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Некодирующие РНК, присутствующие в ядре клетки, выполняют много различных
функций, в частности, среди них есть те, которые участвуют в регуляции процессов, про-
исходящих в хроматине, и в организации его структур. В данной работе проводится поиск
таких РНК путем сравнения данных экспериментов Red-C и Hi-C. Метод Red-C [1] поз-
воляет фиксировать взаимодействия РНК с ДНК. Метод Hi-C [2] позволяет определить
число контактов между различными участками хромосом, по которому можно судить об
их пространственной близости. Наличие большого количества контактов между участками
ДНК, говорит о том, что они могут образовывать структуры хроматина. Если РНК имеет
много контактов с такими локусами ДНК, то она, вероятно, может участвовать в органи-
зации этих структур. Таким образом, анализируя РНК на наличие большого количества
сближенных в пространстве контактов можно делать вывод об их ассоциированности со
структурными элементами хроматина.

Анализ проводится следующим образом: для контактов каждой РНК с каждой хро-
мосомой производится подсчет числа пар контактов, произошедших со сближенными и
с отдаленными в пространстве локусами хромосом. Вывод о пространственной близости
делается на основании Hi-C карты данной хромосомы. Полученное распределение сравни-
вается с фоновой моделью, в роли которой выступает случайная Hi-C карта, с использо-
ванием точного теста Фишера.

На данный момент таким образом были проанализированы 1062 РНК, склонные кон-
тактировать с хроматином, для 395 из них были получены статистически значимые ре-
зультаты для контактов хотя бы с одной из хромосом. Среди результатов теста Фишера
с наименьшим p-value преобладают некодирующие РНК, функции которых могут быть
связаны с организацией процессов в хроматине, белок-кодирующих РНК оказалось мень-
шинство. Среди некодирующих РНК, показывающих наиболее значимые результаты с
несколькими хромосомами присутствуют малые ядерные РНК, участвующие в сплайсин-
ге, малые ядрышковые РНК, обеспечивающие процессинг рибосомальных РНК и длинные
некодирующие РНК, которые могут иметь разнообразные функции в регуляции хромати-
на.
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Рис. 1. Распределение наиболее значимых результатов теста Фишера по типам РНК
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