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Современное развитие биохимии позволило глубже понять природные механизмы кодирования, хранения и передачи информации в биологических системах. Это стимулировало разработку принципов работы биокомпьютеров [4]. Преимуществами использования биокомпьютеров по сравнению с их кремниевыми аналогами является высокий параллелизм, большая плотность логических элементов в единице объема вещества и их высокая энергетическая эффективность [5].

В настоящее время наиболее эффективно развивается направление, связанное с использованием молекул ДНК в качестве базовых элементов вычислительных устройств. Оно предполагает замену логических кремниевых элементов на молекулярные комплексы. Одной из проблем создания биокомпьютеров является повышение достоверности молекулярных вычислений. В ходе биохимических реакций неизбежно возникают ошибки: потеря действующего вещества, случайные точечные мутации, повреждения молекул ДНК [3]. Возможными решениями данной проблемы являются мониторинг состояния ДНК молекул, а также одновременный контроль концентрации каждого азотистого основания (АО). Естественно, такой метод контроля должен быть неразрушающим и экспрессным. Такими свойствами обладает лазерная спектроскопия комбинационного рассеяния (КР) света.

В данной работе показано, что применение лазерной спектроскопии КР для мониторинга биохимических реакций обеспечивает обнаружение и контроль процессов ренатурации и денатурации цепочек ДНК, а также контроль возможных мутаций в молекулах ДНК [1].
Одновременный контроль концентрации каждого АО обеспечивает лазерная спектроскопия КР в сочетании с техникой искусственных нейронных сетей (ИНС). Если в спектрах однокомпонентных растворов выделить линии-маркеры данного АО не представляет сложности, то в спектрах многокомпонентных растворов выделение характеристического маркера каждого АО представляет собой чрезвычайно сложную задачу. Для преодоления указанных трудностей в работе использовались ИНС [2]. Установлено, что ИНС обеспечивают точность определения концентрации каждого из трех оснований по спектрам КР: 0.2 – 0.4 г/л, что составляет 1-2 % от массы молекул ДНК, участвующих в биохимических реакциях. Такая погрешность определения потерь «рабочего вещества» молекулярных ДНК вычислений имеет такой же порядок, что и максимально допустимые потери для правильной работы вычислительного биоустройства.
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