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Глобальное выравнивание последовательностей, в частности с использованием алгоритма Нидлмана–Вунша [1], является одним из ключевых инструментов вычислительной биологии. Однако его эффективность существенно зависит от выбора параметров оценки — награды за совпадение, штрафа за несовпадение и штрафа за разрывы. На практике эти параметры, как правило, подбираются эвристически, несмотря на их сильное влияние на результат выравнивания и последующий биологический анализ. Существующие подходы, включая фиксированные матрицы оценок и методы на основе логарифмических правдоподобий, плохо адаптируются к различным уровням консервативности последовательностей. Эта проблема особенно заметна в задачах идентификации видов по ДНК, где требуется одновременно максимизировать межвидовые различия и минимизировать внутривидовую вариацию. Несмотря на эффективность митохондриальной ДНК (например, гена COI), данное свойство не является универсальным, что делает задачу выбора оптимальных параметров и участков последовательностей сложной и ресурсоёмкой.
В данной работе предлагается универсальный подход к оптимизации параметров алгоритма Нидлмана–Вунша на основе пользовательской функции качества, называемой «badness». Основу метода составляет процедура, аналогичная градиентному спуску, адаптированная к дискретному и негладкому пространству параметров. На каждой итерации генерируется набор направлений изменения параметров, которые оцениваются с использованием функции badness; затем выбираются и комбинируются наиболее эффективные направления. Таким образом, процесс подбора параметров превращается из эвристического в систематический и управляемый данными. Эксперименты на базе митохондриальной ДНК близкородственных видов обезьян показывают, что предложенный метод автоматически находит параметры, минимизирующие значение badness и улучшающие качество различения. Подход является универсальным и может применяться к различным биологическим базам данных и задачам.
Экспериментальная проверка проводилась на митохондриальной ДНК близкородственных видов обезьян. Результаты показали существенное снижение значения функции badness как на обучающем, так и на независимом тестовом наборе (например, с $78.83$ до $65.00$ и со $107.87$ до $72.80$ соответственно), а также улучшение обобщающей способности параметров. Это подтверждает, что предложенный метод эффективно минимизирует максимальные углы в треугольниках расстояний и может быть использован для повышения качества различения последовательностей.
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