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образце) сайтов полиаденилирования в области der8:91956000‒91957000, где локализованы 3′-концы 
предсказанных Cufflinks укороченных вариантов экзона 17. Для экзона 17а TAPAS также идентифици-
рует укороченную 3′-НТО с координатой сайта полиаденилирования der8:91965153. В целом эти ре-
зультаты дополнительно подтверждают наличие у гибридного онкогена транскриптов как с длинными, 
так и с укороченными 3′-НТО различной длины и подкрепляют результаты, полученные при помощи 
Cufflinks. Тем не менее самые короткие 3′-концевые экзоны, обнаруженные Cufflinks и 3′-RACE, TAPAS 
не фиксирует. Это свидетельствует о том, что исчерпывающая каталогизация сайтов альтернативного 
полиаденилирования онкогена RUNX1-RUNX1T1 пока остается нерешенной задачей и требует допол-
нительных усилий.

Подводя итог, можно заключить, что обнаруженные в оригинальном исследовании недостатки не ока-
зывают существенного влияния на его выводы. Тем не менее правила научной этики требуют сообщить 
о них научной общественности. Авторы благодарят редакцию издания «Журнал Белорусского государ-
ственного университета. Биология» за такую возможность.
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Рис. 2. Детекция сайтов альтернативного полиаденилирования экзонов 17 (а)  
и 17а (б ) онкогена RUNX1-RUNX1T1 в клетках t(8;21)-положительной формы острого  

миелоидного лейкоза при помощи TAPAS. Длина оси абсцисс соответствует длине экзона.  
Транскрипция происходит с минус-цепи, поэтому 3′-конец имеет меньшую координату.  
Легенда отображает количество образцов, в которых зафиксирован тот или иной сайт

Fig. 2. Detection of alternative polyadenylation sites in 17 (а) and 17a (b) exons  
of RUNX1-RUNX1T1 oncogene in t(8;21)-positive leukemic cells by TAPAS.  
Horizontal axis length corresponds to exon length. Gene is transcribed from  

minus strand, so 3′-end has a smaller coordinate. The legend displays a number  
of samples that contains particular site of polyadenylation




