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Мотивация и цель: Одной из особенностей трехмерной структуры хроматина 

нейронов коры головного мозга человека являются дальние контакты, 

предположительно формируемые белками группы поликомб [1]. Данные 

контакты были обнаружены в нейронах взрослого мозга, где они соединяют 

промоторы неактивных генов, кодирующих транскрипционные факторы, многие 

из которых участвуют в развитии нервной системы. Однако роль поликомбовых 

контактов в жизни клетки остается неясной. Прежде при изучении этих контактов 

мы использовали Hi-C карты нейронов, полученных из взрослого мозга и не 

разделенных на подтипы [1]. В данной работе мы использовали открытые данные 

о трехмерной структуре и транскриптоме одиночных нейронов [2–5], чтобы 

изучить возможные отличия паттерна дальних поликомб-опосредованных 

контактов в разных подтипах нейронов, а также на разных стадиях развития 

нейронов. 

Методы и алгоритмы: В работе были проанализированы открытые данные о 

трехмерной структуре хроматина одиночных клеток, полученные методом snm3C-

seq, а также открытые данные транскриптомики одиночных клеток snRNA-seq. 

Для анализа и визуализации данных были использованы библиотеки Python: 

cooler [6], cooltools [7], scanpy [8], а также программа HiGlass [9]. 

Результаты: Мы обнаружили, что паттерн поликомбовых контактов отличается 

в возбуждающих и тормозных нейронах. В частности, в тормозных нейронах, в 

отличие от возбуждающих, отсутствуют поликомбовые контакты с геном SOX2, 

кодирующим транскрипционный фактор, участвующий в развитии нервной 

системы, а сам ген имеет высокую экспрессию. Кроме того, интенсивность 

нейрональных поликомбовых контактов изменяется в ходе развития нервной 

системы, достигая максимума во взрослых нейронах. 

Выводы: Полученные результаты позволяют предположить, что дальние 

поликомбовые контакты регулируют работу транскрипционных факторов в ходе 

развития мозга, а также могут быть важны для формирования разных подтипов 

нейронов. 

Финансирование: Исследование поддержано грантом РНФ (№ 21-74-10102). 
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Motivation and Aim: Long-range polycomb interactions are the hallmark of neuronal 

chromatin 3D structure in the human brain cortex [1]. In mature neurons, these 

interactions bring together promoters of inactive genes that code for transcription factors, 

many of which are involved in nervous system development. However, the precise role 

of polycomb interactions in the neuronal development and function remains unclear. 

Previously, we used bulk Hi-C data to study neurons in the adult brain [1]. In this work, 

we used publicly available single-nucleus data on 3D structure and transcriptome of 

neurons [2–5] to study the pattern of polycomb interactions in the subtypes of mature 

neurons as well as in developing neurons. 

Methods and Algorithms: In this work publicly available snm3C-seq and snRNA-seq 

data were analyzed. Python libraries: cooler [6], cooltools [7], and scanpy [8] – were 

used for analysis, and HiGlass software [9] – for visualization. 

Results: We discovered that polycomb interactions occur at different loci in excitatory 

and inhibitory neurons. In particular, polycomb interactions with the SOX2 gene, that 

code for neuronal transcription factor, are present in excitatory neurons, but not in 

inhibitory neurons. Accordingly, SOX2 gene is expressed exclusively in inhibitory 

neurons, in line with repressive function of polycomb. We also found that the intensity 

of neuronal polycomb interactions increases in the course of brain development, 

reaching maximum in mature neurons. 

Conclusion: Our results suggests that long-range polycomb interactions are involved in 

the regulation of neuronal transcription factors during brain development and may also 

be important for neuronal differentiation into subtypes. 

Funding: The study is supported by the Russian Science Foundation grant (No. 21-74-

10102). 
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