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Ваедение
0дной из актуальнцх задач ко}aпьDтерной rенетики является

9адача вUявления сходства различнчх генетических текстов. На-

личие такого сходства позволяет делать выводu о таксоноr.иче-

ской (эволоционной) и/илц Функциональной близост, последова-

тельностей.

Анализ с]aцествупцих нетоАов рещения укаааннýlх 3адач пока-
зugает, что частотч встречаеraости олиr онуклеотидов являртся
gаl(ной классl,Фикационной харакrеристикой, однако используеrrý|е

мерн близости и основаннuе на вих r.етод!l таксоноr.ии иr.еDт ряд

суцественнuх недостатков, KoTopUe будут рассt|отренu в п.|.
В насто lей работе рассrатривается некоторая единая rae.To-

дика оценки iаксоноr.ической и Функциоllальной близости rенети-
ческих последовательностей, основанная на вuчисленrи извест-

ной ерв близости - коэ(фициенtа конкордации, введенного в [l]
И аДаПТИРОВаННОГО ПРИМеНИТеЛЬНО К СИiiВОЛЬфlllll ПОСrIеДОЭаТеЛЬНО-

стп,r в [2]. Ранее он исполь9овался для распо8навания Функцио-

нальннх сайтов в днк-последовательностях [3 ].llостоинства п9ед-

лагаеraой методики - простота ввчислrния коэФФициенто9, отсут-
сrвие необходиrrости эIравниэания, изaестноa распредеrtение мi
случайнUх упорядочаний, эо3raоrность Gраaнения болсе чсн двух
последовательностей , причеa. во3йо но, ёильно Dазличапllихс, по

мине.
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Возио,liности методики деr4онстрrруDтсЕ на реальнчх нуклео -
тиднвх и айи}lокислотн!.х последовательностях, взятuх и9 баэu
дафнчх ЕИВL. llля сравнения полученнuх результатов в работс ис-
пользовались те же посrlедоватеЛьнос т,, что и в [4].

l. С)цесrвупщие rrетодu

Статистические исследования больlдого чисдl нуклеоrиднuх
последовательностей , проведеннче ранее, показалr, что частотu
встречаеlкlсти олl.aонуклеотидов явлrioтся ваrной классиФикацион-
}0оЙ характеристикоЙ последовательност€Й.

Нусси}ов обнаруtхила. что в ДНК различнuх таксонойrческих
групп суцествуот устоЙчивua и стаrистически 3начипuе асиraйет-

ри, в частотах встречаелlости динуклеотидов [5]. Наприrер, в

больOrинстае п9оalнализированвчх ео прокариотических последова -
тельностей вuполняrюсь нерааенство f(Gс) > f(дт) > f(Тд), а в

больlлинстgе эукариотических - f(GG)>f (GC)>f(GT)>f(TA) > f(CG),

rде f(ab) - частота встречаеiiосlи динукJ!еотида аЬ. важность по-

лученнuх нуссиноа законоraерностей не вы3ывает Gомнений, однако

их использоэание для оценки близости и таксономии последова-

тельностей заrруднено, ,ак как неравенства справедливia мя со-
вокупности посrrедовательностей и вогут не вчполняться на конк-

ретнuх последовательностях . Kpor,te того, представление законо-
i,{ерностей в виде HeDaBeHcTB не является консrруктивныri .

Блайсделл в [6] показал, что использование йарковских це-
пей l-го и 2-го порiдков для ходелирования генетических после-

довательностей позволяет приiaенить к ним известнuе статистrчa-
ские мepb. однородности для оценки таксоноi,iической и эволоцион-

ной близосrи. к достоинствап предлохенноa,о ветода следует от-
нести возйопность сравнения более чеlr Авух послеАовательностей ,

отсутствие вllравнивания, наличие аппроксимационньlх характерис-

тик. Одфахо весьNа спорнuЁ являеrся вопрос об адекваrносrи rio-

делиро9ания природнuх нуклеотиднuх последовательностей однород-

нUни маРКОаСКИr,lИ r.ОДеЛЯМИ, lаК КаК HepaвHoМe9нoe РаСПРеДеЛеНИе
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частот встречаеiiости нуклеотидов по по9ицияй, наприriер, в ко -

дирlaalllих последовательностях, противоречит raодели однородной

марковской цепи.

Грэнте}. и др. [7] сФорrулировал, так назuэаеriуо ''rеноrнуш
гипоте9у|', согmсно которой все генu одного геноraа или близко-

родственн!lх гено|{ов, нaэавrси.aо от Функций кодируеичх ими бел-
ков, придерживаDтся одной стратегии вчбора синониr4ичньtх кодо-

}loв, но в par,rKax этой стратсгии вuсокоэкслрессир)rе}.ьЕ и низко-
экспрессируеaauе гaнU tlогут иметь собственные подстJrатегии. Ча-

стотu встречаемости (одонов в тои ил, ино}r виде учитuэались в

мерах, gведеннчх в [7-9] для оцевки "геноиной" близости. В [8]
кашuй rен представлллся точкой в бl -rrepHol,r пространстве кодо-
нов с коорАинатаraи, равнь}tи частоталi встречаеr'lости соответст-
ву|dllего кодона. ,lЪлее длr обеспечения воэ}iоrности визуализации

многоriерное пространство проектировалось на aмоскосrь. Расстоя-
ние i,leшAy послеАовательностями определялось как

d2(i,,i2)
64
8(t

j,t
2f )

где izj

't 2 соответственно. В [9] последовательность представля -
лась точкой в девятийерноl.t пJюстрансrве с координатаr.r, соот -
ветствуоциви l.acтoтal,t встречаеriости нуклеотидов д,Т,G в пaр-

вой позиции кодона, этих l(e нуклеотидов во второй и третьей по-
зициrх кодона, а расстояние определялось как
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пользуемuе в [7-9],rмеот один суцественнUй недостаток - резуль-
таты кластеризации 9ависят от вrбора ||начального" класrера.

В [l0] предложен способ (лассl,tФикации генов по их экс-
прессивности, основанньlй на двух и3вестнýх биоrюгиqеских Фак -

тах: мРНК адаптации и вчборе кодофов с пaриl,|rдиноr. 9 третьей

позиции. экспериitентч проводились на 83 последовательностях

E.coli, некоторýе из которчх э тот raorieнT еце не были секвени-
poвaньl полностьо, чrо не позволяет оцaнить достоинства нетода.

Трк!онов предлоrил описuвать последовательности сrtоваряr.и

характaрнuх олиrонуклеотидоэ длифой от 2 до б н)rклеотидов и по-

казал, что суцествует корреляция r.еrду таксономической и Функ-

цrональной бли3остьD последовательностей и состаэоai их сrюва -

рей [4]. fuя предскаЕания 
"астот, 

всr9""Ъеиости слова длиной п

испольэовались йарковские цепи (п-2)-го порядка и оlllидае}aая ча-

стоrс вuчислялась следурциrr образоrl:

f(а.вл...а ,) f(a....a )- l z п-l z п
Е(а,аr. ..an) -

f(ar...ao_,)

где Е - ояидаеtaа' частота, f - наблодаемая частот€.

отбирались в crtoвapb, если они удовлетворrли условиl)

- |(f(9) - B(u))/B|/2(rr)| 2 з.о. н"р" близости Авух

определяется как Sz-5 ' (С2+ Са+ с4+ с5)/4 и

слова t
Зtd(w) ,
словарей

n.l

j,t cj (A)qj (В)

ci (А, в) п. п.
l, l

(Е q](Д) Е q
j-l J j.t

(в)) Il22

J

гдс С.(А,В) - коэ(фrцrенt коDреляции последоваrельностей д и В

по словаряri сЛов дли}lorl i, п. - число возмоtlшцх слов длl.ной i
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(при моtцности алФа9ита в Ц сиr.rвола число возrlоtкнцх слов равно

qi), q.(X) . st<t(j) в последовательности Х.

Как отйечается в [lll, к построенио и трактовке таких сло-
варей следует относиться весьйа ocтopol{Ho, так как остается
неяснul.i вопрос, при каких откrюнениях от окидаейых значен&й ча-

стот r,rox{нo делать в!aаодц об их биоrlогической значиriости. Веро-

ятностнне характеристики частот встречае}iости слов зависят от

структурu сайолересечения слов, которая задаеrся автокорреля -
ционньar4 многочленой. Учет са1,1опересечения сrюв, как показано в

Itl], MoreT привесJи к совевденно различнuв сrюваря}..

0сновной guвод, которuй i{оtхфо сделаrь и9 проделанного ана-
ли9а, состоит в сл€дуtце}i: частотн встречаеиости динуклеотидов
(и, Boз}totttHo, тринуклеотr.rдов) являотся ваrной таксоноriической

характеристикой последовательно€тей, а частотч встречаеr.ости

кодонов - характеристикой "геномной" близости.

2, КоэфФициент конкордации Ul кэк rrepa таксоно}aической ,
|'геноriной|' и Функциональной близости последовательностей

КоэФФициефт конкордации как цера согласованности незавrt -
си1,1вх упорядочений п объектов fi эксп€ртаr.и бUл введен Кендэ -
лои [l] и адаптировав приriенительно к символьн!l1l последователь-

ностялr в [2] .

Напомниra некоторý.е основн9е определения, которuе понадо -

бятся в дальнейшеri.

I-граr+rа (или олигонуклеотlц длинu l) - это подцепочка иэ

1 следупцих друг 9а другоr. сиriволов. Часtотная характеристика

1-го порядка - это совоl{упность всех 1-граш последо9ательно-

c,f, илц текста в}aесте с частотаrи их встречаеraости.

КоэоФициент конкордации l-го порядка текстов Т|,...,Тm -
это }iepa сходства (6лизости) п тексто9 по их частотнllx характе-

ристикам 1-го порядка. Кашчй текст представляется чаЕтотной

характеDистихой 1-го порядка. упорадоченной по убчваниD час-
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ТОТ ВСТРеЧаеa{ОСТи l-г9аил. По3ици' l-грая}iu в упорi|lочении на-
3Uвается рангом. В случае равнчх ЧаСТОТ l-граi}lав присваrвает-
ся некоторuй с9едфий ранr. КоэO)ициент хонкоmации l-ro поряд-
ка вччисляется по следущей Фор,rуле:

v_l
Ul

(niIfr m
!l

Al) - ч.Е. А1.

це vI - cyr.i.a (по BCer. п упорядоченияri) квадратов откло}€ний

Gулоau рангоэ по всея 1-грамrrаи от срqднего 3начефrя эюй cyr. -
!

}lu, которое равно z п(Дl+l), где Al - нclнocтb алDаэита 1-

rраrн, Д.. - поправка на "связаннlе" оанги [l].I1
3начевия коФФициента и3r.еняотся от 0 (ql'tя случаr о - 2

упорiдочснrя пgютивопоlюrнu) до l (идентичнrв упорiдочениr). С

увеличениеra l значения коэФФициефтов в ocнoв}loli паrlаDт, однако

в нехоюрчх случаях lФгут повчlлаться. Рассl.ртриr.r н€6ольшой при-

.{ер.riл,DстрrруOlий тахуD эозl{онносrь. пусть Tl . сдАдддмсмсд
дли+€й в l J сииsолов и т2 = ддддд^мсмсм длиной в llr сиrr -

волов. ЧасlOтнве характеристики 2-го порiдха для них иraеDт B1.1д:

02(Т|) - {М,f(М).7,ДС,f(АС)-2; СД,f(СА)-3) и 0r(Тr) -
= {AA,f(M).93 Ас,f(дс).2; сд,f(сА).2}. козфrчиент ll2 < l,TaK
как последовательности рангов не совпадаот. Частотнuе характс-

ристики 3-го порядка Ф-(Т.) - {дм,f (дм).5i Д|c,f (мс)-2;
cAA,f (См)-2; дсд, f (Асд)-2} и Фa(тr) . {дм,f (дм).6; мс,
f (мс)-2; cAA,f (см)-2; дсд, f (дсд).2) даDт Iдентичн!€ последо-

вательности рангов и, слеАовательно, Uз . l.
С увеличсниеl 1 частотнуе характсристики будуt прqдстав-

лену, a основнон, qди}rочнuви 1-rраннани и значефия коэФФиqиен-

юв конкордацrи ll1 становrтся |'стаtистическ, незначиNuви",

тах (ак ф8иболь|trй вклад ! Н1 будут вносить "связаннче" ран -

ги. Рекоие}цуенraе 9начaни, 1 - 2,Зr4.
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КоэФФициент конкордации не учитu9ает порядок следования

l-граriri, однако отра!{ает фекоторьlй их 'ýал€нс||. Еrо удсбно ис-

пользовать для сравнения длинных текстов. Коq!Фициент Ш1 легко

вччисляется и для более чеii двух последовательностей , что очень

уд(6но при определении схФства последовательносrи с класtероri

или двух кластеро9.

Ил оцевхи значи1,1ости полученнцх значений коэФоициеrlта

iaоrно использовать аппроксr}aацио Н1 z-распределениеr.i Фцлера

t|].
Далее предлагается использовать коэсФициент конкордации l,ll

ках r.epy таксоноrir.ческой (пр, I - 2,3), "геноl,tной" (при I. J,
где хахдая триrрамraа нахqдится в Фа9е с раirкой считgвания)

близости нуклеотиднuх пос.ледовательностей и Ф)rнкциональной

близости а!инокислотнчх последовательностей при 1 = l.

3. Днализ поведения коэоФициента конкордации на

гоr"|ологичнuх последовательностлх

на рис.l представленu значения коэФФициента конкордации

порядка 1 - 1,2,3,Ц,5 для последоаательностей , близость кото-

рuх оценивалась ранее с похоlцьlо друrих irетодик (все циФрu взя-
тьl из [4]). так rенош| бакте9иоФаго9 exl7q и ýl3 я.ляDтся

праl(тически идентичнчraи и иr,€Dт только 2.06t несовпадений, а

}repa sл . для них равна 0.96. коэоФициентu конкоряации 1-го.->
парядка для этих текстов такIrе вчсоки и близки к l (линия д).
Различия ..еrду двуr,rя епч-генани вируса спида (HIV) и гоr.rолоrия

tIIv и !ируса Sinian iшцпоdеfiсiепсу (sTLv-IIIagm) составляот

соответственно. l4.59t и 55t, значения s2_5 раэнu приблизитель-

,ro 0.85 и 0.56 соответственно, 9начения rte коэ(фициенtов кон-

кордации очень вчсоки (линии В и С). Гонология }aеr(ду а|lинокrс-
,ютнuraи последовательностяrи Нуозiп hеаvу сhаiп gепеs крucu и

курицш составляет 83t, нуклеотиднуе е посrrедовательности де-
i|онст9ируlот более слабое схоАство как по лrнгвистической нере

s2_5, так и по коэlDФициенту конкордации (линия D). Наибольщее
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сходство наблqдается }rехду B.coli чпс ореrоп и R.blagtica atp
ореrоп (линия Е) пои l = J и 2, лингвистttческая же raepa для них

невелика и раsна 0.Ц2, нес}iотря на то, что обе эти последова -
тельности относятся к одной тахсоно},tической группе - грамraнега-

тивнчй бактериям.Сходство эукариотической и лрокаDиотичесйой

последовательностей Rat шуоýiп heavy сhаiп 8епе и R. blastica
невелико (линия F) и фе превцдает сходства меrду случаЙньO.и

последовательностяI{и.

Таких образоl.|, сходство последователь ностей , под!iеченное с

по}rоцьо других йетодик, проявляетсi и по значения1,1 коэlDФициен-

тов конкордации.

4. Таксовомическое сходство последовательностей по lJ2

Таксоноr.ическое сходство посI€довательностей предлагается

оqени9ать по коэФФициенту конкордаци}l 2-го порядка rсоответству-
ощего использованио динуклеотидов. с этой цельD бмо проанали-

зировано lз полнчх гено^lо9 из 4 таксоноlических групп,предстаg-

ляltцих растения, прокариотU, liитохондрии и вйроидu (по 3-4 по-

следовательност, из ка){дой группu) .3начения коэ{фициентоa пред-

ставленч в таблrце (ниlliниЙ треугольник).
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Как видно из таблицu, эначефия коэФФициента внутри групп э

обцем случае достаточно эчсоки и ни3ки для последовательностей
из разфuх таксоноt{rчесхrх групп. Искrтчение составлrDт некото-

рве последовательности из групп растений и ииtохо}црий.их сход-

сrво r.oxнo объяснить телi, что обе эти группu относятся ( эука-
риотаt{. Вцсокое значенrе коэ(шrциенrа конковации rrеуяу

R.blastica atp ореrоп и Саdап8-саdап8 сосопцt viroid i,to,{Ho сqr-
тать r.arto аостовернчri, так как длина вироиАа слиlдкол,i rrала (287

нуклеотидов).

в верхней части таблицU данU мя сравнени, значения коэФ-

Фициента конкордации 3-го порядка, соотsетствупцего использо -
ванир тоиплетоэ. 0тi{етин, что значенr, хоэФФициенто! при 1 =

- 3 падарт, qднако обцая картrна сходства сохранrЕтся.
Реаультатr. последовательной кластери8аци, с коэфФйци-

eнTor. !l. в качестве r.epu бли9ости лредставrЕнЕ на де}црограй-

ме рис.2. В сксбках приведенu длинн rеноr.ов в нуклеотидах.

ч о.9 о.8 о.7 о 6

Potato patatin gепоdпе (6О94)

SоуЬеап чriсаsе II gепопе (478З)

Claued frog пiсосhопdriа ( l7557)

Frчit fly mitосhопdriа (lбОl9)

нчпап пiEochondria ( 16569)

!ъi2e ýucrose sуоthаýе 8еп. (6922)

Е. col i чпс ореrоп (|4526)

salmonella орр ореЕоп (60О6)

N.gопоrrhоеа pJDl plasnid G2О7)

СчсчпЬеr Pale fruit viroid (ЗОЗ)

СhryssпthеDчп stцпt viroid (З56)

R. blascica atP ореrоп (l2З68)

Саdsпg-саdап8 сосопчt viroid (287)

.8655

.767 5

.6428

.6цо2

Pytc. 2

l!0

.87 зо



Как видно и3 рис.2,на первам этапе прr,r достаточно в9соких

значефиях коэФФициента конкордации вьцеляDтся группч растений
(sа исклочением !{Bize зчсrоsе sупth8sе gепош€) ,иитохонд9ий (Еа

исключениеr. нцDап цitochondria), прокариот (бGз R.blaBtica stp
ореrоп) и 9rро}rдов (без Сgdgпg-саdацg coconut viroid). 0бра-

зование смещан}lого кластера и9 R.blaбtica и сосопцt viroid,kak
)л(е отraечаJlось ранее, a,ollнo объяснить больчюй разницей в дли -
нах последовательностей . Группа растенrй и irитохо}lдртй вместе

с нек.tlастеризованнчми на предuд)цем этапе послqдовательностями

бразует группу эукариот. Вироидu }(e объединяотся со снещанфши

кластеро!l и эа исклочениеra R,Ьlаstiса обра9уlот группу эироидов.

0тмети.,l, что порядок кластериэацrrи ,,

проDеtlуточнне и результируЕlие кластерu пр| использовании в ха-

честве ..ерч близости коэlOФициента конкордации 3-го порядка

полностьр совпадарт с результатаriи кластериэации по w2, что

согласуется как с вЕвqаrtи Нуссиноa об асиriiiaтрии в частотах

встречае}юсти динуклеотидов для различнчх таксоноlrических

групп [5], так и с анаrк)гичнuм результатоt Блайсделла для три-

граlм [6].

5. |'Геноr.ное|' сходство послqАо!атель}lосr"й no 
"**о"

Соглас}rо геюNной гшlотса€, как от^aечаmсь ранее, все ге-

нu од}lого геноraа или близкоDодственнчх генонов, незаэисию от

Функций кодируемчх иrlи белков, придерrйваотся одной стрaтегии

вtбора синони,.lиqнuх кодонов, rlo в parkax этой стратегии aucoxo-

экспрессируе}ýlе и низкоэкспрессируенче rенu ногут иr.€ть собст-

BcHHue пqдстратегиrl.

рассl,отрик lФдrруlоцие dласти из аналйзи!ю8аэ|цихся ранее

гено..iов B.coli цпс ореrоп (lЗ генов), R.blsstica atp ореrоп

(7 rенов), sаtщпеllа орр ореЕоп (4 гена), claued frоg mito -
chondris (l2 генов), 8rrnan Ditochondria (l2 генов) и гruit

lql



0.9 0.8 0.7
!l
кодон

Е. coli gidД,urf|,glus чпсД,
цпсD, цпсG,чпсС

цпсЕ
чпсF
чпсн
gidB
чпсВ

R.blastica д
ý

R.Ьlsgtiса Y, €,vRР6,
с, vR!7

E.coli gidI
s. tурh. oPeron оррВ, оррС,

oppD, оррF

clat ed frog mt.o!(dII
oxdIII

чRрl,vRF4,чRF2
vRP5,ДТРаsеб,

охdI,суtоhrопе В
чRFз

чRF4L
чRгАбL

tIчшдп Dt. oxdl, oxdll, oxdIII,
суtоhrопе В, vRF| ,
АТРа9еб,vRF4,vRF5,

vRF2,VRF4L
чRгдбL

Frчit fly ot.oxdl oxdlII,
суtоhrоше В,

охdII,ДТРаs€6,
чRгз,чRгб

чRFбL
нчDдп шt. vRP3

Рис.3. llефдрограNво последоaаlельной кластеризации r€нов и8

ра9нuх rенонов

Ill2



fly пitосhопdriа (8 reнoв). 8 качестgе .rефl близости будс}r ис-

пользовать коэ(фициент конкосдации 3-го порядка по l-граrar.а}r,

находяциr.ся в Фазе с раr.iкой считчвафия (такие 3-граrrнч назrrва-

отся кодонами).

Как видно и9 ре3ультатов кластеризации no W*одоr, nPaA -

ставленнь|х на де}црогЕаaaпе рис.3, генч одного геноr.а образурт

устойчивьЕ кластерш при достатоaно аUсоких значениях коэФФици-

ента конкомации. Исхлрчения составляот ген чпсI E.coli чпс

ореrоп (длина 390 нукrrеотидрв) и ген vRгз нцDап mitochondria
(1лина 345 нук.rеотидов), интерпретация этого факта аuходит за

ракки дан}юй ста,lьи.

oтraетиr,i тот Факт, что генц оАного геноr.а на проr.!ежуtочнUх

этапах послеАоaательной кластеризации моrут оказаlься в разнiaх

кластерах, что ноllеt свидетельствовать о разной экспрессии ге-

нов.

6. Функчионмьная блиэость белковчх последовательностей

Мя оценки Фунхциональной бли3ости белковUх посrl€Еlователь-

ностсй преАлагаетс, испольаовать коэlDФarциент кон{опАацrtl l-го
порядка на ами}lокисrютнuх послqдовательностrх. М, aнaли8а lc-
польаовались рal6осомальн}aе протеину, репрессорч и р€цепторч

B.coli с длиной более 200 аrrинокислот.

Как следует из рис.l, явно вцделяетс, группа р€цепторов.

ИсклDчение составляет E.coli аsраrtstе cheФEecePtor, деraонст-

рируцttий бJльшее сходство с р€прессороrr E.coli Gsl ВЖ. Даннчй

реqептор де}юнстрировал наибольшее сходстaо с группой репDес -

соров ч по riетодике ТриФонова [а], которuЙ отхст.rл, что в на -
стоrцее вреня oTc)iTcTByDT объяснения этоr.у Факту. С достаточно

вчсохи}t 9начениеr. ко9ФФrциента конкоDдации arцелiется группа

рибосоr.альнчх протеинов E.cбli, причен большrе едrницI (LЗ,

L4,L2) и налче (s4,Sз,sl) не обра9уDт отдельн!.х клаGтеров. два

l4з



0.9 о,8 о.7 о_6Ut+._F+-
Е coli
Е. coli
Е. coli
Е. coIi
Е. со 1i
в. со], i
Е. coIi
Е. col i
Е. со 1i
Е. coli
Е. col i
Е. coIi
Е. со 1i
Е. coli

( 2о9)

(3о l)
( 2з3)
(556)

(252)

(27 з)
(з22)

(32?)

(2о6)

(6l5)
(7 25)
(446)

(з64)

(55з)

LЗ riЬозопаl Protein
L4 ribosoпa1 protein
sЗ ribosomal Protein
sl ribosomal Protein
DeoR rерrеаsот рrоtеiп
L2 ribosomal Proteiп
BiEA repre9sor Protein
EbgR rерrеgsоr protein
s4 ribosomaI Protein
В|2 rесерtоr protein
DFl3 rесерtоr protein
Iaubda receptor Protein
Gа! ЕТК rePressor рrоtеiп
a8partate сhепоrесерtоr

9епрессара E.coli ВirД и ЕЬgR объединяотся в кластер с вчсо-
киr. значениеrt коэlDФициента (0.91163). Неправильнуо кластериза -
цио репрессора B.coli DeoR (д,л.rна 252 анинокисrtот) и протеи-

на E.coli s4 (длина 206) ноrно объяснить их малой длиной.

Рис.4

3аклlочение

Рассl|оrренная }rетодика оценки близости (сходства) генети-
ческих тексто9 с9ободна от нео6хqди!aости текстуального сравне-
ния последовательностеЙ (поиска rо..iологrЙ, !rаксивальво длиннUх

подпоследовательностсй и т.л. ), предстаaляшсго нетривиальнур

в вuчислительноr. отнощении задачу. Нетqдика проста, не требует

вчра9нr!ани, посrrедовательностей и позволяет сравнйвать после-

l4l,



довательносlи, сильно различао|rl l€ся по длине. 8озюшности ,€-
тqдики прqеюнстрированч на зФачах оценки таксоноttiяческой ,

"геноrrной" и Функцюнальной близостr нуклеот.flнчх и ами}lокис -
,Dтнцх последовательностей. Ълученная кластеризация в ос}lоэ -
Hor4 соответст!ует с)цестэупцей биолоrической. lътодика r.ожет

исполь9оваться для предварительной специФикации последователь-

ности и оценки ее сходства с д руги1.1и последовательностя}iи.

Автор благqдарит 8.Д.Гусева за плqдотворнuе обсухдения и

Институт антропоJюгrи и геlrетики человека (г.Фра5ур1, бР1'1 
""

предоставленнуlо Bo3|roн}locтb р5отu с ба3ой даннraх BMBL "
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