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В ядре эукариотической клетки активно транскрибируется большое количество неко-
дирующих РНК (ncRNA), которые могут регулировать экспрессию генов и участвовать
в сплайсинге [3]. Метод Hi-C позволяет определить пространственные структуры, обра-
зуемые хромосомами, такие как топологически ассоциированные домены (ТАДы). ТАД
является пространственно компактизованной структурой и ограничивает диффузное рас-
пространение транскриптов [1].
Цель работы — исследование склонности различных биотипов РНК к выходу из своего
ТАДа в разных клеточных линиях.
В данной работе использовались данные протоколов Red-C, GRID-seq и RADICL-seq, ко-
торые позволяют полногеномно фиксировать РНК-ДНК взаимодействия для всех РНК.
Для анализа склонности различных биотипов РНК контактировать вне своего ТАДа были
взяты данные Red-C для клеточных линий K562 (клетки миелогенной лейкемии челове-
ка) и hESC (человеческие эмбриональные стволовые клетки), GRID-seq и RADICL-seq для
mESC (мышиные эмбриональные стволовые клетки) и RADICL-seq для mOPC (мышиные
клетки-предшественники олигодендроцитов). В качестве характеристики склонности РНК
покидать свой ТАД было взято отношение плотности контактов за пределами своего ТА-
Да к плотности контактов в своем ТАДе (OutInDR). По полученным результатам мРНК
(mRNA) наименее склонны покидать границы ТАДа, а ncRNA и очень длинные некоди-
рующие РНК (vlincRNA) — наиболее склонны (Рис. 1a).
Следующим этапом было сравнение результатов протоколов для клеточных линий mESC
и mOPC. При сравнении данных протоколов GRID-seq и RADICL-seq для клеточной ли-
нии mESC коэффициент Спирмена составил 0.9, а при сравнении данных RADICL-seq
для mESC и mOPC коэффициент Спирмена составил 0.8 (Рис. 1b). Корреляция между
разными протоколами для одной клеточной линии выше, чем для одного протокола для
разных клеточных линий, что говорит о наличии тканевой специфичности склонности
РНК выходить за границы своего ТАДа.
Также было произведено сравнение склонности РНК покидать свой ТАД для ортологич-
ных генов человека и мыши. С помощью программы ortho2align [2] был получен список
ортологов. Использовались данные RADICL-seq для mESC и RedC для hESC. На общем
наборе данных наблюдается корреляция: коэффициент Спирмена составил 0.62 (Рис. 1c).
Для отдельных биотипов РНК корреляция сохраняется. На данном примере наблюдается
консервативность в склонности ортологов выходить за свой ТАД.
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Иллюстрации

Рис. : Значения OutInDR для разных биотипов РНК для линии K562. (b) Корреляция
значения OutInDR для мышиных клеточных линий mESC и mOPC. Каждая точка —
один ген. (c) Корреляция значения OutInDR для ортологичных генов человека и мыши.
Каждая точка — одна пара ортологов.

2


