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Проведен количественный анализ регулярных структурных 
свойств кодирующих и некодирующих районов последовательно-
стей генома человека. На его основе предложен эффективный 
статистический критерий, позволяющий распознавать кодирую-
щие районы последовательности ДНК генома человека. В них вы-
явлена двухуровневая организация кодирования генетической ин-
формации. 
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Современные технологии секвенирования геномов различных ор-

ганизмов позволили представить полимерные молекулы ДНК в виде 
текстовых строк в алфавите из четырех букв (A, T, G, C), соответству-
ющих четырем типам мономерных звеньев ДНК – четырем нуклеоти-
дам (нукл.). В этих текстовых строках содержится основная информа-
ция о наследуемых свойствах организмов. Скорость накопления таких 
генетических данных значительно обгоняет экспериментальные и тео-
ретические возможности анализа заключенной в них информации. 
В текстовых последовательностях ДНК находятся так называемые ко-
дирующие районы, транслируемые в соответствующие последова-
тельности белков. Как известно, белки образуют структурно-функци-
ональную основу всех живых организмов. Выявление кодирующих 
районов является одной из актуальных проблем генетического анализа 
последовательностей ДНК. Для ее решения используют методы, обла-
дающие различной степенью достоверности. В результате в базах дан-
ных накапливается большой объем последовательностей, относимых к 
потенциально кодирующим районам и ожидающих в дальнейшем под-
тверждения достоверности. Поэтому разработка новых эффективных 
методов выявления кодирующих районов является важной практиче-
ской задачей. Для создания таких методов необходимо решить про-
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. 1.        

:  
 —      I  (TRDB, Indices 

1943319 — 1945814, Venter 2007);  —   HMCN2  -
 (hemicentin 2)    IX    -

 40 . (EID, INTRON_36 9864_NT_035014 protein_id:XP_001726994.1, 
1 884 .);  —    - -   

      39 . (KEGG, hsa:8761, 
1 983 .) 

 
 
 

 
                                                                  

. 2.        
 :  

 —       (KEGG, hsa:80757, 
960 .);  —   UCHL1 (ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase isozyme 
L1)    IV (EID, INTRON_4 4383_NT_006238 protein_id: 
NP_004172.2, 917 .) 
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