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Rapid development of high-performance genomic, tran-
scriptomic, proteomic and metabolic technologies led to 
an information explosion in the field of plant biology and 
agrobiology. To date, the number of scientific publications 
on only one of the most important agricultural crops of 
Solanum tuberosum L. (potato) has exceeded 1.5 million. 
Effective access to knowledge distributed over such a mul-
titude of non-formalized natural language textual sources 
requires the use of special computer-assisted intelligent 
methods of data mining (text-mining). However, in the 
literature, there is no data on the application of intellec-
tual methods of automatic knowledge extraction from 
publications on agricultural crops, such as potato. Previ-
ously we have developed a pilot version of the SOLANUM 
TUBEROSUM knowledge base. SOLANUM TUBEROSUM is 
a computer platform for complex intellectual processing 
of large data bodies, including (1) automatic analysis of 
scientific publications and databases for extraction of in-
formation on genetics, markers, breeding, diagnostics, pro-
tection and storage technologies for potato, (2) formalized 
representation of extracted information in the knowledge 
base, (3) user access to these data, (4) analysis and visu-
alization of query results. The ontology of the SOLANUM 
TUBEROSUM knowledge base contains dictionaries of 
molecular genetic objects (proteins, genes, metabolites, 
microRNAs, biomarkers); phenotypic characteristics of 
potato varieties; potato diseases and pests; biotic/abiotic 
environmental factors; potato agrobiotechnologies. This 
article describes the current version of the SOLANUM 
 TUBEROSUM knowledge base developed from an exten-
sive analysis of scientific publications on the molecular-
genetic regulation of metabolic pathways in potatoes, as 
well as model plant organisms (maize, rice, Arabidopsis 
 thaliana). In total, about 9,000 full-text articles and more 
than 130,000 abstracts of PubMed were analyzed. With 
the help of automatic analysis of scientific publications, 
more than 59,000 facts on molecular genetic interactions 
and genetic regulation were identified, and the analysis of 

Быстрое развитие высокопроизводительных геномных, транс-
криптомных, протеомных и метаболомных технологий обусло-
вило эффект «информационного взрыва» в области биологии 
растений. На сегодняшний день число научных публикаций 
только по одной важнейшей сельскохозяйственной культуре 
Solanum tuberosum L. (картофель) превышает 1.5 млн. Эффек-
тивный доступ к знаниям, распределенным по такому множе-
ству неформализованных естественно-языковых текстовых 
источников, требует применения специальных компьютерных 
интеллектуальных методов анализа текстов (text mining). Од-
нако в литературе нет данных о широком использовании ин-
теллектуальных методов автоматического извлечения знаний 
из научных публикаций по сельскохозяйственным культурам, 
таким как картофель. Ранее нами была разработана пилотная 
версия базы знаний SOLANUM TUBEROSUM, представляющая 
собой компьютерную платформу для комплексной интеллек-
туальной обработки больших данных, включая: 1) автоматиче-
ский анализ текстов научных публикаций и фактографических 
баз данных, направленный на экстракцию информации по 
генетике, маркерам, селекции, семеноводству, диагностике 
возбудителей заболеваний, средствам защиты и технологиям 
хранения картофеля; 2) формализованное представление 
извлеченной информации в базе знаний; 3) пользовательский 
доступ к этим данным; 4) анализ и визуализацию результатов 
запросов. В онтологии базы знаний SOLANUM TUBEROSUM 
представлены словари молекулярно-генетических объектов 
(белков, генов, метаболитов, микроРНК, биомаркеров и др.), 
сортов картофеля и их фенотипических признаков, болез-
ней и вредителей картофеля, биотических и абиотических 
факторов окружающей среды, агробиотехнологий возделыва-
ния, а также технологий переработки и хранения картофеля. 
В статье дано описание текущей версии базы знаний SOLANUM 
TUBEROSUM, полученной в результате расширенного анализа 
научных публикаций по молекулярно-генетической регуляции 
метаболических путей у картофеля, а также модельных рас-
тительных организмов (кукурузы, риса, арабидопсиса). Всего 
было проанализировано около 9 000 полнотекстовых статей 
и более 130 000 рефератов PubMed. С помощью автоматиче-
ского анализа текстов научных публикаций выявлено более 
59 000 фактов о молекулярно-генетических взаимодействиях и 
генетической регуляции, а анализ фактографических баз дан-
ных позволил выявить более 380 000 таких взаимодействий у 
рассмотренных организмов. При этом оказалось, что к Solanum 
tuberosum L. относится около 3 % экстрагированных фактов о 
молекулярно-генетических взаимодействиях и генетической 
регуляции. Таким образом, включение сведений о хорошо 
изученных модельных видах при извлечении информации о 
молекулярно-генетической регуляции метаболических про-
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цессов является важным и позволит предсказывать 
гены-ортологи у картофеля и проводить их дальнейшую 
идентификацию и выделение на основе гомологии. 
Сконструирована ассоциативная сеть генетической ре-
гуляции биосинтеза крахмала у картофеля, включа ющая 
33 метаболита, 36 белков, 6 метаболических путей и 
132 взаимодействия между ними, 86 из которых описы-
вают каталитические реакции, а остальные – регулятор-
ные события. Сконструированная сеть является осно вой 
для поиска генов-мишеней для направленного мутаге-
неза и маркер-ориентированной селекции сортов кар-
тофеля с заданными свойствами крахмала. Тестовая 
версия базы знаний SOLANUM TUBEROSUM доступна по 
адресу http://www-bionet.sysbio.cytogen.ru/and/plant/.

Ключевые слова: картофель; Solanum tuberosum L.; 
база знаний; ANDSystem; биосинтез крахмала; 
ассоциативные генные сети; генетическая регуляция.

factual databases revealed more than 380,000 such interac-
tions in the examined organisms. It turned out that about 
3 % of extracted facts about molecular genetic interactions 
and genetic regulation were related to Solanum tubero­
sum L. Thus, the inclusion of information on well-studied 
model species during the extraction of information on the 
molecular-genetic regulation of metabolic processes is 
important. It allows prediction of orthologous genes in po-
tato and their further identification and analysis based on 
homology. An associative network of genetic regulation of 
starch biosynthesis in potatoes, including 33 metabolites, 
36 proteins, 6 metabolic pathways and 132 interactions 
between them, 86 of which describe catalytic reactions, 
and the rest – regulatory events, was reconstructed. The 
reconstructed network is the basis for the search for target 
genes for directed mutagenesis and marker-oriented selec-
tion of potato varieties with specified starch properties. The 
trial version of the SOLANUM TUBEROSUM knowledge base 
is available at http://www-bionet.sysbio.cytogen.ru/and/
plant/.

Key words: potato; Solanum tuberosum L.; knowledge 
base; ANDSystem; starch biosynthesis; associative gene 
networks; genetic regulation.

Картофель (Solanum tuberosum L., сем. Пасленовые) 
представляет собой важнейшую сельскохозяйствен-
ную культуру, имеющую высокую пищевую, кормо-

вую и техническую ценность. Пищевая значимость его 
во многом обусловлена высоким содержанием углеводов 
(главным образом крахмала), хорошей усвояемостью 
белков картофеля, значительным содержанием аскор-
биновой кислоты, солей калия, кальция, магния, других 
микроэлементов. Картофельный крахмал служит сырьем 
для спиртовой и крахмало-паточной промышленности, 
из него производят декстрины, глюкозу, мальтозу для 
пищевой индустрии и ряд полупродуктов для химической 
промышленности (Khlestkin et al., 2018). Кроме того, крах-
мал клубней картофеля широко используется в бумажной, 
текстильной промышленности и других отраслях (Kraak, 
1992; Ellis et al., 1998; Jobling, 2004).

В настоящее время, в связи со стремительным разви-
тием высокопроизводительных геномных, транскриптом-
ных, протеомных и метаболомных технологий, а также 
новых технологий в сельском хозяйстве, наблюдается 
«информационный взрыв» в биологии растений и рас-
тениеводстве, в том числе в картофелеводстве. Однако 
только небольшая часть данных, полученных в результате 
научных исследований, представлена в формализованном 
виде в фактографических базах, таких как GeneBank, 
Uniprot, IntAct, BioGRID и т. д. Основная же часть про-
дуцируемых знаний описана в миллионах научных статей, 
представляющих собой так называемые неструктуирован-
ные текстовые данные на естественном языке. В частно-
сти, количество научных публикаций только по Solanum 
tuberosum L. превышает полтора миллиона. Такая разоб-
щенность информации затрудняет установление связей 

и корреляций между наборами данных, описывающих 
практически полезные и важные свойства растения, его 
строение и процессы на молекулярном уровне, например 
сведения о картофельном крахмале – от генетической 
регуляции его биосинтеза до применения в различных 
отраслях промышленности (Хлесткин и др., 2017). Таким 
образом, снижается эффективность использования полу-
ченных данных, растет число упущенных возможностей 
рационального использования генетического и метаболи-
ческого потенциала природных ресурсов.

В современном мире проблема обработки больших 
объемов текстовой информации играет огромную роль в 
самых разных областях жизни человека. Это способство-
вало развитию компьютерных интеллектуальных методов 
автоматического анализа текстов (text mining) (Kilicoglu, 
2017). Все методы автоматического анализа текстов можно 
разделить на две большие группы: методы, основанные на 
правилах, и методы, использующие машинное обуче ние. 
Методы, основанные на правилах, позволяют достичь 
высокой точности извлечения информации, однако име-
ют относительно низкие значения полноты извлечения 
(Aggarwal, Zhai, 2012). Альтернативным подходом к ав-
томатическому извлечению информации, не требующим 
применения вручную созданных правил, являются методы 
машинного обучения, которые получили широкое при-
менение в последние годы. Среди таких методов часто 
используются наивный байесовский классификатор, 
дере вья решений, метод условных случайных полей (сon-  
ditional random fields – CRF) (Uzuner et al., 2011) и струк-
турированные опорные вектора (structured support vector 
machines – SSVM) (Tang et al., 2013), а также методы глубо-
кого обучения, основанные на нейронных сетях (Collobert 
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et al., 2011). К недостаткам этих методов можно отнести 
требование наличия больших обучающих выборок, со-
держащих размеченные тексты.

Методы автоматического анализа текстов нашли наи-
более широкое применение при решении различных за-
дач биомедицины, системной и интегративной биологии 
(Rebholz-Schuhmann et al., 2012), включая поддержку кли-
нических решений (Friedman et al., 1999; Cao et al., 2011), 
курирование биологических/биомедицинских баз данных 
(Wei et al., 2013), инспекцию фармпрепаратов (Sarker et 
al., 2015) и др. В качестве источника текстовых данных 
использовались рефераты, полнотекстовые статьи и патен-
ты (Shetty, Dalal, 2011; Li et al., 2013), а так же электрон-
ные карточки пациентов (Meystre et al., 2008), текстовые 
 данные в социальных сетях (Sarker et al., 2015) и др. 

В области биологии растений интеллектуальные мето-
ды автоматического извлечения знаний широко применя-
лись только для анализа статей по модельным организмам. 
Например, web-доступная система PLAN2L (Krallinger 
et al., 2009) содержит результаты автоматического из-
влечения информации из полнотекстовых публикаций по 
Arabidopsis thaliana о белок-белковых взаимодействиях 
и генетической регуляции, а также ассоциациях генов с 
некоторыми клеточными процессами и процессами раз-
вития (цветка, корня и т. д.).

Ранее нами впервые в мире была разработана компью-
терная платформа для комплексного интеллектуального 
анализа научных публикаций в области картофелевод-
ства – база знаний SOLANUM TUBEROSUM (Сайк и 
др., 2017). Программные средства этой платформы обе-
спечивают решение всех необходимых шагов для автома-
тической экстракции и формализованного представления 
в базе знаний информации по генетике, ДНК-маркерам, 
селекции, семеноводству, диагностике возбудителей за-
болеваний, средствам защиты и технологиям хранения 
картофеля. Графический пользовательский интерфейс 
SOLANUM TUBEROSUM позволяет осуществлять до-
ступ к этим данным, проводить анализ и визуализацию 
результатов запросов.

Для автоматического анализа текстов осуществлена 
адаптация и интеграция модуля text-mining программ-
но-информационной системы ANDSystem (Demenkov 
et al., 2012; Ivanisenko et al., 2015; Saik et al., 2016a), 
предназначенной для экстракции медико-биологических 
знаний из научных публикаций с помощью синтаксико-
семантических правил. ANDSystem использовалась при 
проведении анализа данных высокопроизводительных 
протеомных экспериментов в области биомедицины (Mo-
mynaliev et al., 2010; Пастушкова и др., 2015a, б; Larina 
et al., 2015; Pastushkova et al., 2015), а также при анализе 
тканеспецифического эффекта нокаута генов и поиске 
потенциальных мишеней для лекарственных препаратов 
(Petrovskiy et al., 2015). С помощью ANDSystem были вы-
явлены новые регуляторные молекулярно-генетические 
механизмы коморбидных взаимоотношений между раз-
личными патологиями человека (Bragina et al., 2014, 2016; 
Glotov et al., 2015; Saik et al., 2016b), а также показано, что 
данная система пригодна для выявления молекулярно-
генетических механизмов жизненного цикла патогенов 
(Popik et al., 2015). 

Одной из важнейших задач развития созданной базы 
знаний SOLANUM TUBEROSUM являются автомати-
ческая экстракция и формализованное представление в 
базе знаний информации, касающейся молекулярно-ге-
нетических механизмов, лежащих в основе хозяйственно 
ценных признаков, генетической регуляции метаболиче-
ских путей. Интеграция этих сведений должна способ-
ствовать ускорению идентификации генов-кандидатов 
для селекционно значимых характеристик картофеля 
и разработки диагностических маркеров для селекции. 
К числу селекционно значимых характеристик картофеля 
относятся свойства крахмала, влияющие на пригодность 
сортов картофеля к переработке. Оценка большинства 
характеристик крахмала является трудоемкой задачей, 
поэтому использование на ранних этапах селекционного 
процесса диагностических ДНК-маркеров, связанных с 
различными свойствами крахмала, способствовало бы 
ускорению и удешевлению процесса получения сортов, 
пригодных к переработке.

Целью настоящей работы было извлечение данных 
из расширенного анализа научных публикаций по мо-
лекулярно-генетической регуляции у картофеля и по-
строение на основе полученных данных ассоциативной 
семантической сети молекулярно-генетической регуляции 
метаболизма крахмала. Параллельно с информацией по 
картофелю извлекалась аналогичная информация по 
более изученным видам растений (кукуруза, рис, араби-
допсис), так как сведения об этих хорошо изученных с 
молекулярно-генетической точки зрения видах растений 
будут полезны для дальнейших экспериментальных ис-
следований, направленных на выделение новых генов-
кандидатов хозяйственно ценных признаков картофеля. 
Разрабатываемая база знаний SOLANUM TUBEROSUM 
может быть полезна широкому кругу специалистов в 
области биологии растений, в том числе генетикам, се-
лекционерам, фитопатологам, биоинформатикам и др.

Материалы и методы
Подробное описание структуры базы знаний SOLANUM 
TUBEROSUM (http://www-bionet.sysbio.cytogen.ru/and/
plant/) приведено в работе (Сайк и др., 2017). Она включает 
три основных модуля, представленных на рис. 1.

Модуль автоматического анализа текстов (text min-
ing) научных публикаций и фактографических баз данных 
предназначен для автоматической экстракции информа-
ции о взаимоотношениях между объектами согласно онто-
логии базы знаний. Этот модуль использует программные 
средства ANDSystem (Ivanisenko et al., 2015), позволя-
ющие автоматически производить всю необходимую 
предобработку текстовых данных, включая преобразова-
ние исходного текста в понимаемый формат, разделение 
на предложения, нормализацию, морфологический и 
синтаксический анализ, разметку поименованных сущно-
стей (имен объектов). Для разметки поименованных сущ-
ностей в ANDSystem реализован комплексный алгоритм 
на основе словарей, также осуществляющий разрешение 
проблем синонимии, омонимии, анафории и кореферент-
ных ссылок. Необходимость решения перечисленных 
проблем связана с особенностями естественного языка. 
Например, авторы часто используют неточное написание 
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названий генов или других объектов по сравнению с их 
общепринятыми именами (перестановки, добавления или 
удаления слов и т. д.). Кроме того, имена разных объектов 
часто совпадают друг с другом, особенно в случае корот-
ких сокращений. Эти трудности преодолеваются путем 
расширения числа синонимов и оценки связи имени с 
контекстом статьи. Стилистические приемы, такие как 
анафоры, эпифоры, кореферентные ссылки, ведут к не-
явному упоминанию в предложениях имен объектов, что 
представляет другую проблему для их распознавания. 
Решение данной проблемы в ANDSystem осуществляется 

в пределах только отдельно взятых предложений с помо-
щью специальных лингвистических правил. 

Подготовленные таким образом тексты далее исполь-
зуются для извлечения информации о взаимодействиях 
между объектами с помощью семантико-лингвистических 
шаблонов. Информация о выявленных взаимодействиях 
классифицируется по организмам также с применением 
специальных шаблонов, распознающих имя организма в 
анализируемом тексте. Следует отметить, что настоящая 
версия ANDSystem настроена на анализ только текстов на 
английском языке.

ANDSystem text-mining tools
• Text data preprocession: text formatting, breakdown into sentences, normalization, morphological and syntactic analysis, and marking of named 

entities 
• Extraction of information on interactions with semantic-linguistic templates

text mining module

Database module SOLANUM TUBEROSUM

Visualization and bioinformatics module

Раздел Dictionary: словари объектов и понятий

Plant
• Molecular data on potato and model plants: genes, proteins,  

metabolites, microRNAs, and biologic processes )
• Genetic biomarkers
• Potato varieties
• Traits valuable for breeding, commercial application,  

and consumption
• Physiological (phenotypic) traits and potato diseases  

Environment
• Biotic environmental factors: topic, trophic, fabric, and foric. 
• Abiotic environmental factors: soil, humidity, temperature,  

light and other radiations, air, climate, microclimate, etc. 

ANDVisio tools
• Interactive reconstruction of associative gene networks on the base  

of data extracted from the knowledge base 
• Graphic representation of associative gene networks

Bioinformatics
• Prioritization of genes for breeding tasks: prediction of genetic  

biomarkers for commercially valuable traits 
• Interpretation of transcriptomic and genomic data: assessment of the 

enrichment in biologic processes; identification of regulatory circuits 
and functional units; analysis of mutation effects, etc. 

Potato Pathogens and Pests
• Molecular data on potato pests: genes, proteins, metabolites,  

and biologic processes )
• Genetic biomarkers of resistance to crop-protecting agents 
• Molecular targets for chemical crop-protecting agents 

Methods and Technology
• Breeding
• Protection and disease diagnostics
• Potato growth, processing, and storage 

Associative networks: Data on relationships between objects and terms.  
(Knowledge model, an associative semantic network whose nodes are objects and terms and edges are interactions of a specified type. )

• Physical interactions: protein–protein, protein–ligand, and protein–DNA molecular complexes 
• Chemical interactions: catalytic reactions and processes of the enzyme–product type
• Regulatory interactions and associations: gene expression regulation, protein activity regulation, gene–disease associations, etc. 
• Relationships between terms of breeding, phenomics, and seed industry; diseases; diagnostic procedures and protecting agents;  

and technologies (application etc.) 

Fig. 1. Modules of the information platform «SOLANUM TUBEROSUM» for integrated intellectual processing of huge bodies of scientific data.
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Cемантико-лингвистические шаблоны ANDSystem име-
ют сложную структуру, в которой можно выделить две 
отдельные части: синтаксические связи в предложении 
между именами объектов и ключевыми словами, а также 
семантические связи между объектами (рис. 2). Семанти-
ческие связи содержат всю необходимую информацию о 
взаимодействиях, в которых участвуют объекты.

На рис. 3 приведен пример результата автоматического 
анализа предложения «Here, we show that over-expression 
of SnRK1 in potato tubers causes a significant increase in 
starch content and a decrease in glucose levels, resulting from 
a dramatic increase in the level of expression and activity of 
two key enzymes involved in the starch biosynthetic pathway: 
sucrose synthase and ADP-glucose pyrophosphorylase», 
взятого из работы (McKibbin et al., 2006), с помощью се-
ман тико-лингвистического шаблона, предназначенного 
для экстракции информации о событиях генетической 
регуляции содержания крахмала и глюкозы в клубнях кар-
тофеля (см. рис. 2). Выявленные взаимодействия показали, 
что ген «sucrose non-fermenting-1-related protein kinase-1 
(SnRK1)» участвует в двух взаимодействиях: 1) положи-
тельная регуляция содержания крахмала «starch content» и 

Fig. 2. An exemplary semantic-linguistic template identifying participants 
and attributes of an event of starch and glucose regulation in potato 
tubers in a text.

Keyword 1
OVER-

EXPRESSION 

Keyword 2
INCREASE

Object 4
FEATURE

Keyword 3
DECREASE

Object 5
FEATURE

Object 1
GENE 

Object 2
ORGANISM

Object 3
ANATOMICAL 
STRUCTURE

semantic links:

object 1 name from the GeNe glossary
object 2 name from the orGaNisM glossary
object 3 name from the anatomical structure glossary 
ANATOMICAL STRUCTURE
object 4 name from the FeatUre glossary
object 5 name from the FeatUre glossary
Keyword 1 keywords from the OVER-EXPRESSION glossary
Keyword 2 keywords from the oVer-eXPressioN glossary
Keyword 3 keywords from the DECREASE glossary

interactions:
Interaction 1: <object 1>-INCREASE-<object 4>
Interaction type 1: Up-regulation
Attribute 1 of interaction 1: <Object 2>
Attribute 2 of interaction 1: <Object 3>
Interaction 2: <object 1>-DECREASE-<object 5>
Interaction type 2: Down-pregulation
Attribute 1 of interaction 2: <Object 2>
Attribute 2 of interaction 2: <Object 3>

syntactic links: sentence:
Here, we show that over-expression of SnRK1 in potato tubers 
causes a significant increase in starch content and a decrease in 
glucose levels

interaction 1:
Interaction type 1: Up-regulation
Participant Object 1: SnRK1 | sucrose non-fermenting-1-related 
protein kinase-1
Object type 1: GENE
Participant Object 2: starch content
Object type 2: FEATURE
Attribute 1 of interaction 1: Organism = potato | S. tuberosum
Attribute 2 of interaction 1: Anatomical structure = tuber

interaction 2:
Interaction type 1: Down-regulation
Participant Object 1: SnRK1 | sucrose non-fermenting-1-related 
protein kinase-1
Object type 1: GENE
Participant Object 2: glucose level
Object type 2: FEATURE
Attribute 1 of interaction 1: Organism = potato | S. tuberosum
Attribute 2 of interaction 1: Anatomical structure = tuber

Fig. 3. An exemplary computer output describing the result of applying 
a semantic-linguistic template for identification of participants and 
attributes of an event of starch and glucose regulation in potato tubers.

2) отрицательная регуляция содержания глюкозы «glucose 
level». При этом для каждого из взаимодействий были 
определены два атрибута, характеризующие организм 
(Organism = potato | S. tuberosum) и анатомическую струк-
туру (Anatomical structure = tuber).

На следующем шаге анализа информация, экстраги-
рованная с помощью методов автоматического анализа 
текстов, автоматически помещается в базу данных, кото-
рая является центральным модулем программно- инфор-
мационной системы SOLANUM TUBEROSUM. В струк-
туре базы данных можно выделить два больших раздела: 
1) словари объектов и понятий (Dictionary); 2) раздел, 
содержащий информацию о взаимодействиях этих объек-
тов и понятий между собой (Associative networks). Раз дел 
Dictionary, в свою очередь, состоит из четырех больших 
подразделов: 1) растения (Plant); 2) патогены и заболева-
ния картофеля (Potato Pathogens and Pests); 3) факторы 
окружающей среды (Environment); 4) методы и техноло-
гии (Methods and Technology). Подраздел Plant содержит 
словари молекулярно-генетических объектов (белки, 
гены, метаболиты, микроРНК, биологические процессы, 
биомаркеры и др.), генетических биомаркеров, сортов 
картофеля, селекционно значимых, хозяйственно ценных 
и потребительских свойств, а также фенотипических 
признаков и болезней картофеля. В Potato Pathogens and 
Pests содержатся словари возбудителей заболеваний и 
вредителей картофеля, а также молекулярно-генетические 
данные по этим организмам (гены, белки, метаболиты, 
биологические процессы). Кроме того, подраздел включа-
ет словари по генетическим биомаркерам резистентности 
у этих организмов к средствам защиты растений, а также 
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известные молекулярные мишени для химических средств 
защиты растений. В Environment представлены словари 
биотических и абиотических факторов окружающей сре-
ды. Подраздел Methods and Technology предназначен для 
хранения словарей по методам селекции, методам защиты 
картофеля и диагностики заболеваний, а также техноло-
гиям возделывания, переработки и хранения картофеля.

В разделе Associative networks сосредоточены знания, 
экстрагированные из текстов научных публикаций и 
фактографических баз данных. В качестве модели знаний 
используется ассоциативная семантическая сеть, вер-
ши нами которой являются объекты и понятия, а ребра-
ми – взаимодействия заданного типа. В онтологии базы 
знаний представлено более 25 различных типов связей, 
описывающих молекулярные взаимодействия, а также 
взаимоотношения между понятиями селекции, феномики 
и семеноводства, заболеваниями, приемами диагностики 
и средствами защиты, технологиями. Связи подразделя-
ются на физические межмолекулярные взаимодействия, 
химические взаимодействия по типу субстрат – фермент – 
продукт, посттрансляционные модификации белков 
(фос форилирование, гликозилирование и т. д.), широкий 
круг регуляторных взаимодействий, включая регуляцию 
экспрессии генов транскрипционными факторами, регуля-
цию активности и стабильности белков и т. д., ассоциатив-
ные связи. Взаимоотношения между понятиями селекции, 
феномики и семеноводства, заболеваниями, диагности-
ками и средствами защиты, технологиями определяются 
различного типа регуляторными связями (положительная 
и отрицательная регуляция), а также такими связями, как 
применение, назначение и др.

Модуль визуализации и биоинформатики предна-
значен для работы пользователей с базой знаний. Про-
грамма ANDVisio служит интерфейсом для реализации 
пользовательских запросов к базе данных SOLANUM 
TUBEROSUM, а также обеспечивает графическую визуа-
лизацию ассоциативных генных сетей, построенных на 
основе результатов этих запросов. ANDVisio была разра-
ботана нами ранее как модуль визуализации для системы 
ANDSystem (Demenkov et al., 2012).

Биоинформатические методы анализа предназначены 
для решения широкого круга задач по приоритизации ге-
нов, предсказанию маркеров, планированию эксперимен-

тов и др. на основе информации, представленной в базе 
данных SOLANUM TUBEROSUM. В частности, проведе-
на интеграция известного пакета программ GUILD (http://
sbi.imim.es/web/index.php/research/software/guildsoftware) 
для решения задач приоритизации на основе анализа 
структуры графа генных сетей (Guney, Oliva, 2012). Еще 
один класс биоинформатических методов, реализован-
ный в SOLANUM TUBEROSUM, основан на оценках 
обогащенности биологических процессов генами, иден-
тифицированными в эксперименте (например, при транс-
криптомном анализе). Такие методы широко применяются 
в известных компьютерных системах, предназначенных 
для интерпретации экспериментальных данных, например 
DAVID (Huang et al., 2008), PANTHER (Thomas et al., 2006; 
Mi et al., 2015), GORILLA (Eden et al., 2007, 2009) и др.

Результаты и обсуждение

Статистика базы знаний  
по теме «генетическая регуляция»
В настоящей версии базы знаний осуществлено обновление 
информации, относящейся к молекулярно-генетической 
регуляции метаболических процессов у S. tuberosum, а 
также аналогичной информации у более изученных видов 
растений (Arabidopsis thaliana, Zea mays и Oryza sativa) – 
в качестве источника недостающих у картофеля сведений. 
Внесение в базу знаний SOLANUM TUBEROSUM (http://
www-bionet.sysbio.cytogen.ru/and/plant/) дополнительных 
данных о молекулярно-генетической регуляции уни вер-
сальных метаболических путей за счет анализа информации 
по модельным видам позволит предсказать гены-ортологи 
у картофеля и проводить их дальнейшую идентификацию 
и выделение на основе гомологии. Всего при решении этой 
задачи было проанализировано более 130 000 рефератов 
статей и более 8 000 полнотекстовых статей для указанных 
четырех видов растений (табл. 1). Суммарная статистика 
базы знаний SOLANUM TUBEROSUM по теме «генети-
ческая регуляция» показана в табл. 2. 

Автоматический анализ текстов научных публикаций по-
зволил выявить более 59 000 фактов о молекулярно-генети-
ческих взаимодействиях и генетической регуляции, при этом 
около 3 % фактов относилось к S. tuberosum. Это подтверж-
дает значимость включения сведений о хорошо изученных 

table 1. Numbers of publications (full-text papers and PubMed abstracts) on various crops used for automated analysis  
in populating the SOLANUM TUBEROSUM database 

Journal* Solanum tuberosum/potato Arabidopsis thaliana/Arabidopsis Zea mays/maize Oryza sativa/rice

Plant Biotechnol. J. 41 174 124 245

Plant J. 110 3 387 420 627

Plant Mol. Biol. 171 1 300 665 719

Mol. Biol. Rep. 12 102 34 80

BMC Genomics 30 272 154 330

Total number of full-text 
articles

364 5 235 1 397 2 001

Total number of PubMed 
abstracts**

7 549 44 285 38 030 44 845

  * Journals from which full-text papers were analyzed.
** The analysis involved abstracts from all journals annotated by PubMed in which relevant organisms were mentioned. 
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модельных видах при извлечении информации о молеку-
лярно-генетической регуляции метаболических процессов.

Дополнительно к данным, извлеченным из литературы, 
информация о молекулярно-генетических взаимодействиях 
была дополнена данными из фактографических баз (все-
го более 380 000 взаимодействий). В частности, из базы 
данных BioGRID (Stark et al., 2006) была экстрагирована 
информация о белок-белковых взаимодействиях, из базы 
AmiGO 2 (Carbon et al., 2009) – информация о вовлечен-
ности генов в биологические процессы Gene Ontology, а 
из базы KEGG (Kanehisa, Goto, 2000) – участие белков в 
каталитических реакциях. Интересно, что соотношение 
количества молекулярно-генетических взаимодействий, 
представленных в этих базах данных по картофелю и трем 
модельным организмам, оказалось примерно равным ана-
логичному соотношению, найденному при анализе данных 
в научной литературе (около 3 %). 

Ассоциативная семантическая сеть молекулярно-
генетической регуляции метаболизма крахмала
Гранулы крахмала в клубнях картофеля состоят из двух 
полисахаридов – амилозы и амилопектина. Оба соеди-
нения являются полимерами глюкозы, но различаются, 
кроме всего прочего, по молекулярному весу и топологии 
полимерных цепей. Амилоза представляет собой ли-
нейную малоразветвленную полимерную цепь остатков 
α-глюкозы, соединенных между собой (1→4) гликозидны-
ми связями, и имеет молекулярную массу 105–106 а. е. м. 
Амилопектин состоит из разветвленных цепочек остатков 
α-глюкозы, соединенных как (1→4), так и (1→6) гликозид-
ными связями, и имеет молекулярную массу 107–109 а. е. м. 
Биосинтез крахмала в клубнях картофеля включает на 
первом этапе превращение сахарозы в глюкозо-6- фосфат 
в цитоплазме через серию химических реакций, катали-
зируемых ферментами сахарозосинтаза (sucrose synthase, 
EC 2.4.1.13), УДФ-глюкопирофосфорилаза (UDP-glucose 
pyrophosphorylase, EC 2.7.7.9) и фосфоглюкомутаза 
(PGM – phosphoglucomutase, EC 5.4.2.2). Далее глюкозо-
6-фосфат/фосфатный транслокационный белок (glucose-
6-phosphate/phosphate translocator protein) переносит глю - 
козо-6-фосфат в амилопласт, где он превращается в глю-
козо-1-фосфат при участии пластидной фосфоглюкому-
тазы (phosphoglucomutase, EC 5.4.2.2). Затем аденозин- 
 дифосфат-глюкоза-пирофосфорилаза (ADP-glucose py-
rophosphorylase, EC 2.7.7.27) катализирует превращение 
глюкозо-1-фосфата и АТФ в АДФ-глюкозу и неоргани-

ческий пирофосфат. АДФ-глюкоза выступает как донор 
активированной глюкозы для различных крахмалсинтаз 
(starch synthases, EC 2.4.1.21), которые продуцируют ами - 
лозу. Крахмалсинтаза, связанная с крахмальными гранула-
ми (granule-bound starch synthase), ответственна за синтез 
амилозы, тогда как растворимые крахмалсинтазы I–III от-
вечают за синтез амилопектина. Ветвление амилопектина 
осуществляет ветвящий фермент SBE (starch-branching 
enzyme, EC 2.4.1.18), который отщепляет от неразветвлен-
ной цепочки фрагмент и переносит его к шестому атому 
углерода глюкозы (Zhang et al., 2017). Путь биосинтеза 
крахмала описан во многих источниках, в то время как 
регуляция этого процесса до сих пор остается малоизу-
ченной (Van Harsselaar et al., 2017).

На рис. 4 представлена ассоциативная сеть, описыва-
ющая путь биосинтеза крахмала и генетическую регуля-
цию этого процесса, построенная с помощью базы знаний 
SOLANUM TUBEROSUM. Ассоциативная сеть включа-
ет 33 метаболита, 36 белков, 6 биологических процессов 
Gene Ontology и 132 взаимодействия между ними, 86 из 
которых описывают каталитические реакции, а осталь-
ные – регуляторные события. Так, например, на сети по-  
казана активация аденозиндифосфат-глюкоза-пирофос-
форилазы белком NADP-зависимой тиоредоксинредукта-
зой C (NTR3), которая приводит к накоплению крахмала 
(Jenner et al., 2001; Michalska et al., 2009; Geigenberger, 
2011). Известно, что экспрессия генов LOB, TIFY5a и 
WRKY4 положительно коррелирует с экспрессией генов 
SuSy4 и GPT2.1 (Van Harsselaar et al., 2017). На рис. 4 по-
казана также положительная регуляция экспрессии генов 
сахарозосинтазы и аденозиндифосфат-глюкоза-пирофос-
форилазы белком SnRK1 (Purcell et al., 1998; Slocombe et 
al., 2002; McKibbin et al., 2006) и сахарозой (Salanoubat, 
Belliard, 1989; Müller-Röber et al., 1990).

Еще одним примером регуляторных взаимодействий 
может служить регуляция экспрессии гена сахарозосин-
тазы Sus1 маннитолом, который имитирует эффект осмо-
тического стресса у растений (Déjardin et al., 1999), или 
активация экспрессии гена PHS1 абсцизовой кислотой 
(Quettier et al., 2006). Другим метаболитом, вовлеченным 
в регуляцию метаболизма крахмала, является ауксин. 
Ауксин способен регулировать целый ряд биологиче-
ских процессов, включая фотосинтез (Xing, Xue, 2012), 
органогенез (Furutani et al., 2007), старение (Zhu, Davies, 
1997), развитие пыльцы (Ni et al., 2002), морфогенез 
корня и формирование проростков (Ljung et al., 2005), а 

table 2. Statistics of the SOLANUM TUBEROSUM database for the Genetic Regulation topic

Interaction type Solanum tuberosum/potato Arabidopsis thaliana/Arabidopsis Zea mays/maize Oryza sativa/rice

Association 1 405 44 542 2 577 6 917

Catalyze 4 450 109 336 4 266 27 952

Regulation 120 3 125 221 497

Interaction 15 30 257 53 160

Involvement 3 276 112 999 5 124 31 316

Number of genes 32 995 38 125 789 32 638

Number of proteins 412 15 288 53 293 3 755
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также геотропизм растений (Friml et al., 2002). В работах 
(Obata-Sasamoto, Suzuki, 1979; Roumeliotis et al., 2012) 
показано, что уровень ауксина резко возрастает в столоне 
перед формированием клубней и остается относительно 
высоким на начальных стадиях роста клубней, а затем 
снижается, что указывает на стимулирующую роль аук-
сина в образовании клубней. Исследования (Miyazawa et 
al., 1999) показывают, что в табаке Nicotiana tabacum сни-
жение уровня ауксина приводит к накоплению крахмала. 
Известно, что экспрессия транскрипционного фактора 
LOB зависит от паттернов ауксина (Guilfoyle, Hagen, 
2007), однако механизм этого взаимодействия остается 
не до конца изученным (Lee et al., 2015). Показано, что 
аук син способен индуцировать биосинтез абсцизовой 
кислоты (Hansen, Grossmann, 2000). В работе (Mishra et al., 
2009) говорится о том, что глюкоза может влиять на гены, 
вовлеченные в биосинтез ауксина, белки-транспортеры 
ауксина, рецепторы ауксина и участников сигнального 
пути ауксина. Обсуждается также способность сахарозы 
повышать уровень ауксина (Lilley et al., 2012; Boycheva 
et al., 2015).

Таким образом, регуляция биосинтеза крахмала вклю-
чает множество взаимодействий, как прямых, так и 
опо средованных. Визуализация этих взаимодействий в 
виде ассоциативной сети с использованием базы знаний 
SOLANUM TUBEROSUM позволяет полнее их учитывать 
в ходе построения биохимических путей превращений, 
описания регуляторных функций метаболитов и других 
исследований, тем самым повышая эффективность ис-
пользования ранее полученных данных.

Заключение
Текущая версии базы знаний SOLANUM TUBEROSUM 
включает в себя информацию по молекулярно-генетиче-

ской регуляции метаболических процессов у картофеля, 
а также модельных растительных организмов (кукурузы, 
риса, арабидопсиса), полученную в результате расши-
ренного анализа 9 000 полнотекстовых статей и более 
130 000 рефератов PubMed. С помощью автоматического 
анализа текстов научных публикаций выявлено более 
59 000 фактов о молекулярно-генетических взаимодей-
ствиях и генетической регуляции, а анализ фактографи-
ческих баз данных позволил выявить более 380 000 таких 
взаимодействий у рассмотренных организмов. При этом 
оказалось, что к Solanum tuberosum L. относится около 
3 % экстрагированных фактов о молекулярно-генетиче-
ских взаи модействиях и генетической регуляции. Таким 
образом, включение сведений о хорошо изученных мо-
дельных видах при извлечении информации о молекуляр-
но-генетической регуляции метаболических процессов 
является важным и позволит предсказывать гены-ортологи 
у картофеля и проводить их дальнейшую идентификацию 
и выделение на основе гомологии. Сконструированная 
ассоциативная сеть генетической регуляции биосинтеза 
крахмала у картофеля служит основой для поиска генов-
мишеней для направленного мутагенеза и маркер-ориен-
тированной селекции сортов картофеля с заданными 
свойствами крахмала.
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Fig. 4. Associative network of the genetic regulation of starch biosynthesis.
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