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Аннотация В разных областях часто встречаются совершенные па-
линдромы – последовательности, комплементарные сами себе. Рас-
сматривается алгоритм de_shapker, выделяющий и удаляющий длин-
ный некомплементарный участок в нуклеотидной последовательно-
сти. Данный подход позволяет найти последовательности, содержа-
щие длинные подпоследовательности, близкие к палиндромам. Про-
верена работа алгоритма на наборе палиндромов, встречающихся в
РНК.

Ключевые слова: Совершенный палиндром, шпильки, РНК, био-
информатика.

1 Введение

Последовательность называется совершенным палиндромом, если она ком-
плементарна сама себе. В биоинформатике полезно оценить близость после-
довательности к совершенному палиндрому. Близкие к палиндрому после-
довательности, например, могут играть роль в экспрессии генов [2]. Ранее
авторы разработали алгоритм palindrome_self_alignment, находящий раз-
биение строки x вида x = wz, при котором редакционное расстояние между
x и конкатенацией wc(w), где c – функция комплементарности, минималь-
но [?]. Для оценки близости последовательности к палиндрому авторы пред-
лагают использовать функцию

imp(x) =
min{dist(x,wc(w))|x = wz}

|x| . (1)

Чем ближе последовательность к совершенному палиндрому, тем ближе зна-
чение imp к нулю.

Часто последовательность может иметь высокое значение функции imp
, однако содержать в себе достаточно длинную подстроку, близкую к со-
вершенному палиндрому (то есть иметь низкое значение функции imp). От-
части это может быть связано с наличием некомплементарных концов –
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termini. Для отделения близкой к палиндром подстроки авторы предложи-
ли алгоритмы тримминга [?].

2 Алгоритм de_shapker

Алгоритм de_shapker анализирует строку x используя матрицу H, полу-
чающуюся в результате работы алгоритма palindrome_self_alignment. В
данной матрице алгоритм итеративно ищет наименьшую по l1 норме непре-
рывную квадратную подматрицу Sl. Размер подматрицы задаётся как па-
раметр window_size. Затем, из индексов (u, v) верхнего левого элемента Sl

в матрице H выбирается индекс i начала петли в палиндроме с помощью
функции strategy. После выбора i, происходит удаление символов с i по
i + window_size. Для получившейся в результате строки x′ вычисляется
значение функции imp и сравнивается с значением, полученным на преды-
дущей итерации (на первой итерации берётся значение для исходной строки
x). Если значение imp уменьшилось, то предполагается, что обнаружен уча-
сток петли и начинается следующая итерация с увеличением window_size

на значение window_delta. Иначе предполагается, что петля либо обнару-
жена полностью на предшествующей итерации, либо отсутствует в строке
и возвращается строка, полученная на последней итерации. После выполне-
ния всех итераций возвращается строка, полученная на последней итерации.

3 Палиндромы в РНК

Авторы проанализировали работу алгоритма deshapker на наборе данных
miRBase [3], содержащем 38589 последовательностей. Из рассмотрения бы-
ли исключены вырожденные последовательности. К оставшимся последова-
тельностям предварительно были применены алгоритмы тримминга. После-
довательность считалась близкой к палиндрому, если значение функции imp
для неё не превосходило 0.2. После тримминга было обнаружено 29411 таких
последовательностей. Среди последовательностей, которые не были отмече-
ны как близкие к палиндрому был произведён запуск функции deshapker

с разными функциями strategy и разным числом итераций. Параметры
window_size и window_delta равны 2. Результаты поиска последователь-
ностей приведены в таблице 1.

Таблица 1. Число найденных палиндромов в зависимости от выбора функции
strategy и числа итераций.

Число итераций min(u, v) max(u, v) ⌈mean(u, v)⌉ ⌊mean(u, v)⌋
3 2577 2287 2303 2577
5 2688 2363 2397 2682
10 2707 2376 2415 2702
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При strategy(u, v) = min(u, v) и strategy(u, v) = ⌊mean(u, v)⌋ было найде-
но больше последовательностей, близких к палиндрому. Также увеличение
числа итераций с 5 до 10 давало меньший прирост, чем увеличение числа
итераций с 3 до 5. Это может быть связано с малым количеством последо-
вательнотсей, содержащих длинные петли.
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