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Некодирующие РНК участвуют во многих процессах жизнедеятельности клетки, на-
пример, в регуляции экспрессии генов на разных уровнях, включая привлечение аппарата
транскрипции, посттранскрипционные модификации и эпигенетику. На сегодняшний день
существуют разные экспериментальные методологии, которые позволяют определить пол-
ногеномную локализацию на хроматине как одной конкретной РНК (ChIRP [1], CHART
[2], RAP-DNA [3]), так и всех РНК потенциально экспрессирующихся в клетке (MARGI
[4], GRID [5], RED-C [6], RADICL [7] и другие).

Нами была разработана и заполнена одинаковым образом препроцессированными и
нормированными данными база данных, а также веб-интерфейс (http://rnachrom.bioinf.f
bb.msu.ru), с помощью которого пользователь может:

∙ построить различные полногеномные графики контактов различных РНК с хрома-
тином, позволяющие произвести сравнительную оценку контактируемости РНК или
групп РНК между собой

∙ отправить и визуализировать профиль контактируемости РНК в “USCS Genome
Browser”, чтобы сравнить, например, с треками гистоновых модификаций

∙ получить список РНК (по которому можно осуществлять поиск и применять раз-
личные фильтры) с метаинформацией и исходными/нормированными суммарными
значениями их контактируемости в выбранных экспериментах

∙ получить метаинформацию по выбранным экспериментам, их препроцессингу, коли-
чество и долю разных типов РНК, по сравнению с специально собранной аннотацией
РНК

∙ скачать исходные/нормированные данные, чтобы произвести собственную нормиров-
ку, фильтрацию или любой другой анализ
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