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РЕФЕРАТ 

 

Дипломная работа, 38 с., 1 иллюстрация, 3 таблицы, 6 источников. 

Ключевые слова: Цепи Маркова, Анализ ДНК, Байесовский информаци-

онный критерий, Малопараметрические модели. 

Объект исследования – Модели цепей Маркова для анализа последова-

тельностей ДНК. 

Цель работы – Сравнение различных моделей цепей Маркова и опреде-

ление наиболее эффективной для анализа последовательностей ДНК. 

Методы исследования – математическое моделирование, теория вероят-

ностей, анализ временных рядов. 

В результате исследования разработана компьютерная программа, поз-

воляющая оценить эффективность различных моделей цепей Маркова. 

Областью применения: Биоинформатика, Геномика, Математическое 

моделирование. 



 

РЭФЕРАТ 

 

Дыпломная работа, 38 с., 1 ілюстрацыя, 3 табліцы, 6 крыніц. 

Ключавыя словы: Цепі Маркова, аналіз ДНК, Байесаўскі інфармацыйны 

крытэрый, малапараметрычныя мадэлі. 

Аб'ект даследавання – мадэлі ланцугоў Маркова для аналізу пасля-

доўнасцей ДНК. 

Мэта даследавання – параўнанне розных мадэляў ланцугоў Маркова і 

вызначэнне найбольш эфектыўнай для аналізу паслядоўнасцей ДНК. 

Метады даследавання – матэматычнае мадэляванне, тэорыя верагодна-

сцяў, аналіз часовых шэрагаў. 

У выніку даследавання распрацавана кампутарная праграма, якая дазва-

ляе ацаніць эфектыўнасць розных мадэляў ланцугоў Маркова. 

Вобласцi ўжывання: біяінфарматыка, геноміка, матэматычнае мадэляван-

не.



 

ABSTRACT 

 

Diploma, 38 p., 1 figure, 3 tables, 6 sources. 

Keywords: Markov chains, DNA analysis, Bayesian information criterion, 

low-parameter models. 

Research objects – Markov chain models for analyzing DNA sequences. 

Research Objective – Comparing different Markov chain models and deter-

mining the most effective one for analyzing DNA sequences. 

Research methods – mathematical modeling, probability theory, time series 

analysis. 

As a result of the research, a computer program has been developed to evalu-

ate the effectiveness of different Markov chain models. 

Areas of application: Bioinformatics, Genomics, Mathematical modeling. 

 


