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В настоящее время молекулярная диагностика интенсивно развивается. Одним из мето-
дов диагностики является петлевая изотермическая амплификация LAMP (lоop-mediated
isothermal amplification) [1]. Ее применяют для детекции различных видов инфекций (в том
числе и новой коронавирусной инфекции SARS-CoV-2). Для проведения успешной LAMP
необходимо правильно подобрать или найти праймеры в целевом участке или полном ге-
номе. Праймеры - это короткие фрагменты нуклеотидной последовательности, обычно от
10 до 30 нуклеотидов. Для проведения LAMP часто используют наборы из шести прай-
меров, и поиск этих последовательностей в геноме весьма трудоемкая задача. В данной
работе поиск праймеров в геномах представлен как поиск подстроки (образца) в строке.
Поиск проводился на геномах разной длины и осуществлялся с помощью алгоритма Ахо-
Корасика [2], который позволяет искать сразу несколько вхождений, что немаловажно
для проведения LAMP. Программа поиска праймеров реализована на языке программи-
рования Python. Программа получает на вход 6 праймеров в виде строк (F3, F2, F1c,
B1c, B2, B3) и геном в формате FASTA. Затем с помощью библиотеки BioPython происхо-
дит считывание генома. С помощью алгоритма Ахо-Корасика, библиотеки pyahocorasick
и библиотеки multiproccesing, создаётся два отдельных процесса: на первом происходит
поиск праймеров F3, F2, B1 на 5’-3’ цепи, а на другом процессе поиск праймеров F1c, B2,
B3 на комплемантарной 3’-5’ цепи. Затем, рассчитывается расстояние между праймерами.
Рекомендуемое расстояние: «F3 / F2»: 0-60 нуклеотидов, «F2 / F1»: 20-40 нуклеотидов,
«F1 / B1c»: 0-30 нуклеотидов. Если праймеры удовлетворяют данному условию и могут
объединиться в наборы, то программа выводит индексы вхождений праймеров на выход
пользователю. На рисунке 1 представлены графики зависимости времени поиска от длины
нуклеотидной последовательности для последовательного поиска и многоядерного поиска.
Работа выполнена при финансовой поддержке Российского фонда фундаментальных ис-
следований (проект № 20-37-90091).
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Рис. 1. Рисунок 1 – График зависимости времени от длины нуклеотидной последовательности
с применением алгоритма Ахо-Корасика.
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