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Известно большое количество некодирующих РНК. Некоторые из них действуют как
функциональные молекулы (например, инактивация X хромосомы с помощью длинной
некодирующей РНК XIST), другие кажутся нефункциональными побочными продукта-
ми основных cis-регуляторных элементов, таких как энхансеры. Многие некодирующие
РНК взаимодействуют непосредственно с хроматином, о чем свидетельствуют различные
данные о длинных некодирующих РНК [2,4].

На сегодняшний день существует несколько методов для того, чтобы локализовать на
хроматине одну определенную РНК: ChIRP [1], CHART [6], RAP-DNA [3]. Они все осно-
ваны на использовании комплементарных последовательностей, необходимых для захвата
конкретной РНК, с последующим определением сайтов связывания с хроматином с по-
мощью глубокого секвенирования. Однако, используя эти методы, можно анализировать
только одну известную РНК за один эксперимент, и, следовательно, они не позволяют
глобально посмотреть на все потенциальные РНК-ДНК взаимодействия, что необходимо
для решения широкого спектра функциональных вопросов в геномике.

Однако в 2017 году появились первые работы, которые предлагают методы, позволя-
ющие получить данные обо всех потенциальных РНК-ДНК контактах в клетке: MARGI
[7] и GRID-seq [5].

Мы создали базу данных, которая предназначена для накопления данных РНК-ДНК
контактов и их быстрого и удобного анализа. С ее помощью можно: считать сводную ста-
тистику по конкретным РНК или группам РНК (например, количество и локализация
контактов по хромосомам, их распределение по цветам хроматина), сравнивать и объ-
единять эксперименты ChIRP, CHART, RAP-DNA с MARGI и GRID-seq, возможен поиск
корреляций с другими данными взаимодействий макромолекул: белок-ДНК и белок-РНК.
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