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За последнее десятилетие резко увеличилось количество полностью или частично за-
вершенных геномных и транскриптомных проектов с участием различных живых ор-
ганизмов. Это привело к созданию баз данных, содержащих обширную информацию о
нуклеотидных последовательностях, что требует всестороннего исследования [1]. Яркие
иллюстрации, полученные в результате структурно-функционального анализа нуклеотид-
ных последовательностей, могут быть использованы для изучения функций транспозонов,
функциональной структуры промоторов пользователем, открытия связанных с белками
доменов и сходства генов у разных видов [2].
Как упоминалось выше, современная база данных содержит наиболее точную информа-
цию для отдельного гена или для группы генов, но все они предназначены для крупно-
масштабного силикоанализа. Анализ размера транскриптов, изучение их мотивов, опре-
деление их нуклеотидного контекста, определение состава ГС и частоты кодонов, короче
говоря, анализ всех потенциальных факторов, влияющих на эффективность экспрессии
генов в живой клетке. Для выполнения таких расчетов исследователи вынуждены ис-
пользовать существующие утилиты или создавать такие программы [3]. С учетом выше-
перечисленных факторов создается комплексная система анализа образцов генома для
исследователей, не обладающих специальными навыками в области биоинформатики [2,
3].
Материалы и методы. Определенная работа была проделана в этом направлении, из-
начально в прикладной программе «Microsoft Visual Studio 2017» было разработано ядро
системы, выполняющее анализ образцов генома с помощью языка программирования C
++ 11, включая библиотеку инструментов «rapidJSON». Образцы генома для тестирова-
ния системы были загружены в формате FASTA с https://asia.ensembl.org/.
Результаты - их обсуждение. Информация о составе геномов разных организмов мо-
жет быть получена этой системой в разных форматах (форматы FASTA и JSON). По-
лученная информация обрабатывается системой, разделяется на специальные классы и
сохраняется в памяти. В этой системе вычисления выполняются двумя основными спосо-
бами: сначала последовательность гена выбирается либо полностью, либо с использова-
нием различных фильтров, например, по количеству нуклеотидов, в соответствии с обла-
стью последовательности гена, а затем несколько последовательностей гена на основе вы-
бранных характеристик фильтра. Можно производить расчеты: количество нуклеотидов
в последовательности гена, количество пар нуклеотидов, отношение нуклеотидов гуанина
и цитозина к выбранной последовательности гена, «CpG-island», то есть отношение со-
единений цитозина и гуанина к выбранной последовательности гена, количество кодонов,
количество аминокислот (Рис.1).
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Иллюстрации

Рис. 1. Подсчет количества кодонов в геноме Arabidopsis thaliana
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