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Критерий «естественности и простоты» =>
Пять информационных уровней (слоев)

1. Симметрия Румера и связанные с ней 
симметрии генетического кода

2. Сигнатуры полного веса аминокислот

3. Сигнатуры масс боковых цепей
4. Сигнатуры масс звеньев молекул 

аминокислот
5. Симетрии АРС’аз

Уровни
«привлечения
внимания»

+Обсуждение
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Универсальный генетический код (1961-1968)

Каллиграмма

Thymine-Cytosine-Adenine-GuanineКаждая тройка оснований
кодирует один продукт:
аминокислота или stop

Thymine-Cytosine-Thymine (TCT) => Ser
Thymine-Guanine-Adenine (TGA) => stop

3-матрица: строки, столбцы, колонки
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боковая
цепь

постоянная
часть
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Преобразование Румера Юрий 
Борисович
Румер
1901-1985

Френсис Крик: гентический код — 
замороженная случайность

Ю.Б. Румер — октеты I и II (1968)

R = (T↔G, C↔A)
октет I => октет II
октет I => октет I

Уровень 1. Симметрия Румера и связанные с ней 
симметрии генетического кода

При наличии октетов вероятность
появления симметрии 1/256
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Все возможные представления таблицы генетического кода

Всего 4! = 1·2·3·4 = 24 каллиграммы, 12 нетривиальных каллиграмм
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R = (T↔G, C↔A);  R1 = (T↔G); R2 = (C↔A)

R1·R2 = R2·R1 = R
R·R1 = R1·R = R2

R·R2 = R2·R = R1

Групповые свойства
преобразований
R, R1, R2

«Сигнал
привлечения
внимания»?

Вероятность обоих симметрий сразу 1/256×1/4 = 1/1024
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Уровень 2. Сигнатуры полного веса аминокислот

Атомные веса аминокислот. M(stop) = 0

Масса константной части = 74
(кроме пролина 73)

Масса октета I = 3700
Масса октета II = 4218

Обе делятся на 74:
3700 / 74 = 50
4218 / 74 = 57

Вероятность = 1/74 × 1/74 = 1/5476 < 0.02%
Одно из чисел Щербака-Макукова:
4218 = 4 ´ 999 + 222

m × 999 + n × 111, n = 0,1,2,…,9
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GASP|VTLR
GGTC|GACC
RRYY|RRYY

октет I по возрастанию

первый нуклеотид

пурин(R)-пиримидин(Y)

Центральная симметрия по
комплементарности

Тождество половинок

Вероятность 1/256 — неверно.
Нужно учесть 6 похожих симметрий => P = 8/256 = 1/32

(Центральная симметрия + точный повтор) ×
(комплементарность + идентичность + румеровость + пурин-пиримидин)
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Уровень 3. Сигнатуры масс боковых цепей

Масса постоянной части всех аминокислот кроме пролина 74

боковая
цепь

постоянная
часть

Масса постоянной части пролина 73

«Ключ активации»
Масса постоянной части пролина 73 => 74
Масса боковой цепи пролина        42 => 41

● Какую массу боковой цепи приписать продукту кодирования stop?
   
Щербак-Макуков: Mside(stop) = 0

Для всех аминокислот Mside = M – 74 => M = Mside + 74

Для stop: M(stop) = Mside(stop) + 74 = 0 + 74 = 74

Mconst = 74Mside

M(stop) = 74
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Пересчет сигнатур полного веса (уровень 2) с M(stop) = 74

Масса октета I = 3700   - не изменилась
Масса октета II = 4440 ( = 4×999 + 444 )

● 3700 и 4440 оба делятся на 740!

740 = 2 × 10 × 37

20 = 2 × 10;  74 = 2 × 37
сократим все числа на 2

Получается:
10×37
10, 37

Кстати: 3700 = 100 × 37 = 102 × 37

Указание на особую роль пары (10, 37)?



13

Свойства симметрии таблицы умножения числа 37
в позиционной системе счисления с основанием 10

1. Среди трехзначных результатов умножения
есть все числа вида n ´ 111, n = 1,...9.

2. Во всех этих случаях сумма цифр 
результата равна множителю:
1+1+1 = 3; 6+6+6 = 18 и т. д.

3. Во всех других колонках результаты
получаются циклической перестановкой.

4. После множителя 27 всё в точности
повторяется с добавлением 999,
999 ´ 2 и т.д.

Числа вида m ´ 999 + n ´ 111
играют особую роль в 
информационных сигнатурах
генетического кода -- 
числа Щербака-Макукова --
SM-числа
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SM-числа уже были найдены на уровне 2  --
полная масса октета II:

(!!!)

● Пара (10, 37) — не уникальна.

● Любая пара чисел вида  (q, 111q ∕3),  q = 4, 7, 10, 13, …
обладает похожими свойствами.
 111q = 1 × q2 + 1 × q + 1
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Новое правило счета весов — правило Щербака-Макукова:
Каждый продукт кодирования в каждой колонке
считается ровно 1 раз. 

Это правило счета оправдывается апостериори:
С правилом получается не менее 15 независимых
сигнатур в виде SM-чисел, 
без него не получается (почти) ничего.
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Сигнатура 3.1. Боковые цепи октетов I и II и египетский треугольник.

Боковые цепи октета I: 333 = 37 × 9
Константные части октета I: 592 = 37 × 16
Полные веса октета I: 925 = 37 × 25.

32 + 42 = 52

Разбиение полного веса октета I на константную часть и боковые цепи
образует египетский треугольник.

Октет I полностью

Октет II полностью
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Сигнатура 3.2. Полные веса кодонов с первым пиримидином или
(отдельно) с первым пурином (отсутствует у ЩМ)

Первый пиримидин

Первый пурин
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Сигнатура 3.3. Веса боковых цепей румеровских пар
M = (T,G) и K = (C,A)

R = (T↔G, C↔A)

Первое основание принадлежит M  = 654

Первое основание принадлежит K = 789

Второе основание принадлежит M = 789

Второе основание принадлежит K = 654

Либо первые два основания принадлежат M, либо первые два основания принадлежат K
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Сигнатура 3.4. Кодоны с двумя идентичными основаниями

Вес боковых цепей кодонов с парой одинаковых пиримидинов (Y)
и любым другим отличным от него основанием 

Вес боковых цепей кодонов с парой одинаковых пуринов (R)
и любым другим отличным от него основанием 
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Сигнатура 3.5. Тройная симметрия кодонов с двумя одинаковыми
основаниями — пуринами (R). 

Группа 1 содержит два пурина AA подряд
Группа 2 содержит два пурина GG подряд
Группа 3 содержит либо два AA, либо два GG, 

разделенные третьим основанием

Каждая группа имеет вес 333

Замечание: в порядке расстановки оснований в группах нет произвола.
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Сигнатура 3.6. Кодоны с двумя одинаковыми основаниями и
одиночным пурином (отдельно) или пиримидином (отдельно)

Два одинаковых основания и одиночный пурин (R)

Два одинаковых основания и одиночный пиримидин (Y)
1. Одиночный пиримидин в последней позиции
2. Одиночный пиримидин в первой позиции
3. Одиночный пиримидин в средней позиции
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Сигнатура 3.7. Веса боковых цепей + декомпозиция кодонов
на основания

В таблице ген.кода каждое основание 
встречается 64×3 / 4 = 48 раз

Будем считать суммы весов по 
основаниям отдельно:

T → S (31)
TCA → S => C → S (31)

A → S (31)

Сумма весов боковых цепей по
всей таблице TCGA
10×999 + 222

Сумма весов боковых цепей для
оснований CGA отдельно
7×999 + 555

Сумма весов боковых цепей для T
2×999 + 666 

Сумма весов боковых цепей по
всей таблице не является
независимой.

3700 + 4440 = 8140 — сумма полных
весов делится на 74

8140 – 74×64 = 3404 — сумма весов
боковых цепей делится на 74,
следовательно делится на 37

3404×3 — сумма весов боковых 
цепей для декомпозиции 
кодонов по основаниям, 
делится на 37×3 = 111:
3404×3 = 10×999 + 222

Сигнатура весов боковых цепей
для основания T является
независимой
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Уровень 4. Массы звеньев цепей аминокислот

β
γ
δ
ε
ζ

β
γ
δ
ε
ζ
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Сигнатура 4.1. Уровень β октета I

Сигнатура 4.2. Сумма уровней β и γ октета II
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Сигнатура 4.3. Кодоны с первым пиримидином или с первым пурином

Кодоны с первым пиримидином, сумма β и γ уровней  (уровни подряд)

Кодоны с первым пурином, сумма β, δ, и ζ уровней (уровни через один)
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Уровень 5. Симметрии АРСаз

Где и как записан генетический код?

Набор аминокислот, используемый в синтезе белков,
кодируется специфичным набором молекул:

транспортные РНК — тРНК    и
аминоацил-тРНК-синтетазы — АРС 

Набор тРНК и АРСаз есть субстрат записи генетического кода

● АРС бывают двух классов: класс 1 и класс 2.

● Всем аминокислотам кроме лизина (K) соответствует
единственная АРСаза определенного класса: 1 или 2

● Лизину соответствуют две АРСазы, класса 1 и класса 2.
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Есть 10 аминокислот с единственной АРС1
Есть 9 аминокислот с единственной АРС2
Есть лизин с АРС1 и АРС2. Искусственно припишем лизину АРС2

● Внутри каждого класса аминокислоты расположены в порядке
возрастания весов.

● Вместе с аминокислотой показано первое основание кодонов,
кодирующих эту аминокислоту

● Светло-коричневые и желтые строки по горизонтали — 
полные наборы CTGA

● Синие столбцы — однородные 

● Темно-красные столбцы — получаются друг из друга инверсией

● Зеленые столбцы полный набор CTGA

Похоже на румеровские симметрии таблицы генетического кода  -
поддерживает интерес к классификации АРСаз

Ключ к
активации 
симметрий
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Числовые симметрии таблицы АРСаз
Нумерация аминокислот в соответствии с типом АРС и весом

● C,T,A,G расположены по возрастанию 
веса основания

● Для каждого основания выписаны
аминокислоты с этим первым
основанием в кодоне

● Суммы номеров антисимметричны
относительно центра таблицы (0.111)

● Количество вхождений АРС-1 и
АРС-2 по строкам образует
симметричную структуру (0.188)

● Количество вхождений АРС-1 и
АРС-2 по столбцам образует
центрально-симметричную
структуру (0.344)

P = 0.111 × 0.188 × 0.344 = 0.038
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Обсуждение
1. Возможно ли? Пример сценария направленной панспермии

● Берется уже существующий генетический код (код «создателя»)
и путем модификации этого кода в него вводятся
информационные сигнатуры.
Такие технологии уже известны и используются на Земле.

● Бактерии с модифицированным кодом помещаются в состоянии
анабиоза в контейнеры и с малой скоростью (субсветовые 
скорости не нужны!) посылаются в область образования
подходящей звездной системы.

● При формировании подходящих мест обитания бактерий контейнеры
раскрываются и звездная система оказывается заражена
жизнью с модифицированным генетическим кодом.

● Не требуются технологии выходящие далеко за пределы земных
технологий.

● Предсказание: для направленной панспермии, скорее всего, будут
использованы бактерии-экстремофилы
(нужно, чтобы «искусственная» жизнь укоренилась раньше,
чем любая «естественная»).

● Трудность сценария: уже 4.5 млрд. лет назад в Галактике должен был
существовать разум, причем недалеко от Солнечной системы.
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2. «Осмысленные структуры» как критерий искусственности

● Каков должен быть критерий искусственности сигнала?
- История с радиопульсарами
- Линии эмиссии технеция в спектре звезд
- Наличие доплеровского сдвига одновременно в двух направлениях

● Только осмысленная и недвусмысленно интерпретируемая информация!
● Пример: Cosmic Call 1 и 2 начинаются с ряда натуральных чисел 

и потом ряда простых чисел. 
● Есть ли осмысленная информация среди информационных сигнатур

генетического кода?
● Проблема: нет выделенного «порядка прочтения» генетического кода.
● Среди сигнатур встречаются все числа 111, 222, 333, … ,999.

Не является ли это представлением ряда натуральных чисел?
● Есть «явная» ссылка на пару чисел (10,37) со специальными свойствами. 

Не является ли это паттерном, аналогичным ряду простых чисел?
● Есть структура, соответствующая теореме Пифагора 32 + 42 = 52.

(Причем, на самом видном месте). Это просто случайность?
● Распределение информации по уровням 1, 2, 3, 4, 5, включая «уровни 

привлечения внимания» 1 и 2 выглядит как будто специально 
спланированным,  но не существует ли это только в нашем воображении?

● Выделенность основания 10 — за или против искусственности?

● Критерий «осмысленности» может быть неоднозначным.
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3. Оценка уровня «невероятности» информационных сигнатур

Наивная оценка
Румеровские симметрии:                                      1/1024
Второй информационный уровень:                      1 ∕ 74 × 1 ∕ 74 × 1/32
Третий и четвертый информационный уровень:  ~1 / 11115

Пятый информационный уровень:                        0.038
Всё вместе: ~10–40 (скорее всего на несколько порядков меньше)
Эта оценка не имеет смысла.

Проблема «поиска по углам»

Обезьяна за компьютером:
Какова вероятность того, что на странице найдется
не меньше 60 символов подряд, содержащих 
осмысленный текст?

Что такое осмысленный текст?
«Глокая куздра будланула бокра и кудрячит бокренка» -
это осмысленный текст?

Что такое «осмысленная» сигнатура генетического кода в
общем виде сформулировать невозможно, поэтому
никакие осмысленные вероятности сосчитать нельзя.

Любая оценка «невероятности» субъективна
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4. Что делать?

● Критерий осмысленности не позволяет решить дилемму 
случайность/искусственность

● Критерий маловероятности не позволяет решить дилемму 
случайность/искусственность

● Это тупик?

Альтернативные генетические коды
25 альтернативных генетических кодов 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi

● Все альтернативные генетические кода получены мутацией исходного
универсального генетического кода (это гипотеза).

● Если информация была внесена искусственно, то мутации могли ее 
только испортить.

● Предсказание 1: нет таких альтернативных генетических кодов, в которых
информация универсального генетического кода полностью сохранена, 
и есть что-то еще дополнительное.

● Предсказание 2: нет таких альтернативных генетических кодов, в которых
имелся бы полностью альтернативный «сильный» набор 
информационных сигнатур.

● Гипотеза искусственности фальсифицируема (проверяема).



33

Все 25 альтернативных генетических кодов проверены, и для них
предсказание 1 полностью подтверждено.

Генетический код Euplotidae

С

Уровень 2 (привлечение внимания)
разрушен

Универсальный код
Масса октета I = 3700  делится на 74
Масса октета II = 4218 делится на 74

Код Eupolotidae
Масса октета I = 3700 делится на 74
Масса октета II = 4265 не делится

Предсказание 2 не проверялось, и как это делать на регулярной
основе — непонятно, но фальсификация на этом пути
в принципе возможна.
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Новости
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IAA SETI Committee - 16 октября 2024 г.
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https://www.rbc.ru/life/news/670e3e869a7947c37f2794d6РБК
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https://www.mirror.co.uk/news/weird-news/huge-alien-announcement-could-happen-33862768
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2019, Проксима Центавра, BLC-1, 982 МГц, 5 часов
телескоп Parkes, Австралия

https://www.iflscience.com/breakthrough-listen-responds-to-claims-they-have-detected-an-alien-signal-76462
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ИТФ им. Ландау

Первичные черные дыры, темная материя и антиматерия 
в пост-инфляционной Вселенной

А.Д. Долгов

ΛCDM+PBH
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