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могут быть изучены автоматически через сеть, вместо того чтобы разрабаты-
ваться вручную. Кроме того, глубокая нейронная сеть также может извлекать вы-
сокоуровневое представление на глубоком уровне, что делает ее более подходя-
щей для сложных задач распознавания активности.  

Модели сверточной нейронной сети (СНС), представляют собой тип глубокой 
нейронной сети, которая была разработана для использования с данными изоб-
ражения, например, такими как распознавание рукописного ввода. Они доказали 
свою высокую эффективность в решении сложных задач компьютерного зрения, 
когда их масштабно обучали для таких задач, как идентификация и локализация 
объектов на изображениях и автоматическое описание содержимого изображе-
ний.   

В итоге СНС могут применяться к данным распознавания человеческой дея-
тельности. Модель СНС учится отображать заданное окно данных сигнала на 
действие, при котором модель считывает каждое окно данных и подготавливает 
внутреннее представление окна. Были разработаны довольно большие модели 
СНС, которые позволили претендовать на самые современные результаты по 
сложным стандартным наборам данных распознавания человеческой деятельно-
сти. 
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Анализаторы нуклеиновых кислот на основе метода полимеразной цепной 
реакции в реальном времени (ПЦР-РВ) широко используются для анализа специ-
фических последовательностей нуклеиновых кислот (НК). После проведения 
анализа ПЦР-РВ анализаторы позволяют выполнить в тех же пробирках анализ 
методом плавления молекул ДНК. Полученные в результате такого анализа гра-
фики плавления продуктов амплификации представляют собой S-образную зави-
симость измеренной величины флуоресцентного отклика от температуры об-
разца.  

В результате анализа методом плавления определяется температура плавле-
ния ДНК Tm, которая зависит от длины и состава исследуемого фрагмента ДНК, 
что позволяет ей служить критерием для сравнения исследуемых образцов с кон-
трольными образцами и между собой [1]. Однако зависимость температуры плав-
ления от концентрации солей и pH растворов образцов предъявляет жесткие тре-
бования к подготовке пробы. Дополнительным критерием плавления ДНК может 
служить интервал плавления ΔT, способный уменьшить влияние свойств анали-
зируемого раствора на результаты анализа [2]. Нормализация графиков плавле-
ния, требуемая для определения интервала плавления, является нетривиальной 
задачей, поскольку графики содержат базовые линии сложной формы [3]. Из-
вестны методики аппроксимации графиков плавления различными модельными 
функциями [4, 5], позволяющие определить значение температуры Tm и не тре-
бующие предварительной нормализации. Авторами предлагается методика обра-
ботки данных Melting DT, позволяющая определить не только температуру плав-
ления, но и интервал плавления ДНК ΔT.  

Методика Melting DT включает в себя частичную нормализацию графиков 
плавления на основе компенсации зависимости интенсивности флуоресценции 
красителя от температуры и моделирование сигналов плавления усовершенство-
ванной нелинейной S-образной функцией, при этом достигается полная норма-
лизация сигналов. Значение температуры плавления Tm параметрически зало-
жено в предложенную модель. Интервал плавления ΔT вычисляется на основе 
параметров модели как функция максимальной производной сигнала плавления 
по температуре.  

С использованием этой методики на анализаторе нуклеиновых кислот АНК-
32 проведен анализ методом плавления 3 известных образцов ДНК (по 4 пробы 
каждый). При использовании анализаторов нуклеиновых кислот серии АНК, ко-
торые серийно выпускаются в ИАП РАН, методика позволяет методом плавления 
подтверждать достоверность результатов анализа ПЦР-РВ. Оценка погрешно-
стей измерения температуры плавления Tm позволяет сделать вывод о том, что 
анализатор нуклеиновых кислот АНК-32 совместно с методикой Melting DT со-
ответствует требованиям методики плавления ДНК высокого разрешения. 
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In this paper, a physicochemical model of the movement of protocells is constructed, the 
main mechanism of movement of which is the active transport of ions through the membrane. 
The motion model is based on the models of active ion transport in various cell types proposed 
earlier. 

 
Механизмы движения протоклеток на ранних стадиях эволюции жизни оста-

ются предметом дискуссий. Построение теоретических моделей такого движения 
является актуальным, поскольку экспериментальная реализация условий на ран-
них стадиях эволюции затруднена.  

В данной работе построена физико-химическая модель движения протокле-
ток, основным механизмом движения которых является активный транспорт 
ионов через мембрану. Модель движения основана на моделях активного транс-
порта ионов в различных типах клеток, предложенных ранее [1, 2].  

Основным предположением модели является то, что протоклетка могла иметь 
асимметричную структуру: с одной стороны переносить ионы внутрь клетки ак-
тивно (за счет энергии гидролиза АТФ), а с другой стороны транспортировать их 
пассивно в окружающую среду. В результате такого переноса должен возникать 
импульс отдачи, который приводит к движению самой клетки. В результате про-
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