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контактировать с ДНК из этих же ТАДов. Также были выделены РНК с тканеспецифичным относительно исследуемых клеточных линий профилем взаимодействия с хроматином. Цель и задачи работы Цель настоящей работы заключается в биоинформатическом анализе данных полногеномного РНК-ДНК интерактома на примере экспериментального
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чего удалось собрать гипотетически новые хроматин-ассоциированные РНК. 10 Практическая значимость Разработанный биоинформатический подход к анализу полногеномных данных РНК-хроматиновых взаимодействий, позволяет единообразно обрабатывать любые данные из методов типа “все-против-всех”, вне зависимости
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