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Рассмотрено пространственное распределение значений GC-состава фрагментов геномов хлоро-
пластов, митохондрий и бактерий. Обнаружено, что значения GC-состава фрагментов для боль-
шинства геномов распределены не хаотически, а упорядоченно. Были обнаружены два основных
типа распределения – градиентное и центрально-симметричное. У геномов хлоропластов встреча-
ется только градиентное распределение. У бактерий для GC-бедных геномов наблюдается цен-
трально-симметричное распределение, а для GC-богатых – градиентное. У митохондрий встреча-
ются оба варианта распределений, причем тип распределения зависит от вида организма.
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Изучение особенностей и деталей структуры
нуклеотидных последовательностей является
важнейшей задачей биологии в настоящее время.
Исследования ведутся в двух аспектах — струк-
турно-функциональном и эволюционном. Выяв-
ление связи между структурными компонентами
и соответствующими им функциями представля-
ет собой классическую проблему молекулярной и
системной биологии, и, несмотря на обширный
поток публикаций и исследований в этом направ-
лении, она всe ещe далека от завершения. Более
того, исследователи выявляют все новые и новые
структурные элементы либо новые виды и формы
взаимодействий и взаимоотношений между
структурными элементами биологических мак-
ромолекул, этому способствует развитие техники
и инструментов исследований.

Понятна важность таких исследований с точки
зрения эволюционных процессов. Изучение осо-
бенностей структуры биологических макромоле-
кул у разных организмов позволяет составить бо-
лее точную картину эволюции тех или иных био-

логических систем – от вполне конкретных видов
до экосистем и глобальных сообществ.

Кроме того, затруднения в исследованиях та-
кого рода всегда вызывают выбор и качество того
биологического материала, который берется в
рассмотрение. Дело даже не в ошибках секвени-
рования и/или аннотирования генетических по-
следовательностей, неизбежных во многих случа-
ях, а в большой сложности таких объектов, как ге-
номы либо отдельные хромосомы. Рассматривая
эти объекты, приходится анализировать набор
характеристик – структуру, функцию и филоге-
нию. Эти характеристики очень сильно взаимо-
действуют и сильно влияют друг на друга. Причем
это влияние далеко не всегда удается выделить в
качестве отдельного и независимого фактора.

Прокариотические организмы с этой точки
зрения являются более удобными объектами для
исследования, чем эукариотические; геном бак-
терий заметно короче генома эукариот и всегда
представлен одной хромосомой. Однако еще
удобнее использовать геномы органелл, в нашем
случае – митохондрий и хлоропластов, поскольку
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для них полностью исключается влияние разли-
чий в кодируемых функциях: в пределах одной
группы органелл функциональные различия от-
сутствуют.

Такой параметр, как GC-состав очень часто
используется в исследованиях структуры геномов
и функций отдельных участков. Под GC-соста-
вом понимают долю гуанина и цитозина по отно-
шению к общему числу нуклеотидов в рассматри-
ваемой нуклеотидной последовательности. Пары
«гуанин–цитозин» и «аденин–тимин» отличают-
ся количеством водородных связей между ними.
Это обуславливает разные физические свойства у
GC-бедных и GC-богатых нуклеотидных после-
довательностей. Использованию GC-состава в
исследованиях структуры геномов и функций от-
дельных участков, именно с точки зрения физи-
ческих свойств, посвящено много работ, как в
случае геномов хлоропластов [1–8] и геномов
бактерий [9–15], так и митохондрий [16–22]. В
данной работе нуклеотидные последовательно-
сти рассматриваются с точки зрения биоинфор-
матики. Изучается распределение значений GC-
состава выделенных фрагментов геномов хлоро-
пластов, митохондрий и бактерий в простран-
ственной структуре генома, полученной на осно-
ве частотных словарей этих фрагментов. Возни-
кает вопрос – имеется ли упорядоченность
значений GC-состава в нуклеотидных последова-
тельностях либо они расположены случайным
образом. Естественно было бы ожидать случай-
ное распределение значений GC-состава, но, как
показывают результаты работы, наблюдается до-
статочно высокая упорядоченность такого рас-
пределения.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Введем основные понятия. Прежде чем перей-
ти к изложению результатов, поясним смысл ис-
пользуемого ниже термина «пространство». Нук-
леотидная последовательность является линей-
ным объектом и в таковом качестве является
одномерной. При этом в физическом трехмерном
(евклидовом) пространстве у нуклеотидной по-
следовательности могут наблюдаться и двумер-
ные и даже трехмерные структуры: типичный
пример – спиральная структура ДНК, а также
плотная «намотка» нуклеотидной последователь-
ности на гистон. Однако эти понятия простран-
ства не будут использоваться в дальнейшей ра-
боте.

Мы будем рассматривать генетическую после-
довательность длины L, состоящую из символов
алфавита א = {A,C,G,T}. Для этой последователь-
ности будем составлять частотный словарь тол-
щины 3. Частотный словарь W3 толщины 3 сим-

вольной последовательности, соответствующей
ДНК – это список всех троек v1v2v3 идущих под-
ряд нуклеотидов с указанием частот этих троек;
всего может быть 64 триплета. Заметим, что при-
веденное определение частотного словаря три-
плетов является частным случаем: при подсчете
числа триплетов окно считывания может переме-
щаться на один, два, три, четыре и вообще произ-
вольное число нуклеотидов, тем самым порождая
разные частотные словари. Как правило, исполь-
зуется частотный словарь вида , где k = 1.

Как и в работах А.Н. Горбаня с соавторами [10,
11], мы используем частотный словарь вида ,
тем самым триплеты в нашей работе подсчитыва-
лись таким образом, что они полностью покрыва-
ют последовательность и при этом не пересека-
ются. Частота fω – это отношение числа копий nω
данного триплета к общему числу всех триплетов
N, где N – сумма всех nω: 

(1)

Всякий частотный словарь  отображает ге-
ном в 64-мерное метрическое (евклидово) про-
странство. Иначе говоря, каждому фрагменту ге-
нома, для которого подсчитывается частотный
словарь, ставится в соответствие точка в 64-мер-
ном пространстве. Осям этого пространства соот-
ветствуют триплеты. Координатами точки явля-
ются значения частот триплетов. В результате
разбиения генома на фрагменты он отображается
во множество точек в пространстве триплетов.

Рассмотрим более детально предварительную
обработку, которая ставит в соответствие данной
генетической последовательности множество то-
чек в 64-мерном пространстве триплетов. Дела-
лось это следующим образом: последователь-
ность сканировалась окном длины Δ c шагом t.
Для каждого положения i-го окна определяли
участок генетической последовательности, для
которого вычисляли частотный словарь  соот-
ветствующий i-й точке в 64-мерном простран-
стве. Кроме того, с каждой точкой в 64-мерном
пространстве связывали номер центрального
символа рассматриваемого участка, который сов-
падает с номером этого символа в последователь-
ности. Данные для исследования брали в базе
EMBL-банка. Для всех генетических последова-
тельностей длина окна Δ = 603, шаг t = 11. 

В каждом из полученных частотных словарей
один из 64 триплетов исключался, поскольку
сумма всех частот в словаре равна 1, что порожда-
ет линейную связь, которая может давать ложный
сигнал при последующей обработке (корреляци-
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онном анализе, определении главных компонент
и т.п.). 

В нашем случае целесообразнее исключать тот
триплет, для которого стандартное отклонение,
наблюдаемое по ансамблю всех частотных слова-
рей, является минимальным: такой триплет дает
наименьший вклад в различимость объектов
(в предельном случае, когда стандартное откло-
нение равно 0, различий по этому триплету вовсе
нет). Таким образом, рассматриваемое нами про-
странство точек становится 63-мерным. Для каж-
дого генома исключаемый триплет будет своим.

Для визуализации полученного множества то-
чек в программе VidaExpert (http://bioinfo-out.cu-
rie.fr/projects/vidaexpert/) строили проекцию дан-
ных в пространстве первых трех главных компо-
нент, вычисленных для данного 63-мерного
пространства. Тем самым мы сокращаем 63-мер-
ное пространство до трехмерного; данные стано-
вятся обозримыми. При обработке геномов было
обнаружено, что точки располагаются достаточно
однотипно в проекции на плоскость, определяе-
мую 1-й и 2-й главными компонентами. Для бо-
лее полной картины рассматривалась также плос-
кость, определяемая 2-й и 3-й главными компо-
нентами. 

Идейно наша работа опирается на аналогич-
ные исследования геномов хлоропластов, выпол-
ненные в работе [20]. В ней рассматривались ге-
номы хлоропластов наземных растений; далее
изучалось распределение точек, определяемых
фрагментами геномов в пространстве частот три-

плетов, а в качестве преобладающей структуры
такого распределения была выявлена трехлучевая
с хвостом структура. 

В нашей работе, кроме хлоропластов, объек-
том исследования являются геномы бактерий и
геномы митохондрии животных и растений. Ге-
номы бактерий значительно длиннее, а геномы
митохондрий значительно короче геномов хлоро-
пластов, что, по-видимому, может являться при-
чиной найденных различий. Для всех геномов,
кроме геномов митохондрий наземных растений
и печеночных мхов, наблюдается трехлучевая
структура. Под такой структурой мы понимаем
распределение точек, представляющих частотные
словари фрагментов в виде трех эллипсоидов (со
значительным эксцентриситетом), пересекаю-
щихся одним из своих концов. В месте пересече-
ния концентрируются точки, соответствующие
некодирующим областям генома. При этом боль-
шие оси обнаруженных эллипсоидов отстоят на
равные углы. Отметим, что для геномов митохон-
дрий наземных растений и печеночных мхов все
три эллипсоида совпадают и образуют единый эл-
липсоид. 

ПРОСТРАНСТВЕННАЯ СТРУКТУРА 
GC-СОСТАВА ФРАГМЕНТОВ ГЕНОМОВ 

ХЛОРОПЛАСТОВ
Было рассмотрено 570 геномов хлоропластов

из базы EMBL. Как было показано в работе [23],
подавляющее большинство геномов хлоропла-
стов наземных растений имеет трехлучевую

Рис. 1. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Anthoceros angustus в пространстве 1-й и 2-й
главных компонент (рис. 1а) и 2-й и 3-й главных компонент (рис. 1б).
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структуру с хвостом. Трехлучевая структура пред-
ставлена на рис. 1б (проекция на плоскость вто-
рой и третьей главных компонент), кластер, обра-
зующий так называемый «хвост» виден на рис. 1а
слева в плоскости первой и второй главных ком-
понент. На рис 1а,б показана структура генома
хлоропласта с раскрашенным распределением
величины GC-состава на примере генома Anthoc-
eros angustus (идентификатор AB086179 в EMBL).
Исключен триплет GCG. Для всех геномов здесь
и далее интервал имеющихся значений GC-со-
става разбивали на 7 подинтервалов равной дли-
ны. Интервалу с минимальными значениями
соответствует фиолетовый цвет, с максимальны-
ми – красный. Было обнаружено, что распреде-
ление значений GC-состава фрагментов геномов
хлоропластов по пространственной структуре од-
нотипно. GC-состав фрагментов распределен по
градиенту вдоль оси симметрии пространствен-
ной структуры генома – от меньших значений к
большим, причем минимальные значения нахо-
дятся в вершине трехлучевой структуры, а макси-
мальные – в отдельно расположенном кластере,
так называемом «хвосте» (рис. 1а).

ПРОСТРАНСТВЕННАЯ СТРУКТУРА 
GC-СОСТАВА ФРАГМЕНТОВ ГЕНОМОВ 

БАКТЕРИЙ

Были проанализированы 68 геномов бактерий.
В работе [10] было показано, что пространствен-
ная структура бактерий делится на четыре типа в
зависимости от GC-состава. Все типы представ-
ляют собой различные комбинации взаимного
расположения треугольников. Эти треугольники
образованы точками, соответствующими фраг-
ментам генома, имеющим одинаковые относи-
тельные фазы прямого либо обратного стренда.
Относительная фаза определяется положением
стартового нуклеотида выделяемого фрагмента
по отношению к началу кодирующего участка.
При этом остаток от деления на 3 длины между
началом кодирующего участка и выделенного
фрагмента и определяет номер фазы. Значит, вер-
шины одного треугольника содержат точки с оди-
наковыми относительными фазами одного
стренда (прямого или обратного). Один треуголь-
ник содержит точки, относящиеся к прямому
(обратному) стренду. При этом взаимное распо-
ложение вершин этих треугольников в простран-
стве первых трех главных компонент существен-
но зависит от GC-состава генома. Первый тип –
«параллельные треугольники» – характерен для
AT-богатых геномов (GC-состав имеет значения
от примерно 25 до 35%). Затем идут «перпендику-
лярные треугольники» для которых GC-состав
изменяется примерно от 35 до 50%. Постепенно

происходит переход к вырожденному случаю
(треугольники совпадают) в интервале значений
примерно от 50 до 60%. И, наконец, при значени-
ях GC-состава больше 60% мы имеем шестилуче-
вую структуру, образованную повернутыми отно-
сительно друг друга треугольниками, располо-
женными в одной плоскости. Рассмотрим, как
представлены значения GC-состава для всех че-
тырех типов пространственной структуры гено-
мов бактерий (рис. 2). На рисунках представлены
геномы следующих бактерий: Clostridium baratii
str. Sullivan (идентификатор CP006905 в EMBL),
Atopobium parvulum DSM 20469 (идентификатор
CP001721 в EMBL), Synechococcus sp. CC9311
(идентификатор CP000435 в EMBL), Synechococ-
cus sp. JA-3-3Ab (идентификатор CP000239 в
EMBL). Были исключены триплеты GCG, GGG,
TAC и TTA соответственно. Как видно из
рис. 2а,б, для GC-бедных геномов (значение GC-
состава по геному в целом меньше 50%) характер-
но центрально-симметричное распределение
значений GC-состава фрагментов. Минималь-
ные значения находятся в центре структуры, мак-
симальные – по краям. При центрально-симмет-
ричном распределении нет такой ярко выражен-
ной градации по величине значений, как при
градиентном, однако минимальные значения
преимущественно располагаются в центре струк-
туры, а максимальные по краям. Промежуточные
значения в большой степени перемешаны между
собой, но тем не менее можно заметить, что боль-
шее количество точек, относящееся к определен-
ному интервалу значений, расположено дальше
от центра структуры, чем большинство точек
предыдущего интервала. Для GC-богатых гено-
мов (значение GC-состава по геному в целом
больше 50%) наблюдается градиентное распреде-
ление значений GC-состава фрагментов вдоль
оси симметрии структуры геномов (рис. 2в,г). 

ПРОСТРАНСТВЕННАЯ СТРУКТУРА 
GC-СОСТАВА ФРАГМЕНТОВ ГЕНОМОВ 

МИТОХОНДРИЙ

Было отобрано 418 митохондрий растений и
животных, в среднем по 25 видов на тип, класс
или группу. Пространственная структура геномов
митохондрий имеет преимущественно трехлуче-
вую структуру (пересечение трех эллипсоидов).
Однако геномы митохондрий наземных растений
и печеночных мхов имеют структуру, близкую к
единственному эллипсоиду. Рассмотрим группы
геномов, для которых наблюдается однотипное
распределение значений GC-состава по про-
странственной структуре геномов.
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Рассмотрим сначала геномы митохондрий на-
земных растений и печеночных мхов как наибо-
лее отличающихся ото всех остальных геномов
митохондрий. Как уже было сказано выше, для
наземных растений и печеночных мхов характер-
на структура геномов митохондрий эллипсоид-
ной формы. Для их геномов характерно ярко вы-
раженное градиентное распределение значений
GC-состава вдоль оси симметрии структуры. На
рис. 3 показано распределение значений GC-со-
става Zea mays (идентификатор AY506529 в
EMBL, исключен триплет GCG). Как видно из
рисунка, наблюдается градиентное распределе-
ние значений GC-состава фрагментов вдоль оси
симметрии структуры генома. Аналогично выгля-

дит структура генома и распределение GC-соста-
ва для печеночных мхов. 

Для одноклеточных водорослей, обычных
мхов и высших грибов характерно градиентное
распределение значений GC-состава фрагментов
вдоль оси симметрии структуры генома. На рис. 4
показано распределение значений GC-состава
фрагментов на примере Mesostigma viride (иденти-
фикатор AF353999 в EMBL, исключен триплет
ccg), Physcomitrella patens (идентификатор
AB251495 в EMBL, исключен триплет ccg) и Aga-
ricus bisporus var. bisporus H97 (идентификатор
JX271275 в EMBL, исключен триплет GCG).

Многоклеточные водоросли и низшие грибы
не имеют ярко выраженного градиентного рас-

Рис. 2. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Clostridium baratii str. Sullivan (рис. 2а), Atopo-
bium parvulum DSM 20469 (рис. 2б), Synechococcus sp. CC9311 (рис. 2в) и Synechococcus sp. JA-3-3Ab (рис. 2г) в
пространстве 1-й и 2-й главных компонент.
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пределения. Тем не менее можно заметить, что
минимальные значения GC-состава располага-
ются большей частью на одном конце оси сим-
метрии структуры, а максимальные – на другом.
Распределение GC-состава фрагментов по струк-
туре геномов показано на рис. 5 на примере Sac-
charina japonica (идентификатор AP011493 в
EMBL, исключен триплет CGC) и Candida viswa-
nathii (идентификатор EF536359 в EMBL, исклю-
чен триплет CCG).

Перейдем к рассмотрению геномов митохон-
дрий животных.

Для геномов митохондрий насекомых, пауко-
образных и ракообразных характерно централь-
носимметричное распределение значений GC-
состава фрагментов по пространственной струк-

туре геномов. Минимальные значения GC-соста-
ва расположены в центре трехлучевой структуры
геномов, максимальные по краям. Промежуточ-
ные значения не имеют ярко выраженной града-
ции по значениям, но большинство точек преды-
дущего интервала значений находится ближе к
центру, чем большинство точек следующего ин-
тервала. На рис. 6 показано центральносиммет-
ричное распределение значений GC-состава на
примере Homalodisca vitripennis (идентификатор
AY875213 в EMBL, исключен триплет CGG), Li-
phistius erawan (идентификатор JQ407803 в EMBL,
исключен триплет CGG) и Trigoniophthalmus alter-
natus (идентификатор EU016193 в EMBL, исклю-
чен триплет GCG).

 Рис. 3. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Zea mays в пространстве 1-й и 2-й главных
компонент (рис. 3а) и 2-й и 3-й главных компонент (рис. 3б), компонент (рис. 3а) и 2-й и 3-й главных компонент
(рис. 3б).

Рис. 4. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Mesostigma viride в пространстве 1-й и 3-й
главных компонент (рис. 4 а), Physcomitrella patens в пространстве 2-й и 3-й главных компонент (рис. 4 б) и Agaricus bis-
porus var. bisporus H97 в пространстве 1-й и 3-й главных компонент (рис. 4 в).
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Следующую группу геномов составляют губ-
ки, моллюски, плоские, кольчатые и круглые чер-
ви. Для геномов этой группы встречаются распре-
деление значений GC-состава в виде неявного
градиентного распределения и центральносим-
метричное. На рис. 7 представлены распределе-
ния на примере Callyspongia plicifera (идентифика-
тор EU237477 в EMBL, исключен триплет CGС) и
Echinococcus equinus (идентификатор AF346403 в
EMBL, исключен триплет cgc). Для позвоночных
животных не удалось выявить какую-либо типич-
ную картину распределения GC-состава фраг-
ментов внутри классов и между классами.

УСТОЙЧИВОСТЬ ПРОСТРАНСТВЕННОГО 
РАСПРЕДЕЛЕНИЯ 

GC-СОСТАВА ФРАГМЕНТОВ ГЕНОМОВ

Чтобы выяснить, насколько устойчивым явля-
ется обнаруженное пространственное распреде-

ление GC-состава фрагментов геномов, были
рассмотрены такие распределения для различной
длины окна Δ. Распределения были рассмотрены
в интервале сохранения тех структур геномов, ко-
торые представлены в статье. Для геномов хлоро-
пластов и митохондрий этот интервал Δ равен от
300 до 1500, для бактерий – от 600 до 3000. По-
скольку выше мы рассматривали распределение
величины GC-состава фрагментов геномов для
длины окна Δ = 600, то для выяснения устойчиво-
сти распределения были взяты длины окна Δ,
равные 300, 900, 1200 и 1500 для хлоропластов и
митохондрий, и окна 900, 1200, 1500 и 3000 – для
бактерий. На рис. 8 показаны полученные распре-
деления. В качестве примера для хлоропластов
взят геном Triticum aestivum (ID AB042240), для
бактерий – Clostridium baratii str. Sullivan (ID
CP006905), а для митохондрий – Cladonia petrophila
(ID MG941021).

Рис. 5. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Saccharina japonica (рис. 5 а) и Candida viswa-
nathii (рис. 5б) в пространстве 1-й и 3-й главных компонент.

Рис. 6. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Homalodisca vitripennis (рис. 6а), Liphistius
erawan (рис. 6б) и Trigoniophthalmus alternatus (рис. 6в) в пространстве 1-й и 2-й главных компонент.
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Рис. 7. Пространственное расположение GC-состава фрагментов генома Callyspongia plicifera (рис. 7а) в пространстве
1-й и 3-й главных компонент и Echinococcus equinus (рис. 7б) в пространстве 1-й и 2-й главных компонент.

Рис. 8. Распределение величины GC-состава фрагментов геномов хлоропластов (a), бактерий (б) и митохондрий (в)
для различной длины окна.
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ЧЕМ ОБУСЛОВЛЕНО ГРАДИЕНТНОЕ
ИЛИ ЦЕНТРАЛЬНОСИММЕТРИЧНОЕ 

РАСПРЕДЕЛЕНИЕ ЗНАЧЕНИЙ
GC-СОСТАВА

Рассмотрим скалярное произведение вектора,
компонентами которого будут значения GC-со-
става всех триплетов, на вектора главных компо-
нент. Построим 64-мерный вектор GC-состава
триплетов следующим образом. Триплету AAA
будет соответствовать значение GC-состава 0,
триплету AAC будет соответствовать значение
GC-состава 1, триплету ACC – значение 2 и т.д.
Нормируем этот вектор, чтобы сумма всех компо-
нент была равна 1. Анализ скалярного произведе-
ния показал, что при градиентном распределении
значений GC-состава максимальное по абсолют-
ной величине значение скалярного произведения
наблюдается при умножении вектора GC-состава
триплетов на первую или вторую главную ком-
поненты. Для центральносимметричного рас-
пределения максимальное по абсолютной вели-
чине значение скалярного произведения наблю-
дается при умножении вектора GC-состава
триплетов на третью или четвертую главные ком-
поненты. В табл. 1 в качестве примера приведены
скалярные произведения векторов GC-состава
триплетов на первые четыре главных компонен-
ты. Жирным шрифтом выделены максимальные
по абсолютной величине значения. Anthoceros an-
gustus и Synechococcus sp. CC9311 относятся к гра-
диентному распределению значений GC-состава,
для них максимальное значение скалярного про-
изведения получено при умножении на первую
главную компоненту. Clostridium baratii str. Sullivan
и Trigoniophthalmus alternatus относятся к цен-
тральносимметричному распределению, для них
максимальное значение скалярного произведе-
ния получено при умножении на четвертую глав-
ную компоненту.

ВЫВОДЫ
Показано существование упорядоченности в

распределении значений GC-состава фрагментов
различных геномов. При этом данная упорядо-

ченность имеет типичный вид для отдельных
групп геномов. Наибольшую однородность рас-
пределения величины GC-состава показали ге-
номы хлоропластов наземных растений. Для них
характерно градиентное распределение. Тип рас-
пределения для геномов бактерий обусловлен ве-
личиной GC-состава генома в целом. Для гено-
мов, величина GC-состава которых менее 50%,
наблюдается центральносимметричное распреде-
ление. Для геномов с величиной GC-состава
больше 50% распределение носит градиентный
характер. Наибольшим разнообразием в типах
распределений GC-состава фрагментов обладают
геномы митохондрий. Тем не менее, можно про-
следить некоторые закономерности и для этих ге-
номов. Так, для геномов митохондрий растений
(наземных растений, одноклеточных и многокле-
точных водорослей, обычных и печеночных
мхов), а также для высших и низших грибов ха-
рактерно градиентное распределение. Для гено-
мов митохондрий насекомых, паукообразных и
ракообразных характерно центральносиммет-
ричное распределение. Для всех остальных групп
геномов митохондрий животных наблюдались
оба типа распределений в каждой группе. Воз-
можно, это связано с более сложным строением
организмов и разнообразием среды их обитания. 
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 Distribution of Values of GC-Content of the Fragments in the Spatial Structure 
of Mitochondrial, Chloroplast and Bacterial Genomes
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Distribution of values of GC-content of the fragments in spatial structure of chloroplast, mitochondrial, and
bacterial genomes were explored. It was found that GC-content in the fragments for most genomes is identi-
cally but not independent distributed varaible. Two main types of distribution have been revealed: the gradient
distribution and centrally symmetrical distribution. Chloroplast genomes have only a gradient distribution.
In bacteria, for the GC-poor genomes, a centrally symmetrical distribution is observed, while there is a gra-
dient distribution in the GC-rich genomes. In mitochondria, both types of distribution are present, the type
of distribution depends on the type of an organism.
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