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Архитектурные РНК являются структурным и функциональным компонентом ядер-
ных телец. Известно множество ядерных телец в различных тканях и клеточных линиях
человека с предполагаемыми архитектурными РНК, но хорошо охарактеризованы лишь
небольшое их число[1]. Предполагается, что ядерные тельца представлены у многих жи-
вых организмов, так как они играют важную роль в жизнедеятельности клетки. Таким
образом, компоненты ядерных телец - белки и РНК - должны быть консервативными
структурами. Однако архитектурные РНК как длинные некодирующие обладают сла-
бой консервативностью[3]. В данной работе мы исследуем эволюцию архитектурных РНК
внутри млекопитающих.

При объединении двух методов: множественного картирования RNAseq[6] линии HeLa
и дифференциальной экспрессии между обычным выделением РНК и усиленным[2] —
было обнаружено множество РНК, возможно вовлечённых в тесные взаимодействия с
белками, в том числе известные ранее архитектурные и другие регуляторные, а также
ранее неаннотированные РНК.

Поиск гомологичных РНК у других млекопитающих вёлся программой BLAT по син-
теничным участкам, определённым с помощью OrthoDB. Обнаруженные консервативные
РНК были подвергнуты функциональной классификации по содержанию k-меров[5]. Вза-
имодействие этих РНК с белками ядерных телец было предсказано с помощью модели
HLPI-Ensemble[4]. Предсказанные комплексы позволяют определить эволюционную роль
архитектурных РНК в истории млекопитающих. Достоверные находки, обнаруженные
биоинформатическими методами, планируется проверить на живых клетках методами
RNAseq и FISH.
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