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Транскрипционная активность генов эукариот определяется типом клетки, ткани и органа, стадией развития организма, стадией клеточного цикла и этапом дифференцировки, многочисленными индукторами и репрессорами ит.д. Тонкая и сложная регуляция транскрипции генов эукариот осуществляется при участии большого количества регуляторных белков, комбинация которых определяет разнообразие регуляторных механизмов. Нами разработана пилотная версия базы знаний по регуляции транскрипции генов эукариот, включающая: i) иерархическую классификацию регуляторов транскрипции; ii) классификацию стадий транскрипции; iii) сведения о транскрипционных факторах трех видов млекопитающих (человека, мыши, крысы); iv) словари по элементарным молекулярным процессам, обеспечивающим регуляцию транскрипции. База знаний может быть использована для i) реконструкци гипотетических механизмов регуляции транскрипции с учетом информации о функциях и структурах регуляторных белков, присутствующих в заданных клетках или тканях на определенной стадии развития, а также закономерностей строения регуляторных районов коэкспрессирующихся генов; ii) для функциональной интерпретации микрочиповых данных, отражающих уровни экспрессии генов.
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