Algoritmus pro rekonstrukci ncRNA BLAST hitů s nevýznamným skóre využívající suboptimálních struktur RNA
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Pro vyhledávání homologních sekvencí jsou běžně využívány programy pro sekvenční alignment, ty jsou pro ncRNA použitelné pouze částečně, protože je známo, že u ncRNA je evolučně konzervována struktura RNA namísto sekvence a sekvenční podobnost je většinou omezena na příbuzné organismy. Proto jsme při sekvenčním vyhledávání homologů např. BLASTem omezeni na hity s dostatečně významným skóre. Ve výstupu se však mnohdy nachází sekvence částečné či s mnoho nepárujícími se bázemi, které mají nevýznamné skóre, a nelze říci, zda jsou či nejsou homologní. Cílem prezentovaného algoritmu je rekonstrukce nalezených sekvencí do plné délky a predikce homologie dané sekvence podle podobnosti struktur vyhledávané ncRNA a rekonstruované sekvence. Z porovnání funkčních struktur známých ncRNA vyplývá, že mnohdy je daná struktura lépe predikována jednou z energeticky suboptimálních struktur vzhledem ke struktuře s energií minimální. Proto v našem algoritmu používáme suboptimální struktury pro určení nejlépe skórující sekvence a predikci homologie.
