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GTRD – Gene Transcription Regulation Database (http://gtrd.biouml.org/) - база 

данных регуляции транскрипции генов содержит единообразно аннотированные и 

обработанные данные NGS, относящиеся к регуляции транскрипции генов: ChIP-

seq, ChIP-exo, DNase-seq, MNase-seq, ATAC- seq и РНК-seq. В последней версии 

база данных вышла на новый уровень интеграции данных. Все типы клеток 

(клеточные линии и ткани), 

представленные в GTRD, 

были объединены в словарь 

и связаны с различными 

онтологиями (BRENDA, Cell 

Ontology, Uberon, Cellosaurus 

и Experimental Factor 

Ontology) и 

соответствующими 

экспериментами в 

специализированных базах 

данных по регуляции 

транскрипции (FANTOM5, 

ENCODE и GTEx). 

Обновленная версия GTRD 

обеспечивает 

интегрированное 

представление о регуляции 

транскрипции через 

специальный веб-интерфейс 

с расширенными 

возможностями просмотра и 

поиска, интегрированный 

браузер генома и табличные 

отчеты по типам клеток, 

факторам транскрипции и 

интересующим генам. 

Рисунок. Процесс однообразной аннотации, анализа и интеграции NGS данных по регуляции 

транскрипции в базе данных GTRD. 
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