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Обширная библиотека расшифрованных генетических последовательностей (GenBank) является 

в настоящее время объектом пристального внимания математиков. Как правило, работы по 
математическому анализу геномов посвящены применению различных математических методов для 
выявления регуляторных и кодирующих участков в структуре геномов [1,2]. Этот анализ основан на 
сопоставлении различных символьных последовательностей исследуемых геномов с паттернами 
ДНК, функции которых уже известны. 

В работах [3,4] авторы проводили анализ структуры генетического кода, то есть кодон-
аминокислотного соответствия основываясь на методах теоретико-группового анализа. Это 
позволило обнаружить неизвестные ранее молекулярным биологам и биохимикам алгебраические и 
арифметические закономерности в структуре кода. 

Логично предположить, что соответствующие алгебраические и арифметические, то есть 
символьные и числовые закономерности генетического кода должны иметь отображения в 
нуклеотидной последовательности геномов. Для поиска числовых закономерностей необходимо 
представить стандартную символьную последовательность из AT и GC пар в геноме в цифровом 
виде. Мы воспользовались данными работы [5], в которой показано, что молекулярные массы AT и 
GC пар в составе двойной спирали равны соответственно 259 и 260 независимо от ориентации, то 
есть принадлежности нуклеотида к конкретной нити ДНК. Таким образом,  чередование AT и GC пар 
в двойной спирали соответствует чередованию только двух чисел. Для анализа закономерностей в 
этих числовых рядах, их удобно представить в виде последовательностей нулей и единиц. Поиск 
возможных закономерностей в таком бинарном ряду чисел был проведен в рамках подхода к анализу 
эмпирической информации, изложенного в монографии [6]. Подход сводится к построению логико-
вероятностной модели объекта исследования. Целью данной работы является поиск закономерностей 
в бинарных последовательностях, сопоставленных кодирующим фрагментам генома в классе 
логических решающих функций. 
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A simplest mathematical model of genome is represented as the sequence of binary numbers. Analysis 
of the model by the method of logical decision functions demonstrates that the sequence has some 
regularities unknown before. 
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