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Мотивация: На возникновение аномалий беременности влияют множество 
факторов, одним из которых является метилирование ДНК. Нарушение 
метилирования ДНК при развитии плода и плаценты может повлечь за собой 
множество исходов, таких как спонтанный аборт (СА), преэклампсия (ПЭ) 
и гестационный сахарный диабет (ГСД). В данной работе был проведен 
сравнительный анализ эпигенетического ландшафта генома между ворсинками 
хориона с аномалиями развития I и III триместров беременности.
Методы и алгоритмы: Профили метилирования генома в ворсинах хориона для ПЭ 
[1] и ГСД [2] были получены из открытых баз данных, для группы СА – с помощью 
бисульфитного массового параллельного секвенирования ограниченного набора 
локусов (RRBS) 8 спонтанных абортусов I триместра беременности с нормальным 
кариотипом. В дальнейшем были выявлены дифференциально метилированные 
регионы и гены для каждой из групп, после чего был проведен анализ обогащения.
Результаты: Сравнительный анализ эпигенетического ландшафта образцов с 
такими патологиями, как СА, ПЭ и ГСД выявил семь общих дифференциально 
метилированных генов: три гипометилированных – WDR5, TMC4, MIR4533; 
три  гиперметилированных – ADARB2, INPP5E, TUBB4A – и один с различным 
направлением метилирования в разных частях гена – PRDM16. Среди генов, 
уникальных для спонтанного аборта, часть генов (LRRC8A, HDLBP, HIC1, ST14) 
ранее была связана с летальным фенотипом у мышей.
Заключение: Обнаруженные сходные дифференциально метилированные 
гены могут свидетельствовать о возможных общих паттернах нарушения 
эпигенетического ландшафта генома при различных патологиях беременности.
Финансирование: Работа выполнена при поддержке Российского научного фонда, 
грант № 23-15-00341.
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