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Значительная часть генома эукариот транскрибируется с образованием большого ко-
личества разнообразных РНК, включая мРНК и различные длинные и короткие некоди-
рующие РНК. Молекулы РНК могут выполнять свои функции не только в цитоплазме, но
и оставаясь в ядре клетки, где они активно участвуют в процессах регуляции транскрип-
ции, а также ремоделирования и поддержания пространственной структуры хроматина [1].
Классическими примерами таких РНК могут служить XIST, HOTAIR, MALAT1, TERC
и другие [2].

На сегодняшний день существует целый спектр разработанных ранее методик, позво-
ляющих выявить локусы ДНК, с которыми взаимодействует одна или несколько заранее
известных РНК [3]. За последние 5 лет появилось сразу несколько независимо разрабо-
танных методов, с помощью которых в рамках одного эксперимента можно полногеномно
определить РНК-ДНК интерактом: MARGI, ChAR-Seq и GRID-Seq, а также метод Red-
C, предложенный нами ранее [4], включающий эксперимент и алгоритм анализа, охваты-
вающий все этапы от фильтрации сырых чтений до аннотации отобранного пула РНК-
ДНК контактов.

При анализе любых результатов массового секвенирования неизбежно возникает про-
блема неспецифических данных. Разработка экспериментальных и биоинформатических
подходов, позволяющих бороться с такими артефактами, дает возможность получать бо-
лее качественные и достоверные результаты. В данной работе мы предлагаем несколько
вариантов нормировок, созданных специально для анализа данных РНК-ДНК интерак-
тома, которые учитывают уровень экспрессии отдельных РНК, расстояние между местом
синтеза РНК и ее контактами, специфические контакты мРНК. Разработанные подходы
позволяют снизить уровень “шума” в данных и могут быть применены к любым существу-
ющим на сегодняшний день полногеномным экспериментам по изучению РНК-хромати-
новых взаимодействий.
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