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Анотація 

Розглянуто актуальність дослідження та комп’ютерного моделювання некодуючих ділянок ДНК, показано 

важливість виявлення інформативних ознак і паттернів в некодуючій послідовності ДНК для науки і медици-

ни, обґрунтовано потребу в розробленні інформаційних інструментів обчислювального аналізу послідовностей 

ДНК, сформовано перелік інформаційних ресурсів для проведення досліджень в цій області. 
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Abstract 

The paper reveals the relevance of research and computer modeling of non-coding sections of DNA, it shows the 

importance of identifying informative features and patterns in non-coding DNA sequences for scientific and medical 

issues, and it substantiates the need for the development of information tools for computational analysis of DNA se-

quences. We also formed a list of information resources for conducting research in the area. 

Keywords: DNA; non-coding nucleotide sequence; computational analysis; information resources; bioinformatics. 

 

Вступ  

Некодуючі ділянки ДНК (НКД ДНК) – це частини ДНК організму, які не кодують білкові послідо-

вності. Вони складають 98–99 % загальної послідовності молекули ДНК [1]. Деякі некодуючі ДНК є 

джерелом синтезу некодуючих молекул РНК різних типів [2, 3]. Інші функціональні ділянки некоду-

ючої ДНК включають регуляторні послідовності, які контролюють експресію генів; області кріплен-

ня гістонів та хроматинів, джерела реплікації ДНК, центромери і теломери [4–10]. Деякі некодуючі 

області вважають нефункціональними, такі як інтрони, псевдогени, міжгенна ДНК та вставні фрагме-

нти транспозонів і вірусів. Дослідження останнього десятиліття показують, що некодуючі ділянки 

впливають на схильність організму до різних хвороб, зокрема до онкологічних [5]. 

Задачею нашого дослідження є обґрунтування необхідності вивчення некодуючих ділянок ДНК та 

формування набору ресурсів, які можуть бути інформативною базою. 

 
Результати дослідження 

У зв’язку з великими обсягами і слабкою структурованістю НКД ДНК є складним об’єктом дослі-

дження. Навіть виявлені та встановлені нуклеотидні послідовності НКД ДНК вимагають значних 

обчислювальних потужностей для їх комп’ютерного аналізу. Тому необхідно визначити підстави та 

потребу в таких дослідженнях. В результаті нашого аналізу сучасної наукової літератури [1–10] було 

визначено, що актуальними задачами обчислювального аналізу НКД ДНК є такі:  

- ідентифікація та характеристика регуляторних елементів послідовності, які впливають на механі-

змів регуляції генів;  

- ідентифікація ділянок, відповідальних за розвиток захворювань та передбачення їхнього потен-

ційного функціонального впливу, що має вирішальне значення для розуміння генетичної основи за-

хворювань і розробки цільової (в т. ч. генної) терапії; 

- виявлення еволюційного зв’язку між видами і вищими таксонами, відслідковування процесів па-

ралельного перенесення генів; 

- виявлення ділянок, відповідальних за зв’язування з хроматином, що забезпечує тривимірну стру-

ктуру ДНК; 

- виявлення ділянок, які виступають матрицями для синтезу різних типів некодуючих РНК. Ці мо-

лекули РНК беруть участь в різних біохімічних процесах, зокрема в посттранскрипційній регуляції 

генів, організації хроматину та підтримці стабільність геному, що також впливає на розвиток патоло-

гічних станів у клітинах і тканинах.  
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Вибір методів вивчення повинен відштовхуватись від конкретного завдання і мети дослідження, 

доступних типів даних і природи ділянок НКД ДНК, які аналізуються. Для одержання повного розу-

міння функціональності елементів і регуляторних ролей некодуючих ділянок ДНК можна використа-

ти комбінацію методів, вибір яких є окремою науковою задачею.

Тому актуальною науково-прикладною задачею є розроблення інформаційної системи обчислюва-

льного аналізу некодуючих ділянок ДНК, яка забезпечує вибір методів аналізу залежно від запиту 

користувача. Проміжними дослідницькими етапами в процесі розроблення такої системи можуть 

бути:

- проведення ґрунтовного огляду і аналізу методів та систем обчислювальних досліджень НКД 

ДНК та розроблення їх класифікації;

- розроблення критеріїв пошуку функціональних НКД ДНК, шаблонів та правил для пошуку;

- розроблення архітектури системи обчислювального аналізу та дослідження її на тестових зраз-

ках.

Серед методів дослідження, які доцільно при цьому використовувати, можна навести такі: науко-

вий пошук, методи біоінформатики, математичне моделювання, математична статистика, методи 

виявлення регуляторних елементів, аналізу консервативних послідовностей, епігеномного аналізу 

даних, інтегративного аналізу, функціональної анотації, методи об’єктно-орієнтованого і проблемно-

орієнтованого програмування.

Важливою інформаційною базою дослідження, крім наукових журналів, монографій та патентів, 

будуть виступати відкриті бази даних, які містять інформацію про послідовності ДНК різних видів та 

індивідуальних організмів. Основними серед таких баз даних є: ресурси Національного центру біоте-

хнологічної інформації NCBI [11, 12], бази даних Європейського інституту біоінформатики EMBL-

EBI [13], зокрема геномний браузер проєкту Ensembl [14], Банк даних білків RCSB PDB [15], гено-

мний браузер Каліфорнійського університету (UC Santa Cruz) [16], проєкт Європейського нуклеотид-

ного архіву [17], Банк даних ДНК Японії [18] та інші спеціалізовані бази даних і проєкти. Перерахо-

вані ресурси містять великі обсяги даних про послідовності ДНК та їх описи у вільному доступі для 

науковців всього світу.

 

Висновки 

Обчислювальний аналіз некодуючих ділянок ДНК має важливе значення для розкриття регулято-

рної картини геному, розуміння процесів генної регуляції, ідентифікації послідовностей, асоційова-

них із певними захворюваннями, розшифрування функціональних елементів і механізмів, що лежать 

в основі організації геному та процесів, на які впливають НКД ДНК. Це підтверджує актуальність 

досліджень некодуючих ділянок ДНК та створення інформаційної системи для їх комп’ютерного 

аналізу. Інформаційними ресурсами при цьому, крім наукової літератури, є відкриті біоінформаційні 

бази даних, які містять послідовності ДНК різних організмів, доступні для обчислювального аналізу. 
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