
Структура данных «1DРНК»

1Dрнк

Последовательность
символов в A={A,C,G,U}

Совокупность «схожих»
последовательностей

Вариации

интроны, экзоны, сайты
сплайсинга, альт. спл.
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маркеры стабильности

Пост-транскрипционные
модификации

некодирующая РНК
(miRNA, tRNA, …)

«ген»

Экспрессия в тканях
(активация транскрипции)



Различные уровни данных о РНК –
различные задачи распознавания
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ДНК и РНК

В чем разница?
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Рентгеноструктурный анализ
некодирующих РНК

• РНК состоят не из
одной длинной
спирали, а из
многочисленных
коротких спиралей

• Спирали (2D)
образуют сложную
пространственную
структуру (3D), 
подобную структуре
белков
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Почему РНК – не ДНК? 
Доказательство от противного...



«Функциональные»
разновидности РНК

бакт.
очистка «застрявшей»
рибосомы

tmRNATransfer-messenger RNA

всетрансляцияtRNATransfer RNA

все
интеграция белков с
клеточной мембраной

7SL RNA, SRP RNA
Signal recognition particle 
RNA

всетрансляцияrRNARibosomal RNA

всеКодирует белокmRNAMessenger RNA

ОрганизмБиол. функцияСокр.Название (англ)

РНК в синтезе белков



РНК вовлеченные в пост-
транскрипционные модификации

ОрганизмБиол. функцияСокр.Название (англ)

ЭукариотыСинтез теломеры-Telomerase RNA

ЖивотныеОбработка РНК, репликация ДНК-Y RNA

Эукариоты«доводка» рРНК, репликация ДНК
RNase
MRP

Ribonuclease MRP

все«fine tuning» тРНКRNase PRibonuclease P

Эукариоты, археимодификации нуклеотидов РНКsnoRNASmall nucleolar RNA

Эукариоты, археиСплайсингsnRNASmall nuclear RNA



Регуляторные РНК

эукариотыгенетическая вариабельность-Retrotransposon

ОрганизмБиол. функцияСокр.Название (англ)

наземные растениярегуляция транскрипцииtasiRNA
Trans-acting 
siRNA

большинство эукариотоврегуляция транскрипцииsiRNA
Small interfering 
RNA

большинство животныхвыключение ретротранспозоновpiRNA
Piwi-interacting 
RNA

большинство эукариотоврегуляция транскрипцииmiRNAMicroRNA

эукариоты
регуляция транскрипции, 
сплайсинга, трансляции, siRNA

LNC RNA
Long noncoding
RNA

все
регуляция транскрипции, 
деградации мРНК, стабильности
мРНК

aRNAAntisense RNA



Биология и физическая химия, стоящие
за задачей «тРНК/¬тРНК»

• В эукариотах РНК
синтезируются различными
видами РНК полимераз:
– тРНК - Pol III,
– рРНК - Pol I,
– остальные гены – Pol II

• тРНК в различных организмах
– нематод C.elegans

• ~29,600 генов, 620 тРНК

– дрожжи Saccharomyces cerevisiae
• ~8000 генов, 275 тРНК

– геном человека
• ~27,000 генов, 519 тРНК

¬тРНКтРНК

rRNA

snRNA

snoRNA



Детали вторичной структуры
транспортной РНК

• Акцептор-сегмент: 7bp, 
замыкает 5‘ и 3‘ –
терминальные нуклеотиды

• CCA «хвост»: 3нт, 3‘-конец
молекулы

• D-сегмент: 4 bp спираль и
петля с дигидроуридином (D)

• Антикодон-сегмент: 5bp 
спираль с петлей содержащей
«антикодон»

• Т-сегмент: 5bp спираль, петля
содержит псевдоуридин (Ψ)



Стандартный единственный подход: 
выравнивание первичных структур

различных тРНК

Поиск информативных нуклеотидных «мотивов»
для решения задачи «тРНК/¬тРНК»

NB! Общая теория алгоритмов
выравнивания ¬∃



Биология за задачей «миРНК/¬миРНК»

• пост-транскрипционные
регуляторы, связывают
3’UTR мРНК
– деградация мРНК

– ингибирование трансляции

• геном человека
– 1000 миРНК, регулируют

60% (!) генов

– 40% миРНК – в интронах
других генов

¬миРНКмиРНК

miRNA siRNA
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миРНК – интернет ресурсы

(Sevignani, 2006)



Альтернативный сплайсинг

5’UTR 3’UTRe.1 i.1 i.2e.2 e.3 i.3

e.1 e.2 e.3

U2
U1

U4/U6
U5

U2
U1

U4/U6
U5

e.1 e.3

Генетика и
биохимия клетки, 

состояние №1

Генетика и
биохимия клетки, 

состояние №2

1 ген
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Более 80% генов человека
могут претерпевать альт. 
сплайсинг (Matlin, 2005). Белок №1 Белок №2



Основные разновидности
альтернативного сплайсинга

• Пропуск экзона

• Взаимоисключающие
экзоны

• Изменение границ
экзонов

• Отказ от сплайсинга
(интрон остается)



экзон 1 интрон 1 экзон 2

…GU-AG… …GU-AG…
(5’ сайт

сплайсинга)
(3’ сайт

сплайсинга)

нуклеотидные
полиморфизмы

тип
ткани

внутриклеточная
локализация
регуляторных

белков

иммунный
ответ

стадия
развития

организмауровни
гормонов

(Stamm, 2002)

экспрессия сплайс-
регуляторных

белков



Уровни структуры РНК
GCGGAUUUAGCUCAGDDGGGAGAGCGCCAGAGACUGAAYAPCUGGAGGUCCUGUGTPCGAUCCACAGAAUUCGCACCA

1Dрнк

2Dрнк

3Dрнк

парные
взаимодействия
оснований

{XYZ}
{XYZ}гц



Взаимодействия пар оснований

• «Классические» (по
Уотсону-Крику)

– A –T

– G –C

• в РНК

– A – U

– G –C



Уточненные правила взаимодействия пар
оснований (на примере взаимодействия кодон-

антикодон)

A или C или UI

A или GU

C или UG

GC

UA

мРНК кодонтРНК антикодон



Разновидности 2Dрнк

paired hairpins



Псевдоузел РНК (pseudoknot)

• «Спаренные» фрагменты
типа «спираль-петля»

• Перекрывающиеся
взаимодействия пар (т.е. 
взаимодействия 3 и 4 
нуклеотидов)

• Пропускаются
большинством методов т.н. 
“RNA structure prediction”

• Необходим для функции
РНК (пример: теломераза)



Задача 3Dрнк>2Dрнк

• Распознавание элементов вторичной
структуры в пространственной
структуре РНК

«Словарь»
2Dрнк

3Dрнк>2Dрнк

• Алгоритмы распознавания 2D в 3D на
основе к.л. экспертного словаря 2Dрнк

• Разработка словаря 2D на основе анализа
3D



«Свертывание» РНК: 1Dрнк >3Dрнк

• 1-ый шаг: 2Dрнк

• 2-ой шаг: взаимодействия
фрагментов 2Dрнк

– пост-трансляционные модификации
РНК увеличивают количество
неканонических взаимодействий

• 3-ий шаг: учет катионов в
стабилизации структуры

1Dрнк 2Dрнк

3Dрнк

PNAS 1993; 90(20):9408-12



Катионы в структуре РНК
• Функционирующие в клетке РНК

плотно упакованы.

• Стабилизация осуществляется
посредством катионов (Mg, K, 
прежде всего)

• РНК последовательно
сворачивается, катионы
стабилизируют промежуточные
структуры, компенсируя избыточный
«-» заряд фосфатов

• Сайты связывания Mg, K имеют
определенную структуру



Условные
обозначения

нуклеотидных
вариантов

X/N(AGTC)

D(CGT)

V(AGC)

K(GT)

Y(CT)

S(CG)

W(AT)

R(AG)

M(AC)

T/UT

GG

CC

AA

Сокращения
по IUPAC

Нуклеотиды


