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Геномы  сложных  организмов  содержат  информацию,  передающуюся  из 
поколения   поколение  и    обеспечивающую  реализацию  генетической  программы 
развития организма. Основной ролью ДНК в клетках является хранение информации о 
структуре РНК и белков.  ДНК представляет собой длинную полимерную молекулу, 
построенную из повторяющихся блоков, нуклеотидов. Каждый нуклеотид состоит из 
азотистого основания,  сахара и фосфатной группы. В ДНК встречается четыре вида 
азотистых оснований: аденин, гуанин, тимин, цитозин. Азотистые основания одной из 
цепей  соединены  с  азотистыми  основаниями  другой  цепи  водородными  связями 
согласно принципу комплементарности:  аденин соединяется с тимином, гуанин — с 
цитозином.  Вышеописанные  свойства  означают,  что  последовательность  азотистых 
оснований,  входящих  в  ДНК,  может  рассматриваться  как  бинарная.  В  позиции,  на 
которых размещены гуанин или цитозин будем записывать 1, а в позиции, на которых 
размещены  аденин  или  тимин,  –  0.  Получим   бинарную  последовательность, 
состоящую  из  0  и  1.  Считаем  что,  что  последовательность  состоит  из  нескольких 
сегментов с неизвестными границами, распределение на каждом из которых различно. 
С математической точки зрения эта задача может быть описана как задача обнаружения 
многократной  разладки  [2].  В  данной  работе  рассматривается  применение 
генетического  алгоритма  [1]  для  обнаружения  точек  разладки.  Опишем  более 
формально данную задачу. Пусть  Lbbb ,...,, 21  - бинарная последовательность длины 
L.   Последовательность  делится  на  несколько  сегментов,  где  границы  сегментов 

Nccc ,...,, 21 .  Эту  последовательность  будем  использовать  для  формирования 
популяции  в  генетическом  алгоритме.  Для  оценки  целевой  функции  рассматриваем 
оценку  максимального  правдоподобия  на  каждом  сегменте.  В  качестве  примера 
генерируем  случайную  последовательность  с  известным  распределением  на  каждом 
сегменте.
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