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Future Directions
• Analyze the distribution of mutations in copies of the same LIME sequence or motif
• Investigate population variability of LIMEs within other species and compare to variability in humans
• Comparatively analyze mutations by RNA types in introns and non-coding genome

• Проанализироватþ распределение мутаций в копиāх LIME и в найденнýх мотивах
• Изучитþ изменчивостþ LIME внутри других видов и сравнитþ с изменчивостþĀ в человеческой 
популāции

• Анализ мутаций внутри разнýх групп по типам РНК в интронах и межгеннýх участках
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Results
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Methods

LIMEs (Long Identical Multispecies Elements) are extremely conservative sequences in 
vertebrates genomes, some of which have remained unchanged after a billion years of 
evolution. But do they differ across populations? To find the answer, we’ve analyzed 
mutations in LIMEs of different human populations, using the 1000 Genomes data

LIME-ý - ÿкстремалþно консервативнýе участки генома позвоночнýх, оставшиесā 
неизменнýми на протāжении миллиарда лет ÿволĀции. Но насколþко они 
вариабелþнý в популāции? Мý задалисþ ÿтим вопросом и стали исследоватþ мутации 
в LIME-ах в геноме человека. Даннýе бýли взāтý из проекта "1000 геномов", в 
котором естþ геномý здоровýх лĀдей из разнýх популāций.
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Conclusions 
•  Different mutations are found in copies of the same LIME; the majority of them do not overlap.
• The frequency of mutations differs significantly across different LIMEs and chromosomes
• Intronic LIME have fewer mutations than UTR and non-genic LIMEs
• Unlike LIMEs found in tRNAs and lincRNAs, those found in snRNAs has motifs; LIME in snRNAs tend to 
have a much higher frequency of mutation occurrence

• The ratio of transversions to transitions of LIMEs  is 1.5 times higher than in their flanking regions
• Найденý различнýе мутации в копиāх одного и того же LIME, болþшинство из которýх не 
пересекаетсā.

• Частота мутаций существенно различаетсā в разнýх LIME-ах и в хромосомах. 
• Интроннýе LIME имеĀт менþше мутаций, чем UTR и некодируĀщие.
• В отличие от тРНК и lincRNA, snRNA, содержащаā LIME-ý, имеет мотивý. Кроме того, snRNA имеет 
гораздо болþшуĀ частоту мутаций.

• Отношение трансверсий к транзициāм в LIME-aх болþше в 1.5 раза, чем в их окружении

Что мы проанализировали:
● Частоту мутаций в нетранслируемýх, интроннýх и 

межгеннýх LIME-ах в целом, по типу РНК и по 
хромосомам

● Типý мутаций и их соотношение в LIME-ах и их 
ближайшем окружении

● Мотивý последователþностей LIME-ов
● Частоту мутаций в LIME-ах по популāции лĀдей

What was analyzed:
● The frequency of mutations in UTR, introns and 

non-genes in general, by RNA type and by 
chromosomes

● Types of mutations and their ratio in LIMEs and their 
flanking regions

● Motifs of LIMEs’ sequences
● Frequencies of LIMEs’ mutations in human populations
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1000 Genomes database
База даннýх 1000 геномов

List of SNPs in LIME 
regions
Список мутаций в 
LIME-ах

Added annotations with VEP
Праннотировали с помощþĀ VEP

Statistical analysis
Статистический анализ

Summary

Определитþ вариативнý ли LIME-ý в популāции человека и 
охарактеризоватþ найденнýе мутации

Results:
● We discovered that LIMEs are variable in the human population and mutations have 

different characteristics on their genomic position, frequency, and ethnic distribution
● We found sequence motifs shared between different functional groups of LIMEs

● Обнаружили, что LIME-ý вариабелþнý в человеческой популāции. Мутации 
отличаĀтсā локализацией, частотой встречаемости в ÿтнических группах

● LIME-ý содержат мотивý, характернýе лишþ длā определеннýх функционалþнýх 
групп
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Problem:
Determine if LIMEs are variable in the human population and 
characterize the genetic variation
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Probability of UTR LIMEs mutations by 
chromosomes

● 2,600 genomes 
sequenced

● 5 ethnic groups
● Healthy 

individuals
● 91.6 mln in/dels 

and substitutions
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