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Все физиологические системы  должны быть структурно 
сопряжены с системой генетического кодирования для 
закодированной передачи потомкам. Но до настоящего 
времени  биомеханика  развивалась вне связи с системой 
молекулярно-генетического кодирования, и множество 
монографий по биомеханике вовсе не упоминают о ней.



Заполняя эту брешь, в лаборатории биомеханических 
систем ИМАШ РАН развивается генетическая 
биомеханика, которая системным образом исследует 
структурные связи между молекулярной системой 
генетического кодирования и наследуемыми 
физиологическими явлениями. 



   
           ОТЛИЧИЕ ЖИВОГО ОТ НЕЖИВОГО
    Создатели квантовой механики П.Йордан и  
Э.Шредингер указывали на ключевое отличие живых 
тел от неодушевленных: неодушевленные объекты 
управляются средним случайным движением их 
миллионов частиц и движение отдельных частиц не 
существенно для целого; напротив, в живом организме
избранные – генетические - молекулы обладают дикта-
торским влиянием на весь организм за счет квантового 
усиления (см. историю «квантовой биологии», 2018, 

Йордан утверждал, что упущенные наукой законы 
жизни являются законами вероятностей квантового 
мира.

                 
                     Pascual Jordan         Erwin Schrödinger



   В поиске этих упущенных законов жизни обратимся 

к изучению стохастических закономерностей в 
геномных ДНК, отметив сначала роль стохастики в 
живых телах.
   Генетика как наука началась с открытия Менделем
стохастических правил наследования признаков в опытах
по скрещиванию организмов. Взаимодействия отдельных  
молекул в клетках носят стохастический характер, что 
накладывает стохастический характер вообще на 
процессы в живом. При этом стохастическая природа 
наследования признаков в «малом» кардинально 
отличается от детерминированного наследования 
признаков в «большом». Например, отпечатки кончиков 
пальцев у всех людей различны при том, что пальцы в 
«целом» детерминированы по форме и строению (3 
фаланги, ноготь и т.д.).



Согласно закону Менделя независимого 
наследования признаков, информация с уровня 
молекул ДНК диктует макроструктуры живых тел 
по многим независимым каналам, несмотря на 
сильные помехи. Так, цвета волос, глаз и кожи 
наследуются независимо друг от друга.     
        Соответственно, каждый организм является 
машиной многоканального помехоустойчивого 
кодирования на основе принципов стохастики. 



  
Дуализм «стохастика-детерминизм» в биомеханике 

движений хорошо иллюстрируется проблемой 
Н.А.Бернштейна: общая целевая задача движения
выполняется точно независимо от неточностей
составляющих ее двигательных подзадач. Например, 
при повторении точного удара молотком по гвоздю, 
человек всякий раз использует разные траектории, 
скорости и ускорения движения частей тела с 
изменением как сгибаний в суставах, так и активности 
множеств мышц каждого сустава и мотонейронов 
каждой мышцы. 

                                      (Фото с сайта о Н.А.Бернштейне) 



   

    Другой пример к дуализму стохастика-детерминизм 

дает морфогенетический феномен, описанный 

классиком эмбриологии К.Бэром: эмбрионы кур

чрезвычайно различаются, тогда как итоговые

взрослые организмы замечательно подобны.



      Генетическая информация в молекулах ДНК 

записывается в виде длинных текстов из четырех 

нуклеотидов (молекулярных «букв»): аденина А, 

цитозина С, гуанина G и тимина Т. При этом в двойной 

спирали ДНК комплементарные нуклеотиды А и Т, а 

также С и G всегда стоят друг напротив друга, будучи 

связаны 2 и 3 водородными связями соответственно.

Поэтому в отношении этих водородных связей всякая 

длинная ДНК представляет собой цепь стохастического 

вида из двоек и троек типа 23323322…  



     

Для конкретики сосредоточимся на анализе ДНК первой 

хромосомы человека из общедоступного GenBank. Она 

содержит текст из около 250 миллионов нуклеотидов, 

что по объему эквивалентно тексту множества томов 

«Войны и мира» Л.Н.Толстого  (показан ее фрагмент). 

Представляя нуклеотиды их числами водородных 

связей A=T=2 и C=G=3, получаем представление этой 

ДНК в виде бинарной последовательности из около 250 

миллионов цифр 2 и 3 типа:  22323323323223…..

     



     

 Для обнаружения скрытых в этой последовательности 

22323323323223….. стохастических (вероятностных) 

закономерностей проанализируем ее по авторскому 

методу «стохастической матрешки», рассматривающей 

ее устройство как аналог устройства русских матрешек:

                          



 Рассмотрим сначала изучаемую бинарную последователь-
ность вида 23322322… как последовательность 
одиночных цифр 2-3-3-2-2-.., в которой вычисляем 
процентное содержание цифр 2 и 3, т.е. %2 и %3.

Затем ту же последовательность рассматриваем как 
последовательность цифровых дуплетов 23-32-23-22… и 
вычисляем процент каждого из 4 возможных видов 
дуплетов: %22, %23, %32, %33. 
 Затем аналогично рассматриваем ту же последователь-
ность как последовательность цифровых триплетов, 
тетраплетов, пентаплетов, …, вычисляя всякий раз 
проценты каждого из видов триплетов, тетраплетов и т.д.
    Другими словами, мы рассматриваем данный бинарный 
текст ДНК как набор или матрешку многих параллельных 
текстов, каждый из которых написан на своем 
собственном алфавите n-плетов.



     В результате для ДНК хромосомы человека №1 
получаем таблицу процентов n-плетов ее водородных 
связей 2 и 3 (проценты даны в долях единицы):

 

 



   Совершенно неожиданным оказалось, что в этих данных 

о стохастике геномной ДНК между процентами n-плетов 

водородных связей  из семейств c разными значениями n

имеется высокоточная дихотомическая связь (при 

изученных значениях n = 1,  2, 3, 4, 5):            процент 

любого n-плета практически равен сумме процентов таких 

двух (n+1)-плетов, которые отличаются от него наличием 

суффиксов 2 и 3. Например:

%2=0,58276 ≈ %22+%23=0,58276;  

%3=0,41724 ≈ %32+%33= 0,41724;

%22=0,3281 ≈ %222+%223=0,3281; 

%32=0,25462 ≈ %322+%333=0,25462;

%23=0,2546 ≈ %232+%233 ≈ 0,2547; 

%33=0,1626 ≈ %332+%333=0,1626; и т.д.

Точность равенств до 4- или 5-го знака после запятой.



  Выполнение этого правила дихотомической взаимосвязи

между процентами из соседних семейств n-плетов ведет к 

существованию фрактального дихотомического дерева 

вероятностей. В этом дереве каждый член является 

началом своего собственного дихотомического дерева.

      

   



                          
          ГЕНОМЫ ЭУКАРИОТ И ПРОКАРИОТ  

Это и другие обнаруженные правила 
стохастической организации последовательностей 
водородных связей 2 и 3 справедливы для всех уже 
исследованных в нашей лаборатории геномных ДНК:
- 1) всех 24 хромосом человека; 2) всех хромосом 
дрозофилы, мыши, червя, многих растений; 
3) 19 геномов бактерий и архей; 
4) многих экстремофилов, живущих в экстремальных 
условиях, например, радиации с уровнем в 1000 раз 
превышающим смертельный для человека.

     



Данные универсальные правила геномных ДНК 
говорят о существовании нетривиальных 
алгебраических инвариантов глобального 
геномного характера, которые остаются неизмен-
ными на протяжении миллиардов лет эволюции, в 
ходе которой отмирают миллионы видов 
организмов и возникают новые (хотя локально 
геномные последовательности изменяются 
мутациями, прессом естественного отбора и пр.). 
        



       Дихотомии в биологических телах хорошо известны: 
бронхиальное дерево легких человека с его 23 уровнями 
дихотомий, ветвления у растений, дихотомические 
ветвления в нейронах, митоз соматических клеток, ….      

Полученная асимметричная пара из левого и правого 
фрактальных деревьев вероятностей, связанная с четным 
и нечетным числами 2 и 3, может ассоциироваться с  
асимметричными полушариями головного мозга. 
Сквозная для биологии и культуры тема Инь-Ян (левое и 
правое, чет и нечет, женское и мужское) систематизирова-
на в известной книге Иванова Вяч.Вс. «Чет и нечет. 
Асимметрия мозга и знаковых систем». Онкологические 
процессы и многие биомеханические структуры связаны с 
фракталами.
     



    Но в геномных ДНК в отличие от телесных конструкций 

мы встречаемся с принципиально иным типом дихотомии: 

дихотомиями процентных (вероятностных) характеристик 

в информационных последовательностях ДНК. Обширные 

дихотомические фрактальные сети вероятностей 

геномных ДНК – это та информационная почва, из 

которой произрастают живые тела и генетический 

интеллект. Вещественные структуры живых тел 

возникают не на пустом месте, а имеют структурные 

информационные прототипы в закономерной бинарной 

фрактало-подобной системе генетических вероятностей. 



    Выявление универсальных стохастических 
дихотомий в информатике геномов позволяет по-
новому осмысливать явления дихотомий в 
биологических телах. Например, почему на 
протяжении миллиардов лет жизни на Земли бактерии 
размножаются дихотомическим делением тела на две 
половины? На какие структурно-энергетические 
основы опирается этот «вечный» дихотомический 
феномен размножения бактерий со сложнейшим 
процессом дихотомического разделения всей 
дихотомически организованной молекулярной 
генетической информации? 



 
        Автор предлагает следующий ответ: существует 
скрытый от непосредственного восприятия мир 
семейств вероятностей, структурированных на основе 
бинарных оппозиций (типа Инь-Ян). Именно по образу 
и подобию бинарно организованных семейств вероятно-
стей этого многомерного мира строятся генетически 
наследуемые биологические тела. Наши тела являются как 
бы одеждой, надетой на эти бинарно структурированные 
семейства вероятностей, выступающие  прототипами 
биологических тел (это напоминает ситуацию с 
человеком-невидимкой, невидимая фигура которого 
проявляется только при ношении им одежды).

 
     



   
       Лишь кратко отметим, что доложенные 
универсальные правила геномных ДНК связаны с 
водородными связями, которые являются – по 
Л.Полингу  - важнейшей для физиологии структурой.  
Водородные связи определяют конфигурации белков и 
многие физиологические процессы, а также свойства 
воды и льда. Медузы на 98% состоят из воды и 
представляют самый древний вид многоклеточных 
животных с богатейшим эволюционным 
многообразием и обилием жизненных функций. 

   



   Матричные алгебры многомерных чисел и стохастика ДНК

Aлфавит 4 нуклеотидов ДНК является носителем системы 
бинарно-оппозиционных признаков:
    1) два из этих нуклеотидов являются пуринами (A и G), 
имея в молекуле два кольца, а два другие (С и Т) – 
пиримидинами, имея одно кольцо. С позиций этих 
оппозиционных индикаторов C = T = 1,  A = G = 0;

2) два из этих нуклеотидов являются кето-молекулами 
(T и G), а два другие (С и А) – амино-молекулами, что 
дает представление C = A = 1, T = G = 0.



  В силу этого ДНК-алфавиты 4 букв, 16 дуплетов 
и 64 триплетов представляются в форме квадрат-
ных таблиц, столбцы которых нумеруются 
бинарными индикаторами «пиримидин или пурин» 
(C=T=0,  A=G=1), a строки – бинарными 
индикаторами «амино или кето» (C=A=0, T=G=1). 
В таких таблицах все буквы, дуплеты и триплеты 
автоматически занимают строго индивидуальное 
место.



  
 При замене в этих генетических матрицах каждого 
нуклеотида соответствующим ему числом водородных 
связей 2 или 3 (А=Т=2, C=G=3) получаем матрицы n-
плетов водородных связей и их процентов в n-плетных 
представлениях ДНК. Например, матрица дуплетов
получает следующий вид:

Эти (2n*2n)-матрицы процентов водородных связей 
имеют собственные числа и характеристические 
полиномы, соответствующие стохастическим 
особенностям ДНК геномов и генов. Универсалии 
алгебраической генетики оказываются сопряженны-
ми с алгебраической геометрией, которая фокусируется 
на нулях полиномов.



 
   Декомпозиции каждой из этих матриц процентов  
показывают, что она является матричным представлением 
соответствующего 2n-мерного гиперболического числа. 
Например, декомпозиция матрицы процентов 4 дуплетов 
имеет вид %33*e0+%32*e1+%23*e2+%22*e3, где набор 
разреженных матриц e0, e1, e2, e3 замкнут относительно 
умножения и определяет известную таблицу умножения 
алгебры 4-мерных гиперболических чисел (показано):

       ДНК всех геномов и генов по их стохастическим 
характеристикам представимы 2n-мерными гиперболи-
ческими числами. На этой основе предлагается единая 
алгебраическая паспортизация всех ДНК для их 
сравнения на базе операций этих алгебр и 
соответствующего многомерного метрического анализа.



          При этом все возникающие здесь разреженные 

матрицы являются ортогональными операторами, 

сохраняющими длины векторов. Не с этой ли 

ортогональностью генетических матриц связано то, что

вся генетически наследуемая  кинематическая схема 

движений нашего тела и его частей построена на 

вращениях в суставах и зеркальных отражениях, то есть 

на ортогональных преобразованиях, имеющих 

физиологическое значение.



    Бинарные оппозиции Ю.Б.Румера и матричная генетика
    

                              Ю.Б. Румер (1901-1985)

     Известный физик-теоретик Ю.Б. Румер опубликовал в 
ДАН СССР в 1968 еще один вид бинарных оппозиций в 
системе генетического кодирования. Речь идет о делении 
множества 64 триплетов нуклеотидов по их кодовой 
нагрузке на два равных  подмножества: 32  триплетов, 
начинающихся с 8 «сильных» дуплетов (CC, CT, CG, AC, 
TC, GC, GT, GG), и 32 триплетов, начинающихся с 
остальных 8 дуплетов («слабых»). Посмотрим, как в 
описанных выше алфавитных матрицах ДНК располага-
ются n-плеты, начинающиеся с сильных дуплетов. 



   Обозначим сильные дуплеты и полиплеты с сильными 
корнями черным цветом со знаком «плюс», а  остальные 
– белым со знаком «минус». Получаем мозаичные 
матрицы с симметриями, причем мозаики строк 
являются меандрами и представляются меандровыми 
функциями Радемахера, известными в теории 
вероятностей и цифровой информатике.



 
       Соответствующие мозаичные матрицы процентов n-
плетов водородных связей оказываются представлениями 
2n-мерных чисел алгебры сплит-кватернионов Кокла  и ее 
расширений. Например, матрица процентов 4 дуплетов 
является суммой 4 разреженных матриц, набор которых 
замкнут относительно умножения и определяет таблицу 
умножения алгебры 4-мерных сплит-кватернионов Кокла
(https://en.wikipedia.org/wiki/Split-quaternion).
        Сплит-кватернионы давно используются в дисковой 
модели Пуанкаре для описания гиперболических 
движений в гиперболической геометрии Лобачевского 
(показан символ модели Пуанкаре).

 

https://en.wikipedia.org/wiki/Split-quaternion


   Быстрое преобразование Фурье и алгебраическая бит-
реверсивная голография в цифровой информатике 
используют прочтение бинарных номеров в обратном 
порядке. Аналогичная реверсия бинарных номеров 
столбцов и строк этих мозаичных матриц приводит к 
новым алфавитным матрицам неожиданного блочного 
типа:

   



Мозаики всех этих возникающих алфавитных 
матриц вероятностей n-плетов являются повторением 
мозаики матрицы 4 дуплетов, образуя «матричные 
кристаллы».
       Этот «универсальный» повторяющийся блок, 
показанный внизу слева, оказывается новым матричным 
представлением тех же сплит-кватернионов Кокла, как 
показывает следующий слайд.
 



   
   Этот блок является суммой четырех разреженных 
матриц, набор которых замкнут относительно 
умножения и также соответствует таблице умножения  
алгебры  4-мерных сплит-кватернионов Кокла (1849г.). 
Сплит-кватернионы давно используются в дисковой 
модели Пуанкаре для описания гиперболических 
движений в гиперболической геометрии Лобачевского. 



    Используя символ дисковой модели Пуанкаре, 
получаем артистическое представление возникших 
«матричных кристаллов»:



   

Это семейство блочно-унифицированных матриц 
ДНК-алфавитов неожиданно перекликается с темой 
«голографических квантовых кодов, 
корректирующих ошибки». Эта тема развивается в 
Калифорнийском Технологическом Институте США в 
связи с той же дисковой моделью Пуанкаре и ее 

замощениями: 

(Картинка из презентации на Американском Физическом 
Обществе в 2016г.http://theory.caltech.edu/~preskill/talks/APS-
March-2016-preskill.pdf ).

http://theory.caltech.edu/~preskill/talks/APS-March-2016-preskill.pdf
http://theory.caltech.edu/~preskill/talks/APS-March-2016-preskill.pdf


    Разработка этой голографической темы возглавляется 
J.Preskill, директором Института Квантовой Информа-
тики и Материи в Калтехе. Данная тема включает 
также рассмотрение пространства-времени как 
квантового помехоустойчивого кода: «Is spacetime a 
quantum error-correcting code?» (arXiv:1503.06237). 



 Выявление алгебраической связи системы генетического 
кодирования с гиперболической геометрией позволяет 
видеть генетическую основу в известных сопряжениях с 
этой геометрией следующих физиологических явлений:
- гиперболической геометрии пространства зрительного   
  восприятия [Luneburg, 1950; Kienle, 1964];
- пространственно-временной организации локомоций 

человека и животных [профессор ИМАШ Смолянинов,   
  УФН, 2000, о результатах 20-летних исследований];
- морфогенетических феноменах филлотаксиса [Боднар, 

1992, 1994]. Эти авторы не предполагали связи 
открываемых ими биофеноменов со структурами 
геномолекулярного кодирования.



ДОКТРИНА ЭНЕРГО-ИНФОРМАЦИОННОЙ ЭВОЛЮЦИИ 
НА ОСНОВЕ БИО-АНТЕННЫХ РЕШЕТОК.
     Алгебраические связи между матрицами вероятностей 
n-плетов в геномных ДНК оказались аналогичными 
формализмам известной тензорно-матричной теории 
цифровых антенных решеток, называемых также Умными 
Антеннами [Слюсарь В.И., 1999 и далее]. Антенные 
решетки состоят из множества согласованных антенн, 
каждая из которых поглощает или излучает волны 
определенного диапазона. Антенные решетки кардиналь-
но превосходят возможности отдельных антенн по приему 
и передаче информации, а потому нашли тысячи 
применений в  технике (рисунки взяты из Интернета). 

 



      Современная наука связывает с антенными решетками 
революцию в компьютерах (биофотоника) и энергетике 
(солнечная энергетика на наноантенных решетках). 
     Но в биологии не было известно ни одной публикации 
о роли био-антенных решеток в живых телах. Названная 
алгебраическая аналогия позволила докладчику выдви-
нуть и обосновать доктрину энерго-информационной 
эволюции на основе био-антенных решеток и их волновой 
деятельности в организмах [Petoukhov, Biosystems, 2022].
Эта доктрина опирается на множество выявленных фактов 
использования аналогов антенных решеток и их волновых 
функций в организмах, многие ткани которых являются 
пьезоэлектриками. Приведем примеры.



 

                        
ФАСЕТОЧНЫЕ ГЛАЗА

Насекомые и многие беспозвоночные получают 
зрительную информацию через фасеточные глаза как  
био-антенные решетки приема электромагнитных волн. 

(Все изображения взяты из Интернета).



ВРОЖДЕННЫЕ ФЕНОМЕНЫ ЭХОЛОКАЦИИ 

Многие организмы обладают врожденной способностью 
к эхолокации. Например, эхолокация позволяет дельфинам 
и летучим мышам определять дистанцию, размеры и 
форму объектов по аналогии с Умными Антеннами (Smart 
Antennas) в технике. Тело дельфина имеет множество 
гидроакустических рецепторов, образующее 
широкополосную приемную антенную решетку.



Врожденные феномены электролокации

     Многие организмы наделены способностью 
электролокации для поиска, анализа среды и 
коммуникаций. Соответствующие органы генерации и 
приема электромагнитных сигналов распределены вдоль 
их тела, образуя аналоги антенных решеток. 

  Рисунок показывает распределение рецепторов 
электромагнитного поля на голове акулы (взято из 

Интернета). 



Вроженные наборы биофотонных кристаллов 

 

       Фотонные кристаллы формируют видовой узор на 
крыльях бабочек и перьях павлинов. Современная техника 
широко использует фотонные кристаллы для манипуляций 
с пучками фотонов и создания нано-антенных решеток.



Выдвинутая докладчиком доктрина эволюции на 
основе био-антенных решеток и их волновой 
деятельности позволяет использовать для осмысления 
биологических феноменов свойства Интеллектуальных 
Антенн и фактор координированных электромагнитных 
волн:

- 1. Электромагнитные волны био-антенных решеток 
вовлечены в оперативную передачу  и перераспределение 
энергии между элементами тела с участием пьезо-
вибрационных компонент; 

- 2. Для взаимосвязей между элементами организма  
важен тип поляризации электромагнитных волн в связи с 
фундаментальной проблемой биологической диссиметрии 
и молекулярной хиральности, отмеченной Л.Пастером;



- 3) Уникальные способности антенных решеток 
обеспечивать многоканальное помехоустойчивое 
извлечение слабых сигналов на фоне сильных шумов 
позволяют использовать их для моделирования 
способности организма и его генетической системы 
работать по многим параллельным каналам 
помехоустойчивым образом несмотря на сильные шумы. 



  Касательно роли био-антенных решеток в 
энергетических потоках в организме можно вспомнить 
о существовании с древних времен идеи об 
организующей роли энергетических потоков в нем. 
Она сопряжена, в частности, с древнекитайской верой 
в существование особой энергии «чи», циркуляция 
которой ответственна за здоровье и болезни и которая 
определяет существование энергетических трактов, 
называемых акупунктурными меридианами. 



  

 Многие результаты генетической биомеханики 

остались вне данного доклада.

Дополнительные материалы к докладу 

имеются на сайте http://petoukhov.com/ .

http://petoukhov.com/


ЗАКЛЮЧЕНИЕ

      Применение методов матрично-тензорного 

анализа к изучению и выявлению универсальных 

структур и правил генетической информатики 

позволяет развивать генетическую биомеханику и 

тему генетического интеллекта в связи с 

универсальными («вечными») структурами 

системы генетического кодирования и 

генетической основой физиологических явлений.



    В заключение доклада выражаю благодарность 
коллегам, принявшим участие в доложенных работах 
по генетической биомеханике и матричной генетики:
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	Слайд 43,                                                                       Вроженные наборы биофотонных кристаллов                 Фотонные кристаллы формируют видовой узор на крыльях бабочек и перьях павлинов. Современная техника широко использует ф
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	Слайд 46,                                           Касательно роли био-антенных решеток в энергетических потоках в организме можно вспомнить о существовании с древних времен идеи об организующей роли энергетических потоков в нем. Она сопряжена, в частнос
	Слайд 47,                                   Многие результаты генетической биомеханики остались вне данного доклада.         Дополнительные материалы к докладу имеются на сайте http://petoukhov.com/ .                                                   
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