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Математическое и программное обеспечение вычислительных машин и систем

(физико-математический науки)

Избранные вопросы теории сложности алгоритмов и обработки сигналов.

1. Конечные автоматы и регулярные выражения

2. Поиск подцепочек, определяемых регулярным выражением

3. Хранение данных. Упаковка в контейнеры, динамическое распределение памяти, ожидаемая стоимость поиска.

4. Сжатие и представление информации. Кратчайшая общая надпоследовательность, надслово. Сжатие разреженной матрицы, подстановка регулярного выражения, прямоугольное сжатие картинки. 

5. Задачи о базах данных. Наименьший по мощности ключ, дополнительный ключ, преобразуемость коньюнктивного запроса.

6. Дискретное преобразование Фурье

7. Вейвлет-преобразование. Преобразование Хаара и Добеши. 

8. Кратномасштабный анализ.

Методы выравнивания последовательностей.

1. Метод нормализованного выравнивания последовательностей

2. Методы выравнивания, основанные на статистических оценках.

3. Методы множественного выравнивания последовательностей без гэпов.

4. Метод GIBBS Sampling для множественного выравнивания. Различные применения.

5. Алгоритмы выравнивания, основанные на баесовских оценках.

6. Оптимизация методов выравнивания по времени. CALIGN.

7. Подходы к множественному выравниванию нескольких последовательностей.

Методы распознавания генов.

1. Распознавание генов по идентификации кодирующих районов через статистические 

оценки.

2. Распознавание генов по идентификации некодирующих районов.

3. Распознавание генов по гомологии.

4. Определение корректной структуры сплайсинга генов.

5. Предсказание экспрессии гена из его структуры. Подход на основе поиска цис-элементов.

6. Методы распознавания промоторов: Autogene, GeneID, NNPP, PromFind, PromoterScan, 

TSSG & TSSW, GRAIL.

7. Использование скрытых марковских моделей для анализа генетических последовательностей.

8. Распознавание генов методом нейронных сетей.

Поиск цис-элементов.
1. Распознавание цис-элементов из статистически-значимого выравнивания нескольких последовательностей.

2. Поиск точных статистически-значимых повторов из множества последовательностей.

3. Методы поиска сайтов при помощи сравнения с консенсусной последовательностью.

4. Методы весовых матриц для поиска сайтов.

5. Методы поиска сайтов на основе марковских структур.

6. Методы поиска сайтов, основанные на определении статистически-значимых фрагментов ДНК без учета экспериментально подтвержденных обьектов.

7. Алгоритм WORDUP 

8. Алгоритм WINNOWER
9. метод суффиксных деревьев для поиска цис-элементов.

10. Метод реализаций для поиска цис-элементов.

11. Использование дискриминантного анализа для распознавания цис-элементов.
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