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Нуклеосома - структурная единица эукариотического хроматина. Нуклеосома включает в себя последовательность ДНК длиной 147 пар оснований, которая намотана в 1.65 витка на гистоновый октамер [1, 2, 3, 4]. Нуклеосомы осуществляют первичную упаковку хроматина, регуляцию экспрессии генов, регуляцию репликации и репарации ДНК [3, 4]. Таким образом, понимание механизмов расположения нуклеосом в геноме крайне важно. В данной работе рассматривается модель машинного обучения на основе случайного леса, позволяющая определять положения нуклеосом в геноме исходя из физико-химических и структурных характеристик последовательности ДНК, а также профилей электростатического потенциала. Для расчёта распределения электростатического потенциала разработан алгоритм в соответствии с уравнением Пуассона-Больцмана. Модель, обученная на 10.000 нуклеосомных и линкерных последовательностей, показала f1-метрику на тестовой выборке 0.88 и ROC-AUC score 0.96. Тестирование осуществлялось на данных о позиционировании нуклеосом в геномах D. Melanogaster, S. Cerevisiae, C. Elegans [1].
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