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УДК 001.817 

 

ПОИСК ПЕТЛИ В НЕСОВЕРШЕННОМ ПАЛИНДРОМЕ 

 

Г. А. Хазиев, О. А. Зверков, Л. И. Рубанов, А. В. Селиверстов 

 
Институт проблем передачи информации имени А. А. Харкевича РАН,  

Москва, Россия, khaziev@iitp.ru  

 

Палиндромы часто встречаются при анализе нуклеотидных последовательно-

стей. Вопрос автоматического обнаружения несовершенных палиндромов до сих пор 

остаётся открытым. Мы предлагаем алгоритм de_shapker выделения петли в 

несовершенном палиндроме. Авторы протестировали работу алгоритма на нескольких 

множествах высококонсервативных элементов (ВКЭ). 

 

Ключевые слова: несовершенные палиндромы; шпильки; биоинформатика. 

 

SEARCHING FOR THE LOOP IN IMPERFECT PALINDROME 

 

G. A. Khaziev, O. A. Zverkov, L. I. Rubanov, A. V. Seliverstov 

 
Institute for Information Transmission Problems of the Russian Academy of Sciences 

(Kharkevich Institute),  

Moscow, Russia, khaziev@iitp.ru  

 

Palindromes are often encountered in analysis of nucleotide sequences. The question 

of automatic detection of imperfect palindromes is still open. We propose the de_shapker 

algorithm for identifying a loop in an imperfect palindrome. The authors tested the algorithm 

on several sets of highly conserved elements (HCE). 

 

Keywords: imperfect palindromes; hairpins; bioinformatics. 

1. Введение  

Последовательность нуклеотидов называется совершенным палин-

дромом, если она комплементарна сама себе. Последовательность, отли-

чающаяся от совершенного палиндрома, называется несовершенным па-

линдромом. Ранее авторами были предложены квадратичный алгоритм 

palindrome_self_alignment поиска наименьшего редакционного расстояния 

между последовательностью x и совершенным палиндромом, который 

был получен конкатенацией префикса x и последовательности, компле-

ментарной этому префиксу [1]. Также авторами была предложена функция 

mailto:khaziev@iitp.ru
mailto:khaziev@iitp.ru
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где dist(.) – редакционное расстояние, c(.) – комплементарная последова-

тельность, а |.| – длина последовательности. Данная функция характеризует 

близость последовательности x к совершенному палиндрому. Чем ближе 

строка к совершенному палиндрому, тем ближе к нулю значение фунции 

imp(x). Сложность поиска близких к палиндрому последовательностей в 

молекулярной биологии состоит в наличие длинных подпоследовательно-

стей внутри близких к палиндрому строк, нарушающих общую палиндром-

ность. Для частичного решения данной проблемы, ранее авторами были 

предложены алгоритмы усечения, целью которых является выделение 

длинной подстроки x, более близкой к совершенному палиндрому, чем x [2].  

2. Алгоритм удаления петли 

Авторы предлагают алгоритм de_shapker, целью которого является 

выделение подпоследовательности с более низким значением функции 

imp(x) с помощью нахождения некомплементарного себе участка внутри 

последовательности – петли. В отличие от алгоритмов усечения, которые 

находили подпоследовательность с более высоким значением imp(x) с по-

мощью удаления нуклеотидов на краях последовательности, алгоритм 

de_shapker удаляет участок внутри последовательности. Такой участок ха-

рактерен для несовершенных палиндромов, встречающихся в биологиче-

ских задачах. Алгоритм получает на вход строку x, значение imp_given = 

= imp(x), матрицу H, вычисленную в алгоритме palindrome_self_alignment 

для строки x, число итераций алгоритма iteration_counter, первоначальный 

размер окна window_size, приращение к размеру окна между итерациями 

window_delta, а также стратегию выбора координат начала петли strategy. 

Строка x записывается в строку result. Далее, для всех непрерывных под-

матриц матрицы H размера window_size × window_size вычисляется l1 

норма по формуле  

1

_size winw dow_sio zeind w

1 1

( ) ,ij

i j

l A A
= =

=  
 

где A – подматрица H. Из индексов (u, v) в матрице H левого верхнего эле-

мента наименьшей по норме подматрицы выбирается индекс s начала 

найденного участка петли. За выбор индекса отвечает параметр strategy. 

Затем, в x удаляется участок начиная с s, заканчивая s + window_size и 
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записывается в строку x_new. Для полученной строки вычисляется значе-

ние функции imp(x_new). Если данное значение меньше, чем imp_given, 

то x_new записывается в строку result и начинается новая итерация, иначе, 

алгоритм завершает работу и возвращает строку result. 

3. Результаты тестирования 

В некодирующих областях геномов Homo sapiens, Macaca fascicularis, 

Mus musculus, Sus scrofa были выделены высококонсервативные элементы 

(ВКЭ), находящиеся на первой хромосоме человека с использованием мо-

дификации метода, описанного в [3]. 

Для двух множеств этих ВКЭ был проведён поиск палиндромов с ис-

пользованием алгоритмов усечения. Затем, к каждой последовательности 

была применена функция de_shapker с четырьмя различными значениями 

параметра strategy: max( , ),u v  min( , ),u v  mean( , ) ,u v    mean( , ) .u v    Кроме 

того, варьировались значения числа итераций: для каждой последователь-

ности выполнялось до 3, 5 и 10 операций. Стартовый размер окна был ра-

вен 2, приращение window_delta также был равен 2. Последовательность 

x считалась близкой к палиндрому, если для одной из её подпоследователь-

ностей xs, полученной в результате анализа, выполнялось imp( ) 0.2.sx   

 В первом множестве из 5689 последовательностей - blk01-12.37.8 с 

помощью усечения был найден 471 палиндром. Количество палиндромов, 

найденных с помощью функции de_shapker, указано на рис. 1. 

 

 

Рис. 1. Зависимость между числом итераций алгоритма de_shapker и количеством 

найденных палиндромов для множества blk01-12.37.8 
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Аналогичные эксперименты были проведены для множества  

blk01-10.39.8. В данном множестве содержится 5862 последовательности, в 

них с помощью усечения было найдено 475 палиндромов. Количество па-

линдромов, найденных с помощью функции de_shapker, указано на рис. 2. 

 

 

Рис. 2. Зависимость между числом итераций алгоритма de_shapker и количеством 

найденных палиндромов для множества blk01-10.39.8 

 

Из рисунков выше можно сделать два основных вывода. Первый вы-

вод заключается в том, что выбор в качестве параметра strategy функции, 

смещённую к меньшему из значений (u, v) приводит к большему числу об-

наруженных палиндромов. Второй вывод состоит в том, что между 3 и 5 

итерациями прирост числа палиндромов сильно больше, чем между 5 и 

10, следовательно, при анализе большого количества последовательностей 

можно ограничиться значением iteration_counter=5 для экономии времени 

вычисления.  

Кроме того, для найденных палиндромов было вычислен процент 

оставшейся строки после усечения и применения функции de_shapker 

(табл. 1–2). Из таблиц видно, что даже несмотря на небольшое уменьше-

ние средней доли строки после усечения и удаления петли для каждой от-

дельной стратегии, в среднем, строки потеряли небольшую долю от своей 

длины. Таким образом, алгоритмы не выдают в результате анализа слиш-

ком короткие последовательности, близкие к палиндромам в силу своей 

длины, а позволяют определить те последовательности, которые действи-

тельно могут содержать длинные подпоследовательности, близкие к па-

линдромам. 
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Таблица 1 

Средняя доля строки после усечения в blk01-12.37.8 

strategy 3 итерации 5 итераций 10 итераций 

min 81,6% 80,5% 80,5% 

max 81,5% 80,5% 80,2% 

mean    81,5% 80,5% 80% 

mean    81,6% 80,5% 80% 

Примечание. Средний процент от первоначальной строки, оставшийся в резуль-

тате всех преобразований.  

 
Таблица 2 

Средняя доля строки после усечения в blk01-10.39.8 

strategy 3 итерации 5 итераций 10 итераций 

min 81,3% 80,2% 80% 

max 81% 80,3% 80% 

mean    81% 80,2% 79,9% 

mean    81,2% 80,3% 80% 

Примечание. Средний процент от первоначальной строки, оставшийся в резуль-

тате всех преобразований.  

4. Заключение 

Рассмотренный алгоритм позволяет точнее определять близость 

строки к совершенному палиндрому. На экспериментальных данных, при 

выборе стратегии лучше всего себя показали функции минимума и округ-

лённого вниз среднего.  
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