基因四进制的理论序列与实际序列的特性比对

邓宇

（清华大学第一附属医院）

基因组的试验研究异常火热，基因组的序列分析、算法、数据库的扩容如火如荼，理论基因组的发轫，星火正开始悄悄燃起。我们用类似语言学中对词频分布的研究方式，对基因碱基理论序列与实际序列进行了初步比较，想看看基因这本大书中，不同碱基符、碱基词组各有多少个？以及占总基因谱的比例，即分布。

“基因四进制”[1]可以为碱基词的理论生成，及有规律的符号、词组序列提供比较的理论基础。比如，看看第一位碱基符A在基因组中有多少个，也可以看看二位基因词，如TC，GA；三位碱基（词）组CTG，AAG等各有多少，各占比例，从而揭示基因词的存在及词法，语法规律。为生命基因组的伟大探索加把油、吹鼓风，用“新信息理论”[2-8]（信息守恒律，信息的运算，信息的化学反应等新广义信息论，基因序列的正弦、余弦曲线拟合），理论基因学、理论生物信息学的基因数字实验、计算机试验，计算机数字模拟开辟基因－生命信息学研究的新天地。基因的理论实验数字、实验计算，理论基因组与实际基因组的结合，以计算机为实验仪器，碱基数字为实验原料，基因进位制为根基，将为基因的理论试验探索和发展开拓新途径。

一、材料方法

1、核酸序列的来源：从Genbank，ENBL的核苷酸序列数据库EMBL-Bank下载：AY644963、BC011974等核酸序列，碱基合计6万多个的实际序列作为比对的原始基因库来源。

2、方法的理论基础——基因四进制：根据我们建立的基因四进制[1]，利用碱基、核酸的四个基符A，G，T，C（个位、第一位）为元素，及“逢四进一”规则，创造了基因，核酸的四进位制符号系统。该基因的理论进位系统的第一位、个位有4个符号元：A，G，T，C；第二位（相当于十进制的十位）有4×4=16个组员，AA，AG，AT，AC，GA，GG，GT，GC，TA，TG，TT，TC，CA，CG，CT，CC；第三位有43=64个成员，AAA，AAG，…，CCC；第四位有44=256个成员；…；第n位有4n个成员AA…A，AA…G，…，CC…C。构造出了理论的或人工基因四进制系统，对基因实验和理论研究开辟了一条新路。

3、验证思路策略：利用“基因四进制”理论模型，寻找碱基排布规律，解读基因密码锁匙。核酸生命的语言，遣词造句的“全息规则”。

4、验证方法

首先，用（数据库）程序生成四进制的基因符号系列，第一位，第二位，第三位，第四位，…，第n位。再将每位的每一个成员与基因数据库的碱基序列作对比。如用“GTC”从基因序列AY644963、BC011974等的开头开始，搜索“GTC”，在序列中若发现“GTC”就计个数，定个位，一直搜到序列的结尾，合计包含“GTC”的总数量，待分析。其他组元，检索统计类似，都做全程搜索，记数。手工搜索太慢几乎不可能，故不适合。半手工半机器的搜索还是慢，自编程序的数字自动搜索计数才是上佳方法。

二、结果

1 核酸A、G、T、C及其四进位制系统，各位频度的分布与理论值相比是不均匀、非平均的，即非遍历的，见表1及图1-9。

2 随着位数的增加，各基因符（类似数系的数字符号）差异（极差和极差度）逐渐增大。

3 基因四进制系统中，各位的频度分布，从大到小的排列分布多是横“S”形的曲线，见图1，4，7。

4 按“基因四进制”每位的顺序排布各位“基因词（基因数字符号）”，其数量分布轨迹是“波浪形”运动的，见图3，6，8，9

	表1.基因四进制第一位基因符的理论与实测分布比对
	
	

	
	A
	G
	T
	C

	
	数量 
	％
	数量 
	％
	数量 
	％
	数量 
	％

	理论平均值
	15757
	25.0%
	15757
	25.0%
	15757
	25.0%
	15757
	25.0%

	实测值
	16980
	26.9%
	15621
	24.8%
	15412
	24.5%
	15016
	23.8%

	差异
	1223
	1.9%
	-136.3
	-0.2%
	-345.3
	-0.5%
	-741
	-1.2%

	差异率
	7.76%
	
	0.86%
	
	2.19%
	
	4.70%
	

	最大差异
	1964
	12.5%
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图1. 基因四进制第一位、“个位符（相当于‘个位数’）”的实际分布状态。A最多，C最少。
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图2. “个位符”的百分分布。以4个碱基‘个位符’为X的值，“X轴”以基因四进制的基因符为符系（数系）坐标序列。
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图3.基因四进制第二位16个“二位碱基”基因符号序列的实际分布。X轴是基因“四进制”转换成“十进制”的坐标计量单位标注。

[image: image4.emf]二位大小分布曲线
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图4. 基因进制系第二位，按其在实际基因序列中分布，从大到小的排序。
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图5.四进制基因系中，各个“二位符（数）”在实际基因序列中的百分分布。“二联碱基词”最多的是“AG”占8.15％，“CG”最少只有2.93％，理论序列平均6.25％，各试验值是不均匀的。
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图6. 基因四进制系统中，第三位的64个“三位符”在试验基因组中的实际起伏，“波浪”分布。
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图7. 基因进制第三位，“三联核酸”按其在实验基因序列中的分布，从大到小的“S”形次序。
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图8. 基因四进制系统，第三位的64个“三位符”在试验基因组中，实际“波浪”百分分布。Max是“CTG”2.75％，Min是“CGT”0.52％，预示着某种规律。理论平均1.62％，不均匀性的差距拉大。
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图9. “四进制”基因系统中，前三位4+16+64＝84个“符字（符号字（数字））”在试验中的“L”形的渐进分布。

三、讨论

“进位制”概念来源于算术，数学。它历史悠久，是很古老的智慧产品，大脑智能的创造，是数系构成的基础。其实“进位制”大家并不陌生，日常常见的如“十进制”、信息－计算机社会广泛应用的“二进制”、时间钟点的“十二进制”“六十进制”、五行的“五进制”等，及现在基因的四进制。但基因符号的四进位制与传统数学的进位制是有区别的，一个是抽象的“数”，一个是“符号（+语义）”，可以抽象，也可以具象。此基因碱基的四进位制只是初步尝试，还有许多内容可以深入探讨。

碱基在基因组中的分布就象物理学家普利高津远离平衡态的非平衡有序的热力学系统，碱基非均匀的分布是生命的特征。平均等概就是“热寂”，就是死亡，熵增，生命的瓦解完结。远离平衡→自组织→有序→生命，熵减、负熵→生命诞生，存活。非等概率的基因碱基频度，是生命存在的基础和关键。

“十进制”的基因组有N10=3×109个碱基，按照“基因四进制”，四进制的基因需要有N4=4x=109，x≈14.95=15，415≈109，415＝1073741824，即有约15位“四进制”数量级的基因四进制系统，才有414.9486764269931＝1000000000＝109。“四进制”的碱基数欲达到“十进制”的30亿个碱基，需有N4=4x＝3×109＝415.7411576773537，即以4为底，指数为15.7411576773537次方个四进制碱基词。“四进制基因系”从第一位到第十位，每位分别有4，16，64，256，1024，4096，16384，66536，262144，1048576个核酸组合，即每位有4n个碱基元。

实际上，碱基在基因组中出现的频率是有偏的，非遍历的。碱基元A，G，T，C，创造的基因词，即第一位，第二位，第三位，…，第n位的各位碱基词（组）不是均匀等概率分布的，即它们在基因组中出现的机会、几率不平均、不平等、“不公平”。它们距离基因词的理论平均、等概率的分布越来越远。有的基因词越来越多，有些却越来越少，甚至减到0。依照我们的“信息守恒律（或状态守恒定律、熵守恒律）N=∑ni[2-8]”，这种非遍历的生命基因组是自组织有序的状态信息，是有序信息。而不在基因组中的碱基序列，属无序信息。有序基因信息+无序碱基序列＝总碱基组合数＝信息守恒。信息守恒定律（式）：I=∑II，就象物质守恒的M=∑mI，能量守恒律E=∑eI，爱因斯坦著名的质能关系公式，都是数学“美”的统一。展示了组成世界三要素的“物质、能量、信息”的大团员、大统一、大对称。“信息是‘事物属性标识的集合’——信息的新定义[1-9]”，即信息是物质、事件、事体等属性标志、标示的集合。它揭示了世界三要素间的差异，及三者的同一；也重新确认了信息也可以象物质和能量一样了，具有“信息守恒定律”。正象理论物理学家霍金（Hawking）自我否定的“新黑洞说”Paradox（2004年7月），其新观点的本质就是承认了黑洞中的“信息守恒”，改正了他30年前黑洞中“信息不守恒？”的“黑洞悖论”的错误。“如同19世纪的科学家断定了能量守恒定律一样，20世纪的许多科学家提出了信息守恒一说——假如这个说法成立，那么‘信息守恒定律’无疑将成为科学界最为重要的定律，也许比物质、能量守恒定律的意义更为深远”《中国新闻周刊》。
“基因四进制”体系的创立，可以系统，全面地从理论上研究分析基因碱基的组词造句的规律，就象数学中数与数系的创造一样，为世界，自然、社会的探索提供了一个完美的理论“工具”。通过“四进制”的基因系可以容易地创造、编造、臆想理论或人工造的碱基词与基因系列，并将这些理论基因与已经发现的试验基因组的序列进行比较分析和演绎，进而从新的视角发现和揭露碱基搭配的艺术和奥秘。为理论基因学、理论生物信息学（基因词论）的开拓提供新矿藏。并为已发现的实验基因组的实际自然序列寻找新的理论依据，为揭示生命基因的奥妙开创新途径。
【点评】基因中N个顺序碱基串的理论组合有4^N个可能性，对于基因中碱基组或碱基序列在特定基因库的样本中分布的实际统计是有意义的，可能揭示深层的规律。本文的工作显示，基因一字词、两字词、三字词、四字词的统计结果分布是不均匀的，词愈长分布不均匀性愈大。这是非常具体的实证资料。但要得出结论，4字是太少，还应该做下去。如果要探讨每个碱基组的含义，更需要大量工作。从信息学的角度看，可以得到一些启示，如基因是生物生命活动长期遗传演化的结果，碱基的组合是简单的，但生命面对的发展环境是复杂的，在复杂环境的考验下，得以生存延续的可能就大为不同，因而出现巨大的分布不均匀。基于这种看法，可能出现某些与环境更适应的组合，出现快速进化的可能。但是，断言信息守恒，有序基因信息+无序碱基序列＝总碱基组合数＝信息守恒，是用错误的方法推出的错误结论。请再检查。（林建祥）
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		ATTCAGCAGCCTTTTTCTCATGCAGACTTGTAAATCTGGGAGTCTGTCAGTCAGTCAGTCAGCCAGTCAACTTTTCTGTTGGAAAGTCCGTCTTCATAAAGCCAGCATGTCTCTTGGGGAACCTGGCATTTTGTTAAAATAACAAGTGTTTAATTTTTCAGGGGAAATCCTGAAACAATGTATTCCTTTTTACCCGCCTCATGATGTCTGCACAGAGGCAGTTCAGCTGAGCTGCAAGCCCAGGCAGGCTGCTGG

		CGGATGTCCCCGCCATGTGGCCCCCTTGTTCCAGGGGTGCCTGAGCCCCTTCAAGGAGCCCCAACCCACCCCCAACCTTGGCCCAGCCCTGAGCCCCAGGGACCATGAGCGGGGGCAAGAAGAAGAGTAGTTTCCAAATCACCAGCGTCACCACGGACTATGAGGGCCCTGGGAGCCCAGGGGCTTCGGATCCCCCTACCCCACAGCCCCCAACCGGGCCCCCGCCCCGCCTGCCCAATGGGGAGCCCAGCCCCG

		CGGAAAAGGACAAGGATCCAAACTGGCGAATTTGCTGATCTTCGCGTCCCTCTCCGCTTTCCGGCCGGCAGCGCTGCCAGGGTATATTTCCTTTTTTCCGATCCTGCAACAGCCTCTTTAAACTGTTTAAATGAGAATGTCCTTGGCTCAGAGAGTACTACTCACCTGGCTTTTCACACTACTCTTCTTGATCATGTTGGTGTTGAAACTGGATGAGAAAGCACCTTGGAACTGGTTCCTCATATTTATTCCAGT

		AATATGTCTCAAGATGGCGGCCAATGTGGGATCGATGTTTCAATATTGGAAGCGCTTTGATTTACAGCAGCTGCAGAGAGAACTCGATGCCACCGCAACGGTATTGGCGAACCGGCAGGATGAAAGTGAGCAGTCCAGAAAGCGGCTTATCGAACAGAGCCGGGAGTTCAAGAAGAACACTCCAGAGGATTTGCGCAAGCAGGTAGCGCCGCTGCTGAAGAGTTTCCAAGGAGAGATTGATGCACTGAGTAAAAG

		GAGAGAACTAGTCTCGAGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGCAGACGCCACCGCCGAGGAAAACCGTGTACTATTAGCCATGGTCAACCCCACCGTGTTCTTCGACATTGCCGTCGACGGCGAGCCCTTGGGCCGCGTCTCCTTTGAGCTGTTTGCAGACAAGGTCCCAAAGACAGCAGAAAATTTTCGTGCTCTGAGCACTGGAGAGAAAGGATTTGGTTATAAGGGTTCCTGCTTTCACAGAATTATTCCAGG

		GAGATCAATGAGATAGTGCAGATATACACAGATCTAGAGACTCCAGGAGACGATGCGACACTCAGCCTGAAAAGATTTGGAAGACCCAAAATGAAAACTGATTATTGAATGAAATTAAAACCTAAGGTAATTTAAGATTAGAGAACCATGTTAACACTACCGTTTGATGAGTCTGTTGTAATGCCAGAATCCCAGATGTGCAGAAAGTTTTCTAGAGAATGCGAGGACCAGAAGCAAATTAAGAAGCCAGAAAGC

		AGCGGAGTCGCCGGAGTGCGAGGACAACGACCATCCGGCCCTAGCCTGGCCGGGCGGGTGCCGGGAGCTTCCCTTTCTCAGCGCGGCGCGAAGGTGGCTCGCCGTCAGCGCCTGCTTCCCTCGACCTCGTCCTCCTCCCCGCTCCGGAGGAGCTGCGAGATGTGGCGCCTCTGACTCCACTTCTCCCCGCCCCTGTCACCGAGAGGGGGAACGAGCTCTCGCCCACTCGCCGGAGGAGACGGCCCTGGACTCCCA

		TGAACCTCCTTGGCCTGGGCGAAGCTGTGTGGACCAAGCAAGTCAGGAGTGTGGCCATGTTTTCTGAGCAGGCTGCCCAGAGGGCCCACACTCTACTGTCCCCACCATCAGCCAACAATGCCACCTTTGCCCGGGTGCCAGTGGCAACCTACACCAACTCCTCACAACCCTTCCGGCTAGGAGAGCGCAGCTTTAGCCGGCAGTATGCCCACATTTATGCCACCCGCCTCATCCAAATGAGACCCTTCCTGGAGA

		GCTGTGCAGCTAAGGTATACGCGGATGATGAAGATGGCGCACGAGGGCAAGCAAACAAGGTCACGACGTAAACCTCTGCGAGTATAAAAAGTCAACGACGTCAAATATTTAGGGACGGAGAGAGTACAAATTGCGACCAAGCATGCCTGCCTGCCTACAGATTCGAAGAACATGCATGGCCAGAGGTGATTATATAAATTACCACACTACAGAAGATTTAATGCCAGCGAATTTGGAGAATCTTTTCTATACTTG

		AGGCGATGGCCCTGCTGCTGGTGCTCCTCGCCTCTTGGGGCCTGGGGCAGTGAGGGGGCCGGCGGGCGTGGGCCGAGTGGCCGCGGGCGCCATGGAGGGGGTGCTGTACAAGTGGACCAACTATCTGAGCGGTTGGCAGCCTCGATGGTTCCTTCTCTGTGGGGGAATATTGTCCTATTATGATTCTCCTGAAGATGCCTGGAAAGGTTGCAAAGGGAGCATACAAATGGCAGTCTGTGAAATTCAAGTTCATTC

		CCGCGGAGCATCTCACCCGGAAGCGCCCTGGGGCCGAGGCCACCGGGAAGGTGAATGTCAAGACGCTGCGTCTGGGACCGCTCAGCAAGGCTGGCTTCTACCTGGCCTTCCAGGACCAGGGTGCCTGCATGGCCCTGCTATCCCTGCACCTCTTCTACAAAAAGTGCGCCCAGCTGACTGTGAACCTGACTCGATTCCCGGAGACTGTGCCTCGGGAGCTGGTTGTGCCCGTGGCCGGTAGCTGCGTGGTGGATG

		CTGGGCAGTGCTTCTGGGCCCTCTGCTGCTCCTGCTTGTCGGTTGCTAGGCGCTGGGACGCGCCTCCCGAAGGGTGCGGGGCACAGGTGGCCTCTTCGGGGTGGACCGCGCCTGGCCGGGGCCGAGGACACCGCGGCCGCCCGGGCCTGCGGGAAGCGATGGAGCCCGGGAAGAGAAGAACCAAAGATGATACCTGGAAAGCAGATGACCTCAGAAAACATCTCTGGGCCATACAGTCAGGTGGTTCCAAGGAAG

		AGCCAGTCCCGCTGCACACGCTCGCAGTCTGTGGGCCCTCCGGGAGGCGGCGGAGGTCACCGCGGGGAGAGGGGCGGGCGCAGCATGGCAGCCTCCTTACGTCTCCTCGGAGCTGCCTCCGGTCTCCGGTACTGGAGCCGGCGGCTGCGGCCGGCAGCCGGCAGCTTTGCAGCGGGTCAGTGGCTTCAAAGACTCCAGTTGGATTCATTGGACTGGGCAACATGGGGAATCCAATGGCAAAAAATCTCATGAAAC

		GTCGGAGTCGGCTCAGCCTGCGCCGGGGAACATCGGCCGCCTCCAGCTCCCGGCGCGGCCCGGCCCGGCCCGGCTCGGCCGCCTCAGACGCCGCCTGCCCTGCAGCCATGAGGCCCCCGCAGTGTCTGCTGCACACGCCTTCCCTGGCTTCCCCACTCCTTCTCCTCCTCCTCTGGCTCCTGGGTGGAGGAGTGGGGGCTGAGGGCCGGGAGGATGCAGAGCTGCTGGTGACGGTGCGTGGGGGCCGGCTGCGGG

		CATGAATCTACTTCTGATCCTTACCTTTGTTGCAGCTGCTGTTGCTGCCCCCTTTGATGATGATGACAAGATCGTTGGGGGCTACATCTGTGAGGAGAATTCTGTCCCCTACCAGGTGTCCTTGAATTCTGGCTACCACTTCTGCGGTGGCTCCCTCATCAGCGAACAGTGGGTGGTGTCAGCAGGTCACTGCTACAAGTCCCGCATCCAGGTGAGACTGGGAGAGCACAACATCGAAGTCCTGGAGGGGAATGA

		GTAGGTTCTCACCTACTTCGACTCCTCTCCCTGTCCCAGGGAGGGGAGAAAAGGTCTGGGATTCATTGCCAGGAGGGGCTTCCCCCAGGATTTCCTACTTCTTTCTTTACTGCTGTGCTTGAAGCTCACAGGAGACCCCTCAAGAGGTGGTCACCGGCCCACAGCCCACCCCATCCCCCACCCGCCACCCCCACCGTACCAAATGCTAGCTCTGCCCTTTCTTCTGTGTTTTTCCCATCAAGAGAGATGGTTGTG

		AGGATACGACCAACAGCTGAGAACGCGGCGAGTATGGAAGCTGCGTCTTAGGAGCCTGGGAAAGCACTTCGACGAGAATAGTTTGGTTTCGTACACAGGAAAATGTCTAATCAACAGGAGAAGTATGAAGCTCAGAATATAGTCAATTCAACAGAAGAGAGTGATGATGCTTTTGATACTGTCACTATTCCAGTTCCCTCAGAAGAGCCTCAAGAGTCAGATCAAACTGAAGAGCATGAATCTGGAATAGAACAA

		AGCGGGGGCTGAAAGTCCAGTATGTGGGTCCAGGGTCACTCTTCTAGAGCTTCCGCAACGGAAAGTGTGAGGAATTGTTCAGATGGATGAAGATACACATTACGATAAAGTGGAAGATGTGGTTGGAAGTCACATAGAAGATGCAGTAACATTTTGGGCCCAGAGTATCAATAGAAATAAGGATATCATGAAGATTGGTTGCTCACTGTCTGAAGTTTGCCCCCAGGCCAGTTCAGTTTTGGGGAATCTTGACCC

		AAGATACTGCACTTGGCTGGGCACAGTGGCACATGCCTGTAATCCCAGCTACTTGGCAGGCTGAGGTGGGAGAATCGCTTGAGCTCAGGAGTTCGAGACCAGCCTGGGCAACGTGGCGAAATCCCCGTCTTTACAAAAACAAACAAACAAACAAAAAAGATATTGCAGTTGTGTTGTAAGCGTCCTTATCTTTCAGAGCTACATAGTGGAATGTTTATGGAATATTTAGGATAAATGATATAGGCATTTGGGATT

		AGTTCCCAGTGAAAGGACAGGGATGGCAAGATCTTTTAGCATTTAGGGGATGCCTTTGTTAGTAACCGTTCACAATGGGCAGCTCCCGGCTGAGGGTCTTTGACCCTCATTTGGAGAGGAAAGATTCCGCCGCGGCGCTCTCAGACCGAGAGCTGCCCTTGCCTACCTTCGATGTGCCTTATTTCAAATACATCGACGAGGAGGATGAGGACGATGAATGGAGCAGCCGCTCGCAGTCTTCCACCGAGGATGACT

		CTTGGCGCCGCCGCCCGGTGCCCCGCACGCTCGCATGGGCCCGCGCTGAGGGCCCCGACGAGGAGTCCCGCGCGGAGTATCGGCGTCCACCCGCCCAGGGAGAGTCAGACCTGGGGGGGCGAGGGCCCCCCAAACTCAGTTCGGATCCTACCCGAGTGAGGCGGCGCCATGGAGCTCCGGGTGCTGCTCTGCTGGGCTTCGTTGGCCGCAGCTTTGGAAGAGACCCTGCTGAACACAAAATTGGAAACTGCTGAT

		AGGAGTTGGGAGTTTAGCGCAGTCGCCGGAGTGCGAGGACAACGACCATCCGGCCCTAGCCTGGCCGGGCGGGTGCCGGGAGCTTCCCTTTCTCAGCGCGGCGCGAAGGTGGCTCGCCGTCAGCGCCTGCTTCCCTCGACCTCGTCCTCCTCCCCGCTCCGGAGGAGCTGCGAGATGTGGCGCCTCTGACTCCACTTCTCCCCGCCCCTGTCACCGAGAGGGGGAACGAGCTCTCGCCCACTCGCCGGAGGAGAC

		GCCGCCTGCGACCGGCAGCTCGTTCGCCGCACTTTGGAGGCTTCGGCTGCCCCTCCGACCCACGTAGGGCCCGGACCCGGGCCTCCTTGTGAACAGCGTGCCGGCTTCGCCCCACGGGTTCACCGGCTGGCTGGGCTTCAAGCGCCGAGGCCGCCGCAGTGACCCCGCCCCCGGGCCGAGGATGTGAGGCGGGCCGGGCGTCCCCACACCGGGCCCGGGCGCCGGGAGTGGGCGTCTGGGCAGCGCCAGGCGATG

		TCTCTGTCGGCGCCTGGCAGTTCAGGTGAACAACAGTAACTTCTCAGAGCTGTTCTCCACTCCTGACTTCTCCCAGCCTCGAGAATTGATAACACACTCTTCTGGATCCCAGCAGTGTCCAGAAGAAGACCAAGGACAGAACAGAGACTAGCTTCGGTGAGATTGGACAGATTTTGGGAAAGATCATGACGAGCCATCAACCGCAGCCCCAGGAAGAGCAGAGCCCCCAGCGGAGCACCTCAGGGTACCCCCTCC

		GGCTGAAAATATAAGCAAACATCGGCCTTGTCCTCCTTGTGTTCATACACTGTGGAAGCTTTTCTCTGCCTCCTCCGTGAGAGTGCGTGGCCGGGAGACCAGAAACGTGGTCCTTTCTCTTGCCTGTGAGCTGGTGCAGAGATGGAGGAAGAAGAATATGAACAAATTCCCCAGGAGAATCCCCCAGAAGAGCTGTCCCAGGATCCTGTGCTGGAGCTGTCAGGAGGTCTAAGGGAGAAAGAACAGAAGACCCCA

		GGCTGCAGTAGCGTTTCTTCATGGGGTGCTCCAGGGGGTGCCACAGACCGACAGGCAGCCCAAGGGCCTGGACACCCCTCCCCAGGCAGGTGCTGCCCCAGGAGGACTGTCCTCGGGAATGAACCTCCCGCGGGCTTTGGACTGAGGTCCCTGTGGCCTCGGTCTCCTCCCCATGAAGTGGGAGCGAGGCTCCCCAATGGTGCTTTTGGCTTTAGTGTACGATGTTTGCTGTGCTTCCCGCCGTGGAGGGCAGAG

		GTCAGGGCAAAGAGAAGAGTCTAGAAATCAGAAGCAGTCTTCTGCTATCATGTAGAAAGTAAGAACACAGACTCAGGCATTAGACCTGGGTTCGAGTCCAGCCTCTACTGTGTGCCTTGGCCAGTTCTTTATTTCTCTTTACATCCGTCAGCAGTTCCTAGGACTGGAGAATTGCnCTGTGTTCTTAGCCTGTCCTGGTGCCAGCTACCTGCATTAGGGACTCCACCAATTGCTnCTTGACTTTCCCTTTCCTCA

		GCAGGATTTTTTTTTTTTTTTTTTAAATTAATTGGACATGTATTGACACAGAAGAGTTATACAATAATATATGCAAAGGAAAAAAACGCCTACACGAAAGGATCGACATAAGCTGATACTTTCGGATGCTGAGATAGTTTCGGTCCTACTAGTATATTATTCTCGATGAAAAAGAAAACAAGAGACGCTGACCCGTGCAGTAAATTGATAGCACAAACTGATCAATCCAAGGCTCCGATCTCAATTATTCTAGTC

		GATGCCTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGATGCAAACTATATAATTACCCAGTCAAGCACAATTTAGCAGCAGCAGCAGCAGCACTGTACTAATCATATGTGACAGCAAACTATCAACGAAGTATATATGCGATAAGCCATTATTACATGATCGACTACGCATAACAGAGATTTGCAACGAGGCCTTCCTCCAGCGGCTTCAGCGCGGGTAGGCGGCGATCTCGACGCCCTTGCTGCCGAGCGCCGACGACGGGGG

		CACAGCTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAATTATATCACAAGAACAAATCCGGATCCCCTTTAATTATTGTTCCGGATGAACGATCCGAGAAATGCATTCATCTTCTTGCTGTGCTTATTATTCAGACATATGAGCTAGCTACAAGCTCATTCCTCATGCACTATGCTCTTCGCAGTTACTTGGAGGGCATCGTTCCGCCGCCGAGAATCCAGGGGCATTCGGCGACGCCGCTGATGGTGGCCAGGTTGCACTCGGCC

		0





一位

		A16980				1		16980		A

		G15621				2		15621		G

		T15412				3		15412		T

		C15016				4		15016		C		average

		合计		1位				63029		4718		15757.25		12112.8125

				2位				58311		707		3644.4375		2709.859375

				3位				57604				934.578125

		average						15757.25

										差				差

						MAX		16980

						MIN		15016

						average-min		741.25

						max-average		1222.75

		63033				max-min		1964

				average		SUM		MAX		MIN		max-min		average-min		max-average				理论平均		实际平均

		1位		15757.25		63029		16980		15016		1964		741.25		1222.75		4		15758.25		15757.25

		2位		3644.44		58311		4755		1708		3047		1936.44		1110.56		16		3939.56		3644.44

		3位		934.58		57604		1584		297		1287		637.58		649.42		64		984.89		900.06





一位

		0

		0

		0

		0





二位

		3891AA				3891		AA		1		4755		AG

		4755AG				4755		AG		2		4745		TG

		3663AT				3663		AT		3		4465		GA

		3138AC				3138		AC		4		4397		CA

		4465GA				4465		GA		5		4286		CT

		3474GG				3474		GG		6		3891		AA

		2980GT				2980		GT		7		3771		GC

		3771GC				3771		GC		8		3663		AT

		2710TA				2710		TA		9		3579		CC

		4745TG				4745		TG		10		3476		TC

		3273TT				3273		TT		11		3474		GG

		3476TC				3476		TC		12		3273		TT

		4397CA				4397		CA		13		3138		AC

		1708CG				1708		CG		14		2980		GT

		4286CT				4286		CT		15		2710		TA

		3579CC				3579		CC		16		1708		CG

				sum		58311				average		3644.4375

										min		1708

										max		4755

										max-min		3047

										max-average		1110.5625

										average-min		1936.4375





二位

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0

		0



碱基组

数量

二位基因分布



三位

		1322AAA		1374GAA		679TAA		1038CAA

		1306AAG		1281GAG		465TAG		1578CAG

		1078AAT		876GAT		767TAT		857CAT

		775AAC		815GAC		624TAC		879CAC

		1411AGA		1324GGA		1218TGA		386CGA

		1215AGG		866GGG		1425TGG		579CGG

		847AGT		795GGT		951TGT		297CGT

		1130AGC		1101GGC		1091TGC		431CGC

		739ATA		503GTA		785TTA		604CTA

		1064ATG		742GTT		1034TTG		1584CTG

		1059ATT		990GTG		1065TTT		1030CTT

		723ATC		673GTC		1012TTC		1012CTC

		959ACA		1041GCA		1034TCA		1304CCA

		354ACG		441GCG		300TCG		591CCG

		862ACT		1055GCT		989TCT		1318CCT

		905ACC		1212GCC		1095TCC		953CCC

				0

				0





三位和

																中值		974

																sum		57604

																average		935		934.578125		average-min		638

																max		1584				max-average		649

																min		297				max-min		1287		643.5

												分离						排序

		1322AAA						990GTG				1322		AAA		1		1584		CTG		TG^C?		1^4

		1306AAG						989TCT				1306		AAG		2		1578		CAG		AG^C?		2^4

		1078AAT						959ACA				1078		AAT		3		1425		TGG		TG^G?		1^2

		775AAC						953CCC				775		AAC		4		1411		AGA		AG^A?		2^1

		1411AGA						951TGT				1411		AGA		5		1374		GAA

		1215AGG						905ACC				1215		AGG		6		1324		GGA

		847AGT						879CAC				847		AGT		7		1322		AAA

		1130AGC						876GAT				1130		AGC		8		1318		CCT

		739ATA						866GGG				739		ATA		9		1306		AAG

		1064ATG						862ACT				1064		ATG		10		1304		CCA

		1059ATT						857CAT				1059		ATT		11		1281		GAG

		723ATC						847AGT				723		ATC		12		1218		TGA

		959ACA						815GAC				959		ACA		13		1215		AGG

		354ACG						795GGT				354		ACG		14		1212		GCC

		862ACT						785TTA				862		ACT		15		1130		AGC

		905ACC						775AAC				905		ACC		16		1101		GGC

		1374GAA						767TAT				1374		GAA		17		1095		TCC

		1281GAG						742GTT				1281		GAG		18		1091		TGC

		876GAT						739ATA				876		GAT		19		1078		AAT

		815GAC						723ATC				815		GAC		20		1065		TTT

		1324GGA						679TAA				1324		GGA		21		1064		ATG

		866GGG						673GTC				866		GGG		22		1059		ATT

		795GGT						624TAC				795		GGT		23		1055		GCT

		1101GGC						604CTA				1101		GGC		24		1041		GCA

		503GTA						591CCG				503		GTA		25		1038		CAA

		742GTT						579CGG				742		GTT		26		1034		TTG

		990GTG						503GTA				990		GTG		27		1034		TCA

		673GTC						465TAG				673		GTC		28		1030		CTT

		1041GCA						441GCG				1041		GCA		29		1012		TTC

		441GCG						431CGC				441		GCG		30		1012		CTC

		1055GCT						386CGA				1055		GCT		31		990		GTG

		1212GCC						354ACG				1212		GCC		32		989		TCT

		679TAA						300TCG				679		TAA		33		959		ACA

		465TAG						297CGT				465		TAG		34		953		CCC

		767TAT						1584CTG				767		TAT		35		951		TGT

		624TAC						1578CAG				624		TAC		36		905		ACC

		1218TGA						1425TGG				1218		TGA		37		879		CAC

		1425TGG						1411AGA				1425		TGG		38		876		GAT

		951TGT						1374GAA				951		TGT		39		866		GGG

		1091TGC						1324GGA				1091		TGC		40		862		ACT

		785TTA						1322AAA				785		TTA		41		857		CAT

		1034TTG						1318CCT				1034		TTG		42		847		AGT

		1065TTT						1306AAG				1065		TTT		43		815		GAC

		1012TTC						1304CCA				1012		TTC		44		795		GGT

		1034TCA						1281GAG				1034		TCA		45		785		TTA

		300TCG						1218TGA				300		TCG		46		775		AAC

		989TCT						1215AGG				989		TCT		47		767		TAT

		1095TCC						1212GCC				1095		TCC		48		742		GTT

		1038CAA						1130AGC				1038		CAA		49		739		ATA

		1578CAG						1101GGC				1578		CAG		50		723		ATC

		857CAT						1095TCC				857		CAT		51		679		TAA

		879CAC						1091TGC				879		CAC		52		673		GTC

		386CGA						1078AAT				386		CGA		53		624		TAC

		579CGG						1065TTT				579		CGG		54		604		CTA

		297CGT						1064ATG				297		CGT		55		591		CCG

		431CGC						1059ATT				431		CGC		56		579		CGG

		604CTA						1055GCT				604		CTA		57		503		GTA

		1584CTG						1041GCA				1584		CTG		58		465		TAG

		1030CTT						1038CAA				1030		CTT		59		441		GCG

		1012CTC						1034TTG				1012		CTC		60		431		CGC

		1304CCA						1034TCA				1304		CCA		61		386		CGA

		591CCG						1030CTT				591		CCG		62		354		ACG

		1318CCT						1012TTC				1318		CCT		63		300		TCG

		953CCC						1012CTC				953		CCC		64		297		CGT





三位和
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953

碱基组

数量

三位碱基分布
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碱基

数值

大小序列分布




