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При изучении контактов РНК с хроматином показывает себя полезным подход поиска
триад взаимодействия «ДНК-РНК-белок», разработанный в нашей лаборатории. Он осно-
ван на пересечении результатов экспериментов по выявлению ДНК-РНК, ДНК-белковых
и РНК-белковых взаимодействий. При этом количество найденных троек ограничивается
самым "бедным" из трёх типов данных - РНК-белковыми контактами. Существуют раз-
личные лабораторные протоколы обнаружения взаимодействующих РНК-белковых пар
(eCLIP [6], fRIP-seq [3] и другие), однако за один эксперимент можно получить данные
только для одного белка, что и является причиной того, что накопленные к настоящему
моменту результаты покрывают довольно мало белков (например, около 100 для клеточ-
ной линии K562) [4]. Поэтому в решении этой проблемы набирают актуальность вычисли-
тельные подходы [7]. В настоящей работе была разработана модель машинного обучения,
позволяющая сделать вывод о наличии взаимодействия в произвольной паре РНК-белок.

Датасет для обучения модели был сконструирован из нескольких существующих дата-
сетов, доступных публично [5]. Для векторизации последовательности РНК использовал-
ся подсчёт количества k-mer’ов, последовательность белка векторизовалась при помощи
алгоритма Unirep [2]. Структуры белков были представлены как графы [1]. В качестве ар-
хитектуры модели была избрана полносвязная нейронная сеть с дополнительными слоями
для обработки и векторизации графов.

Таким образом, в ходе работы была создана модель, принимающая на вход информа-
цию о структуре и последовательности как белка, так и РНК, и проводящая бинарное
предсказание о наличии контакта между ними. В дальнейшем планируется использовать
модель для расширения данных РНК-белковых взаимодействий и увеличения количества
найденных триад "ДНК-РНК-белок".
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