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Functional diversity of tissues

• The physiological functions of mammalian 
tissues are achieved through the regulation 
of gene expression in a tissue‐restricted 
manner

• Quantifying gene expression variability 
across different tissues is important to 
understand organ morphogenesis and 
function



Tissue‐specific gene expression
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Control of Gene Expression
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Translation：Ribosomes read a messenger RNA 
and make protein according to its instruction



Analysis of global translation 
via ribosome profiling

[Ingolia, Science, 2009]



Why Ribosome Profiling

• Ribosome Profiling captures RNA bound by 
ribosomes giving a snapshot of active 
translation in the cell

• Tends to provide a better proxy for protein 
levels in the cell than RNA‐seq

• Translational efficiency, non‐canonical 
translational events, micropeptides encoded 
from lncRNAs



Research Goal

To understand role of RNA translation in 
maintaining tissue physiology



Experimental
Design



Reproducibility of 
replicated samples



Size distribution of 
Ribo‐seq

Reading frame 
analysis



Distribution of reads in genomic regions



No. of well‐
translated genes

Tissue‐specificity



Classification of protein‐coding genes based 
on translation profiles in eight tissues



Translational levels of protein‐coding 
genes in the different categories



Functions of tissue‐enriched genes



TEs of protein‐coding genes in 
different categories



Numbers of uORFs and dORFs in 
different tissues



Numbers of (u/d)ORF‐containing 
transcripts identified from different 

numbers of tissues



Functional analysis of uORF

• Most involved in gene regulation, protein 
modification, and signal transduction 

• Some uORF‐containing transcripts had a 
direct link with physiological functions of 
each tissue
– Retina: photoreceptor cell maintenance and 
visual perception 

– Testis: spermatogenesis 



Cumulative distribution of TEs of 
transcripts grouped by the types of uORFs



The presence of 
uORFs

The number of 
uORFs



Identification of sORFs



Translation initiation 
codon usage

Cumulative distribution 
of actively translated 

sORF lengths



Comparison of transcriptional abundance 
for translatable and untranslatable 

lncRNAs



Percentage of sORF‐
containing lncRNAs in 

each tissue

Numbers of translatable 
lncRNAs in different tissues



Protein‐coding
genes

sORFs from
lncRNAs



TEs of translatable lncRNAs in eight 
tissues



Major GO terms associated with 
translatable lncRNAs



http://sysbio.sysu.edu.cn/mtsRPFdb



Conclusion

• First survey of RNA translation of mammalian 
tissues

• Translational changes of protein‐coding genes

• Pervasive actively translated regions
– uORFS, dORFS and sORFs from lncRNAs

• Translation events related to physiological 
functions of tissues



www.rpfdb.org NAR, 2016



www.rpfdb.org
777 datasets from 88 studies
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Variations of median TEs for different 
categories



Ribosome footprints of the eIF4G1 
transcript


