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Под эпигенетическими факторами можно понимать вещества и процессы, влияющие на
активность генов, не меняя нуклеотидную последовательность ДНК. Они обуславливают
огромное разнообразие структур и функций клеток в составе многоклеточного организ-
ма, поэтому их изучение важно для функцинальной геномики. Известно, что регуляция
транскрипции осуществляется в результате совокупного эффекта многих эпигенетических
факторов и что ДНК-связывающие белки взаимодействуют друг с другом для обеспече-
ния точности регуляции экспрессии генов [1], поэтому для более глубокого понимания этой
регуляции стоит изучать взаимодействия эпигенетических факторов.

В данной работе c помощью средстр Python и программы StereoGene (которая, рас-
сматривая каждый из двух треков как функцию от координаты в геноме, рассчитывает
коэффициент корреляции Пирсона между ними [2]) были рассчитаны парные корреля-
ции всех ChIP-seq треков различных модификаций гистонов и сайтов связывания тран-
скрипционных факторов для наиболее изученных клеточных линий K562 (157 различных
факторов, 12246 парных корреляций), GM12878 (105 различных факторов, 5460 парных
корреляций), HepG2 (87 различных факторов, 3741 парная корреляция). Данные получе-
ны из публичной базы данных ENCODE.

В результате при прямом подсчете большая часть корреляций оказалась положитель-
ной (средний коэффициент корреляции около 0,4). При подсчете с попытками вычесть
из корреляций эффекты положения генов, нуклеосом, открытого хроматина этот эффект
нивелируется, однако некоторые треки отдельных эпигенетических факторов все же оста-
ются значимо скореллированными. Это можно рассматривать как подтверждение наличия
комплексного взаимодействия эпигенетических факторов.
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