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РЕФЕРАТ 

Дипломная работа. Количество страниц:73; количество рисунков: 33; 

количество таблиц: 1; количество источников литературы: 41. 
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ИЗОБРАЖЕНИЯ КЛЕТОК, СЕГМЕНТАЦИЯ, АКТИН, ПОЛИМЕРИЗАЦИЯ, 

МОДЕЛИРОВАНИЕ, АНАЛИЗ ДАННЫХ. 

Объектами исследования являются: мономеры G-актина, параметры, 

влияющие на процессы восстановления кривой флуоресценции, 

полимеризация актина, методы и модели анализа данных. 

Методы исследования: алгоритмы обработки флуоресцентных изображений 

клеток, анализа результатов эксперимента по восстановлению 

флуоресценции после фотообесцвечивания, компьютерного моделирования. 

Целью работы является разработка и исследование методов и моделей 

анализа полимеризации белка актина с учетом экспериментальных 

особенностей метода восстановления флуоресценции после 

фотообесцвечивания. 

Реализован симулятор экспериментов восстановления флуоресценции после 

фотообесцвечивания. Модель включает экспериментальные особенности: не 

идеальность засветки, зашумление данных, время переключения лазера, 

контроль диапазона изменения интенсивности лазера, повторное 

фотообесцвечвание. 

Разработаны и реализованы базовые модели и методы нормировок 

экспериментальных данных: единичная, двойная, единичная с полной 

шкалой, двойная с полной шкалой, Райнера, обратного умножения. 

Разработаны алгоритмы автоматической сегментации изображений клеток: 

областей клетки и фокального контакта с последующим вычислением 

средней интенсивности в областях исследований, вне клетки и всей клетки. 

Реализовано программное обеспечение, включающее разработанные методы 

и модели анализа данных, алгоритм сегментации. 

Исследовано влияние методов нормировки на качество анализа данных. 

Установлено, что единичная нормировка является наиболее универсальной. 

Исследовано влияние подходов с усреднением до процесса подгонки 

параметров и после при биологическом шуме параметров, характеризующих 

процесс в клетке. Проверена устойчивость методов анализа на выбросы. 

Установлено, что методы анализа при усреднении после процесса подгонки 

параметров являются наиболее применимыми и устойчивыми на наличие 

выбросов в данных. 



 

ABSTRACT 

Graduation work. Number of pages: 73; number of illustrations: 33; number of 

table: 1; number of sources of literature: 41; 

Keywords: CELLS, FLUORESCENCE, FLUORESCENCE CELL IMAGES, 

ACTIN, POLYMERIZATION, MODELING, SEGMENTATION, FRAP. 

Objects: monomers of G-actin, parameters that influence on processes of recovery 

FRAP curve, actin polymerization, methods and models of data analysis. 

Methods: algorithms of processing fluorescence cell images, analysis of FRAP-

curves, computer modeling. 

Aim of this work is to develop and investigate methods and models for analysis of 

actin polymerization taking into consideration experimental charasteristics of 

FRAP. 

Simulator of FRAP experiments has been developed. Models had been developed 

taking into consideration characteristics of FRAP(not full bleaching, adding noise 

to theoretical data, delay due to laser switching, acquisition bleaching effect). 

Basic methods of FRAP-data normalization have been implemented (Single 

normalization, Single Full Scale, Double, Double Full Scale, Rainer’s, Back 

Multiply). 

Algorithms of segmentation cell images have been developed: the whole cell area 

and region of interest cell area, that allows calculate average intensities per time at 

region of interest, whole cell, background (out of cell). 

FRAP software has been developed, that includes constructed methods and models 

of FRAP analysis, algorithm of segmentation. 

Influence of normalization methods on quality of FRAP analysis has been 

investigated, classification of normalization methods by features, that characterizes 

biological system (defined from theoretical models parameters) has been proposed. 

Estimated results showed that Single normalization is the most universal. 

Approache with averaging curves before fitting and approach with averaging 

estimated parameters after fitting to quality of FRAP analysis have been studied. 

Methods of FRAP analysis have been checked for stability against outliers. 

Estimated results show that approach including averaging estimated parameters 

after fitting is more appropriate and resistant to outliers. 


