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0.1. Шехова А.А., Карепова Е.Д., Шанько Ю.В.
Решение задачи локализации гомоло-

гичных участков при сравнении сим-

вольных последовательностей

В работе [1] нами был предложен новый метод срав-
нения символьных последовательностей P и Q раз-
ной длины nP и nQ, соответственно, составленных
из символов конечного алфавита ℵ.
Метод рассматривает все возможные расположе-
ния последовательностей друг относительно друга
(для краткости далее — наложения последователь-
ностей P и Q) и подсчитывает количество совпада-
ющих пар символов, расположенных друг под дру-
гом в каждом наложении. Метод основан на вычис-
лении свёртки индикаторных последовательностей
каждого символа алфавита ℵ, сконструированных
из сравниваемых символьных. По теореме о свёрт-
ке свёртка двух числовых последовательностей мо-
жет быть получена как обратное преобразование
поточечного произведения отдельных дискретных
преобразований Фурье каждой последовательности.
Поскольку в предложенном алгоритме вычисляет-
ся свертка индикаторных последовательностей для
каждого символа алфавита, то результатом рабо-
ты метода является целочисленная последователь-
ность C = {c1, . . . , cN}, где каждое значение от-
ражает число попарных совпадений символов в со-
ответствующем наложении, причем нулевым счита-
ется наложение, в котором первый символ после-
довательности P накладывается на последний сим-
волом последовательности Q. Каждое последующее
наложение получается путем сдвига последователь-
ности Q на один символ вправо относительно фик-
сированной последовательности P. Таким образом,
N = nP +nQ−1. Эффективность метода основана на
применении быстрого дискретного преобразования
Фурье для вычисления сразу всей C. Метод позво-
ляет быстро найти самое выгодное с точки зрения
совпадения символов наложение c∗ = max

1≤i≤N
{ci}.

При этом допускаются мутации символов в совпада-
ющих участках (замены, вставки и выпадения). Од-
нако, метод ничего не говорит о расположении сход-
ных подпоследовательностей непосредственно внут-
ри последовательностей P и Q. Следовательно, воз-
никает задача локализации сходных подпоследова-
тельностей.
В настоящей работе предложен метод локализации
сходных участков в сравниваемых последовательно-
стях. Показано, что с помощью c∗ можно оценить
длину совпадающего участка. Если затем тем же
методом из [1] построить еще одну свертку C1 инди-
каторных последовательностей со специальным ве-
сом, то можно оценить еще один параметр совпада-
ющего участка, а именно, его середину относитель-
но начала наложения. Это позволяет хорошо лока-
лизовать совпадающий участок.
В работе продемонстрирована хорошая точность ло-

кализации на реальных геномных последовательно-
стях со вставками.
Работа поддержана Красноярским математиче-
ским центром, финансируемым Минобрнауки РФ в
рамках мероприятий по созданию и развитию ре-
гиональных НОМЦ (Соглашение 075-02-2025-1606).
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