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Аннотация. Рассмотрен метод идентификации символьных последовательностей, ассоциируемых с генетической структурой биоло-
гических объектов, с использованием принципов малоугловой поляриметрии. В рамках метода анализируемая символьная после-
довательность представляется двумерной фазомодулирующей матрицей, каждый элемент которой соответствует одному из четырех
базовых нуклеотидов (аденину, цитозину, тимину, гуанину), а глубина модуляции фазы считывающего когерентного линейно поля-
ризованного пучка определяется содержанием данного нуклеотида в соответствующем триплете в последовательности нуклеотидов.
В результате дифракции считывающего когерентного пучка с плоскостью поляризации, ориентированной под углом 45° к сторонам фа-
зомодулирующей матрицы, в приосевой области дальней зоны дифракции формируется пространственное распределение локальных
состояний поляризации дифрагировавшего наматрице считывающего поля. Дискриминация локальных состояний поляризации в соот-
ветствии с предложенным алгоритмом позволяет синтезировать бинарное пространственное распределение, являющееся уникальным
идентификатором анализируемой символьной последовательности. Моделирование процессов фазового кодирования и последую-
щего анализа локальных состояний поляризации в приосевой области с использованием результатов секвенирования для штаммов
«Ухань», «Дельта» и «Омикрон» вируса SARS-CoV-2 показало высокую чувствительность метода к локальным изменениям в структуре
последовательностей нуклеотидов.
Ключевые слова: генетические структуры, последовательности нуклеотидов, фазовое кодирование, малоугловая поляриметрия, ком-
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Abstract. Background and Objectives: The method of identification of symbolic sequences associated with the genetic structure of biological
objects using the principles of small-angle polarimetry is considered. This method of analyzing and visualizing symbolic sequences obtained
by sequencing DNA fragments can be defined as small-angle polarimetry of phase-modulating structures associated with genetic information.
Materials andMethods: The analyzed symbolic sequence is represented by a two-dimensional phase-modulating matrix, each element of which
corresponds to one of the four basic nucleotides (adenine, cytosine, thymine, guanine), and the depth of modulation of the phase of the reading
coherent linearly polarized beam is determined by the content of this nucleotide in the corresponding triplet in the nucleotide sequence. As a
result of the diffraction of a reading coherent beam with a polarization plane oriented at an angle of 45° to the sides of the phase-modulating
matrix, a spatial distribution of local polarization states of the reading field diffracted on the matrix is formed in the paraxial region of the far
diffraction zone. Discrimination of local polarization states in accordance with the proposed algorithm makes it possible to synthesize a binary
spatial distribution, which is a unique identifier of the analyzed symbol sequence. Results: Modeling of the processes of phase coding and
subsequent analysis of local polarization states in the near-axial region using sequencing results for the strains “Wuhan”, “Delta” and “Omicron”
of the SARS-CoV-2 virus has shown a high sensitivity of the method to local changes in the structure of nucleotide sequences. Conclusion: The
results of the simulation allow us to conclude that binary distributions of local polarization states of light fields diffracted on DNA-associated
phase-modulating structures recorded in the axial region are characterized by high sensitivity to local mutational changes in the structure of
nucleotide sequences. The results obtained can be used as a basis for creating effective hybrid methods for analyzing genetic information using
the principles of polarization coding and small-angle polarimetry.
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Введение

Развитие новых методов анализа генети-
ческой информации, получаемой в результате
секвенирования ДНК и РНК различных био-
логических объектов, является одним из клю-
чевых направлений в современной биоинфор-
матике. В значительной степени это обуслов-
лено участившимися в последние годы слу-
чаями появления новых штаммов патогенных
микроорганизмов, характеризующихся высокой
степенью изменчивости и приводящих к массо-
вым заболеваниям людей и животных с высо-
кой вероятностью летального исхода. Внедрение
в практику эффективных технологий секвениро-
вания фрагментов ДНК и РНК стимулировало,
в свою очередь, развитие биоинформационных
технологий, основанных на различных подхо-
дах к анализу и идентификации генетической
информации, представляемой в форме символь-
ных последовательностей вида ATCTTGAAT…
Каждый элемент в подобных последовательно-
стях ассоциируется с одним из четырех базовых
нуклеотидов (A – аденин, T – тимин, C –
цитозин, G – гуанин), а структура последова-
тельности, определяемая порядком расположе-
ния в ней нуклеотидов, уникальным образом
определяет исследуемый биологический объект.

В течение последних пятидесяти лет в биоин-
форматике сформировалось направление, осно-
ванное на компьютерном анализе ассоциируе-
мых с генетическими структурами символьных
последовательностей с использованием различ-
ных методов статистического и корреляционного
анализа, нейросетевых технологий, элементов
искусственного интеллекта и др. [1–10]. Эти
методы, в частности, реализованы в таких ши-
роко используемых специальных программах,
как BLAST (Basic Local Alignment Search Tool),
GRAIL, GENSCAN, HEXON, FGENESH и т. д.
(см., например, [11–14]).

Наряду с чисто программными методами
анализа последовательностей нуклеотидов, для
решения задач биоинформатики могут быть так-
же применены гибридные инструментально-про-
граммные подходы, в которых реализованы прин-
ципы когерентно-оптической обработки и преоб-
разования информации. При этом исходные сим-
вольные последовательности трансформируют-
ся в двумерные фазомодулирующие структуры
(например, путем использования жидкокристал-
лических пространственных модуляторов света),
которые затем считываются когерентным све-
товым пучком. Дифракция считывающего пуч-
ка на фазомодулирующей структуре приводит
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к формированию в дальней зоне дифракции
(например, в фокальной плоскости фурье-преоб-
разующей линзы) сложного пространственного
распределения комплексной амплитуды светово-
го поля, уникальным образом связанного с фа-
зомодулирующей структурой (и, соответственно,
с исходной символьной последовательностью).
Таким образом, в оптическом блоке подобного
гибридного анализатора производится частич-
ная квазипараллельная обработка кодирован-
ных с помощью пространственного модулятора
исходных данных, сводящаяся к двумерному
фурье-преобразованию пространственного рас-
пределения фазы светового поля, кодирующего
исходную символьную последовательность. От-
метим, что обсуждаемый гибридный подход
имеет отношение не к технологии секвениро-
вания фрагментов ДНК различных биологиче-
ских объектов (т. е. к процессу первичного
получения информации о генетической структу-
ре), а к последующему анализу генерируемых
на первом этапе символьных последовательно-
стей, характеризующих распределения базовых
нуклеотидов во фрагментах ДНК. Число симво-
лов в таких последовательностях, как правило,
составляет несколько тысяч. Соответственно,
синтезируемые фазомодулирующие матрицы со-
держат порядка нескольких десятков столбцов
и строк и могут быть физически реализова-
ны путем использования коммерчески доступ-
ных жидкокристаллических пространственных
модуляторов света. В качестве примера можно
рассмотреть жидкокристаллические модулято-
ры, выпускаемые фирмой Holoeye Photonics AG
(Германия), в частности, модулятор SLMLC 2012
с размером пикселей 36 мкм, рабочей зоной
36.9×27.6 мм и восьмибитным представлением
вводимой информации вполне пригоден для син-
теза фазомодулирующих структур под компью-
терным управлением. Считывание кодированной
информации может осуществляться пучком од-
номодового гелий-неонового лазера с линейной
поляризацией, а регистрация дифрагировавшего
светового поля может осуществляться КМОП-
камерой в фокальной плоскости фурье-преобра-
зующей линзы.

Следует также отметить, что возможности
когерентно-оптического процессора как состав-
ной части гибридного анализатора не ограничи-
ваются только прямым и обратным фурье-пре-
образованием кодированной информации; воз-
можна реализация других типов линейных инте-
гральных преобразований (например, Гильберта,

Меллина и др. [15]), а также осуществление опе-
раций двумерной корреляции и свертки.

Может показаться, что обсуждаемый гибрид-
ный подход при наличии достаточно развитого
набора специального программного обеспече-
ния является избыточным и более сложным
в реализации вследствие дополнительной ин-
струментальной составляющей. Тем не менее,
его использование представляет определенный
интерес не только с точки зрения анализа струк-
туры последовательностей нуклеотидов, но так-
же и с точки зрения их визуального отображения.
Кроме того, физические принципы, лежащие
в основе когерентно-оптического анализа синте-
зируемых фазомодулирующих структур, могут
быть применены при создании новых эффек-
тивных алгоритмов компьютерной обработки
данных в биоинформатике.

В [16, 17] предложен возможный вари-
ант гибридного подхода, использующий прин-
цип формирования и анализа так называемых
GB (gene-based) спеклов. При этом анализиру-
емой последовательности нуклеотидов ставится
в соответствие двумерная фазомодулирующая
структура (фазовый экран), каждый элемент ко-
торой ассоциируется с определенным триплетом
(комбинацией из трех базовых нуклеотидов)
в последовательности. Синтезируемый фазовый
экран состоит из N × N элементов; таким об-
разом, число триплетов в последовательности
равно N2. При кодировании, начиная со старт-
кодона, выбирается фрагмент последовательно-
сти с числом триплетов, равным максимально
возможному квадрату целого числа. Числовые
значения элементов синтезируемой квадратной
матрицыизменяются в пределах от 0 до 63 и опре-
деляются следующим правилом кодирования:

Xi, j = 16Ξ1+4Ξ2+Ξ3−21. (1)

В выражении (1) каждый из трех весовых ко-
эффициентов Ξ1, Ξ2, Ξ3 принимает значения от 1
до 4 в соответствии со следующими ассоциация-
ми: A ↔ 1,C ↔ 2, G ↔ 3, T ↔ 4. Нижние индексы
1–3 определяют положение нуклеотида в три-
плете. Таким образом, минимально возможное
значение Xi, j, равное 0, соответствует триплету
AAA, а максимальное значение, равное 63, дости-
гается для триплета T T T . Представленный выше
выбор ассоциаций между весовыми коэффициен-
тами Ξ13 и базовыми нуклеотидами произволен
и может быть заменен любым другим, например
A ↔ 4, C ↔ 3, G ↔ 2, T ↔ 1.
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Сформированная подобным образом матри-
ца интерпретируется как фазовый экран, осу-
ществляющий модуляцию фазы проходящего
через него считывающего когерентного пучка
в соответствии с правилом∆ϕi, j =Kφ ·Xi, j, гдеKφ –
фактор модуляции фазы. Формируемое в дальней
зоне дифракции спекл-модулированное распре-
деление интенсивности светового поля является
уникальным идентификатором анализируемой
последовательности нуклеотидов. Соответствен-
но, какие-либо мутационные изменения в струк-
туре последовательности (связанные, например,
с замещением части нуклеотидов) приводят
к изменениям в формируемой спекл-структуре.
В [16, 17] предложено осуществлять идентифи-
кацию сходства и различия в анализируемых
последовательностях с применением принципов
когерентно-оптического распознавания образов
на основе согласованной фильтрации [15]. Од-
нако предварительный анализ показывает, что
малые изменения в структурах анализируемых
последовательностей, связанные с замещением
одного – трех нуклеотидов, приводят к весьма
несущественной декорреляции спекл-структур
для измененных последовательностей по отно-
шению к спекл-структурам, соответствующим
референтным последовательностям. Другимфак-
тором, существенно ограничивающим практиче-
ское использование когерентно-оптического рас-
познавания GB спекл-структур в соответствии
с предложенным в [16, 17] подходом, явля-
ется сложность инструментальной реализации
когерентно-оптической системы распознавания
образов и высокие требования к юстировке и ме-
ханической стабильности элементов подобной
системы. Наконец, характерной особенностью
формируемых GB спекл-структур является вы-
сокая пространственная неоднородность распре-
делений интенсивности, обусловленная весьма
существенным вкладом недифрагировавшей со-
ставляющей прошедшего через фазовый экран
считывающего пучка в приосевой области зоны
дифракции. Наличие недифрагировавшей («ко-
герентной») составляющей даже при больших
значениях Kφ затрудняет процедуру считывания
и анализа GB спекл-структур вследствие зна-
чительного динамического диапазона значений
интенсивности в считываемой структуре.

В данной работе рассмотрен альтернатив-
ный подход к когерентно-оптическому анализу
последовательностей нуклеотидов, основанный
на применении принципов поляризационного
кодирования последовательностей нуклеотидов

и считывания локальных состояний поляризации
дифрагировавшего пучка в приосевой области зо-
ны дифракции, характеризуемой большими зна-
чениями интенсивности. Этот подход свободен
от упомянутых выше недостатков метода анали-
за GB спеклов. Кроме того, как показано ниже,
он характеризуется достаточно высокой чувстви-
тельностью к локальнымизменениям в структуре
анализируемых последовательностей. Обсуждае-
мая методика анализа и визуализации символь-
ных последовательностей, получаемых в резуль-
тате секвенирования фрагментов ДНК, может
быть определена как малоугловая поляриметрия
фазомодулирующих структур, ассоциируемых
с генетической информацией.

Физические принципымалоуговой поляриметрии
ДНК-ассоциированных символьных
последовательностей

Предлагаемая методика малоугловой поля-
риметрии состоит из следующих стадий:

1) синтез двумерного фазового экрана на ос-
нове анализируемой ДНК-ассоциированной сим-
вольной последовательности;

2) формирование поляризационно-зависи-
мой дифракционной структуры в приосевой
области дальней зоны дифракции путем считыва-
ния синтезированного экрана коллимированным
линейно поляризованным когерентным пучком
и последующего фурье-преобразования распре-
деления фазы в прошедшем через экран пучке
с использованием собирающей линзы;

3) выделение области дальней зоны дифрак-
ции, для которой локальные состояния поляри-
зации дифрагировавшего пучка удовлетворяют
заданному критерию дискриминации.

Полученное на завершающей стадии бинар-
ное распределение локальных состояний, удо-
влетворяющих критерию дискриминации, может
рассматриваться как уникальный идентификатор
анализируемой символьной последовательности.

В отличие от рассмотренного в [16, 17]
метода кодирования ДНК-ассоциированных сим-
вольных последовательностей (выражение (1)),
в рассматриваемом случае каждый триплет в по-
следовательности нуклеотидов представляется
субматрицей размера (2×2), каждому элементу
которой ставится в соответствие один из четы-
рех базовых нуклеотидов (например, ã11 → A,
ã12 →C, ã21 → T , ã22 → G), а значения элементов
определяют число соответствующих нуклеоти-
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дов в триплете. Например:(
2 0

1 0

)
→ AAT, или TAA, или ATA. (2)

Отметим, что подобный подход к кодиро-
ванию чувствителен к числу различных нук-
леотидов в триплете, но не к их взаимным
позициям в пределах триплета. Тем не ме-
нее, он позволяет успешно решать, например,
задачи идентификации символьных последова-
тельностей, их частотного анализа и др. После
представления триплетов нуклеотидов набором
субматриц формируется основная фазомодули-
рующая матрица (aik)2N×2N путем построчной
сборки субматриц в соответствии с порядком
расположения триплетов в анализируемой после-
довательности. Очевидно, что размер анализиру-
емой последовательности должен быть равен N2.

Предположим, что синтезированный фазо-
вый экран считывается коллимированным ли-
нейно поляризованным пучком с плоскостью
поляризации, образующей угол π

4 со сторонами
экрана, а фазовая модуляция x- и y-поляри-
зованных составляющих пучка осуществляется
в соответствии со следующим правилом:

(∆ϕi j)
x
2N×2N = 0,

(∆ϕi j)
y
2N×2N =

(π
2

)
· (ai j)2n×2n .

(3)

Распределение амплитуд ортогонально по-
ляризованных составляющих дифрагировавшего
поля в дальней зоне дифракции может быть опи-
сано следующим выражением [18, 19]:

Ex,y
k,m = 1

4N2

N−1
∑

i=−N

N−1
∑

j=−N
exp
[
− j̃ ·KSC×

×
{( π

N

)
(k · i+m · j)−∆φ

x,y
i, j

}]
.

(4)

Здесь j̃ – мнимая единица,Ksc – масштабный фак-
тор, определяющий размеры анализируемой об-
ласти в пределах дальней зоны дифракции (k,m),
а локальные состояния поляризации в пределах
анализируемой области описываются нормиро-
ванными компонентами вектора Стокса [20]:

s0k,m =

(∣∣∣Ex
k,m

∣∣∣2+ ∣∣∣Ey
k,m

∣∣∣2)/2;

s1k,m =

(∣∣∣Ex
k,m

∣∣∣2− ∣∣∣Ey
k,m

∣∣∣2)/2s0k,m;

s2k,m = 2
∣∣∣Ex

k,m

∣∣∣ ∣∣∣Ey
k,m

∣∣∣cos(δk,m)
/
2s0k,m;

s3k,m = 2
∣∣∣Ex

k,m

∣∣∣ ∣∣∣Ey
k,m

∣∣∣sin(δk,m)
/
2s0k,m.

(5)

В качестве иллюстрации обсуждаемого под-
хода рассмотрим распределения s0k,m–s3k,m в при-
осевой области дальней зоны дифракции (Ksc =
= 0.01) для символьной последовательности,
соответствующейштамму «Ухань» вируса SARS-
CoV-2 [21] (рис. 1).

Отметим, что распределение нормированно-
го первого компонента вектора Стокса (s0k,m), ха-
рактеризующего полную интенсивность дифра-
гировавшего света (см. рис. 1, а) представлено
в полулогарифмических координатах вследствие
значительного динамического диапазона изме-
нения данного параметра в приосевой области.
При использованном значении масштабного фак-
тора размер анализируемой области сопоставим
с диаметром главного дифракционного максиму-
ма (диска Эйри).

Применительно к идентификации анализи-
руемых символьных последовательностей рас-
смотрим следующий алгоритм:

((
s1k,m < s1th +∆s1th

)
&
(
s1k,m > s1th −∆s1th

))
;((

s2k,m < s2th +∆s2th
)

&

&
(
s2k,m > s2th −∆s2th

))
→ s̃k,m = 1;

else → s̃k,m = 0.

(6)

В данном случае выделяются те точки
анализируемой области, для которых значения
нормированных второго и третьего компонен-
тов вектора Стокса находятся внутри интервалов
s1th ± ∆s1th и s2th ± ∆s2th. Форма, площадь и по-
ложение на плоскости (k,m) зоны, выделяемой
в соответствии с алгоритмом (6), уникальным
образом определяются структурой фазомодули-
рующей матрицы (aik)2N×2N и, соответственно,
распределением нуклеотидов в анализируемой
последовательности. Как показано ниже, незна-
чительные изменения в распределении нуклео-
тидов в результате мутационных изменений
приводят к изменениям этих характеристик (фор-
мы, площади и положения) зоны (s̃k,m) для
анализируемой последовательности нуклеотидов
по отношению к референтной.

Выбор второго и третьего компонентов век-
тора Стокса как идентификационных параметров
обусловлен простотой инструментальной реали-
зации процедуры их считывания в плоскости
регистрации (фокальной плоскости фурье-пре-
образующей линзы). Считывание значений s1k,m
и s2k,m может быть произведено с помощью
поляризатора, размещаемого перед плоскостью
регистрации. Осуществляется регистрация набо-
ра значений интенсивности в точках (k,m) при
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а/а б/b

в/c г/d
Рис. 1. Цветовые карты модельных локальных состояний поляризации в приосевой (малоуговой) зоне дальней зоны
дифракции для символьной последовательности, соответствующейштамму «Ухань» вируса SARS-CoV-2.Масштабный

фактор Ksc равен 0.1: а – lg
(

s0k,m
)
; б – s1k,m; в – s2k,m; г – s3k,m (цвет онлайн)

Fig. 1. Color maps of model local states of polarization in the paraxial (low-angle) zone of the far diffraction zone for the symbol
sequence corresponding to theWuhan strain of the SARS-CoV-2 virus. The scale factorKsc is 0.1: а – lg

(
s0k,m
)
; b – s1k,m; c – s2k,m;

d – s3k,m (color online)

последовательных поворотах оси пропускания
поляризатора на углы 0°, 45°, 90° и 135° относи-
тельно направления, соответствующего коорди-
натной оси i фазового экрана. По полученному
набору значений интенсивности затем восстанав-
ливаются значения s1k,m и s2k,m. На рис. 2 пред-

ставлено распределение s̃k,m для штамма «Ухань»
вируса SARS-CoV-2, полученное в результате
дискриминации (6) распределений (s1k,m) и (s2k,m),
представленных на рис. 1, б, в.

Приведенные в подписи к рисунку пара-
метры процедуры дискриминации s1th, ∆s1th, s2th,
∆s2th выбраны таким образом, чтобы обеспечить
положение выделяемой зоны в центральной ча-
сти плоскости (k,m), характеризуемой макси-

Рис. 2. Бинарное распределение приосевых локальных
состояний поляризации, дискриминированных в соот-
ветствии с выражением (6) для символьной последо-
вательности, соответствующей штамму «Ухань» вируса
SARS-CoV-2. Параметры процедуры дискриминации:
s1th = 0.655, s2th = 0.475, ∆s1th = 0.005, ∆s2th = 0.005

(цвет онлайн)
Fig. 2. Binary distribution of paraxial local polarization states
discriminated according to expression (6) for the symbol
sequence corresponding to the Wuhan strain of the SARS-
CoV-2 virus. Discrimination procedure parameters: s1th =

= 0.655, s2th = 0.475, ∆s1th = 0.005, ∆s2th = 0.005 (color online)
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мальными значениями нормированного первого
компонента вектора Стокса (s0k,m) (см. рис. 1).

2. Идентификация ДНК-ассоциированных
символьных последовательностей
с использованием дискриминированных данных
малоугловой поляриметрии

Бинарные распределения s̃k,m, получаемые
в результате дискриминации (6) наборов данных
малоугловой поляриметрии, могут быть приме-
нены для идентификацииДНК-ассоциированных
символьных последовательности и количествен-
ного выявления различий между последователь-
ностями, соответствующими различным штам-
мам одного и того же микроорганизма. Для реше-
ния данной задачи может быть применен коэффи-
циент корреляции бинарных распределений, вве-

денный следующим образом: R1,2 =
∑k,m s̃k,ms̃2k,m
∑k,m(s̃k,m)2

.

Верхние индексы 1 и 2 соответствуют сравни-
ваемым штаммам при использовании штамма
«1» в качестве референтного. С учетом би-
нарного характера сравниваемых распределений
выражение для коэффициента корреляции преоб-

разуется к следующей форме: R1,2 =
∑k,m s̃k,ms̃2k,m

∑k,m s̃k,m
.

Замещение части символов в анализируемой по-
следовательности по отношению к референтной
последовательности, обусловленное мутацион-
ными изменениями микроорганизма, приводит
к уменьшению R1,2. С целью оценки введенно-
го подобным образом коэффициента корреляции
к структурным изменениям последовательностей
нуклеотидов (и, соответственно, к изменениям
релевантных символьных последовательностей)
было проведено численное моделирование по-
ведения R1,2 в зависимости от числа замещений
в анализируемой последовательности «2» по от-
ношению к референтной последовательности
«1». В качестве «1» использована символьная по-
следовательность для штамма «Ухань» вируса
SARS-CoV-2, а анализируемая последователь-
ность генерировалась путем случайных замеще-
ний одного, двух и более символов в «1». Для
заданного числа замещений Ns, производимых
случайным образом, генерировался набор слу-
чайных значений R1,2, по которому затем вычис-
лялось усредненное по ансамблю значение ⟨R1,2⟩.
На рис. 3 представлена полученная в результате
моделирования зависимость ⟨R1,2⟩ = f (Ns); вы-
борочно показанные доверительные интервалы
соответствуют уровню значимости 0.9.

Рис. 3. Модельные значения коэффициента корреляции
⟨R1,2⟩ в зависимости от числа замещений (1) и коэффици-
енты корреляции для пар штаммов вируса SARS-CoV-2
«Ухань – Дельта» (2) и «Ухань – Омикрон» (3) в случае
малоуглового (приосевого) считывания локальных состо-
яний поляризации и их дискриминации в соответствии

с выражением (6)
Fig. 3. Model values ⟨R1,2⟩ of the correlation coefficient
depending on the number of substitutions (1) and correlation
coefficients for pairs of strains of the SARS-CoV-2
virus “Wuhan – Delta” (2) and “Wuhan – Omicron” (3)
in the case of small-angle (paraxial) reading of local
polarization states and their discrimination in accordance with

expression (6)

На графике также представлены значения
коэффициентов корреляции бинарных распре-
делений для пар штаммов «Ухань – Омик-
рон» и «Ухань – Дельта» вируса SARS-CoV-2
(символьные данные для штаммов «Омикрон»
и «Дельта» заимствованы из [22, 23]). Символь-
ная последовательность для штамма «Дельта»
отличается от последовательности для штамма
«Ухань» на 9 символов, а для штамма «Омикрон»
на 30 символов. Соответственно, значение коэф-
фициента корреляции для пары «Ухань – Дельта»
равно R1,2 ≈ 0.70, а для пары «Ухань – Омик-
рон» – R1,2 ≈ 0.54. Отметим высокий уровень
соответствия между модельными значениями ко-
эффициента корреляции и значениями для пар
«Ухань – Омикрон» и «Ухань – Дельта». Сле-
дует также отметить высокую чувствительность
R1,2 к малым изменениям в структуре символь-
ных последовательностей (на уровне 1–2 сим-
волов).

Заключение
Таким образом, результаты проведенного

моделирования позволяют сделать вывод, что
регистрируемые в приосевой области дискрими-
нированные (бинарные) распределения локаль-
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ных состояний поляризации световых полей,
дифрагировавших на ДНК-ассоциированных фа-
зомодулирующих структурах, характеризуются
высокой чувствительностью к локальным му-
тационным изменениям в структуре последова-
тельностей нуклеотидов. Полученные результа-
ты могут быть использованы в качестве основы
при создании эффективных гибридных методов
анализа генетической информации с использова-
нием принципов поляризационного кодирования
и малоугловой поляриметрии.

Следует отметить, что идея использования
состояний поляризации электромагнитного излу-
чения для передачи и обработки информации
далеко не нова. В частности, начиная с восьми-
десятых годов прошлого века, поляризационное
кодирование и последующее декодирование би-
нарных последовательностей данных является
одним из базовых принципов квантовой крипто-
графии (Ч. Беннетт и Ж. Брассар, алгоритм ВВ84
[24], см. также [25]; Ч. Беннетт, алгоритмВ92 [26]
и др). В то же время обсуждаемый в данной рабо-
те подход кардинально отличается от подобных
алгоритмов квантовой криптографии по следую-
щим основным признакам:
– ассоциируемые с последовательностями
нуклеотидов фазомодулирующие матрицы,
равно как и формируемые в фурье-плос-
кости распределения локальных состояний
поляризации дифрагировавшего поля, пред-
ставляют собой двумерные структуры, в то
время как объектом применения квантовой
криптографии являются одномерные бинар-
ные последовательности;

– число возможных состояний кодируемых
элементов в триплетах равно 4, в то время
как алгоритмы квантовой криптографии об-
рабатывают последовательности битов;

– неотъемлемой составляющей рассматрива-
емого подхода является двумерное фурье-
преобразование синтезированных фазомоду-
лирующих структур, приводящее к форми-
рованию в фурье-плоскости непрерывных
распределений локальных состояний поля-
ризации; лишь на заключительной стадии
анализа в результате дискриминации фор-
мируются бинарные карты как идентифика-
торы анализируемых последовательностей
нуклеотидов.
Следует отметить, что функциональность

обсуждаемого подхода не ограничивается воз-
можностью количественной идентификации
структурных различий в последовательностях

нуклеотидов. При модификации алгоритма
фазового кодирования исходных символьных
последовательностей метод малоугловой поляри-
метрии может быть также применен, например
для частотного анализа последовательностей
нуклеотидов, идентификации положений опре-
деленных нуклеотидов в последовательностях
и др.
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