙ 

3400 РЕГУЛЯТОРНЫХРАЙОНОВ 

 2344 ГЕНОВ 

 0

2000

4000

6000

8000

10000

1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005

GENES (1300)

REGULATORY UNITS (PROMOTERS,

ENHANCERS, AND SILENCERS) (1967)
TRANSCRIPTION FACTOR BINDING SITES

(6350)
SCIENTIFIC PUBLICATIONS (4426)

Содержание по видам организмов (%)  Всего 

входов в 

TRRD. 
Человек Мышь Крыса Другие виды 

Гены 2344 32% 22% 15% 31% 

Регуляторные единицы 3400 36% 19% 14% 31% 

Сайты связывания 

транскрипционных 

факторов 

10 135 36% 18% 14% 32% 

 

ДИНАМИКА ПОПОЛНЕНИЯ TRRD 



ПРОЦЕСС ВВОДА ДАННЫХ В TRRD 

ЭКСПЕРИМЕНТ

АЛЬНЫЕ 

СТАТЬИ 

СИНТАКСИЧЕСКАЯ и 

СЕМАНТИЧЕСКАЯ ПРОВЕРКА 

Интернет 

TRRD 

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА 

ТКАНИ 

СТАДИИ РАЗВИТИЯ 

ВНЕШНИЕ СТИМУЛЫ 

КЛЕТКИ 

СТАДИИ КЛЕТОЧНОГО ЦИКЛА 

КОДЫ ЭКСПЕРИМЕНТОВ 

ОРГАНЫ 

22 контролируемых 
словаря  

(>3000 слов) 



ОРГАН 

ЧАСТЬ 

ОРГАНА 

ТКАНЬ 

ВСЕ 

ОРГАНЫ 

МОЗГ 

СТВОЛ ГИПОТАЛАМУС 

МЕДИОБАЗАЛЬНЫЙ 

ГИПОТАЛАМУС 

ВЕНТРОМЕДИАЛЬНЫЕ 

ЯДРА 

НЕРВНАЯ ТКАНЬ 

НЕЙРОНЫ КЛЕТКИ 

ИЕРАРХИЧЕСКАЯ ОРГАНИЗАЦИЯ КОНТРОЛИРУЕМЫХ 

СЛОВАРЕЙ МОРФОЛОГИЧЕСКИХ ТЕРМИНОВ В TRRD 



ПОИСК ДАННЫХ вTRRD: ЗАПРОС НА ОСНОВЕ 

ТЕЗАУРОСОВ ОРГАНОВ и ТКАНЕЙ 

МЛЕКОПИТАЮЩИХ 

НАЙДЕНО 95 

 ВХОДОВ : 

ГЕНЫ,  

ЭКСПРЕССИРУЕМЫЕ 

 В KIDNEY 

 OR KIDNEY CORTEX 

 OR TUBULES 

 OR  GLOMERULUS 

 OR PROXIMAL 

 CONVOLUTED 

 TUBULES 

KIDNEY 



ПОИСК ДАННЫХ в TRRD: SRS  

DATABASE КОЛИЧЕСТВО 

ПОЛЕЙ, 

ПРОИНДЕКСИРО

ВАННЫХ для 

РЕЛИЗА 6.01 

ТRRDGENES 24 

TRRDUNITS 11 

TRRDEXP 17 

TRRDSITES 16 

TRRDFACTORS 14 

TRRDLCR 40 

TRRDBIB 9 

TOTAL NUMBER 131 



ГЛАВНОЕ ОКНО ДЛЯ ПОИСКА В TRRDGENES 

ЧЕРЕЗ ПОИСКОВУЮ СИСТЕМУ SRS 

 (Sequence Retrieval System) 

  



ПОИСК ДАННЫХ В TRRD: БРАУЗЕРЫ и 

ТЕМАТИЧЕСКИЕ СЕКЦИИ 

Genes by name  

Genes by species  



Тематические секции  TRRD 
http://wwwmgs.bionet.nsc.ru/mgs/gnw/trrd/sections1.shtml 

TRRD Section Short name and link Compiler 

Heat Shock-Induced Genes HS-TRRD Stepanenko I.L.  

Interferon-Inducible Genes IIG-TRRD Ananko E.A.  

Genes Expressed in B cells B-TRRD Ananko E.A.  

Genes Related to EBV Infection and EBV Transformation EBV-TRRD Ananko E.A. 

Erythroid-Specific Regulated Genes ESRG-TRRD Podkolodnaya O.A.  

Genes of Lipid Metabolism LM-TRRD Ignatieva E.V.  

Endocrine System Genes  ES-TRRD Ignatieva E.V.  

Glucocorticoid-Regulated Genes GR-TRRD Merkulova T.I.  

Plant Genes PLANT-TRRD Goryachkovsky T.N.  

Cell Cycle Genes CCG-TRRD Turnaev I.I.  

Redox-Sensitive Genes ROS-TRRD Stepanenko I.L.  

Genes Expressed in Endocrine Pancreas EP-TRRD Ignatieva E.V.  

Macrophage-Expressed Genes MG-TRRD Ananko E.A.  

Genes, controlling blood coagulation and fibrinolysis BCF-TRRD 
 Khlebodarova T.M.,  
Podkolodnaya O.A.  

Apoptosis Genes Apoptosis-TRRD Stepanenko I.L.  

Hepatitis C virus-induced Genes HCV-TRRD Stepanenko I.L.  

Genes, controlling circadian rhythm, and genes with 
circadian expression 

CLOCK-TRRD  Khlebodarova T.M.  

Genes encoding proteins involved in the Fe metabolism  FM-TRRD 
Mischenko E.L. , 
Podkolodnaya O.A. 

 



ID   es_250_1; DNA 

AC   es_250_1 

CC   DE   adrenodoxin gene 

OS   Homo sapiens (human) 

OC   Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

OC   Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo.

DR   EMBL; M23665; HSADRDO01; ; join(133..382) 

CC   ST (EMBL/GENBANK) 333 

DR   TRRDGENES; A00860; Hs:ADX; 4.2; 

FT   {0,0} [1;250]; EXP 

SQ   ctttcaaaat attttgtttc tgcacggcaa cttcagccgc taaaaaagca

     tccagcttac aacggaacct ggagggttgg taaaggcccc ctgcgctggc

     cccgccccat gggaccgggc ggcgtgggcg tgagaggcgg ggcggggcgc

     gctctgcttg ccaatgtctt tataggtcac ccggaaggca cgcggaacct

     cggcgcggtg cttccagcag ggtctctccg ccactccagc cccgcgcccc

// 

 

ID   es_250_1; DNA 

AC   es_250_1 

CC   DE   adrenodoxin gene 

OS   Homo sapiens (human) 

OC   Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;

OC   Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo.

DR   EMBL; M23665; HSADRDO01; ; join(133..382)

CC   ST (EMBL/GENBANK) 333 

DR   TRRDGENES; A00860; Hs:ADX; 4.2; 

FT   {0,0} [1;250]; EXP 

SQ   ctttcaaaat attttgtttc tgcacggcaa cttcagccgc taaaaaagca

     tccagcttac aacggaacct ggagggttgg taaaggcccc ctgcgctggc

     cccgccccat gggaccgggc ggcgtgggcg tgagaggcgg ggcggggcgc

     gctctgcttg ccaatgtctt tataggtcac ccggaaggca cgcggaacct

     cggcgcggtg cttccagcag ggtctctccg ccactccagc cccgcgcccc

// 

TRRD – информационная основа для создания выборок 

CCTAGCAACAGATGCGTCA      CTGATTGGCC 
  

-10                X box     -90   -74     Ybox       -65 

TRRDSITES 

CCCGGGAGGCGCCCTTTGGACCTTTTG 

 

 

ВЫБОРКИ ЭУКАРИОТИЧЕСКИХ ПРОМОТОРОВ 

ВЫБОРКИ САЙТОВ СВЯЗЫВАНИЯ 

 ТРАНСКРИПЦИОННЫХ ФАКТОРОВ 



Zhang T, Marand AP, Jiang J. PlantDHS: 

a database for DNase I hypersensitive 

sites in plants. Nucleic Acids Res. 2016 

Jan 4;44(D1):D1148-53.  

Нет Triticum 

ЕСТЬ Arabidopsis, Rice, Brachypodium 

Hieno A, et al., PPdb: plant promoter 

database version 3.0. Nucleic Acids Res. 2014 

Jan;42(Database issue):D1188-92.  

Нет Triticum 

Есть Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, 

Physcomitrella patens, Poplar 

Jin J, et al., PlantTFDB 3.0: a portal for the functional and evolutionary study of plant 

transcription factors. Nucleic Acids Res. 2014 Jan;42(Database issue):D1182-7.  

165  таксономических групп, из них 38 видов однодольных и 100 видов двудольных 

Chow CN et al., PlantPAN 2.0: an 

update of plant promoter analysis 

navigator for reconstructing 

transcriptional regulatory networks 

in plants. Nucleic Acids Res. 2016 

Jan 4;44(D1):D1154-60.  

Нет Triticum 

ЕСТЬ: Arabidopsis thaliana, 

Brachypodium distachyon, 

Chlamydomonas reinhardtii, 

Glycine max, Malus domestica, 

Oryza sativa, Populus trichocarpa, 

Sorghum bicolor, Volvox carteri, 

Zea mays 

Интернет-ресурсы по транскрипции у растений 
П

Р
О

Г
РА

М
М

А
 



 Сущности, представленные в БД (промоторы, старты 

транскрипции, сайты связывания, MAR/SAR элементы 

и т.д.) 

 Способы наполнения БД (ручная аннотация, 

объединение данных из разных источников 

(интеграция), компьютерные методы предсказания 

сайтов и промоторов, обработка широкомасштабных 

экспериментов и т.д.);  

 Достоверность информации; 

 Виды организмов, представленные в БД; 

 Количество данных, имеющихся в базе 

(полногеномный уровень ?); 

 Программные средства для поиска, анализа и 

экстракции данных 

Характеристики баз данных 

= «Критерии  полезности баз данных»: 



Конец  лекции !!! 


