
Подготовка данных  
ChIP-seq эксперимента  

для биологов  
(платформа Illumina)  



ChIP-seq 

Chromatin immunoprecipitation (ChIP) 
followed by DNA sequencing 

 











Данные 

• Клетки хронической миелоидной 
лейкемии 

• Целевой белок – IRF1 



Белок IRF1 

• Interferon regulatory factor 1 

• Иммунный ответ + регуляция апоптоза 

+ супрессия опухолей 

 

 

Комплекс  IRF1 с ДНК 



Белок IRF1 

• Активатор транскрипции интерферонов 
alpha и beta 

• Активатор транскрипции генов, 
индуцируемых IF alpha, beta и gamma 

 



Задачи 

• Освоить шаги обработки данных ChIP-
seq экcперимента: от FASTQ до файлов 
с пиками ChIP-seq  

• Освоить методы ручной и 
автоматической обработки ChIP-seq 
экспериментов  

• Подготовить данные ChIP-seq 
эксперимента для биологического 
анализа 

 



Пайплайн 

• Контроль качества 

• Предобработка чтений 

• Картирование 

• Выявление пиков  
 

 

 



Контроль качества 

• Проверить, что данные не совсем плохи 

• FastQC 

– Хорошо работает 

– Красивые картинки 

 



Исходный файл 



Предобработка 

• Обрезание плохих концов 

• Фильтрация коротких чтений 

• fastx toolkit 

– Достаточно стандартный 

– Странный 

• Trimmomatic 

– Специализирован для обрезания 

 

 

 



Обработанный файл 



Картирование 

• Построить индекс 

• Картировать чтения 

• Проиндексировать выравнивания 

• BWA 

• bowtie2 

• samtools 



Выравнивания 



Поиск пиков 

• Определить где действительно было 
связывание белка с ДНК 

• macs/macs2 



Пики перед FKBP2 



Пайплайн в U-gene 



Итоги для биологов 

• GitHub 
• Работа в консоли на сервере 
• Запуск программ 

• IGV 
• UGENE 





Ночи за проектом! 




