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В работе [1] предлагается использовать метод ступенчатых представлений для изуче-
ния последовательностей из конечного числа символов с помощью компьютерного моде-
лирования. Последовательности формировались по двоичным разложениям рациональ-
ных дробей. В работе [2] в качестве координатных последовательностей использовались
первичные структуры нуклеиновых кислот ДНК и РНК. Это уже четырехбуквенные по-
следовательности. Ранее геометрические характеристики этих образов рассчитывались
для граф-пространства - двухмерная решетка, в которую вводилась как одномерная, так
и двухмерная координатные системы.

Задача представления усложняется, если N-ричность достаточно велика. Например,
аминокислотные последовательности белковых молекул могут представлять собой ком-
бинации из двадцати компонент длиной порядка 30000-50000 аминокислот. В этом слу-
чае есть смысл рассматривать пространство представления как граф с одинаковой степе-
нью вершин кратных 20. В упрощенном варианте – десятимерную решетку. В нее можно
ввести одномерную координатную систему. На двадцатимерной решетке возможно уже
ввести двухмерную координатную систему и формировать ступенчатые представления
Ф(,), рассматривая как параметр, чем значительно расширяем область для моделиро-
вания объектов. В нашей работе в качестве пространства представления применялась
двадцатимерная решетка. В качестве координатных последовательностей использова-
лись нуклеотидные и аминокислотные последовательности рецептора TLR3 человека
и мыши. Известно, что рецептор TLR3 человека содержит 904 аминокислоты и име-
ет нуклеотидную последовательность длиной 3057. Рецептор TLR3 мыши содержит 905
аминокислот и имеет последовательность длиной 3310. В результате компьютерного мо-
делирования геометрические характеристики ступенчатых представлений сравнивались
с характеристиками ступенчатых представлений, в которых в качестве координатных
последовательностей использовались нуклеотидные и аминокислотные последователь-
ности рецептора TLR7.
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