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1.
↪
Ivadas

Genetika ir ypaˇc su ja susij
↪
es bioinformatikos mokslas šiuo metu labai sparˇciai vys-

tosi. Dėl milžiniško duomen↪u ir informacijos kiekio šis vystymasis b¯ut ↪u ne
↪
imanomas

be plataus kompiuteri
↪
u panaudojimo, nauj

↪
u algoritm

↪
u, o tuo paˇciu ir nauj

↪
u matema-

tini ↪u metod↪u bei modeli↪u. Šioje apžvalgoje trumpai supažindinama su keliais aktu-
aliais matematiniais uždaviniais, iškylanˇciais apdorojant genetinius duomenis. Už-
davini

↪
u pasirinkim

↪
a pirmiausia nul˙emė autori

↪
u moksliniai interesai, taˇciau atsižvelgta

ir
↪
i Lietuvos genetikos ir bioinformatikos moksl

↪
u vystymosi artimiausias perspekty-

vas. Netrukus tur˙esime
↪
irang

↪
a genetiniams (DNR ir baltym

↪
u) lustams gaminti. Taigi,

šios technologijos pagrindu gaut
↪
u duomen

↪
u apdorojimas jau aktualus ir Lietuvoje.

3.1 skyrelyje pateikta viena iš galim
↪
u čia iškylanči

↪
u uždavini

↪
u formuluoči

↪
u. Nein-

formatyvi
↪
u genetini

↪
u sek

↪
u, kitaip tariant, „genetinio triukšmo“ problema aptariama

3.2 skyrelyje, toliau trumpai aprašytas sek
↪

u sulyginimo (alignment) uždavinys. Pasku-
tinis skyrius skirtas genetini↪u sek↪u vizualizacijos problemai.

2. Genetinės sekos

Šiame skyrelyje pateiksime kelis genetikos mokslo faktus, kuriais toliau remsim˙es.
Apsiribosime tik nukleotid

↪
u (DNR) sekomis, nors betarpiškai taikymams žymiai ak-

tualesnės baltym
↪

u sekos. Formaliai matematinei analizei tarp j
↪
u skirtumas mažas: bal-

tym
↪
u sekos yra sudarytos iš 20 „raidži

↪
u“ alfabeto, o DNR sekos turi tik 4 skirtingas

„raides“: jas sudaro nukleotidai adeninas (A), citozinas (C), guaninas (G) ir timinas
(T) (arba jo pakaitalas uracilas (U) RNR molekul˙eje). Kiekvienam iš j

↪
u būdingos dvi

savybės:jungči
↪
u skaičius ir molekulės tipas. Nukleotidai A ir T turi 2 jungtis, o C ir G

turi 3 jungtis, A ir G yrapurinai, o C ir T yrapirimidinai. Nukleotidai dviguboje DNR
grandinėje sudaro komplementarias poras: A↔ T ir C ↔ G.

DNR grandinėje nukleotid↪u sekos skirstomos
↪
i koduojančias (genus), nekoduo-

jančias ir reguliavimo (gen
↪
u raišk

↪
a reguliuojanˇcias) sekas. Genas yra baltym

↪
a ko-

duojanti nukleotid↪u seka, o DNR sekos tarp gen↪u vadinamos nekoduojanˇciomis
genomo sekomis. Genai išsid˙est

↪
e abiejose DNR grandin˙es pus˙ese, gali b¯uti pavieniai ar

grupėse, gali persikloti vienas su kitu. Tokia organizmo savybes nusakanti nukleotid
↪
u

sek
↪
u visuma vadinamagenomu.
Kiekviena gen

↪
a koduojanti seka turi START kodon

↪
a – trij

↪
u nukleotid

↪
u „žod

↪
i“ ATG,

o geno pabaig
↪
a žymi vienas iš trij

↪
u STOP kodon

↪
u: TAA, TAG arba TGA.
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1 pav. Nukleotid↪u savybės.

2 pav. DNR grandin˙e ir jos sritys: koduojanˇcios, nekoduojanˇcios ir reguliuojanˇcios.

Genom
↪
u „statistika“: paprasˇciausi

↪
u organizm

↪
u – bakterij

↪
u – genome yra apie

0,5–10·106 nukleotid↪u, kuriame yra keletas t¯ukstanči ↪u gen↪u. Žmogaus genome yra
apie 3,12 · 107 nukleotid

↪
u ir apie 30000 gen

↪
u, o nekoduojanˇcios sekos užima≈ 97%

viso genomo.

3. Aktualūs uždaviniai

Trumpai aptarsime 3 uždavinius: gen
↪
u raiškos analiz˙e, genetinio triukšmo problema ir

genetini
↪

u sek
↪
u sulyginimas. Pirmasis ir treˇciasis uždavinys ypaˇc aktualūs taikymams

medicinoje. Genetini
↪

u sek
↪
u vizualizavimo problemoms skirtas atskiras skyrius.

3.1. Gen
↪

u raiškos analiz˙e

Šis uždavinys iškilo vis
↪
u pirma ryšium su naujaDNR ir baltym

↪
u lust

↪
u gamybos tech-

nologija, suklest˙ejusia maždaug prieš 10 met
↪
u ir skirta gen

↪
u raiškos (gene expres-

sion), j
↪
u aktyvumo tyrimui. Gen

↪
u raiškos duomen

↪
u analizei naudojami

↪
ivairūs (mate-

matiniai) metodai: regresin˙e ir dispersin˙e analizė, klasterizacija ir klasifikacija, laiko
eiluči

↪
u modeliai, neryški

↪
u aibi

↪
u (fuzzy sets) metodologija ir kiti.

Vienas iš paprasˇciausi↪u uždavinio formulavim↪u atrodyt↪u taip. Turime dvi imtis:

n.v.p.X1, . . . ,XN ∼Nn(µ1,V1) ←→ sergantys v˙ežiu,

n.v.p. Y1, . . . ,YM ∼ Nn(µ2,V2) ←→ sveiki.

Reikia patikrinti hipotez
↪
eH0: µ1 = µ2 ir nustatyti tas vidurki

↪
uµ1 ir µ2 komponentes,

kurios nelygios, jeiguH0 atmetama. Tai klasikinis dispersin˙es analiz˙es uždavinys,
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tačiau realiuose tyrimuose, pavyzdžiui,N = M = 100,n = 1500 ir skiriasi tik 2 ar
3 vidurki

↪
u µ1 ir µ2 komponent˙es.

Galimi supaprastinimai:Vi yra diagonalin˙es, V1 = V2 arbaVi = σIn (pastaroji
prielaida nerealistiška). Taˇciau aišku, kad net ir šiomis prielaidomis supaprastinus už-
davin

↪
i, jis reikalauja iš principo nauj

↪
u metod

↪
u. Apie gen

↪
u raiškos analiz

↪
e rašoma labai

daug, plaˇciau apie tai galima pasiskaityti apžvalginiuose straipsniuose (Wolfgang Hu-
ber (2003), Daxin Jiang and Aidong Zhang (2003)).

3.2. Neinformatyvios genetin˙es sekos: „genetinis triukšmas“

Norint atsakyti
↪
i klausim

↪
a, ar duotoje DNR sekoje yra biologiškai svarbios informaci-

jos, kur ji yra, kaip užkoduota ir kaip j
↪
a išgauti, vis

↪
u pirma reikia atsakyti

↪
i klausim

↪
a,

kaip „atrodo“ simboli↪u seka, kurioje tos informacijos n˙era.

Problema: K
↪
a reiškia „neinformatyvi genetin˙e seka“? Kaip apibr˙ežti „genetin

↪
i

triukšm
↪
a“, t.y. sek

↪
a, kuri neturi genetiškai ar biologiškai reikšmingos informacijos?

Šis, atrodyt↪u, gana teorinis uždavinys turi tiesiogin
↪
i ryš

↪
i su taikymais.

1. DNR sekos fragmento informatyvumas paprastai nustatomas pagal tai, kiek jis
tam tikroje metrikoje skiriasi nuo „neinformatyvaus“ tos sekos fragmento. Pastarasis
paprastai gaunamas kaip atsitiktinis tiriamo DNR fragmento perstatinys. Ar tai tinka-
mas būdas generuoti neinformatyvi

↪
a sek

↪
a?

2. DNR sekos tikimybinis modelis nusakomas jos evoliucijos laike modeliu, o šis
yra filogenetini

↪
u medži

↪
u sudarymo pagrindas. Filogenetiniai medžiai – tai biologini

↪
u

rūši
↪
u atsiradimo ir raidos pavaizdavimas grafu. Biologin˙es rūšys yra pavaizduotos kaip

to grafo viršūnės ir kelias grafe tarp dviej
↪
u rūši

↪
u tuo ilgesnis, kuo ilgesnis pagal pri-

imt
↪
a evoliucijos model

↪
i (vidutinis) laikas, reikalingas vienai iš j

↪
u transformuotis

↪
i kit

↪
a.

Metodas iš esm˙es remiasi evoliucijos apverˇciamumo prielaida, d˙el to filogenetin
↪
i graf

↪
a

galima laikyti neorientuotu ir kelio ilgis tarp virš¯uni
↪
u nepriklauso nuo to, kuri iš j

↪
u yra

pradinė.

Evoliucija laike ir erdv ėje. Natūralu laikyti, kad DNR sekos evoliucij
↪
a laike aprašo

diskretaus laiko homogenin˙e Markovo grandin˙e

X(t) = X[1,n](t) := {Xl(t), l = 1, . . . ,n} ∈An, t ∈ T .

ČiaT = {0,1, . . .} yra laikas,A yra kiekvienos komponent˙esxl(t) galim ↪u būsen↪u aibė
(alfabetas); DNR sekomsA= {A,C,G,T }. Pažymėkime raide� Markovo grandin˙es
{X(t), t ∈ T } perėjimo tikimybi

↪
u matric

↪
a. Patogu naudoti toki

↪
a terminologij

↪
a: DNR

sekosevoliucij
↪

a laikeaprašo per˙ejimas

X(t)
�−→ X(t + 1),

o jos evoliucij
↪

a erdvėje fiksuotu laiko momentut nusako taisykl˙e, pagal kuri
↪
a prie

duotosk ilgio sekosX[1,k](t) prisijungia naujas elementasXk+1(t). Evoliucija erdvėje
tam tikra prasme imituoja DNR grandin˙es susidarym

↪
a.Stacionariuatveju atsitiktinės

sekosX(t) skirstinys nepriklauso nuot . Pažymėkime j
↪
i Q, ir tegu X yra pagal j

↪
i
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pasiskirsˇciusi atsitiktinė seka išAn. Tuomet galima nagrin˙eti sekosX = (Xl, l =
1, . . . ,n) evoliucij ↪a erdvėje: Xl → Xl+1.

Duomenys apie DNR sekos evoliucij
↪
a laike yra retenyb˙e, paprastai turime steb˙eji-

mus tikvienu laiko momentu, t.y. tik vien
↪
a sekosX realizacij

↪
a.

Uždavinys. Iš Markovo evoliucijos laike stacionaraus skirstinio atstatyti jos
perėjimo matric

↪
a arba tos matricos savybes.

Šis uždavinys yranekorektiškasis(ill-posed). Bendru atveju jis turi (be galo) daug
sprendini

↪
u, ir sprendinio radimui reikia papildom

↪
u prielaid

↪
u arba reguliarizavimo

metod
↪
u. Kai seka{X(t), t ∈ T } apverčiama ir� priklauso tik nuo (santykinai) mažo

nežinom
↪
u parametr

↪
u skaičiaus, tai sprendin

↪
i nesunku gauti išlokalaus balanso lygties:

Qx�xy = �xyQy ∀x,y ∈ An.
Neinformatyvios genetin˙es sekos matematinis modelis tur˙et

↪
u būti suderintas su ži-

nomais genetikos mokslo faktais. Si¯ulomas „genetinio triukšmo“ apibr˙ežimas remiasi
tokiomis biologinėmis prielaidomis.

1. NekoduojantysDNR fragmentai (tarpai) tiesiogiai ne
↪
itakoja (primityvios) biolo-

ginės rūšies (ir individo) išlikimo. Vadinasi, j
↪
u savybes s

↪
alygoja daugiau negyvosios

gamtos d˙esningumai, o ne biologin˙e atranka. Jie n˙era tokie reikšmingi biologiškai.
Vadinasi, neinformatyvi

↪
u sek

↪
u reikt

↪
u „ieškoti“ nekoduojanˇciose DNR sekose.

2. Nekoduojanˇci ↪u DNR fragment↪u evoliucija laike turipaprast↪a struktūr ↪a ir j ↪a
veikia tik lokalūsatsitiktiniai veiksniai. Pavyzdžiui, laikoma, kad n˙era DNR fragment

↪
u

↪
iterpim

↪
u ar išmetim

↪
u, o vyksta tik nukleotid

↪
u pasikeitimas, ir kiekvieno nukleotido

pasikeitimo tikimybė priklauso tik nuo jo artimiausi↪uj ↪u kaimyn↪u (paprasta lokali evo-
liucija). Nors ši prielaida yra gana nat¯urali ir argumentuota, taˇciau ji nėra nei b¯utina,
nei pilnai pagr

↪
ista.

3. Tariama, kad nagrin˙ejamos DNR sekos evoliucijos laike procesas yra nusisto-
vėj

↪
es,stacionarus. Nestacionariu atveju, kai viskas keiˇciasi, bet kuri genetin˙es sekos

vieta gali pasidaryti informatyvia.
Nekoduojanˇcio DNR fragmento nukleotid↪u paprastos lokalios evoliucijos laike sta-

cionar
↪
uj

↪
i skirstin

↪
i natūralu traktuoti kaip „neinformatyv

↪
u“.

APIBRĖŽIMAS. Tegu DNR sekosX(t) ∈ An evoliucija laike {X(t), t ∈ T } yra
(diskretaus laiko) homogeniška Markovo grandin˙e su (paprastos strukt¯uros ir lokalios
s

↪
aveikos) per˙ejimo tikimybi

↪
u matrica�. Tarkime, kad egzistuoja jos stacionarusis

skirstinysQ aibėje An. Tada atsitiktinė sekaX su skirstiniuQ vadinamaneinfor-
matyvi

↪
aja arba tiesioggenetiniu triukšmu.

TEIGINYS (žr., pvz., Jensen (2005); laikas tolydus).Tarkime, kad DNR evoliuci-
ja laike X(t), t ∈ T , yra apverčiama Markovo grandin˙e ir kiekvieno nukleotido mu-
tavimo tikimybės priklauso tik nuo jo gretim

↪
u nukleotid

↪
u ir nepriklauso nuo jo vietos.

Tada jos stacionarusis skirstinysQ aprašo 1-os eil˙es Markovo grandin
↪
eX (erdvėje).

Išvada. Iš ergodinės teoremos Markovo grandin˙ems išplaukia, kad sekosX nari
↪
u

tarpusavio priklausomyb˙e g
↪
esta eksponentiškai atstumo tarp j

↪
u pozicij

↪
u sekoje atžvil-

giu.
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Ši išvada prieštarauja žinomiems stilizuotiems faktams (stylized facts). Skaitlingi
(empiriniai) tyrimai rodo, kad tarp nukleotid↪u yra „ilga priklausomyb˙e“ tiek koduo-
jančiose, tiek ir nekoduojanˇciose DNR sekos srityse ir pastarosiose ji išreikšta labiau.
Hursto eksponent˙e, nusakanti ilgos priklausomyb˙es gesimo greit

↪
i,

↪
ivertinama naudo-

jant R/S analiz
↪
e. Tirti ilgas priklausomybes ypaˇc mėgsta fizikai (žr., pavyzdžiui, Yu,

Anh ir Lau (2001), Usatenko ir Yampol’skii (2003) ir nuorodas šiuose straipsniuose).
Gal mutacijos priklauso ne vien nuo artimiausi↪uj ↪u kaimyn↪u? O gal evoliucija laike

{X(t), t ∈ T } neapverˇciama? Kol kas atsakymas
↪
i š

↪
i klausim

↪
a autoriams nežinomas,

tačiau jie link
↪
e laikytis antrosios prielaidos.

3.3. Sek
↪

u sulyginimas

Genetikoje ir medicinoje labai aktualus uždavinys: pagal baltymo kod
↪
a atstatyti jo

biologines funkcijas.
Genetikos ir bioinformatikos aksiomateigia, kad panašios genetin˙es (baltym

↪
u)

sekos turi panaši
↪
a (erdvin

↪
e baltym

↪
u) molekulės strukt¯ur

↪
a, o panašios strukt¯uross

↪
alygo-

ja ir panaši
↪
a paskirt

↪
i bei panašias biologines funkcijas. Ši aksioma greiˇciau uždavinio

formulavimas: kaip išmatuoti sek
↪
u panašum

↪
a pagal j

↪
u biologin

↪
e prasm

↪
e?

Dažniausiai (bio)informatikoje taikomasLevenshtein’o atstumasbei jo modifikaci-
jos ir apibendrinimai (Levenshtein (1965), Navaro (2001), Deonieret al. (2005)).

Levenshtein’o atstumasd(x,y) tarp sek
↪
u x ∈ Am ir y ∈ An (nebūtinai vienodo il-

gio!) apibrėžiamas kaip minimalus redagavimo (edit) operacij
↪
u, kurias reikia atlikti,

norint iš sekosx gauti sek
↪
ay, skaičius. Galimos operacijos: simbolio

↪
iterpimas, ištry-

nimas arba pakeitimas kitu simboliu. Tod˙el jis dar dažnai vadinamas redagavimo ats-
tumu (edit distance). DNR sekoms šios operacijos atitinka nukleotid

↪
u mutacijas. Jeigu

lyginamos sekos yra vienodo ilgio ir jose galimi tik simboli
↪
u pakeitimai, tai Leven-

shtein’o atstumas sutampa suHamming’o atstumu, kuris yra lygus t↪u sek↪u, lyginant
jas paelemenˇciui, nesutampanˇci

↪
u simboli

↪
u skaičiui.

Genetikoje ir bioinformatikoje skaiˇciuojant atstum
↪
a tarp baltym

↪
u ar DNR sek

↪
u

natūralu skirtingiems simboliams priskirti skirtingus svorius. GarsiojoBLASTalgo-
ritmo versijos remiasi Levenshtein’o tipo atstumu su specialiai baltymams sudaryta
svori ↪u matrica BLOSUM (Henikoff and Henikoff (1992)).

Toliau aptarsime kit
↪
a uždavin

↪
i, kuriame atstumas tarp simboli

↪
u sek

↪
u vaidins svarb

↪
u

vaidmen
↪
i.

4. Genomo parašas

Ar galima pamatyti vis
↪
a genom

↪
a?

Atsižvelgiant
↪
i dvi nukleotid ↪u savybes, jungˇci ↪u skaiči ↪u ir molekulės tip↪a, natūralu

raides pervesti
↪
i skaičius, apibrėžiant abipus vienareikšm

↪
i atvaizdavim

↪
aZ:A→A1 ×

A1, A1 := {0,1},{
Z(A),Z(C),Z(G),Z(T )

} = {
(0,0), (1,1), (0,1), (1,0)

}
. (1)

Tuomet nukleotid↪u sek↪a s = (s1, . . . , sn) ∈ An galima sutapatinti su dvimate 0 ir
1 sekaZ(s) = (Z(s1), . . . ,Z(sn)), o

↪
i j

↪
a galima žiūrėti kaip atitinkamo taško vie-

netiniame kvadrate užrašym
↪
a dvejetain˙eje sistemoje. Duotamk ∈ N apibrėžkime
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Uk:An
1 → [0,1], U := U∞,

Uk(z) =
k∧n∑
j=1

zn+1−j · 2−j , z = (z1, . . . , zn) ∈ An
1. (2)

TuometU(Z(s)) yra tik taškas vienetiniame kvadrate[0,1] × [0,1], bet vienareikš-
miškai nusako vis

↪
a sek

↪
a s ∈ An. Sekoss, r ∈ An,n > 10, kuri

↪
u pirmieji 10 nari

↪
u

sutampa, vizualiai neatskiriamos, nes atstumas tarpU(Z(s)) ir U(Z(r)) yra mažesnis
už 10−3. Formaliai sutapatinkime sek

↪
a s ∈ An su jos prat

↪
esimu iki begalin˙es sekos

s(A) = {. . . , s(A)
−1 , s

(A)
0 , s

(A)
1 , . . .} ∈ A∞, kuriai s

(A)
j =’A’, kai j < 1 arbaj > n, ir

sudarykime dvimat
↪
e „laiko eilut

↪
e“

x(t) = x(t |s, k) = Uk

(
Z(Lts)

)
, t = 0,1, . . . . (3)

Čia Lt žymi postūmio operatori
↪
u

(
Lt r

)
j

= rj−t , r ∈ A∞. Gauname tašk
↪
u viene-

tiniame kvadrate sek
↪
a X = X(s,k) = {

x(t |s, k), t = 0,1, . . . ,n
}
, kuri vadinama

genomos parašu(genome signature, Russelet al. (1976), Jeffrey (1990)). Formaliai
X apibrėžime reikt

↪
u imti k = ∞, bet X(s,∞) ≈ X(s,k) pakankamai dideliemsk,

sakykimk > 10.
3 pav. aiškiai matosi fraktalin˙e struktūra. Atstumas vienetiniame kvadrate tarp

tašk
↪

u, atitinkanči
↪

u sekas ’AAAAAAAAAAC’ ir ’CCCCCCCCCCA’, mažesnis už
10−3, o sekoms ’CAAAAAAAAAA’ ir ’ACCCCCCCCCC’ jis didesnis už

√
2(1 −

2 · 10−3). Tarkime, kadd(s, r) yra duotas (nat¯uralus) atstumas tarp sek↪u s, r ∈ An.
Tuomet prasminga reikalauti, kad atvaizdavimasU ◦Z:An → [0,1]2 ir jam atvirkšti-
nis būt

↪
u tolydūs. Tačiau taip nėra, ir tai pagrindinis „genomo parašo“ tr¯ukumas.

Ši
↪
a problem

↪
a galima suvesti

↪
i tok

↪
i žinom

↪
a matematin

↪
i uždavin

↪
i. Tegu duoti: atstum

↪
u

(skirtingumo) matasd(z,u), z, u ∈ Ak
1, klasė� (paprast

↪
u) atvaizdavim

↪
u ψ : Ak

1 → R
bei nuostoli

↪
u funkcija �

(·, ·). Paprastai�
(
a,b

) = |a − b| arba�
(
a,b

) = (a − b)2.

3 pav. Genomo parašas.
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Reikia rasti uždavinio
∑

z,u∈Ak
1

�
(|ψ(z) − ψ(u)|, d(z,u)

) −→ min
ψ∈�

(4)

sprendin
↪
i. Apytikriai imant, reikia rasti tok

↪
i ψ∗ ∈ �, kad |ψ∗(z) − ψ∗(u)| ≈

d(z,u) ∀ u,z ∈ Ak
1. Statistikoje tai yradaugiamaˇcio mastelio parinkimo(multidi-

mensional scaling) uždavinys (klasikiniu atveju�(a,b) = (a − b)2, o � yra tiesiniai
atvaizdavimai). Informatikoje (computer science) atitinkamas uždavinys dažnai for-
muluojamas truput

↪
i kitaip: kaip apytikslės

↪
idėties (approximate embending) teoremos.

Pačios reikšmėsψ∗(z), z ∈ Ak
1, nėra labai svarbios, svarbesn˙e yra aibėsAk

1 element
↪

u
tvarka, kuri

↪
a nusako funkcijaψ∗. Patogu apibr˙ežti nauj

↪
a transformacij

↪
a Gk taip, kad

ji išlaikyt
↪
u ψ∗ nusakyt

↪
aAk

1 element
↪

u tvark
↪
a ir reikšmėsGk(z), z ∈ Ak

1, būt
↪
u tolygiai

išsidėsčiusios intervale[0,1]. Gauname tašk
↪

u vienetiniame kvadrate sek
↪
a

Y = Y(s,k) =
{
Gk

(
Z

(
Lts

))
, t = 0,1, . . . ,n

}
, s ∈An,

kuri ↪a vadinsimemodifikuotu sekoss parašu.

Problema. Kaip parinkti atstum
↪
a d(z,u)? Deja, ir Hamming’o ir Levenshtein’o

atstumas šiuo atveju netinka, nes redagavimo operacij
↪

u suma (beveik) nepriklauso nuo
redaguojam

↪
u viet

↪
u konteksto (gretim

↪
u simboli

↪
u).

Diskretus Sobolevo normos analogas. Tarkime, kad realaus kintamojot funkci-
ja f yra m kart

↪
u diferencijuojama ir jos išvestin˙es f (j)(t) = ∂jf (t)/∂tj kvadratu

sumuojamos. Sobolevo tipo norma

‖f ‖2 :=
m∑

j=0

wj

∫ ∣∣f (j)
∣∣2.

4 pav. Genomo parašo ir modifikuoto genomo parašo palyginimas.
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Čia w0 > 0,wm > 0,wj � 0, j = 1, (m − 1), yra duoti svoriai. Diskretus šios normos
analogas‖x‖ sekaix ∈ Rk gaunamas išvestines pakeiˇciant sekosx nari

↪
u atitinkamos

eilės skirtumais. Apibr˙ežkime

d(z,u) := ‖z − u‖, z,u ∈Ak
1.

Modifikuoto genomo parašo iliustracija pateikta 4 pav. Jis yra žymiai glodesnis ir turi
daug aiškesn

↪
e struktūr

↪
a negu tradicinis genomo parašas.
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SUMMARY

M. Radavičius, T. Rekašius, J. Židanaviˇciūtė. Some mathematical problems in genetics

After an introduction to genetic basics three problems are briefly discussed: microarray data analysis, a
definition of noninformative DNA sequence, and genetic sequence alignment. More atention is paid to
DNA sequence visualization and regularization of a genome signature.

Keywords: alignment, discrete Sobolev norm, DNA sequence, genetic noise, Markov chain, microarray,

multidimensional scaling, noninformative sequence, regularization, stationary distribution.


