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Аннотация 
Для решения задачи интеграции генотипи-
ческих и фенотипических данных, а также 
параметров окружающей среды и анализа 
взаимосвязей между генотипом и феноти-
пом у пшеницы представлена система 
WheatPGE. Система служит для интеграции 
разнородных данных о растении, хранении 
и доступе к информации об отношениях, 
описывающих различные характеристики 
растения, его генотипа, фенотипа и факто-
ров внешней среды. Система имеет простой 
и удобный веб-интерфейс и доступна по ад-
ресу www.wheatdb.org [1]. 

1 Введение 
Современная биология характеризуется взрыв-

ным ростом данных в самых разных областях этой 
науки. Методы секвенирования ДНК и выявления 
полиморфизма генома позволяют быстро и эффек-
тивно устанавливать генотип, мутантные аллели для 
большого числа генов для тысяч организмов [2]. 
Эти достижения позволяют революционизировать 
методы селекции растений с новыми важными для 
сельского хозяйства признаками, что особенно ак-
туально для таких широко используемых в сельском 
хозяйстве растений, как пшеница. Наряду с этим 
разрабатываются новые методы высокопроизводи-
тельного фенотипирования растений, позволяющие 
получать эквивалентные по объему массивы данных 
о фенотипических признаках [3 – 5]. Сопоставление 
большого количества таких данных позволит био-
логам получать новые знания о взаимосвязи между 
генотипом и фенотипом организмов [6]. Однако при 
решении этой задачи возникает проблема интегра-
ции большого объема данных о фенотипах и гено-
типах растений, а также об условиях окружающей 
среды, с целью их дальнейшего анализа. 

Для решения этой проблемы создаются различ-
ные базы данных. Например, проект GrainGenes [7] 

содержит информацию о генах аллелях и генетиче-
ских маркерах различных злаков. Chlroloplast 2010 
[8] аккумулирует информацию о различных морфо-
логических признаках арабидопсиса. Также созда-
ются инструменты, помогающие биологу-
селекционеру. Эти базы данных, однако, не позво-
ляют описать параметры генотипа, фенотипа для 
одного растения. Этот недостаток делает невозмож-
ным сбор материала для отдельных растений с це-
лью его дальнейшей статистической обработки.  

PlantDB [9] – инструмент на основе Microsoft 
Access для занесения базовой информации о гено-
типе и некоторых фенотипических признаках ис-
следуемых растений. Эта база данных, в отличие от 
предыдущих, ориентирована на описание парамет-
ров каждого растения, для которого проводится 
эксперимент. Однако ее структура не является гиб-
кой и не позволяет расширять описание фенотипа 
растений. Она также не позволяет учитывать пара-
метры внешней среды. Интересная разработка – 
система PHENOME [10] – предлагает проводить 
фенотипирование растений в полевых условиях, 
используя карманный компьютер. Эта база данных 
позволяет собирать информацию о фенотипе тома-
тов и хранить их в базе данных. 

В настоящей работе для решения задачи сбора, 
интеграции, хранения и статистической обработки 
информации о растениях пшеницы мы предлагаем 
компьютерную систему WheatPGE (Wheat Pheno-
type, Genotype and Environment). Система хранит 
различные отношения, описывающие характеристи-
ки отдельного растения, и позволяет однозначно 
устанавливать взаимосвязь между генотипическими 
и фенотипическими признаками растений, а также 
параметрами окружающей среды. Применение сис-
темы позволит автоматизировать получение данных 
о взаимосвязи генотипа, фенотипа и окружающей 
среды у пшеницы, способствуя тем самым эффек-
тивному созданию новых сортов пшеницы с улуч-
шенными свойствами.  

2 Реализация 
Труды 12й Всероссийской научной конференции 
«Электронные библиотеки: перспективные методы и 
технологии, электронные коллекции» – RCDL’2010, 
Казань, Россия, 2010 

Для описания различных характеристик расте-
ний пшеницы нами была спроектирована реляцион-
ная база данных, которая лежит в основе системы 

65 



WheatPGE и содержит более 23 таблиц, связанных 
между собой. В качестве сервера используется 
MySQL. Для работы с базой данных разработан веб-
интерфейс, реализованный на основе модуля Cata-
lyst – свободного кроссплатформенного программ-
ного каркаса, написанного на языке Perl. В Catalyst 
заложена методология разработки программного 
обеспечения MVC, в которой модель данных при-
ложения, пользовательский интерфейс и управляю-
щая логика разделены на три отдельных компонен-
та. В результате модификация одного из компонен-
тов оказывает минимальное воздействие на другие. 
Это позволяет добиться эффективной масштаби-
руемости системы. Для связи базы данных с Catalyst 
используется технология ORM (объектно-
реляционная проекция) – технология программиро-
вания, которая связывает базы данных с концеп-
циями объектно-ориентированных языков програм-
мирования, создавая «виртуальную объектную базу 
данных». Технология позволяет связывать таблицы 
базы данных с объектами реального мира, напри-
мер, объект генотип состоит из 9 связанных таблиц. 

Важная особенность нашей системы – возмож-
ность для пользователя описывать произвольные 
морфологические признаки и параметры окружаю-
щей среды без помощи программиста. При этом 
происходит автоматическое расширение схемы ба-
зы данных, создается новая модель, описывающая 
объекты этого признака. Генерируются контролле-
ры и представления, реализующие базовые возмож-
ности работы с признаком (создание, удаление, ре-
дактирование). Этот подход имеет существенное 
ограничение. Семантическое описание нового при-
знака ограничено одним реляционным отношением. 
Это означает, что описание должно укладываться в 
одну таблицу базы данных. Тем не менее, этого ока-
зывается достаточным для описания большинства 
морфологических признаков и параметров окру-
жающей среды, с которыми имеют дело экспери-
ментаторы. 

При занесении в базу большого количества гиб-
ридных генотипов становится актуальной задача 
визуализации схем скрещивания растений. Система 
WheatPGE позволяет автоматически визуализиро-
вать схемы скрещивания растений на основе ин-
формации об отношениях родитель – потомок, ко-
торые хранятся в базе данных. Схема представляет-
ся в виде ориентированного графа. Для размещения 
графа на плоскости и его рендеринга используется 
библиотека GraphViz (рис. 1). 

Интерфейс системы WheatPGE реализован на 
основе сервера Apache с модулем mod_perl под 
управлением операционной системы CentOS Linux. 

3 Структура базы данных WheatPGE 
Центральным объектом базы данных является 

растение (рис. 2). Растение описывается как сово-
купность признаков генотипа, фенотипа и окру-
жающей среды, в которой данное растение произра-
стает. 

 
Рис. 1. Пример визуализации схемы скрещивания 

для гибридного генотипа 

 
Рис. 2. Схема взаимосвязи между основными разде-

лами информации в системе WheatPGE 

3.1 Генотип 

Описание генотипа растения содержит следую-
щую информацию: сорт растения, линия (в случае, 
если растение из чистой линии) или родители (в 
случае, если растение – гибрид). Для родителей ука-
зываются ссылки на генотипы соответствующих 
растений. Дополнительно для гибридов можно ука-
зать поколение и материнское растение. Для гено-
типа можно определить список молекулярных мар-
керов (характеристик геномных ДНК, которые оп-
ределяются экспериментально или могут быть им-
портированы из других баз данных). Маркеры объе-
диняются в группы. Для каждого маркера из группы 
определяется его состояние (например, молекуляр-
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ная масса или длина). Группа маркеров является 
характеристикой генотипа растения (рис. 3). При 
описании маркера указываются его тип, имя, список 
состояний и локализация на хромосоме. 

 

 
Рис. 3. Структурная схема реляционных отношений 
таблиц, описывающих молекулярные маркеры 

3.2 Фенотип 

Для описания фенотипа растения система 
WheatPGE позволяет создавать наборы отношений, 
каждое из которых содержит описание характери-
стик определенного морфологического признака 
(опушение листа, длина побега и колоса, количество 
колосьев, продуктивность и т. п.) 

В текущей версии базы данных наиболее полно 
представлено описание такого морфологического 
признака, как опушение. Для него заданы следую-
щие характеристики: плотность опушения (количе-
ство ворсинок (трихом) на единицу площади), век-
тор распределения трихом по длине. Система по-
зволяет сохранять оцифрованные изображения 
морфологического признака, если это необходимо. 
Интерфейс для описания признака позволяет также 
подключать внешние программы анализа изображе-
ния для получения различных его характеристик, 
например, для получения информации о морфоло-
гических характеристиках опушения на основе ана-
лиза цифровых фотографий была использована про-
грамма LHDetect [4]. Структура базы данных позво-
ляет легко расширять список анализируемых мор-
фологических признаков растения и модифициро-
вать информацию о них. 

3.3 Окружающая среда 

Подобно фенотипу WheatPGE позволяет расши-
рять схему базы данных, добавляя произвольные 
параметры окружающей среды. Окружающая среда 
в базе данных может быть представлена набором 
таких характеристик, как место произрастания (теп-
лица или открытый грунт), средние температура и 
количество осадков за сезон, дата посева семян и 
т. п. 

3.4 Авторизация пользователей и разделение 
прав доступа 

Пользователь может получить доступ к базе 
данных, зарегистрировавшись на сайте www. 
wheatdb.org. Зарегистрированный пользователь 
имеет возможность добавлять и аннотировать соб-
ственные растения. В каждой таблице базы данных 
содержатся поля, в которых прописываются иден-
тификационный номер пользователя, создавшего 
запись в таблице, и идентификационный номер 
пользователя, отредактировавшего запись в табли-
це. 

 
Рис. 3. Пример работы с системой WheatPGE. Из-
влечение данных о взаимосвязи сорта растения и 

его опушения: (а) интерфейс формирования запроса 
отбора растений; (б) выбор полей базы данных для 
экспорта в таблицу; (в) вид таблицы в Excel и стати-
стический анализ распределения плотности опуше-

ния для сортов Балаганка и Голубка 

Если для работы пользователю требуется воз-
можность аннотировать дополнительные морфоло-
гические признаки или параметры окружающей 
среды, ему следует отправить запрос администрато-
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ру системы с просьбой на расширение модели базы 
данных. 

3.5 Пользовательский интерфейс 

Пользователю предоставляется возможность 
просматривать списки генотипов, молекулярных 
маркеров, параметров окружающей среды и отдель-
ные экземпляры растений, которые содержатся в 
базе. Кроме этого пользователь имеет возможность 
осуществлять поиск по растениям, которые содер-
жатся в базе. 

Поиск производится по следующим полям: по-
севной номер растения; название генотипа расте-
ния; сорт растения; линия; является ли растение 
гибридом или нет; название родительского геноти-
па; название молекулярных маркеров, которые при-
своены генотипу растения; хромосома, на которой 
локализован молекулярный маркер;  тип молеку-
лярного маркера; положение молекулярного марке-
ра на хромосоме. 

При формировании запроса допустимо исполь-
зование регулярных выражений, например, если 
необходимо найти в базе все растения двух сортов 
Fora и Krasa, в запросе достаточно написать 
Fora|Krasa. 

Результаты любого запроса можно экспортиро-
вать в формате CSV с целью их дальнейшего анали-
за. При экспорте можно указать поля, необходимые 
для анализа. Экспортировать можно информацию о 
морфологических признаках растений, молекуляр-
ных маркерах и параметрах окружающей среды. 
Например, для анализа зависимости опушения лис-
та от сорта растения пользователь должен на стра-
нице запроса указать список сортов растений 
(рис. 3а), которые он хотел бы включить в анализи-
руемую выборку, и указать список характеристик 
опушения (рис. 3б). В итоге пользователь получает 
таблицу данных, в которой строкам соответствуют 
растения отобранных сортов, представленные в ба-
зе, а в колонках приводятся числовые характеристи-
ки опушения (рис. 3в). Такая таблица может быть 
далее проанализирована любой программой стати-
стического анализа (Excel, Statistica и другие). 

4 Выводы 
В настоящее время база содержит более 250 ан-

нотированных растений (более 100 сортов, более 
1500 изображений листьев для анализа опушения). 

Разработанная база данных позволяет устанав-
ливать и анализировать взаимосвязь между генети-
ческими и фенотипическими признаками растений и 
параметрами окружающей среды. Это обеспечивает 
решение целого ряда важных биологических задач. 
Например, исследование зависимости морфологи-
ческих характеристик опушения листа от сорта рас-
тения, места произрастания, поиск генетических 
маркеров, статистически связанных с тем или иным 
типом опушения пшеницы и т. п. 
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WheatPGE – system for analysis of the 

relationships between phenotype, genotype 
and environment in wheat 

M.A. Genaev, А.V. Doroshkov, D.A. Afonnikov 

We developed a WheatPGE system, the web-
application for storing and processing of various mor-
phological characteristics, genotype of the wheat plants 
and various environmental factors. The WheatPGE sys-
tem allows analyzing the relationship between genetic 
and phenotypic traits of plants, as well as environmental 
conditions. 
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