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Подробное изучение пространственной структуры хроматина стало возможным бла-
годаря развитию методов фиксации конформации хромосом [6]. Одним из самых попу-
лярных и активно используемых является высокопроизводительный метод Hi-C, в основе
которого лежит парноконцевое секвенирование [4].

До сих пор существует неоднозначность интерпретации части результатов Hi-C, напри-
мер, пар ридов, картирующихся на один и тот же рестриктный фрагмент при выравни-
вании на геном. В некоторых работах рекомендуется удалять из рассмотрения все такие
пары и утверждается, что их источником являются технические ошибки эксперимента Hi-
C [3]. В популярном пакете Hiclib такие случаи фильтруются по умолчанию [2]. В других
работах они анализируются специально, предполагается их возникновение при взаимодей-
ствии гомологичных хромосом [1].

Целью данной работы является изучение пар ридов, картирующихся на один рестрикт-
ный фрагмент в одном направлении по результатам секвенирования Hi-C. Для них вво-
дится термин зеркальные риды. Выдвигаются и тестируются гипотезы происхождения
зеркальных ридов: наличие дупликаций в геноме, недавно прошедшая вилка репликации,
когезия сестринских хроматид, взаимодействие гомологичных хромосом.

В качестве исходных данных использованы полученные ранее результаты секвениро-
вания Hi-C и ресеквенирования четырех линий D.melanogaster, а также открытые данные
Hi-C, ChIP-Seq различных белков хроматина и тайминга репликации для опубликованных
ранее экспериментов (например, [5] и др.).

В работе создан пакет на Python для удобного извлечения, анализа и визуализации
зеркальных ридов из данных секвенирования Hi-C, налажена система для формирования
и сопоставления геномных разметок. Использован анализ корреляции разметок с помо-
щью программы StereoGene [7].

Протестированы различные гипотезы происхождения зеркальных ридов в эксперимен-
те Hi-C, показано возможное биологическое значение. Впервые обнаружены и проанали-
зированы специфичные зеркальные риды с совпадающими позициями картирования.
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