
Short DNA sequences associated with Hi-C map features/
Короткие последовательности ДНК, ассоциированные со

структурами Hi-C карт

Introduction/Введение
Hi-C maps represent frequency of interaction of DNA fragments along 
the genome, linking chromatin structure to genomic sequence. We aim 
to find DNA motifs, associated with the appearance of biologically 
significant patterns in Hi-C maps.

Hi-C карты отображают частоту взаимодействия участков ДНК по
всему геному, связывая структуру хроматина и геномную
последовательность. Мы хотим найти мотивы ДНК,
ассоциированные с появлением биологически значимых паттернов
на Hi-C картах.

We studied Micro-C data for S.cerevisiae. The genome was split into 
bins (256 bp each). We used logarithmization and observed-over-
expected transformation for our maps, which helped to highlight 
structural features. For every k-mer (k = 6) we fetched a corresponding 
average map of all h bins where this k-mer occurs. 

Мы изучали Micro-C данные для S.cerevisiae. Геном был разбит на
бины (по 256 bp). К картам были применены логарифмирование и
observed-over-expected, что помогло выделить элементы структуры.
Для всех k-меров (k = 6) были получены усредненные карты h 
бинов, где встречается k-мер.

For every k-mer we computed variance of its average map and 
compared it with the variance of averaged h random samples. (A map 
with a pattern will have higher variance compared to random noise). We 
selected k-mers that looked least random.

Мы вычислили дисперсию усредненной карты каждого k-мера и
сравнили ее с дисперсией усредненных h случайных карт. (Если в
карте есть явный паттерн, ее дисперсия будет выше, чем у
случайного шума). Были отобраны k-меры, наименее похожие на
случайные.

Our method/Наш подход

We used a pretrained autoencoder to get a projection of a latent 
representation of a map on vectors for insulation and cross masks. We 
clusterized maps of chosen k-mers by their insulation projection and 
cross projection.

Мы использовали предобученный автоэнкодер, чтобы получить
проекцию скрытого представления карты на вектора, полученные
для масок инсуляции и креста. Карты выявленных k-меров были
кластеризованы по этим параметрам.

Chosen k-mers were clusterized in 3 groups:
1) Poly-adenin motives with an asymmetric cross map

(frequent in the genomic sequence)
2) Poly-CpG motives with a very bright insulation map

(rare in the genomic sequence)
3) AT-reach motives with an “anti-insulation” map: they are 

distributed everywhere except for insulation regions

Выявленные k-меры кластеризуются на 3 группы:
1) Поли-А мотивы с картой асимметричного креста

(достаточно частотны в геноме)
2) Поли-CpG мотивы с картой очень яркой инсуляции

(редки в геноме)
3) АТ-богатые мотивы с картой “анти-инсуляции” - они

встречаются везде, кроме сайтов инсуляции

In order to validate our method, we marked insulation sites in the Hi-C map. Average map variance for insulation sites is 
significantly higher than for random sites (for different sample size h), which proves that our method distinguishes between 
specific patterns in the map and random noise.

В качестве валидации нашего метода мы разметили в Hi-C карте сайты инсуляции. Дисперсия усредненной карты для
сайтов инсуляции значительно выше, чем у случайных сайтов (для разных размеров выборки h), что доказывает, что
наш метод чувствителен к наличию особенностей в карте.

➢Our approach (comparison of averaged Hi-C maps variance) proved to be sensitive to specific features in 
a Hi-C map. Unlike other methods, we start with a sequence, not with a map feature./ Наш подход
(сравнение дисперсий усредненных карт) позволяет отличать паттерны Hi-C карт от шума. В
отличие от других методов, мы отталкиваемся от последовательности ДНК, а не от структур на
карте.

➢Chosen k-mers in S.cerevisiae have low complexity and apparently do not assemble themselves into 
longer motifs./ Выявленные k-меры S.cerevisiae имеют низкую сложность и, по-видимому, не
собираются в более длинные мотивы.

➢Correlation between chromatin structure and AT-reach k-mers can be possibly explained by the fact that 
AT-reach sites influence nucleosome positioning./ Взаимосвязь между структурой хроматина и АТ-
богатыми k-мерами может объясняться тем фактом, что АТ-богатые сайты влияют на посадку
нуклеосом.

➢We could not train a neural network and a random forest regressor to predict map features by k-mer 
frequences, which suggests insufficiency of this data for chromatin structure determination./ Нам не
удалось обучить нейронную сеть и случайный лес предсказывать особенности карты по частотам k-
меров, что говорит о вероятной недостаточности этих данных для определения структуры
хроматина.
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