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РАСПРАЦОЎКА АЛГАРЫТМАЎ АНАЛІЗА ДВУХКАНАЛЬНЫХ 
БІЯЧЫПАЎ ДНК 

А. С. Свідрыцкі 

1. УСТУП 

Біячыпы — гэта адзін з найновых прылад біялогіі і медыцыны 21 
стагоддзя, якія ўяўляюць сабой мікраматрыцы, у ячэйках якіх 
размяшчаюць біялагічныя мікрааб’екты для даследвання. Вынайдзены 
біячыпы былі ў канцы 90-х гадоў у ЗША і Расіі. У наш час яны актыўна 
вырабляюцца некалькімі амерыканскімі біятэхналагічнымі фірмамі. 
Вырабляюць біячыпы таксама і ў Расіі, у Цэнтры біялагічных 
мікрачыпаў Інстытута малекульнай біялогіі РАН [11]. 

Даследчыкі ва ўніверсітэтах і ў фармакалагічных фірмах праводзяць 
на чыпах адначасны аналіз працы тысяч і дзясяткаў тысяч генаў і 
параўноўваюць экспрэсію гэтых генаў у здаровых і ў ракавых клетках. 
Такія даследаванні дапамагаюць ствараць новыя лекавыя прэпараты і 
хутка высвятляць, на якія гены і якім чынам гэтыя лекі ўплываюць[11]. 

Аднак аналіз біячыпаў патрабуе пастаяннага удасканалення 
алгарытмаў для больш якаснага вымання інфармацыі з дадзеных[1, 2]. 

Важным этапам з'яўляецца распрацоўка алгарытма аналіза менавіта 
выяваў біячыпаў[7]. Вялікая колькасць даследаванняў праводзіцца дзеля 
кантролю якасці спотаў мікраматрыцаў, уключаючы фільтрацыю [1], 
працэдуру нармалізацыі[5], карэкцыю прапушчаных значэнняў [5, 8], 
параўнанне розных алгарытмаў ацэнкі якасці плямаў [3]. Аднак, усё 
яшчэ бракуе адзінай і стандартызаванай методыкі для аналізу выяваў 
мікраматрыцаў з дапамогай прасунутых аўтаматызаваных алгарытмаў, 
што запавольвае актыўнае ўкараненне біячыпаў для вырашэння 
праблемаў біялогіі і медыцыны. 
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Мэта работы: правесці аналіз выяваў біячыпаў ДНК. 

Задачы: даследваць эксперыментальныя дадзеныя, методыку аналізу 

выяваў двухколерных біячыпаў ДНК, выканаць аналіз 

эксперыментальных дадзеных, правесці дыферэнцыяльны аналіз 

дадзеных. 

2. ЭКСПЕРЫМЕНТ 

Пасля падрыхтоўкі двухканальнага мікрачыпа (сам выраб, нанясенне 

доследнага геному ці іншых магчымых біялагічных аб'ектаў, нанясенне 

флуарэсцэнтных метак[9]) атрымоўваюць яго выяву, якая складаецца з 

чырвонага і зялѐнага каналаў, пасля сумяшчэння якіх атрымаем больш-

менш выяўлены чырвоны колер для выяўленага гена, зялѐны, калі ген 

прыгнечаны і жоўты, калі ген паводзіць сябе нейтральна (малюнак 1). 

Першым этапам аналізу з'яўляецца загрузка выяваў і іх апісальных 

файлаў у спецыялізаваную праграму для апрацоўкі выяваў, напрыклад, 

GenePix ці MAIA[1, 2]. Пасля ідзе аналіз выявы і атрыманне лікавых 

дадзеных. Потым над атрыманымі дадзенымі праводзіцца папярэдняя 

апрацоўка. Пасля гэтага метадамі інтэлектуальнага аналізу дадзеных 

атрымаем спіс дыферэнцыяльна-выяўленых генаў. Затым робіцца пошук 

біялагічна значных генаў і іх аналіз. Апошнім этапам будзе праверка 

знойдзеных генаў біялагічнымі метадамі (напрыклад, ПЦР[1]). У маѐй 

рабоце былі выкананы этапы ад загрузкі выяваў да атрымання спіса 

выяўленных і прыгнечаных генаў. 

3. РАСПРАЦАОЎКА АЛГАРЫТМА АНАЛІЗА МІКРАЧЫПАЎ 

Пакет MAIA, які я абраў для аналіза выяваў па шэрагу яго пераваг [1], 

з’яўляецца поўнафункцыянальным ПЗ для аўтаматычнай апрацоўкі 

выяваў двухкаляровых мікрачыпаў. MAIA дазваляе нанесці на выяву 

мікраматрыцы сетку і адрэгуляваць карэктна яе межы, затым вызначыць 

колькасныя параметры спотаў (фарміруе лікавыя суадносіны паміж 

каналамі двума падыходамі: разлік нахілу лініі рэгрэсіі двух каналаў і 

суаднясенне інтэнсіўнасцяў каналаў [10]; вынік абодвух падыходаў пры 

наяўнасці якаснага спота амаль што аднолькавы), і апошнім этапам 

работы праграммы з’яўляецца разлік статыстычных параметраў, якія 

ўказваюць на якасць кожнага спота: каэфіцыент карэляцыі, статыстыка 

Дэрбіна-Ўотсана, узровень забруджанасці, дыяметр, геяметрычная 

сіметрыя, сіметрыя інтэнсіўнасці, каэфіцыент варыяцыі дзвух ацэнак 

адносінаў інтэнсіўнасцяў, аднароднасць фона вакол спота, абсалютная 

аднароднасць фона вакол кожнага асобнага спота і узровень сігналу [2, 
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10]. Мая работа ўключала наладжванне кожнага параметра так, каб у 

выніковыя лікавыя дадзеныя не былі ўключаны неякасныя споты, але 

пры тым не былі страчаны інфарматыўныя (малюнак 2). 

На выхадзе праграмы MAIA былі атрыманы лікавыя дадзеныя з 

шэрагам атрыбутаў [10] ў выглядзе тэкставага файла, над якімі затым 

была прароблена папярэдняя апрацоўка з дапамогай MS Excel і яго 

надбудовай SAM (Significant Analisys of Microarray). Парадак апрацоўкі: 

фільтрацыя дадзеных нізкай якасці (MAIA пазначае, як Flag = 0, у файле 

.txt), нарміроўка дадзеных [4], фільтрацыя дадзеных з вялікай колькасцю 

пропускаў (больш за 33%) [9], карэкцыя прапушчаных значэнняў [5, 6, 

8], цэнтраванне і шкаляванне дадзеных[8]. 

  
Мал. 1. Выява мікрачыпа з зялѐнымі, 

чырвонымі і жоўтымі спотамі 

Мал. 2. Прыклад неякаснага блока 

мікрачыпа. Белымі крыжыкамі 

пазначаны споты, якія будуць 

выдалены з разгляду праграмай MAIA 

З дапамогай SAM атрыманы спіс дыферэнцыяльна выяўленых генаў. 

4. ВЫНІКІ 

Дыферэнцыяльны аналіз даў 543 гена, з іх 243 выяўленых і 300 

прыгнечаных. Для нагляднасці дзьве выявы выяўленага і прыгнечанага 

генаў былі знойдзены на выяве мікрачыпа. (малюнак 3). Дадзеныя гены 

прыдатныя для далейшай працы: вызначэнне функцыянальнай катэгорыі 

кожнага гена і пацвярджэнне біялагічнымі метадамі кампутарнага 

эксперымента (апошняе праводзіцца біѐлагамі). 
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Мал. 3. Выявы спотаў для яўна прыгнечанага (злева) і выяўленага (справа) генаў 

Алгарытм апрацоўкі можна палепшыць закошт больш гібкіх 

падыходаў на этапе папярэдняй апрацоўкі з дапамогай пакета limma, які 

рэалізаваны на мове праграмавання R, альбо Bioinformatics Toolbox у 

MATLAB, якія напісаны адмыслова для аналізу біячыпаў. Гэтыя пакеты 

прапануюць для кожнага крока папярэдняй апрацоўкі разнастайныя 

наборы метадаў[5], што дае магчымасць наладжваць апрацоўку у 

залежнасці ад тыпу і якасці мікрачыпа, а таксама згодна з мэтамамі 

даследчыка. 

Далейшае удасканаленне алгарытмаў для аналізу біячыпаў будзе 

падвышаць імавернасць пашырэння іх ўжывання ў медыцыне і біялогіі. 
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ЭНЕРГЕТИЧЕСКИЙ РАСЧЕТ ТРАКТА ЦИФРОВОГО 

СПУТНИКОВОГО ТЕЛЕВИЗИОННОГО СИГНАЛА 

А. С. Чаплинская 

1. ВВЕДЕНИЕ 

В настоящее время во всѐм мире все шире используется цифровой 

формат передачи спутниковой информации. В частности, в Беларуси в 

2015 году планируется повсеместный переход на цифровое спутниковое 

телевидение. Несмотря на плотное покрытие в городах абонентского 

Интернета и кабельного ТВ, в тех случаях, когда люди хотят смотреть 

каналы, которые не включены в пакет аналогового телевидения в данной 

местности или в отдалѐнных точках, где невыгодно прокладывать ТВ 

кабель, целесообразно и выгодно использовать цифровое спутниковое 

телевидение (ЦСТ). Поэтому разработка методов и средств повышенно-

го качества приѐма ЦСТ является актуальной задачей. 

2. МАТЕМАТИЧЕСКАЯ МОДЕЛЬ ДЛЯ ЭНЕРГЕТИЧЕСКОГО РАСЧЁТА 

ПРИЕМНОГО ТРАКТА ЦИФРОВОГО ВИДЕОСИГНАЛА  

Линия спутниковой связи состоит из двух участков: Земля - спутник 

и спутник–Земля. Основной их особенностью является большая физиче-

ская протяжѐнность и, как следствие этого, возникновение значительных 

потерь сигнала, обусловленных затуханием его энергии в пространстве. 

На приѐмное устройство спутника и земной станции кроме собственных 

флуктуационных шумов воздействуют разного рода помехи в виде излу-

чения Космоса, Солнца, планет и атмосферных газов. Правильный учѐт 

влияния всех факторов позволяет оптимально спроектировать систему, 

обеспечить еѐ уверенную работу в наиболее трудных условиях и в то же 

время исключить излишние энергетические затраты, которые могут при-


