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Оригинальные методы спектрально-статистического подхода были разработаны для рас-
познавания нового типа скрытой периодичности в ДНК — скрытой профильной периодич-
ности (скрытой профильности). Исследование скрытой профильности в кодирующих рай-
онах генов позволяет выявлять различные уровни кодирования генетической информации,
в том числе и на локальных участках ДНК.
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Понятие скрытой профильности в последова-
тельностях ДНК было введено в работе [1]. Извест-
ные методы, применявшиеся для распознавания
размытых тандемных повторов, не могут быть ис-
пользованы для выявления этого нового типа скры-
той периодичности. В настоящей работе предлага-
ются методы распознавания скрытой профильной
периодичности, основанные на спектрально-стати-
стическом подходе (2С подходе) [2]. В работе при-
ведены примеры, когда скрытая профильность, вы-
явленная в кодирующих районах ДНК, трансли-
руется в особенности структуры аминокислотной
последовательности белка. Непосредственное вы-
явление таких особенностей является достаточно
сложной задачей, поскольку цель поиска неизвест-
на априори.

Методы

Пусть Chr (p) — случайная буква со столбом
частот p = (p1, ..., pK)T, которая является случайной
величиной, принимающей с вероятностью pi значе-
ние i-й буквы алфавита A = a aK1, ..., . Специаль-
ная случайная строка Str = Strn (π) = Chr (p1)...Chr (pn)
из n независимых случайных букв индуцируется мат-

рицей π = (p1, ..., pn) = ( ) ,�
j
i

n
K называемой n-про-

фильной матрицей. Любое целое число L из диа-
пазона 1, ..., Lmax, где Lmax :
n

K5
называется тест-периодом

строки Str. Букву ai �A мож-
но отождествить со случай-
ной буквой, все компоненты
столбца частот которой — ну-
левые, за исключением i-й еди-
ничной компоненты. Поэто-
му любую текстовую строку
в алфавите A можно отожде-

ствлять с соответствующей специальной случайной
строкой той же длины.

Пусть L — тест-период, 0� �M L и Str =Strn(π)=

= StrL (π1)...StrL (πm)StrM (πm+1) — разложение стро-
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� называется L-профильной

матрицей строки Str. Если M �0, то в матрицу ПStr(L)

вносятся соответствующие поправки. Таким обра-
зом, для строки Str введен профильно-матричный
спектр ПStr, определенный на каждом тест-периоде.
Если � � �1 0� � �. . . m и � � �0 1 01� 	( , )m , то строка

Str называется L-профильной строкой со случайным
паттерном периодичности StrL(π0). В этом случае

для строки Str используется обозначение TdmL(π0, n)

и матрица π0 называется ее главной профильной
матрицей, поскольку она индуцирует весь профиль-
но-матричный спектр этой строки.

Пусть str — текстовая строка длины n в алфави-
те A, анализируемая на наличие скрытой про-
фильности. Для оценки ее предполагаемого скрытого
периода используется характеристический спектр H,
принимающий на тест-периоде λ значение:

H(λ) = ψ
 �� �

str Tdm Kn M( ), ( ), ( ),( )� � �

�� �1
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4 ВЕСТН. МОСК. УН-ТА. СЕР. 16. БИОЛОГИЯ. 2010. № 4

Рис. 1. Характеристические спектры кодирующих районов трех генов из семейства аполипо-
протеинов: а — APOE рыбы Danio rerio (GenBank AJ236882; 1-846 н.о.); б — APOA1 утки
Anas platyrhynchos (GenBank U86131; 1-795 н.о.); в — APOA4 мыши Mus musculus (GenBank

M64248; 1-1176 н.о.)
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Первый тест-период L с ярко выраженным мак-
симальным значением спектра H служит оценкой
скрытого периода в строке str (рис. 1). Он призна-
ется периодом скрытой профильности, если стро-
ка str статистически неотличима от L-профильной
строки TdmL. Для этого используется статистика ψ
(см. формулу (2)) и спектр DL отклонения строки
str от L-профильности:

DL(λ) = � � � � �� �
 �� �str Tdm critL
n K( ), ( ), ( ) ,( )2 1� (3)

где � � �crit N2 ( ) — критическое значение �
N
2 -распреде-

ления на уровне значимости α = 0,05.
Если Lmax ∼ 100, то гипотеза о неотличимости

принимается, если на каждом тест-периоде DL < 1.
Паттерн строки TdmL служит оценкой паттерна скры-
той L-профильности, если спектр D1 отклонения от
1-профильности (однородности) строки str (см. фор-
мулы (2) и (3)) повторяет спектр ThL его теоретиче-
ской реконструкции:

ThL(λ) � � � � � �� �
 �� �Tdm Tdm critL
n K( ), ( ), ( ) ,( )

1
2 1� (4)

Результаты и обсуждение

В характеристических спектрах кодирующих рай-
онов наблюдается регулярность пиков в 3 нук-
леотидных остатках (н.о.) (см.
формулу (1), рис. 1). Таким
образом проявляется первый
уровень организации кодиро-
вания, обусловленный гене-
тическим триплетным кодом.
Такой феномен называется ре-
гулярной неоднородностью рай-
она, если в этом районе от-

сутствует скрытая 3-профильность. При наличии
регулярной неоднородности, скрытая профильность
выявляет второй уровень организации кодирова-
ния. На этот уровень организации указывают ярко
выраженные максимумы характеристического спек-
тра района. В качестве примера на рис. 1 приведе-
ны характеристические спектры кодирующих рай-
онов 3 (из более 150) белков семейства аполипо-
протеидов [3].

Дальнейшее применение методов 2С подхода
(рис. 2) выявляет скрытую 33-профильность коди-
рующих районов генов аполипопротеидов. Несмот-
ря на отсутствие видимой гомологии в белках се-
мейства, они обладают общей пространственной
структурой (содержат повторы в 22 аминокислоты,
каждый из которых образует пару альфа спиралей),
коррелирующей со скрытой профильной периодич-
ностью их генов.

В кодирующих районах возможно проявление ло-
кальной двухуровневой организации кодирования.
В этом случае во всем кодирующем районе наблю-
дается всего лишь регулярная неоднородность в 3 н.о.
Скрытая профильность фиксируется только для от-
дельных локальных областей кодирующего района.
Например, в кодирующем районе гена cya бактерии
Bordetella pertussis (GeneBank Y00545, 981-6101 н.о.)
выделяются три области с периодом скрытой про-
фильной периодичности в 27 н.о. (рис. 3).

Согласно описанию белкового продукта гена
cya бактерии B. pertussis — бифункциональной гемо-
лизин/аденилат циклазы (Swiss-Prot P15318), имен-
но в этих областях находятся кальцийсвязывающие
сайты гемолизинового типа длиной 18 аминокис-
лот, что соответствует 54 (2 Ѕ 2) н.о.

Последний пример показывает возможность при-
менения метода выявления скрытой профильности
для поиска различных функциональных сайтов как
в ДНК, так и в белках.
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Рис. 2. Распознавание скрытой 33-профильности в кодирующем районе гена APOA1 утки A. platyrhynchos (GenBank U86131; 1-795 н.о.):
а, в, г — спектры отклонения от 1-, 33-, 3-профильности (см. формулу (3)) соответственно; б — теоретическая реконструкция

(см. формулу (4)) спектра D1 в предположении скрытой 33-профильности гена APOA1

Рис. 3. Характеристические спектры трех локальных областей гена cya бактерии B. pertussis:
а — 4020-4181 н.о; б — 4443-5036 н.о; в — 5211-5840 н.о

3 ВМУ, биология, № 4



Выводы

В работе предложены методы распознавания
нового типа скрытой периодичности — скрытой
профильности. В кодирующих районах ДНК скры-

тая профильность позволяет различать два уровня
организации кодирования генетической информа-
ции. Второй уровень может коррелировать с осо-
бенностями структуры транслируемых белков.
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STRUCTURE OF THE PROTEINS AND LATENT PERIODICITY IN THE GENES

M.B. Chaley, V.A. Kutyrkin

Original methods of spectral-statistical approach have been elaborated for recognizing a new

type of latent periodicity in DNA, called latent profile periodicity (or latent profility). Search of

the latent profility allows revealing different levels of information encoding in the genes, and in lo-

cal DNA regions included.
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