Алгоритм распознавания регуляторных сайтов, учитывающий их кластеризацию.

Руководитель проф. А.А.Миронов
Сайты связывания факторов транскрипции в эукаритоах, как правило, образуют кластеры. Для поиска таких кластеров есть эффективный алгоритм. С другой стороны, есть известный итеративный алгоритм предсказания сайтов связывания MEME, основная идея которого заключается в последовательном уточнении профиля, а также стохастический алгоритм Gibbs Sampler. С другой стороны, алгоритмы поиска сайтов связывания, учитывающих кластеризацию, подсчитывает статистически перепредставленные слова в регуляторных областях, но не работают с профилями, в то время как существующий алгоритм MEME никак не учитывает кластеризацию сайтов связывания. Предлагается разработать комбинированный алгоритм, который позволит искать кластеры сайтов связывания в регуляторных областях. Цель этого алгоритма – научиться предсказывать новые типы сайтов связывания.
Этапы:
1. Разобраться с существующими методами кластеризации и распознавания.

2. Изучить код существующей программы кластеризации

3. Изучить код существующей программы, реализующей алгоритм MEME
4. Разработать итеративную процедуру поиска сайтов связывания, учитывая кластеризацию.

5. Протестировать программу на известных примерах.

6. Подобрать параметры и уточнить алгоритм.

7. Составить выборку совместно регулируемых генов.

8. Распознать сайты связывания и сравнить полученные результаты с базами данных сайтов связывания. Если найдем что-нибудь новое – будет замечательно.

9. Подготовить статью.

Работа будет выполняться в коллективе – есть несколько параллельных курсовых и дипломных проектов. Для выполнения этой работы необходимо хорошее владение статистикой и вероятностью, алгоритмикой, программированием.
