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Картирование

Картирование промоторов

промоторов

ПоискПоиск геновгенов
белкибелки
тРНКтРНК, , рРНКрРНК
нетранслируемыенетранслируемые РНКРНК

ОпределениеОпределение функциональнойфункциональной
принадлежностипринадлежности геновгенов

РеконструкцияРеконструкция регуляторныхрегуляторных
связейсвязей вв клеткеклетке
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Platform based Promoter – serach Algorithm

S (score) = ΣSi

60 60 весовыхвесовых матрицматриц

Позиция относительно стартовой точки транскрипции (0)
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Точное предсказание
cтарта транскрипции: (0,8 х 0,87)*100 = ~70%

Обычно: <50%

PlatProm:

Fig. 4 in:
Huerta&Collado-Vides, 2003:

Расстояние до инициирующего кодона fadB (п.о.)
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Ожидаемые промоторы

~~~~~~~~~~~~
~~~~~~

~~~~~~~~~~~~
~~~~~~

Межгенные
промоторы

(57% имеют ОРС)

Со-направленные
промоторы

(за 55% есть ОРС)

Антисмысловая транскрипция
(за 26% есть ОРС)

5219

1. Ошибки картирования 5’-конца гена
2. Альтернативная транскрипция
3. Непродуктивное взаимодействие с РНКП (см. постер К.Шавкунова)
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+/-100bp

ChIP-on-chip

PlatProm

1.1. СколькоСколько предсказанныхпредсказанных промопромо--
торовторов взаимодействуютвзаимодействуют сс РНКПРНКП??

2.2. СколькоСколько местмест связываниясвязывания РНКПРНКП
ассоциированыассоциированы сс промоторамипромоторами??

P<0,00004 (S>7,44)
Всего точек: 30680
Ассоциированы с log2>0: 28815 (93,9%)

Всего кластеров: 4810
Ассоциированы с log2>0: 3710 (77,2%)

БактериальныйБактериальный геномгеном имеетимеет
связывающиесясвязывающиеся сс РНКПРНКП
внутригенныевнутригенные промоторыпромоторы
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PlatProm prediction

ChIP-on-chip assay

Genomic coordinates

Всего: 30680 точек старта
Ассоциированы с log2 < 0: 1867 (6,1%)

КомпьютерныйКомпьютерный поискпоиск способенспособен предоставитьпредоставить болееболее полнуюполную информациюинформацию
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Всего: 51922 зондов
Ассоциированы с
S>7,44: 48418 (93,3%)

Кластеров: 1209
Ассоциированы с
S>7,44 : 1049 (86,8%)

Координаты в геноме

ПочемуПочему внутригенныевнутригенные нене ассоциированныеассоциированные сс промоторомпромотором
комплексыкомплексы сс РНКПРНКП содержатсодержат σσDD ??

Нет промотора!

Комплекс внутри гена yagX!

Координаты в геноме
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КомпьютерноеКомпьютерное сканированиесканирование совместносовместно сс даннымиданными ChIPChIP--chip chip 
выявляютвыявляют промоторыпромоторы сс необычнойнеобычной функциейфункцией

ДанныеДанные, , полученныеполученные in vivoin vivo,, вв большинствебольшинстве случаевслучаев
подтверждаютподтверждают компьютерныекомпьютерные предсказанияпредсказания

УспешноеУспешное картированиекартирование промоторовпромоторов вв геномегеноме E.coliE.coli открываетоткрывает
перспективуперспективу использованияиспользования PlatPomPlatPom длядля анализаанализа другихдругих геномовгеномов


