
1Dднк

Посл. символов

сайты транскрипции

промотер

ins/del

SNP

«Выравнивание»

кодирующая ДНК

...

«1Dднк > 1Dднк»



деоксирибонуклеозид трифосфат дидеоксирибонуклеозид трифосфат

необходим для роста цепи (элонгации) элонгация химически невозможна

секвенируемая ДНК

олигонуклеотидный праймер

деокси-
рибонуклеотид
фосфаты

небольшое количество
дидеоксирибонуклеозид
трифосфата

включение дидеокси-
рибонуклеозид
трифосфата



2-цепочечная
ДНК

1-цепочечная
ДНК

праймер

чтение последовательности ДНК посредством гель-электрофореза

+избыток

будем читать
эту цепь



Ошибки секвенирования

• ДНК полимераза в
контексте клетки –
10-9

• Современное
секвенирование –
10-3..10-5 радиоактивные

метки
флуоресцентные
метки



Общая теория алгоритмов
выравнивания

¬∃



Алгоритмы выравнивания

Точные

Поиск по базам данных
последовательностей

Задачи классификации
последовательностей

Установление и
устранение
противоречивости

Установление
соответствий ДНК-
РНК-белок

Быстрые



Динамическое программирование

«Точные»

Принцип оптимальности

d – штраф за вставки/делеции

из матрицы
схожести



S(A,A)=+2, S(A,B)=-1, d=-1

нач.

конец выравнивания



BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)

Символьная
последовательность

Список
подстрок

длины k

База данных k-
подстрок и

последовательностей

Список соответствующих
сегментов 2х последов.

Динамическое
программирование

Список
выравниваний

Оценка значимости
соответствий



2. Поиск соответствий в базе данных

• Список последовательностей из БД для
каждого k-слова и его соответствий

• Нахождение сегментов (high scoring segment pair,
HSP) 

– расширение сегмента от совпадающего k-слова пока
увеличивается вес сегмента

k-слово

данная посл. (Q)

посл. в БД (DB)

вес сегмента



3. Оценка значимости соответствий

• Отсев сегментов с низким весом
– S>Sп, пороговое значение веса

сегмента

• Значимость веса каждого сегмента
– E – вероятность ложно- позитивного

совпадения в БД из D
последовательностей

– λ, K, H – параметры (0.318, 0.13, 0.4)

– m’, n’ – эффективные длины
последовательностей Q и DB

распределение
Гумбеля



Как снизить ошибки при секвенировании?

• Улучшение процедур распознавания
профилей секвенирования

• Повторные эксперименты на одном
объекте, одном приборе, 
выравнивание последовательностей

• Сопоставление 1D РНК и 1D белка,
соответствующих данной 1D ДНК
(ген)



Вариации объекта и «схожесть»
объектов

Шум Вариация

SNP 1Dднк >
1Dрнк > 1Dб

точечные
ошибки

Схожие объекты

? ?
?



1D 2D 3D Л ФДНК РНКСигнал

1D 2D 3D Л ФДНК РНКСигнал

Посл

Выравн

Посл

Выравн

Посл

Выравн

2Dрнк

2Dрнк

БИОинформатика

биоИНФОРМАТИКА

Подход к решению задач 1D>…


