
Интеграция серии 
полнотранскриптомных 

данных из базы ncbi

Анализ генов, дифференциально 
экспрессирующихся при изменении 

характеристик освещения

Включение функциональных 
аннотаций генов

Построение 
«генной сети», 

отражающей ответ 
на световой стресс в 

Cytoscape

Выделение и 
аннотация 
подсетей и 

важнейших узлов

Поиск дифференциально 
экспрессирующихся генов с 

помощью вычисления delta, P 
value и FDR

Поиск гомологов и реконструкция филогенетических отношений 
между ними. С помощью баз PLAZA, SAMEM и программы 
Archaeopteryx

1. Поиск транскриптомных экспериментов для выявления 
генов, вовлеченных в ответ на освещение разными частями 
спектра. 

2. Построение и анализ генных сетей ответа на световые 
стимулы 
(с использованием GENEMania и String DB).

3. Обогащение генной сети генами, найденными на 1 шаге.

4. Изучение эволюционных характеристик для ключевых 
узлов генной сети. 

Помимо неспецифического 
ответа на повышение 
светового потока, растения 
имеют специальные 
рецепторы, чувствительные к 
свету в разных частях спектра. 

Понимание 
функционирования и 
эволюции молекулярных 
механизмов рецепции 
светового сигнала - один из 
первых шагов к управлению 
реакциями растений на свет.

Дикий тип Мутанты по 
световоспритию 

Другие 
мутанты 

Col, wt, Ler UVR8, CRY, Jac, C24, p4p5 Bai, Lip, Mho, 
FL, Delta, HF

* У Arabidopsis thaliana

.Цели и задачи:.

Александр Завьялов, Али Акуев, Александр Бобровских, Елизавета Сильванович, Алина Левина, Алексей Дорошков

630-760 нм (красный свет) 200-400 нм (УФ) 420-490 нм (синий свет)

Кластеры отмечают достоверно обогащенные GO термины, относящиеся к группе узлов. 

Результаты:

Во всех сетях есть гены неспецифического 
ответа на световой стимул, кроме того в сетях 
ответа на красную и синюю часть спектра 
попали гены, связанные с различными 
гормонами растений. Во всех сетях 
присутствуют гены, отвечающие за 
циркадные ритмы, фототропизм, 
фотоморфогенез. Отличия сетей связаны с 
разницей соотношений количеств генов, 
отвечающих на световые стимулы 
определенного спектра. Также, в сети ответа 
на УФ было выявлено много генов, связанных 
с репарацией ДНК.

После построения деревьев был выявлен ряд 
закономерностей: у всех Покрытосеменных 
есть одинаковый набор дупликаций, который 
привел к формированию отдельных классов 
фоторецепторов (у фитохромов 4 дупликации, 
у криптохромов и фототропинов - 1). У 
Однодольных в целом больше 
дополнительных дупликаций. 
Среди Однодольных растений на имеющейся 
у нас выборке было показано, что растения с 
С3 типом фотосинтеза имеют в среднем 
меньше фоторецепторных компонент, чем 
найдено у С4 злаков. Кроме того на деревьях 
для семейств генов BHLH и ADO было 
показано, что Однодольные имеют более 
вариативные гены, так как длина их ветвей 
больше.

Результаты:



Integration of a series of full 
transcriptome  sequencing data

from ncbi database 

Analysis of genes differentially 
expressed in response to changes in 

lighting characteristics

Functional gene annotations

Building a 
"gene network" 
reflecting the 

response to light 
stress in Cytoscape

Выделение и 
аннотация 
подсетей и 

важнейших узлов

Finding differentially expressed genes 
using delta computation

Search for homologues and reconstruction of phylogenetic 
relationships between them using PLAZA, SAMEM databases and 
Archeopteryx software

1. Search for transcriptome experiments to identify genes 
involved in stress response.

2. Construction and analysis of gene networks of pathogenesis 
using information from GeneMania & String DB.

3. Enriching the gene network with genes found in the first step

4. Research of evolutionary characteristics for some nodes in the 
gene network.

In addition to nonspecific 
response to change in lighting 
conditions (such as change in 
tissue temperature or molecule 
ionization), plans also have 
specific protein receptors that 
are sensitive to light of various 
spectra. 

Understanding the function and 
evolution of the light receptors - 
one of important steps in 
controlling light response in 
plants. 

Wild type Light perception mutants Other mutants
Col, wt, Ler UVR8, CRY, Jac, C24, 

p4p5
Bai, Lip, Mho, 
FL, Delta, HF

* У Arabidopsis thaliana

.Goals and objectives:.

Alexander Zavyalov, Ali Akuev, Alexander Bobrovskikh, Elisaveta Silvanovich, Alina Levina, Alexey Doroshkov

630-760 nm (red light) 200-400 nm (UV) 420-490 nm (blue light)

The captions mark reliably enriched GO terms that relate to the node group. The enrichment was carried out in 
order to increase the number of connections.

Результаты:

All networks contain genes for a nonspecific 
response to a light stimulus, in addition, genes 
associated with various plant hormones have 
entered the networks of response to the red 
and blue part of the spectrum. All networks 
contain genes responsible for circadian 
rhythms, phototropism, and 
photomorphogenesis. The differences in the 
networks are associated with the difference in 
the ratios of the numbers of genes that respond 
to light stimuli of a certain spectrum. Also, 
many genes associated with DNA repair have 
been identified in the UV response network.

After constructing the trees, a number of 
regularities were identified: all Angiosperms 
have the same set of duplications, which led to 
the formation of separate classes of 
photoreceptors (phytochromes have four 
duplications, while cryptochromes and 
phototropins have only one). Monocots generally 
have more additional duplications. Within the 
Monocots, it was shown in our sample that 
plants with the C3 type of photosynthesis have, 
on average, fewer duplications than those with 
C4. In addition, on trees for the BHLH and ADO 
gene families, it was shown that Monocots have 
more variable genes, since their branches are 
longer.
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Results:


