Исследование CpG островов.
Руководители проф. А.А.Миронов, зав.лаб биоинформатики ГосНИИГенетика В.Ю.Макеев

Известно, что CpG динуклеотиды избегаются в геномах млекопитающих. Это вязано с тем, что динуклеотид CpG является мишенью для метилирования C. Однако эти динуклеотиды встречаются в геноме, причем кластерами (CpG острова). Эти кластеры, как правило, ассоциированы с промоторными областями, а их метилирование может быть связано с подавлением транскрипции соответствующих генов. Более того, в некоторых случаях известно, что острова участвуют в импринтинге – специфическом подавлении экспрессии генов на одной из хромосом. 

Для поиска CpG островов обычно используется окно фиксированного размера, в котором подсчитывается количество CpG, затем рассчитывается статистическая значимость для наблюденной частоты встречаемости. Предлагается разработать алгоритм поиска статистически значимых  CpG островов, найти такие острова, и исследовать их возможную биологическую роль.

Этапы работы:

1. Разработать метод поиска статистически значимых CpG островов на основе алгоритма CluSite.

2. Провести полногеномный анализ для геномов человека и мыши.
3. Провести сравнение результатов в синтенных областях и отобрать консервативные острова.

4. Проанализировать в каких районах встречаются CpG острова – в межгенных, регуляторных,  экзонах, интронах, 3’ или 5’ UTR.
5. Проанализировать связь CpG островов с данными по метилированию и импринтингу. 

6. Проверить наличие мишеней для микроРНК в окрестности CpG островов – есть указания на то, что микроРНК могут модулировать метилирование

7. Проанализировать с какими типами генов предпочтительно ассоциируются CpG острова.

8. Подготовить статью.

Работа будет выполняться в коллективе – есть несколько параллельных курсовых и дипломных проектов. Для выполнения этой работы необходимо хорошее владение статистикой и вероятностью, алгоритмикой, программированием.

