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Экспрессию генов в клетке регулируют некодирующие участки ДНК, которые могут
находиться на большом расстоянии от контролируемого гена. Также экспрессия в раз-
личных клеточных линиях может сильно отличаться. Эти и другие факторы осложняют
решение вопроса о регуляции генов, являющегося важной проблемой современной гене-
тики. Методы глубокого обучения все чаще успешно используются для прогнозирования
регуляторных участков по последовательности ДНК.

DNase-Seq позволяет идентифицировать области открытого хроматина на ДНК посред-
ством секвенирования областей, чувствительных к расщеплению ДНКазой I. Полученные
в ходе секвенирования риды картируются на геном, в результате чего получается трек
покрытия ими всего генома. Доступная база данных проекта ENCODE, одной из целью
которого является картирование гиперчувствительных участков ДНК на гаплоидный ре-
ференсный геном, является одним из основных источников данных для обучения моделей
по предсказанию открытости хроматина.

Интерес представляет не только определение того, открыт или закрыт данный участок
ДНК, но также и количественное предсказание его доступности. Решение подобной задачи
было предложено авторами моделей Basenji [1] и Enformer [2], также обучавших нейросети
на данных ENCODE.

Нашей лаборатории были предоставлены данные о диплоидных наборах хромосом в
различных клеточных линиях для нескольких индивидуумов. Была сформулирована ги-
потеза о том, что информация со второй хромосомы может увеличивать качество пред-
сказания нейронной сети. В ходе работы планируется сравнить качества предсказаний
нейронных сетей, обученных на гаплоидном и диплоидном наборах хромосом. Также осо-
бенность данных позволяет использовать не референсный геном, а индивидуальные гено-
мы, что также может повлиять на качество.

Были выбраны готовые препроцессированные данные, на которых мы применили несколь-
ко архитектур нейронных сетей для решения задач бинарной классификации клеточных
линий. На данный момент работа ведется на этапе препроцессинга данных, за основу
выбран подход, описанный авторами Basenji.
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