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Пространственная организация генома эукариот играет важную роль в регуляции тран-
скрипции генов [1, 2]. Появление высокопроизводительного метода Hi-C позволило про-
двинуться в изучении организации генома в различных типах клеток [4, 5].

Анализ данных, полученных в экспериментах Hi-C, показал, что весь геном может
быть поделен на два компартмента А и В таких, что контакты внутри каждого из них
встречаются чаще, чем контакты между ними [4]. Считается, что в компартмент А входит
транскрипционно активный хроматин, а в компартмент B - транскрипционно неактивный
хроматин [4].

Несмотря на то, что другие методы находят большее число компартментов [5, 6] или
не находят их вовсе [3], описанный подход [4] не потерял актуальности. Тем не менее, он
обладает рядом недостатков: 1) при делении на компартменты учитывается знак главной
компоненты, но не ее значение, которое варьирует между локусами, 2) наибольший вклад
в компартменты могут вносить близкие контакты, 3) не оценивается статистическая зна-
чимость компартмента. Целью настоящей работы было создание модели для построения
фонового распределения для оценки статистической значимости принадлежности локуса
компартменту и анализ вклада близких контактов в компартменты.

Мы показали, что разделение на компартменты для некоторых хромосом сохраняет-
ся даже после удаления значительной части матрицы контактов. При этом тенденция
к сохранению контактов была более выражена у линии GM06990, чем у раковой линии
K562. С одной стороны, это может говорить о том, что компартменты основаны преиму-
щественно на дальних взаимодействиях. С другой стороны, сохранение компартментов
после удаления большой части матрицы может быть обусловлено тем, что используемый
математический метод всегда может выделить какие-то компартменты.

В работе также предложены две модели для оценки статистической значимости ком-
партментов. Первая модель использует в качестве фонового распределения матрицы, по-
лученные из исходной путем перемешивания элементов внутри диагоналей, а вторая -
матрицы с частью элементов исходной матрицы и остальными элементами, равными а)
нулю или б) среднему значению компоненты по диагонали. Разделение на компартаменты
можно производить с использованием предложенных нами моделей, что позволит оцени-
вать статистическую значимость компонент, наблюдаемых в реальных Hi-C данных.
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