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Также мы дополнительно верифицировали выводы, касающиеся альтернативного полиаденилиро-
вания мРНК гибридного онкогена. В оригинальной работе при помощи программы KLEAT-2.0 [8] были 
проанализированы данные 3′-RACE, однако на полнотранскриптомных данных этот подход реализо-
вать не удалось из-за отсутствия вычислительных мощностей. Чтобы обойти это ограничение, мы ис-
пользовали менее ресурсоемкий программный инструмент TAPAS [9], работающий в альтернативной 
парадигме: он анализирует плотность покрытия чтениями 3′-концевых экзонов референсных мРНК, 
чтобы обнаружить его перепады на внутренних сайтах полиаденилирования. Помимо использованных 
в оригинальной работе трех библиотек RNA-Seq, созданных на основе транскриптома интактных кле-
ток Kasumi-1, мы проанализировали пять независимых библиотек, сгенерированных на основе биоло-
гического материала пациентов с t(8;21)-положительной формой острого миелоидного лейкоза (GEO 
Accessions GSM1521606, GSM1521607, GSM1521608, GSM1521609, GSM1521610). Таким образом, 
всего было проанализировано восемь библиотек чтений RNA-Seq. Результаты нашего анализа пред-
ставлены на рис. 2.

Сайты полиаденилирования, которые фиксирует TAPAS, хорошо согласуются с предсказаниями сбор-
щика транскриптома Cufflinks (см. [1], раздел «Вклад альтернативных промоторов и сайтов полиадени-
лирования в разнообразие альтернативных транскриптов гибридного онкогена RUNX1-RUNX1T1»). Так, 
сайты с координатами der8:91955045 и der8:91963506 для экзонов 17 и 17а соответственно фиксируются 
во всех образцах и в точности совпадают с концами длинных 3′-нетранслируемых областей (НТО), со-
бранных Cufflinks. Для экзона 17 наблюдается сгущение уникальных (встречающихся лишь в одном 

Рис. 1. Верификация экзон-экзонных стыков 17а17 (а) и PR07-4b (б ) при помощи обратных транскриптаз  
различного происхождения. Целевые ампликоны выделены стрелками, размеры  

фрагментов ДНК указаны цифрами, дорожка с маркером молекулярного веса  
GeneRuler DNA Ladder Mix (Thermo Fisher Scientific, США) обозначена буквой М

Fig. 1. Verification of exon-exon junctions 17a17 (a) and PR07-4b (b) by reverse transcriptases of various origin.  
Target amplicons marked by arrows, sizes of DNA fragments are indicated by numbers,  
lane with GeneRuler DNA Ladder Mix (Thermo Fisher Scientific, USA) marked by M




