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Введение
Геном представляет из себя совокупность наследственного материала, заключенного в

клетке организма. Его можно представить в виде символьной последовательности, в которой
каждому элементу соответствует одно из 4 азотистых оснований: аденин, гуанин, тимин и
цитозин.  Имея  такую  геномную  последовательность  организма  и  зная  каким  образом  ее
характеризует  та  или  иная  ее  область,  можно  получить  огромное  количество  полезной
информации о ее носителе.

Проблема заключается в том, что получить правильную последовательность целиком на
сегодняшний  день  технически  невозможно.  Процесс  обработки  биологических  данных
называется  секвенированием,  результатом  его  работы  является  набор  относительно
небольших  подпоследовательностей,  называемых  ридами,  в  которых  к  тому  же  могут
присутствовать ошибки секвенирующей платформы. Гаплотипированием называется процесс
получения набора геномов (гаплотипов) представленных в обрабатываемых биологических
данных.  На  основе  гаплотипов  вирусов  можно  решать  задачу  построения  их
филогенетических  сетей,  имеющую  ряд  практических  применений,  например,
восстановление сценариев и очагов заражения на основании клинических данных.

Поскольку качество построения филогенетических сетей напрямую зависит от качества
сборки  гаплотипов,  появляется  необходимость  в  качественном  гаплотипере,  способном
хорошо  находить  и  различать  похожие  гаплотипы,  так  как  вирусам  свойственна  высокая
скорость мутации, из-за чего геномы их штаммов могут быть очень близки.

Цель работы
Целью  данной  работы  является  разработка  продвинутых  алгоритмов

гаплотипирования и построения филогенетических сетей штаммов вирусов. 

Промежуточные результаты
Были изучены и проанализированы существующие методы гаплотипирования, среди

которых  SAVAGE[1], CliqueSNV[2], PredictHaplo[3], aBayesQR[4]. Определены их слабые и
сильные стороны, поставлены задачи для дальнейшего исследования.

Описание предлагаемого подхода
Ведется адаптация похода TCS[5] под NGS данные. Исследуются идеи в направлении

применения  теории  гиперграфов  к  построению  гаплотипов.  Для  построения
филогенетических  сетей  планируется  попробовать  использовать  не  гаплотипы,  а  сами
данные секвенирования.
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