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Динамика локальных конформационных возмущений (ЛКВ) в молекуле ДНК исследуется с помощью модели Му-
то с потенциалом Тоды и потенциалом Леннарда-Джонса методами вейвлет-преобразований. Анализ решений
уравнений однородной модели Муто, проведенный с помощью численных реализаций дискретного и непрерывно-
го вейвлет-преобразований, приводит к выводу о возникновении и распространении вдоль цепочки атомов моле-
кулы ДНК локальных конформационных возмущений, которые можно рассматривать как аналоги солитонов в мо-
дели Инглэндера, построенной на основе уравнения синус-Гордона. Получены оценки скорости распространения
ЛКВ, проведена оценка алгоритмической сложности численных реализаций.
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Введение
В исследованиях механизмов биологического функционирования молекул ДНК локализован-

ные волновые возмущения, распространяющиеся вдоль основной и комплементарной полинуклео-
тидных цепочек ДНК, являются ответственными за конформационные изменения в молекуле
ДНК, включая такие фундаментальные явления, как транскрипция, трансляция, денатурация [1–3].
Для локального волнового возмущения в молекуле ДНК часто используется термин «открытое со-
стояние», или локальное конформационное возмущение (ЛКВ) [4].

Моделирование динамики ЛКВ в молекуле ДНК на основе теории солитонов началось с работ
[5, 6], в которых солитонные решения уравнения синус-Гордона рассматриваются как математиче-
ское представление ЛКВ. В последующих работах, например [7–9], учитывалось воздействие эф-
фектов диссипации и внешнего поля на динамику распространения ЛКВ вдоль последовательно-
сти молекулы ДНК.

Модель Муто является классической плоской моделью молекулы ДНК. Выбор этой модели в
качестве объекта исследования обусловлен сравнительно более простой геометрией по сравнению
с известной моделью Инглэндера, являющейся объемной моделью. При подтверждении существо-
вания солитонов в динамике модели последующая ее континуализация может предоставить мо-
дель, требующую сравнительно меньше вычислительных мощностей, чем в модели Инглэндера.

Исследуемая в данной работе модель является дискретной, и уравнения модели точно не ин-
тегрируются методом обратной задачи рассеяния, в отличие от моделей на основе уравнения си-
нус-Гордона [10]. Поэтому для анализа уравнений модели Муто [11, 12] в настоящей работе при-
меняются методы вейвлет-анализа [13], с помощью которых изучается наличие конформационных
возмущений. Динамика плоских моделей является сравнительно проще динамики объемных моде-
лей, а подтверждение существования солитонов в рамках изучаемой модели позволит расширить
ее границы применения.

                                                     
* Исследования выполнены при поддержке гранта Правительства Российской Федерации (Соглашение № 075-15-2025-

009 от 28.02.2025 г.).
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1. Модель Муто
Исследуемая модель является классической плоской моделью молекулы ДНК. Гамильтониан

модели Муто имеет вид
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где N  – количество пар оснований в исследуемой цепочке; nM  – масса соответствующего азоти-
стого основания ДНК; пары ( ),n nx u  и ( ),n ny v  – координаты n-х оснований в 1-й и 2-й полинук-
леотидной цепочке молекулы ДНК, а точки над ними обозначают производные по времени; LJ ( )V r
– потенциал Леннарда-Джонса; T ( )V r  – потенциал Тоды для 1-й и 2-й полинуклеотидной цепочки
молекулы ДНК соответственно, которые определены следующим образом:
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Здесь для потенциала Леннарда-Джонса (2) r – расстояние между центрами частиц, а параметры
имеют следующий смысл: ε – минимальная энергия системы, σ – расстояние, на котором энергия
взаимодействия становится равной нулю, для потенциала Тоды (3) a  и b  – эмпирические пара-
метры. Графическое представление модели Муто представлено на рис. 1.
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Рис. 1. Графическое представление модели Муто

Потенциалы (2), (3) в гамильтониане (1) содержат следующие константы: ld  – среднее про-
дольное расстояние между основаниями в одной цепочке, td  – среднее поперечное расстояние
между основаниями в паре молекулы ДНК, hd  – размер водородной связи между полинуклеотид-
ными цепочками молекулы ДНК. Зависимые переменные nτ , I

nl , II
nl  определены следующим обра-

зом:
2 2

t( ) ( )n n n n nd v u y xτ = + + + − , (4)

I 2 2
l 1 1( ) ( )n n n n nl d x x u u+ += + − + − , (5)

II 2 2
l 1 1( ) ( )n n n n nl d y y v v+ += + − + − . (6)

Данные переменные определяют поперечное (4) и продольное смещение (5), (6) n-го основания
относительно своего положения равновесия в 1-й и 2-й цепи ДНК соответственно.

После задания гамильтониана можно получить решение для исследуемой многочастичной
системы, решив дифференциальное уравнение:
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где ( ) { , , , }i
k k k k kd x u y v∈  – обобщенный вид функций координат; Γ  – демпфирующий коэффициент;

kM  – масса k-го азотистого основания (дальше полагаем систему однородной, т.е. kM M≡  для

1,k N∀ = ), а ( ) ( )i
n tη  – функция гауссовского шума, моделирующая действие случайных сил;

' '( ) ( ') 2 ( ')n n nnt t M kT t t〈η η 〉 = Γ δ δ −  – корреляционные функции. Значения коэффициентов модели
приведены в табл. 1 [10, 11].

 Т а б л и ц а  1
Коэффициенты модели

 σ  = 2.7·10–10 м М = 6.41·10–25 кг
dt = 20 Å Г = 10 c–1

d1 = 3.4 Å k = 1.38·10–23 Дж/Кл
a = 5.13·10–10 Н T = 310 К

b = 6.18·10–10 м–1

Аналитическое решение заданной системы N частиц не было найдено, поэтому дальнейшие
расчеты производятся с помощью математического программного пакета Maple.

2. Вейвлет-анализ
Для исследования уравнения (7) в работе применяется вейвлет-анализ, под которым по анало-

гии с фурье-анализом подразумевают совокупность непрерывных и дискретных вейвлет-преобра-
зований (НВП и ДВП, соответственно) [13, 14]. При этом фурье-анализ не выбирается в качестве
инструмента исследования по той причине, что фурье-преобразование имеет нулевое временное
разрешение (в отличие от вейвлет-преобразования). Существует визуальное сходство динамики
одной из модельных цепочек ДНК с некоторым сигналом (в этой работе исследовалась верхняя
цепочка). Поэтому в дальнейшем динамику одной из цепочек будем называть сигналом.

Область применения ДВП – обработка и кодирование сигнала. В рамках настоящей работы
ДВП используется с целью уменьшения шумов в исследуемом сигнале. Это необходимо, чтобы
упростить численный поиск «пиков». Пример действия ДВП на сигнал со значением 24N =  при-
веден на рис. 2.
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Рис. 2. Действие ДВП на сигнал (по оси абсцисс – продольное направление молекулы ДНК,
а по оси ординат – поперечное направление молекулы ДНК) в произвольный момент времени:
a – исходный сигнал; б – отфильтрованный сигнал; в – шум
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Результаты действия ДВП, изображенные на рис. 2, получены с помощью метода Maple –
DWT. Обработка исходного сигнала позволила уменьшить в 2 раза количество точек, что умень-
шает длительность расчета действия НВП, а также упрощает вид результата действия НВП.

В основном НВП используют при обработке изображений и анализе сигналов в медицине,
геологии, а также в некоторых задачах теории поля [15].

Действие материнского вейвлета ( )tψ  на исходный сигнал ( )x t  определено следующим обра-
зом:

1/ 2
1( , ) d ( )

| |
t bW a b x x t

aa
∞

−∞

−⎡ ⎛ ⎞⎤= ψ⎜ ⎟⎢ ⎥⎣ ⎝ ⎠⎦∫ , (8)

где черта над материнским вейвлетом ( )tψ  обозначает комплексное сопряжение, а параметры a и
b – масштабирующий и сдвигающий параметр соответственно. Функция (8), которая называется
скалограммой, не нормирована и может менять знак, поэтому будем рассматривать квадрат ее мо-
дуля, 2( , ) | ( , ) |E a b W a b= . Дальше функцию ( ),E a b  будем называть модифицированной скало-
граммой.

В теории вейвлет-преобразований скалограмму также определяют как абсолютное значение
НВП-сигнала, построенное как функция времени и частоты.

Существует семейство материнских вейвлетов ( )tψ , которые должны удовлетворять услови-
ям: ограниченность, локализованность [16]. Наиболее известными вейвлетами являются: вейвлет
«мексиканская шляпа» (MHAT), вейвлет Литтлвуда – Пейли, вейвлеты Хаара, вейвлеты Морле,
вейвлеты Добеши [17].

Таким образом, если понимать динамику модельной цепочки ДНК как некоторый сигнал, то,
согласно вейвлет-анализу, применение ДВП должно уменьшить количество шумов в исходном
сигнале, а применение НВП должно помочь определить наличие солитонов, что будет свидетель-
ствовать о существовании конформационных возмущений в модели Муто.

Ч а с т н ы й  с л у ч а й  м о д е л и  Му т о
Начальные и краевые условия для модели представлены в табл. 2 и 3 соответственно.

Т а б л и ц а  2
Начальные условия

( ) l0kx k d= ⋅ ( )0 0kx =�
( )0 0ku = ( )0 0ku =�

( ) l0ky k d= ⋅ ( )0 0ky =�
( )0 0kv = ( )0 0kv =�

Т а б л и ц а  3
Краевые условия

( ) ( )1 1
d d
d d Nz t z t

t t += ( ) ( )0
d d
d dNz t z t

t t
=

( )0 l0x d= − ( ) ( )1 l0 1Nx N d+ = +

( )0 0 0u = ( )1 0 0Nu + =

( )0 l0y d= − ( ) ( )1 l0 1Ny N d+ = +

( )0 t0v d= ( )1 t0Nv d+ =

Условия табл. 2 определяют динамику с тривиальными начальными условиями, т.е. основа-
ния располагаются равномерно в узлах решетки (2, )N  с нулевыми скоростями при 1,k N= . Ус-
ловия табл. 3 определяют замыкание цепочек, т.е. крайние основания в модели могут взаимодей-
ствовать друг с другом, в котором также было введено обозначение ( ) { ( ), ( ), ( ), ( )}k k k k kz t x t u t y t v t∈ .
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Условие замыкания цепочек определяет кольцевую молекулу ДНК, которая встречается у
прокариот [4]. Поэтому в дальнейшем будет происходить сравнение полученных теоретических
значений с экспериментальными данными, полученными при исследовании прокариот.

Параметры модели принимают значения:
16N = , Seed 1= ,
310 КT = , points = 500 .

Здесь N  – число пар оснований, оно выбрано эмпирически, судя по длительности расчетов в ис-
пользуемом программном пакете, а значение температуры окружающей среды T  выбрано из ра-
боты Муто [12]. Фиксированное значение параметра Seed сохраняет действие случайных сил

( ) ( )i
n tη  при повторном запуске программы. Значение параметра points определяет количество мо-

ментов времени, в которые будет находиться максимальное значение на модифицированной ска-
лограмме ( ),E a b , полученное после применения к сигналу НВП (рис. 3).
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Рис. 3. Действие НВП на отфильтрованный с помощью
ДВП сигнал при N = 16 в произвольный момент време-
ни (ось b – параметр смещения вдоль цепочки, ось
a – масштабирующий параметр)

Пик, представленный на рис. 3, имеет солитоноподобную форму. Точка максимума этого пика
перемещается вдоль оси b в процессе эволюции системы. Будем отслеживать положение точки
максимума с помощью встроенного метода Maple: Optimization:-Maximize.

В результате использования вышеназванного метода получаем следующий график (рис. 4).
На рис. 4 сплошной линией описывается осциллирующий график зависимости, характери-

зующий проекцию точки максимума солитоноподобного графика на ось b. С помощью штриховой
линии описывается линейная аппроксимация локальных максимумов и минимумов. Предполо-
жим, что конформационное возмущение распространяется с постоянной скоростью, а осцилли-
рующий характер графика, описанного сплошной линией, обусловлен или ошибкой используемо-
го метода Optimization:-Maximize, или особенностью применения НВП.

В интерпретации Инглэндера солитон трактуется как конформационное возмущение, следо-
вательно, из графика зависимости на рис. 4 может быть получена скорость реплика-
ции/транскрипции. Полученные значения представлены ниже:
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Здесь обозначение Тб/с – терабаза в секунду, т.е. количество оснований, умноженное на 1210 , де-
ленное на секунду.

0 2⋅10–13 4 10⋅ –13 t

20

30

40

50

b t( )

Рис. 4. График зависимости положения максимума на
модифицированной скалограмме E(a,b) вдоль оси x,
характеризующей положение оснований, от времени t
(сплошная линия). Штриховые линии – линейные ап-
проксимации локальных максимумов и минимумов
на сплошной линии

Полученные значения скорости распространения конформационного возмущения существен-
но отличаются от тех, которые указаны в работе [18], а именно экспериментальная скорость реп-
ликации экспv  дается выражением

эксп

9в н

эксп

100000 б/мин 1.7 кб/с,
max{ , }

6.5 10 .

v
v v

v

≈ ≈⎡
⎢

≈ ⋅⎢
⎢⎣

(9)

Различие между теоретическим и экспериментальным значением скорости репликации в (9)
может быть обусловлено рядом факторов:

1. Наличие краевых эффектов при применении непрерывного вейвлет-преобразования: дан-
ные на краях скалограммы искажены и не могут использоваться для дальнейшего изучения.

2. Сравнительно малое количество пар оснований в исследуемой модели: реальные кольцевые
молекулы ДНК имеют размеры, начиная от нескольких тысяч пар оснований (килобазы) до мил-
лиона пар оснований (мегабазы).

3. Параметры, взятые из работ [11, 12], не являются адекватными для исследования модели
вейвлет-анализом.

Идентификация модели, при которой теоретическое значение скорости распространения от-
крытого состояния будет соответствовать экспериментальному значению, позволит использовать
модель Муто для моделирования процессов репликации/транскрипции.

3. Оценка алгоритмической сложности программы по поиску точек максимума
Для применения модели Муто к реальным кольцевым молекулам ДНК, которые имеют разме-

ры от нескольких тысяч до миллиона пар оснований, необходимо оценить алгоритмическую
сложность в зависимости от числа пар азотистых оснований. С этой целью были проведены расче-
ты для количества пар оснований N = 6, 8, 10, 12, 16. Полученный график зависимости представ-
лен на рис. 5.
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Рис. 5. Аппроксимированный график зависимости
времени работы программы (в минутах) от заданно-
го числа пар азотистых оснований. Крестики – из-
меренное время работы программы

Зависимость, представленная на рис. 5, была получена с помощью показательной аппрокси-
мации, аналитический вид которой запишется как

approx ( ) 1.3365 1.2986Nt N = ⋅ . (10)

Таким образом, при количестве пар оснований 139N =  время выполнения программы будет
сопоставимо с возрастом Вселенной, что для моделирования кольцевых молекул ДНК, имеющих
длину порядка тысячи пар оснований (килобазы), недопустимо.

Заключение
В настоящей работе было показано существование солитоноподобного поведения одной из

модельных цепей ДНК при значениях параметров модели, соответствующих значениям парамет-
ров из работ [11, 12], а также при наложении условия замыкания модельной цепочки.

Получен график зависимости положения максимума модифицированной скалограммы ( , )E a b
вдоль оси x , характеризующей положение оснований, от времени t . Также отмечены прямые, яв-
ляющиеся линейными аппроксимациями, которые характеризуют распространение конформаци-
онного возмущения с постоянной скоростью (рис. 4).

Проведена оценка алгоритмической сложности программы по поиску точек максимума на со-
литоноподобном графике в зависимости от числа пар оснований, аппроксимированный вид кото-
рой представлен в (10), а графически – на рис. 5.

Таким образом, для дальнейших исследований конформационных возмущений в рамках мо-
дели Муто необходимо выполнение следующих условий:

а) Необходимо идентифицировать модель так, чтобы экспериментальная и теоретическая ско-
рости репликации совпадали.

б) Необходимо перейти к непрерывному аналогу модели подобно тому, как континуализиру-
ется модель Инглэндера [6].

Требование б) является необходимым по причине высокой алгоритмической сложности про-
граммы по вычислению точек максимума на скалограмме, полученной при действии НВП на одну
из модельных цепочек ДНК.

Не исключается возможность нахождения применения и для дискретной модели Муто. На-
пример, в последние годы возрос интерес к исследованию микроРНК [19, 20]. МикроРНК имеют
размер порядка 18–25 нуклеотидов, что с учетом полученной оценки алгоритмической сложности
используемой программы является допустимым для расчета динамики этой модели.
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