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Полученный материал позволил разрабатывать приложения, имеющие широкий спектр применения 
для изучения функционирования генома ячменя и выполнения селекционных работ. Международный 
консорциум по секвенированию генома ячменя интегрировал накопленные данные, что позволило скон-
струировать линейную псевдомолекулу генома. Линейная референсная последовательность генома ячменя 
представлена в базах Ensembl Plants (http://plants.ensembl.org; Kersey et al., 2016) и Gramene (http://www.
gramene.org; Tello-Ruiz et al., 2016), где помимо данных по секвенированию генома содержатся также раз-
личные встроенные приложения для работы с данными. Отдельно была создана инструментальная база 
данных BARLEX (http://barlex.barleysequence.org; Colmsee et al., 2015). С ее помощью можно сопостав-
лять данные по секвенированию, картированию, информацию об экзоме и т. д. Для поиска нуклеотидных 
последовательностей по гомологии было создано несколько баз данных со встроенным инструментом 
BLAST, объединенных сервером IPK Barley BLAST Server (http://webblast.ipk-gatersleben.de/barley; Deng 
et al., 2007). Данные базы включают в себя опубликованные черновые сборки геномов сортов ячменя 
Morex, Barke и Bowman, а также многочисленные наборы данных специализированного назначения 
(например, экзомные последовательности, последовательности клонов из ВАС- и кДНК-библиотек).

Обзор ресурсов ячменя

Наименование ресурса Провайдер Ссылка

Ensembl Plants EBI (European Bioinformatics Institute, UK) http://plants.ensembl.org

Gramene homepage EBI/CSH (Cold Spring Harbor Laboratory, UK) http://www.gramene.org

BARLEX homepage IPK (Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant 
Research, Germany)

http://barlex.barleysequence.org

IPK barley web BLAST IPK (Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant 
Research, Germany)

http://webblast.ipk-gatersleben.de/
barley

PlantsDB PGSB (Plant Genome and Systems Biology; formerly 
MIPS – Munich Institute for Protein Sequences, 
Germany)

http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/
plant/genomes.jsp

Barley GenomeZipper PGSB (Plant Genome and Systems Biology unit at the 
Helmholtz Center Munich, Germany)

http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/
plant/barley/gz/download/index.jsp

CrowsNest homepage PGSB (Plant Genome and Systems Biology unit at the 
Helmholtz Center Munich, Germany)

http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/
plant/crowsNest/

RNASeqExpressionBrowser 
homepage

PGSB (Plant Genome and Systems Biology unit at the 
Helmholtz Center Munich, Germany)

http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/
plant/RNASeqExpressionBrowser

PGSB Repeat Element 
Database (REdat) and 
Catalog (REcat)

PGSB (Plant Genome and Systems Biology unit at the 
Helmholtz Center Munich, Germany)

http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/
plant/recat/index.jsp

GrainGenes Triticeae 
database

USDA (international database for genetic and 
genomic information about Triticeae species and oat 
(Avena sativa) and its wild relatives) was launched by 
the US Department of Agriculture, US)

https://wheat.pw.usda.gov/GG3/barley_
blvd

RNA-Seq data of barley 
cultivar Morex

JHI (James Hutton Institute, Scotland) https://ics.hutton.ac.uk/morexGenes/

Epigenome browser  
for barley

JHI (James Hutton Institute, Scotland) https://ics.hutton.ac.uk/barley-
epigenome/

TCAP homepage TCAP (Triticeae Coordinated Agricultural Project, USA) http://triticeaetoolbox.org

International Database 
for Barley Genes and Barley 
Genetic Stocks

NordGen (Nordic Genetic Resource Centre, Nordic 
Institute, Iceland)

http://www.nordgen.org/bgs/index.
php?pg=bgs_tables&m=loc
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Для решения задач сравнительной геномики и системной биологии создана база данных PGSB (Plant 
Genome and Systems Biology; formerly MIPS – Munich Institute for Protein Sequences) (http://pgsb.helmholtz-
muenchen.de/plant/barley/gz/download/index.jsp; Spannagl et al., 2016), предназначенная для интеграции 
и анализа данных. 

Как часть PGSB был разработан инструмент CrowsNest (http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/plant/
crowsNest/; Nussbaumer et al., 2013) для выявления синтении геномов, сравнения локализации районов 
генома на физической и генетической картах. GrowNest позволяет сравнивать до трех наборов геномных 
данных (один целевой и два референсных набора данных). 

Помимо специфичных для ячменя баз данных, в рамках базы Plant DB, где хранятся данные геномов 
как модельных растений, так и ряда культур, интегрировано специальное приложение отдельно для 
представителей трибы Triticeae (пшеница, рожь, ячмень). 

Кроме геномных баз данных созданы ресурсы для депонирования и анализа (в первую очередь, 
для структурирования и визуализации) данных по экспрессии генов. К таким ресурсам относит-
ся RNASeqExpressionBrowser (http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/plant/RNASeqExpressionBrowser; 
Nussbaumer et al., 2014). На сегодняшний день RNASeqExpressionBrowser хранит как общедоступные 
результаты секвенирования транскриптома (RNASeq), полученные в рамках работы Международного 
консорциума по секвенированию генома ячменя (International Barley Genome Sequencing Consortium, 
2012), так и результаты последующих работ, в частности по изучению генов системного иммунитета 
(Dey et al., 2014). 

Ячмень наряду с пшеницей, рожью и другими представителями трибы Triticeae характеризуется вы-
сокой долей фракции повторяющихся последовательностей в геноме, поэтому для изучения его части 
важное значение имеют специализированные базы данных повторяющихся элементов, такие как Repeat 
Element Database с инструментами pgsb-REdat и pgsb-REcat (http://pgsb.helmholtz-muenchen.de/plant/recat/
index.jsp; Nussbaumer et al., 2013). 

База данных GrainGenes (https://wheat.pw.usda.gov/GG3/barley_blvd; Carollo et al., 2005) интегрирует 
обширные сведения о зерновых злаках, включая не только представителей трибы Triticeae, но и овес. 
Она охватывает не только данные о нуклеотидных последовательностях и инструменты для поиска по 
гомологии, но и сведения о локусах (ДНК-маркеры, QTL и др.), генетических и физических картах (и 
инструментах работы с ними), генетических ресурсах, коллекциях генетических линий, а также еже-
годные сборники трудов по каждой культуре. 
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