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В ядрах эукариотических клеток присутствует множество некодирующих РНК, вы-
полняющих различные функции в организации процессов хроматина. Протокол Red-C [1]
позволяет полногеномно фиксировать взаимодействия РНК с хроматином, а данные Hi-C
[2] позволяют получить полногеномную информацию о взаимодействиях между локусами
хромосом, из чего можно делать выводы о пространственной близости участков ДНК, а
также определять такие структуры хроматина, как ТАДы и петли.

Цель данной работы - провести совместный анализ данных РНК-хроматиновых взаи-
модействий и структуры хроматина и найти РНК, для которых наблюдается повышенная
склонность контактировать с пространственно близкими участками хромосом. Такое свой-
ство, предположительно, может быть объяснено наличием у них регуляторных функций
в хроматине.

Для анализа были взяты данные экспериментов для клеточной линии K562, из дан-
ных Red-C были отобраны 1062 РНК, склонные контактировать с хроматином. Контакты
каждой анализируемой РНК были рассмотрены попарно и на основании данных Hi-C про-
изведен подсчет пространственно близких и далеких пар контактов. Рассчитанные значе-
ния сравнивали с числами, полученными при использовании случайной модели, которая
конструируется путем сдвига координат Hi-C карты с сохранением ее структуры.

В результате было получено 414 РНК со значимо повышенным количеством простран-
ственно близких пар взаимодействий с ДНК. Далее контакты РНК-ДНК была нормирова-
ны на фоновый уровень неспецифических взаимодействий. Число значимых результатов
уменьшилось, что можно объяснить корректировкой склонности РНК не специфично кон-
тактировать с открытым хроматином.

Аналогичная процедура была проделана для клеточных линий HUVEC и HFF. Вероят-
но, в силу меньшего объема данных о РНК-ДНК взаимодействиях, значимых результатов
оказалось меньше.

Для 65 РНК были получены значимые результаты во всех 3 наборах данных.
Далее было исследовано, есть ли РНК, склонные контактировать с петлями хромати-

на. Случайная модель для оценки значимости создана путем сдвига координат разметки
петель. В результате было найдено 31 РНК, для которых получены значимые результа-
ты. Для всех этих РНК было показано высокое количество контактов со сближенными
участками хроматина.

Также была изучена склонность различных РНК контактировать с хроматином за
пределами ТАДа, в котором находится ген данной РНК. Из рисунка видно, что мРНК
наименее склонны контактировать с хроматином за пределами ТАДа, длинные некоди-
рующие РНК более к этому склонны, а наиболее интенсивно выходят за пределы ТАДа
взаимодействия малых ядерных и малых ядрышковых РНК.
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Иллюстрации

Рис. : Распределение по типам РНК отношения плотностей контактов внутри ТАДа и за
его пределами.
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