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Введение

●Что такое масс-спектрометрия.
●Идентификация и de novo-секвенирование.
●Точечные мутации, как биомаркеры рака.



Задачи

● Сгенерировать набор гипотез о том, какие 
вариантные пептиды могут соответствовать 

предложенным масс-спектрам. 
●  
●  
● Из данного набора масс-спектров выделить те, 

которые могут соответствовать пептидам с 
точечной мутацией.

● Предложить возможные варианты мутации, 
выбрать из них наиболее вероятные.

● Проверить полученные данные в системе Blast.



Методы решения
● Найти тэги, извлечённые из не 

идентифицированных ранее пептидов.
● Найти тэги в базе данных белков, как 

подстроки, продлить их до пептидов.
● Предложить биологически возможные 

мутации.
● Сравнить теоретическую массу 

мутировавших пептидов с массой, 
полученной в ходе эксперимента.

● Оценить вероятность мутации.
● Оценить сходство теоретического масс-

спектра мутировавшего пептида и 
экспериментального масс-спектра.

● Проверить, был ли ранее обнаружен пептид с 
такой мутацией.



Возникшие проблемы

● Наивный алгоритм поиска подстрок 
работает долго.

● Было неудобно реализовывать проект 
на одном языке программирования.

● Не удалось научиться работать с 
интерфейсом blast для c++.

● Интефейс blast для python работает 
очень долго.



Результаты проделанной работы

● Программа, решающая поставленную 
задачу.

●  
●  
● Мы научились работать в команде.
● Мутировавшие пептиды, предложенные 

программой, отличаются от известных 
науке на сегодняшний день.
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