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Для линии Kasumi также использованы данные по пикам РНК полимеразы II – ее присутствие ука-
зывает на наличие в соответствующем участке активной транскрипции. В то же время пики РНК поли-
меразы II в транскрибируемом гене располагаются дискретно вследствие того, что фермент движется 
вдоль гена с разной скоростью. Пик выявляется с большей вероятностью в тех участках, где фермент 
движется медленнее. Это важный момент, поскольку, как уже было сказано выше, скорость транскрип-
ции оказывает влияние на характер сплайсинга. Еще две использованные при исследовании группы 
данных – результаты анализа на чувствительность к ДНКазе (DNase-Seq) или транспозазе (англ. assay 
for transposase-accessible chromatin, ATAC-Seq), пики в таких анализах соответствуют участкам наибо-
лее открытого (декомпактизованного) хроматина, доступного для взаимодействия с различными белка-
ми нуклеоплазмы. Отмечается также, что открытость хроматина облегчает продвижение РНК полиме-
разы II и повышает локальную скорость транскрипции.

На рис. 3 показана ширина пиков учтенных маркеров, и можно заметить, что этот показатель значи-
тельно варьирует. Особенно высокими значениями выделяются пики маркеров H3K79me2, H3K79me3 
и H3K36me3. Согласно литературным данным, эти маркеры имеют тенденцию к распределению вдоль 
тела экспрессирующихся генов, при этом их функция разнопланова, включая контроль скорости транс-
крипции и регуляцию сплайсинга [5‒7; 16].

Анализ распределения эпигенетических маркеров относительно интронов и сайтов сплайсин-
га. Перекрывание пиков маркеров с интронами и сайтами сплайсинга определялось с использованием 
пакета GenomicRanges v.1.32.3  [15]. При этом следовало выяснить, будут ли обнаруживаться какие-либо 
корреляции в  распределении эпигенетических маркеров относительно реализуемых канонических 
и альтернативных событий сплайсинга.

На первом этапе было проверено, как распределены пики в области интронов, ограниченных детек-
тированными EEJs. Проведенная классификация EEJs позволила дифференциально оценить и сравнить 
частоту присутствия каждого типа маркера в канонических и альтернативных интронах (рис. 4). Как 
можно заметить, наиболее стабильным для всех интронов маркером является гистон 3 с триметилиро-
ванием по лизину 36 – H3K36me3. Остальные маркеры присутствуют лишь в половине интронов или 
менее. Однако разница между частотой маркирования канонических интронов и альтернативных оче-
видна и статистически достоверна. В целом можно отметить, что маркеры, свойственные открытому 
хроматину, лишь очень редко присутствуют в канонических интронах, несколько чаще ‒ в сохраняемых 

Рис. 3. Эпигенетические маркеры, проанализированные в клетках линий Kasumi-1 и SEM. 
 Слева указаны обозначения проанализированных маркеров.  

Знаком * отмечены маркеры, которые ассоциируются с открытым хроматином
Fig. 3. Epigenetic markers studied in the Kasumi-1 and SEM cell lines. 

Marks names are indicated on the left.  
Asterisks indicate the marks associated with opened chromatin


