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Abstract. This paper will consider the problem of searching the sequence of nucleotide homology, the result of 

which is the construction ordered by degree of similarity with the query of list of sequences. Subsequently, this list 
can be used by geneticists to determine the degree of relatedness of organisms.Solution of the problem is reduced to 
finding the optimal alignment. 

In other words, it is necessary to find such sites in the sequences and a transformation that they would give the 
maximum weight on the similarity. The result of this work is the software with graphical user interface that provides 
homology search and display the corresponding results. 
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БИОИНФОРМАТИКАЛЫҚ МОДЕЛЬДЕУ НЕГІЗІНДЕ 
ГОМОЛОГИЯЛЫҚ НУКЛЕОТИДТІ ТІЗБЕКТЕРДІ ІЗДЕУ 

 

Б. М. Мазақова1, А. Т. Жақыпов2, А. С. Жұмаханова1 

 

1С. Сейфуллин атындағы Қазақ Агротехникалық университет  
2М. В. Ломоносов атындағы ММУ Қазақстандық филиалы, Астана 

 
Тірек сөздер: нуклеотидті тізбектер, гомологтар, теңестіру, биоинформатика, Смит-Ватерман алго-

ритмі. 
Аннотация. Осы жұмыста тізбектер тізімін сұратумен ұқсаушылық дəрежесі бойынша реттелген құры-

лым нəтижесі болатын нуклеотидті тізбектердің гомологтарын табу есебі қарастырылады. Кейін бұл тізімді 
организмдердің туыстық дəрежесін анықтау үшін генетиктер қолдана алады. Қойылған есептің шешімі 
оңтайлы теңестіруді табуға бағытталған. Басқаша айтқанда, салыстырылатын тізбектерде ұқсаушылық 
бойынша максимал ықпал ететіндей бөліктерді жəне өзгерісті табу қажет. Осы жұмыстың қорытындысы 
гомологтарды табу жəне сəйкес нəтижелерді шығаруды іске асыратын пайдаланушылық графикалық 
интерфейсі бар бағдарламалық өнім болып табылады.  

 
Биоинформатика – төмендегілерді қамтитын [1] əдістер жəне тəсілдер жиынтығы:  
1. Салыстырмалы геномикадағы (геномдық биоинформатика) компьютерлік талдаудың 

математикалық əдістері.  
2. Белоктардың кеңістіктік құрылымын (құрылымдық биоинформатика) болжау үшін алго-

ритмдер жəне бағдарламалар əзірлемесі. 
3. Есептеу əдіснамаларға сəйкес стратегияларды зерттеу, сондай-ақ, биологиялық жүйелердің 

ақпараттық күрделігін жалпы басқару. 
Биоинформатиканың негізігі мақсаты – биологиялық үдерістерді түсінуге ықпал ету. Биоин-

форматиканың басқа тəсілдерден айырмашылығы осы мақсатқа жетудегі қарқынды есептеу 
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əдістерін жасау жəне қолдануды көздеуі деп саналады. Осындай əдістер үлгілері: бейнелерді 
танып білу, datamining, машиналық оқыту алгоритмдері жəне биологиялық деректердің визуал-
дандыруы. Зерттеушілердің негізгі күш салуы тізбектерді теңестіру есептерін шешуге, гендерді 
табуға (гендерді кодтайтын ДНҚ аймағын табу), геномның мағынасын ашуға, дəрі-дəрмектерді 
құрауға, дəрі-дəрмектерді əзірлеуге, ақуыз құрылымын теңестіруге, ақуыз құрылымын болжауға, 
гендердің дəлдігін жəне «ақуыз-ақуыз» өзара əрекетін болжауға, ассоциацияларды толықгеномды 
іздеуге жəне эволюцияны модельдеуге бағытталған. Қазіргі күні биоинформатика биологиялық 
деректерді талдау жəне басқаруда кездесетін практикалық жəне теориялық мəселелерді шешуге 
арналған есептеу жəне статистикалық əдістер мен теорияларды, алгоритмдерді, деректер қорын 
жасау жəне жетілдіруді білдіреді.  

Алдағы қарастыру жеңіл болу үшін бірнеше анықтамаларды енгіземіз. 
Тізбекті қарапайым өзгерту – əріпті алмастыру немесе əріпті өшіру немесе əріпті кірістіру.  
Редакциялық арақашықтық – бір тізбекті басқасына аударатын қарапайым өзгертулердің 

минимал саны. Тізбектерді салыстыру есебін ресімдеу: минимал редакциялық арақашықтық жəне 
оны іске асыратын өзгертулер жиынтығын табу. 

Бұл есептің негізгі түсінігін теңестіру құрайды. 
Тізбектерді теңестіру – осы тізбектерде ұқсас бөліктерді оңай көру үшін екі немесе одан көп 

ДНҚ, РНҚ мономерлер тізбектерінің немесе ақуыздардың бір-бірінің астында қатар орналасуына 
негізделген биоинформатикалық əдіс. Екі молекуланың алғашқы құрылымының ұқсастығы 
олардың функционалдық, құрылымдық немесе эволюциялық өзара байланысын [1] көрсете алады. 
Көбінде теңестіру нəтижесін түсіндіруде, тізбектер матрицаның жолдарында бірдей элементтер 
(нуклеотидтер жəне аминқышқылдар) бір-бірінің астында (бір бағанда) болатындай орналасады. 
«Алшақтықтар» «-» белгісімен алмастырылады немесе ұяшық бос қалады. Іздеу алгоритмдері 
үлкен деректер қорында көрсетілген өлшемдер бойынша бір берілген тізбекпен ұқсас тізбектерді 
іздеу үшін қолданылады. Кеңінен танымал бағдарламалар: BLAST жəне FASTA3x. 

Қос теңестіру екі тізбектің ұқсас бөліктерін табу үшін қолданылады. Ғаламдық жəне жер-
гілікті теңестірулер ерекшеленеді.  

Ғаламдық теңестіру тізбектер бүкіл ұзындығы бойынша ұқсас болатынын ұйғарады. 
Ғаламдық теңестіру екі кіріс тізбекті толығымен қамтиды. 

Жергілікті теңестіру қолданылады, егер тізбектер туыстық (гомологиялық) сияқты туыстық 
емес бөліктерді де қамтыған жағдайда. Жергілікті теңестірудің нəтижесі тізбектердің əрқай-
сысында бөлікті таңдау жəне осы бөліктердің арасында теңестіру болып табылады.  

Қос теңестіруді шығару үшін динамикалық бағдарламалау əдісінің түрлері қолданылады: 
ғаламдық теңестіру үшін Нидлман–Вунш алгоритмі, жергілікті үшін – Смит–Ватерман алгоритмі. 
Теңестіру параметрлері – сəйкестік үшін сыйлықақы; − сəйкессіздік үшін айыппұл; − делеция үшін 
айыппұл.  

Ғаламдық теңестіру Нидлман–Вунш алгоритмі – биоинформатикада аминқышқылды немесе 
нуклеотидті тізбектердің теңестіруін құруда қолданылатын екі тізбектің (оларды А жəне В деп 
атаймыз) теңестіруін орындауға арналған алгоритм. Алгоритмді 1970 жылы Сол Нидлман жəне 
Кристиан Вунш [3] ұсынды. Нидлман–Вунш алгоритмі динамикалық бағдарламалау үлгісі бола 
отырып, ол биологиялық тізбектерді салыстыруда динамикалық бағдарламалау қолданбасының 
алғашқы үлгісі де болды. Теңескен символдардың сəйкестігі ұқсастық матрицасымен беріледі. 
Мұндағы S(a, b) – a жəне b символдарының ұқсастығы. Сондай-ақ, d болып белгіленген, алшақтық 
үшін сызықтық айыппұл қолданылады. Мысалы, егер ұқсастық матрицасы кестемен берілсе  

–  A  G  C  T 
 A  10  -1  -3  -4  
 G  -1  7  -5  -3 
 C  -3  -5  9  0  
 T  -4  -3  0  8  

онда теңестіру 
A G A C T A G T T A C             (3.1)  
C G A − − − G A C G T             (3.2) 
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d = −5 алшақтық үшін айыппұлмен бірге баға төмендегідей: 

S(A,C) + S(G,G) + S(A,A) + 3×d + S(G,G) + S(T,A) + S(T,C)+ + S(A,G) + S(C,T) = 
= −3 + 7 + 10−(3×5) + 7−4 + 0−1 + 0 = 1. 

Ең жоғарғы бағамен теңестіруді табу үшін А тізбегінде неше символ болса, сонша жолдарды 
жəне В тізбегінде неше символ болса, сонша бағандарды қамтитын F матрицасы белгіленеді.                  
i жолындағы жəне j бағанында жазба Fij болып белгіленеді. Сонымен, егер біз n жəне m өлше-
міндегі тізбектерді теңестірсек, онда қажет жадының саны O(nm) болады. Алгоритм жұмысының 
барысында Fij шамасы А-да алғашқы i = 0, ..., n символдарын жəне В-да алғашқы j = 0, ..., m 
символдарын теңестіру үшін оңтайлы бағаның мəндерін қабылдайды. Онда Беллман оңтайлылық 
принципі төмендегідей болады:  

Базис: F0j = d·j (3.4), Fi0 = d·i                                                             (3.3)  
Оңтайлылық принципіне негізделген рекурсия:  

Fij = max(Fi−1, j−1 + S(Ai,Bj), Fi, j−1 + d, Fi−1, j + d).  
F матрицасы есептеліп шығарылғанда, оның Fij элементі мүмкін болатын теңестірулер ішінен 

максимал бағаны береді. Осындай бағаны иеленген теңестірудің өзін есептеу үшін оның қайдан 
шыққанын көру үшін оң жақ төменгі шақпақтан бастап, ондағы мəндерді үш мүмкін негіздермен 
(сəйкестік, кірістіру немесе делеция) салыстыру қажет. Сəйкестік жағдайында Ai жəне Bj теңес-
тірілген, делеция жағдайында Ai алшақтықпен теңестірілген, ал алшақтықпен кірістіру жағ-
дайында Bj теңестірілген. (Жалпы жағдайда, альтернативтік оңтайлы теңестірулерге əкелетін, 
бірдей мəндерімен бір нұсқадан артық болуы мүмкін.)  

Смит–Ватерман алгоритмі тізбектердің жергілікті теңестірулерін алу үшін арналған, яғни екі 
нуклеотидті немесе ақуыздық тізбектердің ұқсас бөліктерін анықтау үшін. Тізбектерді бүкіл 
ұзындығы бойынша теңестіруді жүзеге асыратын Нидлман–Вунш алгоритмінен айырмашылығы, 
Смит–Ватерман алгоритмі барлық мүмкін ұзындықтардың кесінділерін салыстырады жəне барлық 
кесінділер жəне осы кесінділердің барлық теңестірулері бойынша ұқсастық мөлшерін оңтайлан-
дырады. Алгоритмді 1981 жылы [3] Т.Ф.Смит жəне М.Ватерман ұсынған. Нидлман–Вунш алго-
ритміне ұқсас, Смит–Ватерман алгоритмі динамикалық бағдарламалау принципін қолданады. Ол 
бағалау сапасының мөлшерін қолдану жөніндегі оңтайлы жергілікті теңестіруді табуға кепілдік 
береді. Бұл бағалау мөлшері – бір аталатын салмақ, немесе алмастырулар жəне «гэптер» үшін 
айыппұлдар (яғни кірістірулер мен делециялар) матрицасының қолдануын қамтитын (Score) 
теңестіру есебі (3.1) мысалында теңестіру оңтайлы болады 

GA  
GA 

ал оған сəйкес баға 
S(G,G) + S(A,A) = 7 + 10 = 17. 

Нидлман–Вунш алгоритміндегідей, (3.3) ережесі бойынша F матрицасы құрылады, мұндағы 
рекурсия төмендегідей:  

Fij = max(Fi−1, j−1 + S(Ai,Bj), Fi, j−1 + d, Fi−1, j + d, 0).  
Теңестірудің құрылуы басталатын жол соңының нүктесі былай анықталады:  

(imax,jmax) = argmaxFij.  
Ағымдағы Fij элементінде оң алдынғы қалаушылар біткен кезде теңестірудің құрылу үдерісі 

аяқталады.  
Бағдарламаны жазу үшін жоғарыда сипатталған Нидлман–Вунш и жəне Смит–Ватерман 

теңестіру алгоритмдері, C++ бағдарламалау тілі, Qt5, ОС Linux біріктірілген əзірлеу ортасы. 
Пайдаланушыға енгізу үшін ұсынылатын кіріс параметрлері – сұрату-тізбек (оны қамтитын      
файлға жол немесе тікелей енгізу), іздеу нəтижесі форматталып шығарылған файлға жол, теңес-
тіру  типі,  мүмкін  болатын  ауытқушылық  жəне  шығару  форматы.  Бағдарламаның  интерфейсін 
күрделендірмеу үшін, сəйкестік үшін сыйлықақы, сəйкессіздік үшін айыппұл, делецияның ашылуы 
жəне жалғасуы, сəйкестіктің минимал саны сияқты теңестіру параметрлерінің мəндері үнсіздік 
бойынша орнатылған. «Іздеу» батырмасын басқанда деректер қоры бойынша гомологтарды іздеу 
жүргізіледі. Деректер қорының өзі ENA-дан (European Nucleotide Archive) алынған. Шығару 
ретінде сұратумен ұқсас, кему бойынша реттелген гомологтар кестесі беріледі.  
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Аннотация. В настоящей работе рассматривается задача поиска гомологов нуклеотидных последо-

вательностей, результатом которой является построение упорядоченного по степени схожести с запросом 
списка последовательной. Впоследствии этот список может использоваться генетиками для определения 
степени родства организмов. Само решение поставленной задачи сводится к поиску оптимального вырав-
нивания. Иными словами, нужно найти такие участки в сравниваемых последовательностях и такое 
преобразование, что они давали бы максимальный вес по схожести. Итогом данной работы является 
программный продукт с пользовательским графическим интерфейсом, реализующий поиск гомологов и 
вывод соответствующих результатов.  
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