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Введение. В настоящее время наиболее надежным алгоритмом предсказания вторичных структур РНК является сравнительный анализ вторичных структур. Существующие алгоритмы предсказания консервативных структур базируются на уже готовых множественных выравниваниях. При этом сами выравнивания считаются заданными. Однако, существующие алгоритмы построения множественных выравниваний не очень подходят для этой задачи, поскольку они весьма критичны по отношению к большим делециям / вставкам. В нашей группе  разработан алгоритм блочного множественного выравнивания, который лишен этого недостатка. Этот алгоритм имеет расширение, позволяющее находить элементы вторичной структуры РНК, согласованных с блоками выравнивания.

Задача. Задача состоит в следующем:

· Совершенствование алгоритма множественного выравнивания, в частности учет степени сходства последовательностей.

· Оптимизация параметров  

· Модификация алгоритма для выравнивания аминокислотных последовательностей. 

· Объединение алгоритма построения выравнивания и поиска элементов вторичной структуры.

· Применение метода для массового сравнительного анализа геномов с целью поиска новых регуляторных элементов.

· Создание Web-сервера.

Если весь комплекс работ будет выполнен, то возможна публикация (и не одна).

Для выполнения работы необходим навык программирования (желательно на Java). Владение базовыми алгоритмами и элементами теории вероятностей и статистики – необходимо. Работа рекомендуется для студентов 3-го (предпочтительно) или 2-го курса. 

