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Adverse drug effects (ADEs) are one of the leading causes of death in developed countries and the main reason 
for drug recalls from the market [1, 2]. The ADEs associated with action on the cardiovascular system are the 
most dangerous and widespread. Treatment of human diseases often requires the intake of several drugs, which 
can lead to drug-drug interactions (DDIs) causing an increase in the frequency and severity of adverse effects [3]. 
Evaluation of ADEs, as well as the effect of DDIs on their manifestation, is a non-trivial task and requires numerous 
experimental and clinical studies. 

To solve this problem, we developed a computational approach to assess the cardiovascular effects of DDIs. 
This approach is based on the analysis of FDA spontaneous reports (SRs) [4] to identify DDIs with subsequent 
creation of structure-activity relationships (SARs) for pairs of drugs to predict five cardiovascular ADEs: myocardial 
infarction, ischemic stroke, ventricular tachycardia, cardiac failure, and arterial hypertension.

At the first stage of our approach, we applied l1-regularized logistic regression to SRs for the identification of 
pairs of drugs that interact with each other and cause ADEs more frequently than individual drugs (examples of 
synergy and additivity, “actives” in SAR models) [5].  Using the same method we also identified pairs of drugs that 
do not interact with each other (“inactives” in SAR models).

At the second step, five SAR models were created based on the obtained information. We used probability 
estimates for 1553 human target calculated by PASS Targets software [6, 7] for each drug to create descriptors. 
Sum and difference of estimates were used as descriptors for drug pairs. To create SAR models we used Random 
Forest approach. Accuracy values were calculated based on 5-fold cross-validation procedure.

The obtained datasets include on average 3100 drug pairs with different active/inactive ratios. The average 
area under the ROC curve of obtained SAR models was 0.84, and the average balanced accuracy was 0.76. The 
predicted drug targets, which were taken as descriptors, can also be used to hypothesize the mechanisms of ADEs 
of DDIs. The created five SAR models can find practical application in the clinic for the selection of the safest 
combinations of drugs.

The study was supported by Russian Science Foundation grant 17-75-10168.
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Получен линейный по времени работы алгоритм построения наиболее экономного преобразования одной 
хромосомной структуры в другую. Алгоритм решает эту задачу в общем биологически мотивированном 
случае, который не рассматривался из-за его вычислительной трудности, и продолжает классические 
исследования в этой области. 

Ключевые слова: хромосомная структура, хромосомная перестройка, линейной сложности алгоритм, 
оптимизация на графах
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Получен новый линейный по времени работы и используемой памяти алгоритм решения давно и 
активно изучаемой задачи биоинформатики – реконструкция эволюции хромосомных структур. Среди 
родоначальников и ведущих учёных, которые поставили и изучали задачу, П.А. Певзнер и D. Sankoff, [1-3] и 
сотня последующих работ. Мы рассмотрели задачу в полной и биологически мотивированной постановке, 
в которой она не рассматривалась. А именно, структуры состоят из произвольного числа линейных и 
кольцевых хромосом, имеют неравный генный состав, допускаются все DCJ-операции над структурами, 
[4], и операции вставки, удаления участка хромосомы, каждой операции присвоена оценка частоты её 
биологической встречаемости, которая называется её ценой. Полученный нами алгоритм, в частности, 
по любым хромосомным структурам a и b, заданным в виде ориентированных графов, строит последова-
тельность операций, преобразующую a в b, которая имеет минимальную суммарную стоимость операций. 
Если DCJ-операции имеют одинаковую цену c, а операции удаления и вставки – любые цены w1 и w2, для 
которых w1≥c, w2≥c, то суммарная цена операций в последовательности, полученной алгоритмом, отлича-
ется от абсолютно минимальной не более, чем на 2c. Если все хромосомы кольцевые, то алгоритм выдаёт 
в точности минимальную последовательность операций. 

Работа поддержана РФФИ (грант № 18-29-13037).
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We obtain a linear time algorithm for constructing a minimal-cost transformation of one chromosome structure 
into another. The algorithm solves this problem in the general biologically motivated case, which has not been 
previously considered because of its computational complexity, and continues classical studies in this area. 

Key words: chromosome structure, chromosome rearrangement, linear complexity algorithm, optimization in graphs

We have obtained a new linear time and linear space algorithm for solving a long-standing and actively studied 
problem in bioinformatics, reconstruction of evolution of chromosome structures. Among the founders and leading 
scientists who have posed and investigated the problem we should mention P.A. Pevzner and D. Sankoff, [1-3], 
and a hundred of subsequent works. We have studied the problem in its complete and biologically motivated 
setting, which has not been considered before. Namely, structures consist of arbitrarily many linear and cyclic 
chromosomes and have unequal gene content; admissible operations are all DCJ operations over structures, 
[4], and insertions/deletions of chromosome fragments; each operation is assigned with a frequency estimate 
of its biological occurrence, referred to as its cost. The obtained algorithm, in particular, given any chromosome 
structures a and b represented as directed graphs, constructs a sequence of operations transforming a into b with 
the minimum total cost of operations. If the DCJ operations have the same cost c and insertions and deletions 
have any costs w1 and w2 with w1≥c and w2≥c, then the total cost of operations in the sequence constructed by 
the algorithm differs from the absolute minimum by at most 2c. If all chromosomes are cyclic, then the algorithm 
outputs precisely the minimum sequence of operations. 

The research is supported by the Russian Foundation for Basic Research (grant no. 18-29-13037).
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Была проанализирована межиндивидуальная вариабельность изменения состава микробиоты кишечни-
ка в ответ на прием продуктов с пробиотиками и с высоким содержанием клетчатки.  

Ключевые слова: кишечная микробиота, машинное обучение, модуляция состава микробиоты

Микробиота кишечника человека играет важную роль в поддержании многих функций организма че-
ловека. Смещение ее таксономического и функционального состава, оцененное с помощью метагеномных 
технологий, ассоциировано с рядом заболеваний, в том числе с воспалительными заболеваниями кишеч-
ника, метаболическими и сердечно-сосудистыми заболеваниями. Модуляция состава кишечного сообще-
ства с помощью изменения диеты, приема пребиотиков и пробиотиков – многообещающий подход к про-
филактике, диагностике и терапии заболеваний. Известно, что изменения состава микробиоты в ответ на 
одну и ту же интервенцию широко варьируют между людьми. В данном исследовании были сопоставлены 
изменения кишечного метагенома волонтеров при двух диетических вмешательствах: повышении приема 
продуктов, богатых пищевыми волокнами, и употребление кисломолочного продукта с пробиотическими 
бактериями. В обеих когортах степень ответа состава микробиоты на интервенцию существенно варьи-
ровала между добровольцами. Микробиота индивидов с большей степенью ответа (респондеров, англ. 
responders) характеризовалась повышенной представленностью кишечных бактерий-генералистов из 
рода Bacteroides и сниженной представленность бактерий-специалистов из отдела Firmicutes. Был постро-
ен машинный классификатор, позволяющий с довольно высокой точностью определять реакцию состава 
микробиоты индивида на интервенцию исходя из изначального состава (алгоритм Random Forest, AUC > 
0.7). Накопление и валидация базы знаний по ответу микробиоты на широкий спектр диетических интер-
венций позволит сформировать солидный базис для повышения эффективности персонализированных 
рекомендаций по диете и образу жизни.
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