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Dictyostelium discoideum - клеточный слизевик (гаплоидная амёба), относящийся к 
кладе Amoebozoa. При недостатке питательных веществ одноклеточные амебы 
вступают в жестко регулируемый цикл развития (Fig.1), который завершается 
формированием многоклеточного плодового тела. В структуре хроматина D. discoideum 
содержится большое количество петель (Fig.2), функциональное значение которых 
изучено недостаточно.

Dictyostelium discoideum - a cellular slime mold (haploid amoeba) belonging to the 
Amoebozoa clade. Under starvation, unicellular amoeba enter a tightly regulated 
developmental cycle (Fig.1) that culminates in the formation of a multicellular fruiting body. 
The chromatin structure of D. discoideum contains a large number of loops (Fig.2), the 
functional significance of which is poorly understood.

1. ELEs (enhancer-like elements), обнаруживаемые на четырех стадиях развития D. discoideum, не оказывают влияния на экспрессию генов, располагающихся на 
противоположном от ELEs основании петли.
2. Конвергентные гены, находящиеся в основаниях петель, не регулируются синхронно энхансером, расположенным в относительной близости к ним, например, на 
одном из конвергентных генов.
3. Была улучшена аннотация петель D. discoideum. В основаниях 7 из 14 дальних петель обнаружены lncRNAs - доказано, что их расположение не случайно.

1. ELEs (enhancer-like elements) found at four developmental stages of D. discoideum have no effect on the expression of genes located at the opposite base of the loop from 
the ELEs.
2. Convergent genes located at the bases of loops are not synchronously regulated by an enhancer located in relative proximity to them, such as on one of the convergent 
genes.
3. The annotation of D. discoideum loops was improved. LncRNAs were detected at the bases of 7 out 14 distant loops - this location has particular function.

Fig.1 Life cycle of D. discoideum amoeba

Results
Была протестирована гипотеза того, что ELEs (enhancer like elements), находящиеся на одном 
основании петли, могут оказывать влияние на гены, располагающиеся на втором основании петли 
из-за сближения в пространстве (Fig. 3). Для этого были рассмотрены ELEs, специфичные для одной 
из четырех стадий - Vegetative, Streaming, Mound, Fruiting и изменения экспрессий генов при 
переходе на эту стадию.

The hypothesis that ELEs (enhancer like elements) located at one base of the loop can influence genes 
located at the second base of the loop due to their proximity in space was tested (Fig. 3). For this 
purpose, ELEs specific for one of the four stages - Vegetative, Streaming, Mound, and Fruiting - and 
changes in gene expression during the transition to this stage were considered.

Влияние ELE на близлежащие гены отражено в Tab.1
The effect of ELE on nearby genes is reflected in Tab.1

Tab.1 The effect of stage-specific ELE on nearby genes 

Fig.3 Layout of ELEs and genes

Fig.2 Hi-C map of D. discoideum with 
highlighted loops
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Methods

Conclusions

Были отобраны пары конвергентных генов, лежащие в основании петель, такие что, один из генов содержит ELE, 
специфичный для стадии Fruiting. Мы предположили, что такой ELE может оказывать влияние на рассматриваемые 
4 гена, находящиеся рядом в пространстве в результате сформированной петли (Fig.4).
Pairs of convergent genes lying at the base of the loops were selected such that one of the genes contains an ELE, 
specific for Fruiting stage. We hypothesized that such an ELE may influence the 4 genes which are located next to each 
other in space as a result of the formed loop (Fig.4).

Fig.4 Loops formed by convergent genes
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Были пересечены координаты оснований дальних петель и длинных некодирующих РНК 
(lncRNAs) (Rosengarten, 2017) - 7 из 14 петель содержат lncRNAs (Fig. 6). Статистическая 
значимость полученных результатов была проверена с помощью пермутационного теста. 
Математическое ожидание на весь геном — 0.15 lncRNA, лежащей в основаниях дальних 
петель, что говорит о том, что эти последовательности расположены в основаниях петель 
неслучайно.

The base coordinates of distant loops and long noncoding RNAs (lncRNAs) were crossed 
(Rosengarten, 2017): 7 of 14 loops contain lncRNAs (Fig. 6). The statistical significance of the 
obtained results was tested using the permutation test. The obtained mathematical expectation 
for the whole genome is 0.15 lncRNAs lying at the bases of distant loops, so these sequences lie 
there for a  reason.

Были построены графики 
зависимости изменений экспрессии 
генов при переходе от стадии 
Vegetative к Fruiting для разных пар 
генов из четверки, лежащих в 
основании петли (Fig. 5). Корреляции 
в изменениях экспрессий обнаружено 
не было. 

The dependence of gene expression 
changes during the transition from 
Vegetative to Fruiting stage was 
plotted for different pairs of genes from 
the four genes at the base of the loop 
(Fig. 5). No correlation in expression 
changes was found. 
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Fig.6 Variations of lncRNA location in the bases of distant loops

Fig.5 Scatter plots
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