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Для биоинформатического исследования хроматина существует ряд баз данных с ин-
формацией о генах и белках, например EpiFactors [3], HIstome [5]. В структурно-ориен-
тированной базе данных HistoneDB2.0 [2] представлены лишь гистоны. Из баз данных
белок-белковых взаимодействий можно выделить IntAct [4] и String [1]. Первая включает
в себя экспериментально выявленные взаимодействия, а вторая еще и предсказывает их
по генам-ортологам.

С целью расширения методов исследования белковых комплексов гистоновых и неги-
стоновых белков хроматина разрабатывается соответствующая база данных. Основные
акценты будут сделаны на наличии структур известных комплексов, а также на учете
особенностей гистонов (наличии гистоновых вариантов, пост-трансляционных модифика-
ций гистоновых хвостов и присутствии белковых изоформ).

Разрабатываемая база данных белковых взаимодействий позволит эффективно инте-
грировать результаты, полученные различными высокопроизводительными эксперимен-
тальными методами (такими как ChIP-seq, ChIP-Exo, Hi-C). По представленным в базе
белковым и нуклеотидным последовательностям можно будет проводить систематический
анализ влияния мутаций белков хроматина на его функции, а наличие веб-ресурса, содер-
жащего структуры известных комплексов, позволит получать визуальную интерпретацию.
Визуализация будет полезна при изучении сайтов связывания гистонов с белками хрома-
тина и найдет применение в поиске как мишеней для противоопухолевых препаратова,
так и эффективных онкомаркеров среди белков хроматина.

Создаваемый ресурс позволит расширить имеющиеся знания об укладке хроматина и о
его влияние на доступность ДНК для белковой машинерии. Однако и широкому кругу ис-
следователей ресурс будет полезен для структурной интерпретации белковых комплексов
хроматина и анализа экспериментальных данных.

Работа выполнена при финансовой поддержке Российского научного фонда (проект
№14-24-00031, соглашение №14-24-00031-п).
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