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Развитие методов фиксации конформации хромосом привело к значительному прогрес-
су в области изучения пространственной организации хроматина. Одним из таких методов
является метод Hi-C [1], основанный на высокопроизводительном секвенировании, позво-
ляющий создавать полногеномные карты частот контактов между хромосомными локу-
сами. Анализ результатов Hi-C и других методов показал, что хроматин эукариотических
клеток образует топологически ассоциированные домены (ТАДы) [2]. С другой стороны,
известно, что хроматин эукариотических клеток вступает в контакт с ядерной ламиной -
белковой структурой, выстилающей внутреннюю поверхность ядра. Постоянно контакти-
рующие с ламиной участки ДНК формируют ламина-ассоциированные домены (ЛАДы)
[3].

Целью настоящей работы является изучение изменений трехмерной структуры хро-
матина в результате деплеции ядерного ламина B, приводящей к разрушению ядерной
ламины. В работе были использованы данные секвенирования Hi-C клеточных линий S2
D. melanogaster с деплецией ядерного ламина B и без нее. Для изучения смещения плот-
ности контактов внутри ТАДов в результате деплеции ламина, были разработаны и про-
тестированы различные вычислительные подходы. В работе показано, что в результате
деплеции ламина укладка хроматина изменяется: частота контактов между перифериче-
скими областями одного и того же ТАДа увеличивается, а внутренность ТАДов при этом
разрыхляется. Также значительно увеличивается частота контактов между ТАДами. Кро-
ме того, ТАДы и ЛАДы значимо пересекаются. Таким образом, ядерная ламина важна
для правильного формирования ТАДов.
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