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СЕКВЕНИРОВАНИЕ

▪ Установление последовательности нуклеиновых кислот (с 
белками тоже можно, но иначе)

2ref

https://www.thoughtco.com/dna-versus-rna-608191


ЧТО КОНКРЕТНО

▪ ДНК: секвенировать весь геном

Откуда взять геном?

Нужно выделить ДНК
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T2T

4https://www.science.org/toc/science/376/6588



А ЕСЛИ НЕ ВЕСЬ ГЕНОМ?

▪ Какие фрагменты ДНК есть смысл секвенировать? 
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ЭКЗОМ

▪ Экзоны белок-кодирующих генов

▪ ~1-2% от всего генома
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Экзоны Интроны



МАКРОМОЛЕКУЛЯРНЫЕ 
ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ

7
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https://jbiomedsci.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12929-020-00640-3


МАКРОМОЛЕКУЛЯРНЫЕ 
ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ
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РНК

ДНК Белок



CHIP-SEQ

▪ ДНК-белок

9ref

doi:10.1007/978-1-4939-1346-6_2


HI-C

▪ ДНК-ДНК
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Lieberman-aiden et al., 2009



ATAC-SEQ
▪ Доступность хроматина
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RNA-SEQ

▪ Секвенирование РНК

▪ Illumina умеет секвенировать только ДНК

▪ Что делать? 
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RNA-SEQ
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ref

doi:10.7287/peerj.preprints.27283


ТИПЫ РНК В КЛЕТКЕ

▪ Тотальная

▪ полиА

▪ Без фракции рРНК

▪ По размеру: 
▪ Малые (snRNA, microRNA, …)

▪ По внутриклеточной локализации: 
▪ Ядерные

▪ Цитоплазматические 
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ЗАЧЕМ УБИРАТЬ МРНК?

15
Engreitz et al., 2016

XIST – инактивация Х хромосомы у 
самок млекопитающих



ПРОЦЕСС

▪ Подготовка нужной фракции РНК

▪ Проверка качества РНК

▪ Обратная транскрипция => кДНК

▪ Фрагментация (~200-300 нукл)

▪ Секвенирование

▪ Реплики
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ECLIP
▪ РНК-белок

17ref

https://www.nature.com/articles/s43586-021-00018-1


MARIO
▪ РНК-РНК
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https://www.nature.com/articles/ncomms12023


RED-C
▪ РНК-ДНК
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ref

https://academic.oup.com/nar/article/48/12/6699/5849910


RD-SPRITE

▪ интеграктомика

20Quinodoz et. al. Cell 2018



SINGLE CELL

21ref

doi:10.1093/bfgp/ely009


МНОГОСЕК
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ОДНО И ТО ЖЕ…
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ENSEQLOPEDIA

▪ http://enseqlopedia.com/
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http://enseqlopedia.com/


ЗАЧЕМ

▪ Зачем биоинформатику знать, что в пробирке?
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ОТ ЭТОГО ВСЕ ЗАВИСИТ

▪ От протокола пробоподготовки зависит биоинформатический
анализ

▪ Какой брать референсный геном (или не брать?)

▪ Как выстраивать протокол обработки данных? 

▪ Какую задачу вообще решаем? 

▪ Как лучше визуализировать результаты? 
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ВСЕ СДЕЛАНО ДО НАС
ENCODE
▪ https://www.encodeproject.org/
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https://www.encodeproject.org/


ENCODE

28Унификация и единообразие!!!!!



ЧТО ДАЛЬШЕ?

▪ Результаты анализа: 
▪ Дифференциально экспрессирующиеся гены

▪ Таргеты транскрипционных факторов

▪ …

Нужна какая-то аннотация, анализ сопредставленности, просто 
информация о гене или белке, …
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РАЗНООБРАЗИЕ БАЗ ДАННЫХ

30
ref ref

Это еще далеко не все

https://rnacentral.org/expert-databases
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/B9780128178195000048


GENECARDS

▪ https://www.genecards.org/

31

https://www.genecards.org/


ГЕНОМНЫЙ БРАУЗЕР
▪ https://genome.ucsc.edu/index.html

32

https://genome.ucsc.edu/index.html


HUMAN PROTEIN ATLAS

▪ https://www.proteinatlas.org/

▪ Не только protein
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https://www.proteinatlas.org/


HUMAN PROTEIN ATLAS
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ЧТО ДЕЛАТЬ

▪ Если сразу МНОГО генов?

▪ Анализ обогащения наборов

▪ Гены аннотированы и сгруппированы

▪ Например: участвуют в определенном метаболическом пути

▪ Статистический метод, который определяет, что гены из 
заранее заданного набора встречаются в вашем списке чаще, 
чем вы бы ожидали по случайным причинами 
(перепредставлены)

35



STRING

▪ https://string-db.org/
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https://string-db.org/


STRING
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STRING
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KEGG

▪ Метаболические пути

▪ https://www.genome.jp/kegg/kegg2.html
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KEGG
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KEGG
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REACTOME

▪ Метаболические пути

▪ https://reactome.org/
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https://reactome.org/


GENE ONTOLOGY

▪ http://geneontology.org/
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http://geneontology.org/


GENE ONTOLOGY

44

Hu P et al, Nature Reviews Cancer 2007

https://www.nature.com/articles/nrc2036
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PUBMED

ref

https://www.nlm.nih.gov/bsd/medline_pubmed_production_stats.html


ЧЕМ ЗАНИМАЕТСЯ 
БИОИНФОРМАТИКА СЕГОДНЯ?
▪ Анализ медицинских и биологических данных разнообразной 

специфики: 
▪ Аминокислотные и нуклеотидные последовательности

▪ Эволюция

▪ Структуры биологических молекул 

▪ Разработка лекарств

▪ Популяционные исследования

▪ Обработка сигналов (МРТ, ЭЭГ, …)

▪ Обработка изображений (микроскопия)
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А ЕЩЕ

▪ Проектирование баз данных для хранения информации

▪ Систематизация данных

▪ Разработка и совершенствование алгоритмов и программ для 
анализа биологических данных

▪ Написание статей, грантов, патентов

▪ Рецензирование публикаций

▪ Участие в конференциях и научная коммуникация

▪ Преподавание

▪ Ведение дипломных и курсовых проектов

▪ Чтение чужих статей

▪ Самообразование

▪ Поиск себя…

47Давайте по порядку



ДАННЫЕ

▪ Откуда берутся данные?

▪ Какие они бывают?

▪ Сколько их вообще? 

▪ Где они хранятся?

▪ Как их доставать, анализировать и что для этого нужно знать и уметь? 

▪ Какой в этом биологический смысл?
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БУДНИ БИОИНФОРМАТИКА

49
ref

https://yulijia.net/slides/bioinfomatcis_for_medical_students/2019-08-16-A_beginners_guide_to_Call_SNPs_and_indels_Part_III.html#1


50

ВИЗУАЛИЗАЦИЯ

▪ Важный этап анализа – представление своих результатов

▪ Табличка -> картинка 

ref
ref

https://towardsdatascience.com/visualizations-with-matplotlib-part-1-c9651008b6b8
https://sites.duke.edu/rachelmeade/2022/01/20/useful-packages-for-data-visualization-in-r/


ВСЕ ТЕЧЕТ, ВСЕ МЕНЯЕТСЯ

▪ Версии референсов

▪ Базы данных

▪ Протоколы обработки данных

▪ Актуальные программы

▪ Интерфейсы сервисов

▪ Пакеты и программы

▪ ВСЕ МЕНЯЕТСЯ И ОБНОВЛЯЕТСЯ! 

▪ Нужно фиксировать версии и не путать их в рамках одного 
проекта

▪ Помните о воспроизводимости
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ДОМАШНЕЕ ЗАДАНИЕ

▪ Вариант 1

▪ Взять любой протокол секвенирования (смотрите 
Enseqlopedia, статьи, …), но не из лекции

▪ Описать:
▪ Общую задачу (изучение сайтов связывания транскрипционных 

факторов, пространственной структуры хроматина, …)

▪ В общих чертах (без подробностей!!!) пробоподготовка и обработка

▪ Как использовали метод, что показали в рамках 1-2 статей (ищите в 
PubMed) 
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http://enseqlopedia.com/


ДОМАШНЕЕ ЗАДАНИЕ
▪ Вариант 2

▪ Возьмите любой ген (искать: HPA, GeneCards, Википедия, …)

▪ Кратко опишите функцию гена

▪ Найдите ген в геномном браузере, приведите картинку

▪ Подайте на вход сервису STRING

▪ Приведите полученный граф (можно увеличить)

▪ Опишите его (любой из 8 вариантов вкладки Viewers)

▪ Найдите информацию о анализе вашего списка с помощью KEGG 
(вкладка Analysis)

▪ Попробуйте интерпретировать

▪ Есть ли выбранный ген или генный продукт в HPA? Какая у него 
клеточная локализация?

53

https://genome.ucsc.edu/
https://string-db.org/
https://www.proteinatlas.org/


ДОМАШНЕЕ ЗАДАНИЕ

▪ При выполнении домашнего задания не стесняйтесь добавлять 
иллюстрации и рассуждения

▪ Вся информация, которую Вы взяли из внешних источников, 
должна содержать соответствующие ссылки

▪ Оформите домашнее задание в виде документа (.pdf)

▪ Домашнее задание будет проверено, если понятно, что сделано
▪ Описана задача:  в чем заключалось задание

▪ Понятен ход рассуждения: что вы сделали для выполнения задания

▪ Присутствует логика изложения: каждое последующее действие 
вытекает из предыдущего

▪ Указаны все ссылки на внешние источники

▪ Есть минимальный анализ (ваш собственный!) результатов

НО! Это не курсовая! Без фанатизма! Рассчитывайте на 2-4 страницы
54



ДОМАШНЕЕ ЗАДАНИЕ

▪ Назовите документ FBB_MFK_2024_ZharikovaA(заменить).pdf

▪ На первой странице документа укажите полностью свои 
фамилию, имя, курс и факультет

▪ Отправьте на почту: azharikova89@gmail.com

▪ Если есть вопросы – напишите мне!
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mailto:azharikova89@gmail.com
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