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С целью изучения процессов продукции и выделения пептидов из нервных 
клеток  использовали метод электрофореза в полиакриламидном геле по 
стандартной методике [3] с последующим окрашиванием полипептидов серебром. 
Для обработки результатов электрофоретического анализа была модифицирована 
информационная система (ИС) для автоматического анализа цитогенетических 
изображений, разработанная ранее [1, 2]. С этой целью был разработан метод ввода 
гель электрофоретических изображений в компьютер и созданы новые алгоритмы 
для измерения оптической плотности и пространственных координат 
(молекулярного веса) полипептидных фракций (белков), выделенных посредством 
гель электрофореза. Были разработаны алгоритмы, позволившие на основе 
полученных измерений создать базу электрофоретических данных. Таблицы базы 
данных содержат не только результаты измерений оптической плотности и 
пространственных координат фракций полипептидов, но и результаты их 
математической обработки, для которой  были  использованы различные 
статистические программы.  

Изображение геля в этих сериях эксперимента представляло собой рисунок PCX 
с 256 градациями яркости, полученный при помощи сканера Scan Jet 4c. 
Изображение содержало обычно 15 столбцов – три из них являлись стандартными, 
остальные двенадцать – результатами экспериментов (окраской в состоянии нормы 
и трех серий измерений, разделенных во времени). Изображение загружалось с 
помощью соответствующей кнопки ВЫБОР РИС на управляющей панели 
программы. Далее происходил ввод исходных экспериментальных данных для 
обработки изображения, состоящий из двух этапов. Первый заключался в 
расстановке на рисунке точек, соответствующих определенной молекулярной массе 
в соответствии с окраской столбцов стандарта. Посредством этой процедуры 
вводилась количественная весовая шкала для вертикальной координатной оси 
рисунка. На втором этапе осуществлялось разделение рисунка на столбцы, 
соответствующие экспериментальным временным выборкам измерений) и ввод 
«строчек» (областей геля с одинаковой молекулярной массой, необходимых для 
проведения анализа).  

Таблица 1 содержит пример обработки результатов электрофоретического 
анализа, полученных в эксперименте при изучении эффекта прекондиционирующей 
кратковременной аноксии на процессы продукции и выделения пептидов из 
нейронов обонятельной коры мозга крыс вслед за долговременной аноксией и 
влияния на эти процессы блокады NMDA-рецепторов. Результаты обработки и 
анализа содержатся в следующих иллюстрациях: 

• обработанное изображение геля с расширением BMP, содержащее 
пятнадцать столбцов – экспериментальных выборок, полученных в 
определенные интервалы времени, разделенных по соответствующим 
«строчкам» (области окрашены на рисунке в соответствии с их оптической 
плотностью); 

• вектор молекулярных масс геля с расширением MAS; 
• матрица параметров столбцов геля с расширением STB; 
• пятнадцать файлов (по числу столбцов геля) с расширениями 001, 002 и т.д. 

с параметрами для каждой «строчки». 
После завершения этапа обработки гелей формируются сводные файлы данных 

для одинаковых опытов с целью их дальнейшей статистической обработки и 
многофакторного дисперсионного анализа посредством экспорта их в 
специализированные программы (Statistica 7.0, Statgraphics 5).  

Разработанная ИС, создает возможности для выявления новых данных о 
генетических и молекулярно-клеточных механизмах физиологических систем. 
Результаты, полученные с ее помощью, имеют теоретическое и практическое 
значение для проблем, входящих в научные направления по изучению 

IVTN-2004: biomedchem / 27.03.2004                                                                                                                                                   tb04_16.pdf      #1 



физиологических механизмов адаптации организмов. Они обеспечивают новое 
понимание структурно-функциональных перестроек клеточного генетического 
аппарата и систем внутриклеточной регуляции нейронов в  условиях стресса. 
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