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А ННОТА Ц И Я
В статье подчеркивается важность не только количественного, но и качественного состава белка в питании. 
Авторами предлагается классификация белка на три основные группы, согласно концепции эталонного 
(идеального) белка. Для решения задачи получения рациональной смеси при заданном профиле эталон-
ного белка рассматривается математическая модель. Описаны два варианта критерия для формирования 
оптимальной композиции. Один из них, представляет из себя классическую сумму квадратов невязки ско-
ров незаменимых аминокислот и единицы. Второй также сумму квадратов невязки скоров незаменимых 
аминокислот белка композиции и единицы, но с учетом только тех аминокислот, у которых скоры меньше 
единицы. В качестве целевых функций приняты минимумы этих критериев на множестве вариантов со-
держания ингредиентов. В программной среде Builder C++ 6.0 реализован алгоритм и программа вычисле-
ния. Представлена укрупненная блок-схема алгоритма и дано подробное описание каждого блока. Показан 
интерфейс программы до запуска расчетного модуля и после. Описаны основные окна и интерпретация 
представленных данных. Приведен пример реализации предлагаемого математического аппарата при со-
ставлении пищевой модельной композиции. В качестве объекта исследования были выбраны раститель-
ные компоненты (фасоль белая, лен, арахис, крупа «Полтавская», морковь красная сухая). Большинство 
растительных белков неполные. Комбинируя растительное сырье можно регулировать химический состав, 
в том числе корректировать профиль белка. Анализ альтернативных вариантов показал, что минимальный 
скор незаменимых аминокислот первой композиции равен 0.79 (по первому критерию), второй равен 1.0 
(по второму критерию); доля эталонного белка в смеси 10.8 и 13.5, соответственно при первом и втором 
критерии. Даны сравнительные результаты и по другим показателям качества белка смеси: коэффициент 
различия аминокислотного состава (КРАС), биологическая ценность (БЦ), коэффициент утилитарности, 
индекс незаменимых аминокислот (ИНАК).
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A BST R ACT
The paper emphasizes the importance of not only the quantitative but also qualitative composition of protein in 
nutrition. The authors propose protein classification into three main groups according to the concept of reference 
(ideal) protein. A mathematical model is examined to solve the task of rational mixture production upon the given 
profile of reference protein. Two variants of the criterion for formation of optimal composition are described. One 
of them presents the classical sum of squares of the residual for essential amino acid scores and 1. The second also 
presents the sum of squares of the residual for essential amino acid scores and 1 but with regard to only those amino 
acids, which scores are less than 1. The minima of these criteria at the set of variants for the content of ingredients 
are taken as targeted functions. The algorithm and the program of calculation were realized in the program environ-
ment Builder C++ 6.0. The macro flowchart of the algorithm is presented and detailed description of each block is 
given. The program interface before and after the start of the calculation module is shown. The main windows and 
interpretation of the presented data are described. An example of realization of the proposed mathematical ap-
paratus when calculating a food model composition is given. Plant components (white kidney beans, flax, peanut, 
grit “Poltavskaya», dry red carrot) were used as an object of the research. Most plant proteins were incomplete. It is 
possible to regulate the chemical composition including correction of a protein profile by combination of plant raw 
materials. Analysis of alternative variants demonstrated that minimum essential amino acid score in the first com-
position was 0.79 (by the first criterion), in the second 1.0 (by the second criterion); the reference protein proportion 
in the mixture was 10.8 and 13.5, respectively, according to the first and second criterion. The comparative results by 
other quality indicators for protein in the mixture are also presented: the coefficient of amino acid score difference 
(CAASD), biological value (BV), coefficient of utility, essential amino acids index (IEAA).
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1. Введение
В  классической триаде «белки-жиры-углеводы» белки 

занимают особую роль, поскольку они, в частности, обеспе-
чивают формирование и реставрацию мышечной массы че-
ловека, а, кроме того, несут ряд других жизненно необходи-
мых функций. Как известно, 1) дефицит белка в организме 
приводит к нарушению его нормально работы —  потери па-
мяти и ослаблению умственных возможностей, сопротивля-
емости организма; 2) избыток белка в организме приводит 
к перегрузке работы органов, в первую очередь это относит-
ся к функционированию печени и почек.

Рациональное использования белка организмом че-
ловека определяется двумя основными параметрами: его 
сбалансированностью по содержанию незаменимых амино-
кислот и  отношению к  белковому эталону, а также эффек-
тивностью обмена и утилизации белка системой пищеваре-
ния. В работе [1] рассматривается определение возможного 
«общего знаменателя» между потребностями в питании, ма-
тематическими алгоритмами, которые могут быть приме-
нены к поставленной задаче, и экономическими аспектами, 
целевых функций при формулировании используемых ма-
тематических моделей. Автором [2] предлагается оценивать 
качество белков в продуктах питания человека с помощью 
системы, называемой DIAAS (Digestible Indispensible Amino 
Acid Scores). Значения DIAAS были определены в 21 продукте, 
используемом в  питании человека. Оценке качества моде-
лей прогнозирования третичной структуры белка, в которых 
структуры наилучшего качества выбираются из нескольких 
моделей для определения полезности модели и ее потенци-
альных применений посвящена работа [3]. Количественной 
оценке качества пищевых белков на основе системы DIAAS 
посвящен обзор [4] в котором излагается обоснование вклю-
чения многих факторов в расчет DIAAS и описываются свя-
занные с  ними потенциальные ошибки. Соавторы работы 
[5] разработаны комплекс методов для моделирования ка-
чества белков важной части прогнозирования их структуры. 
Ими использованы различные типы описания белка и раз-
личные методологии машинного обучения. Однако общим 
для всех этих методов была целевая функция, используемая 
для обучения. Целевая функция в ProQ описывает локальное 
качество остатка в белковой модели.

Как известно [6], в структуру многих белков входят не все 
аминокислоты. Так, например, белок кукурузы —  зеин —  не 
содержит таких аминокислот, как глицин, лизин, трипто-
фан; в желатине нет аминокислот —  тирозина, триптофана. 
Наиболее дефицитными считаются три аминокислоты  —  
триптофан, лизин, метионин.

Триптофан играет важную роль в синтезе тканевых бел-
ков, в процессах обмена веществ и роста, участвует в обра-
зовании гемоглобина, сывороточных белков, никотиновой 
кислоты. При недостатке триптофана снижается синтез ни-
котиновой кислоты и накапливается ксантуреновая кислота, 
которая угнетает β-клетки островков Лангерганса поджелу-
дочной железы, провоцируя тем самым возникновения ди-
абета [7].

Дефицит лизина, большое количество которого содер-
жится в ядерных белках —  протаминах и гистонах, вызывает 
задержку процессов биосинтеза белка.

Метионин является универсальным донатором метиль-
ных групп и  таким образом участвует в  синтезе холина, 
тимина, адреналина, креатинина. Стоит отметить, что кре-
атинин играет важную роль в  процессах, связанных с  мы-
шечным сокращением. Также метионин выступает источ-
ником серной кислоты, которая в активизированной форме 
обеспечивает обезвреживание в печени различных токсич-
ных веществ [6].

Поэтому необходимо обеспечить их поступление в орга-
низм. Этого можно добиться лишь рациональным сочетани-
ем ингредиентов в рецептурных смесях.

Ориентировочно человеку в  сутки необходимо потре-
блять около одного грамма полноценного белка на каждый 
килограмм своего веса. Но именно полноценного белка. 
Если белок низкого качества, то все равно организм испы-
тывает белковое голодание. Использование в рационе пол-
ноценного белка или сбалансированных растительных бел-
ковых смесей необходимо для исключения необратимых 
отклонений в здоровье человека.

Все белки —  это соединенные в определенной последова-
тельности цепочки из аминокислот [8]. Белки характерные 
для организма человека синтезируются самим организмом 
из аминокислот, поступивших с пищей. Под действием пи-
щеварительных ферментов в организме происходит деком-
позиция белка на аминокислоты (АК), всасывание амино-
кислот в  кровь с  последующим использованием на синтез 
новых белков, присущих данному организму.

Все аминокислоты можно разделить на две группы: неза-
менимые (не синтезируются в организме и поступают извне 
с  пищей) и  заменимые (могут синтезироваться в  организ-
ме). Но часто выделяют ещё частично заменимые и условно 
незаменимые.

Аминокислоты усваиваются организмом в определенной 
пропорции. Отсюда следует концепция эталонного (идеаль-
ного) белка. Таким образом, «идеальный» белок —  условное 
понятие, обозначающее белок, по сбалансированности ами-
нокислотного состава наиболее полно отвечающее потреб-
ностям организма человека. Профиль (аминокислотный 
состав) этого белка на основе многолетних медико-биоло-
гических исследований предлагается Продовольственной 
и сельскохозяйственной организацией (ФАО) при ООН. Пе-
риодически профиль эталонного белка пересматривается 
с учетом обновляемых научных знаний [9].

В  1989 г. совместная консультация экспертов ФАО/ВОЗ 
по оценке качества белка рекомендовала использовать ме-
тод аминокислотной шкалы с  поправкой на усвояемость 
протеина (PDCAAS) для оценки качества белка [9].

В  статье [10] представлен обзор использования метода 
PDCAAS по сравнению с другими методами, а также реко-
мендованные нормы потребления белка, используемые 
в настоящее время в разных странах в соответствии со стан-
дартами WHO / FAO / UNU.

Исходя из концепции эталонного (идеального) белка, все 
белки можно разделить на три группы:

 � Полноценный белок  —  аминокислотный (АК) профиль 
соответствует профилю эталонного белка;

 � Неполноценный белок —  хотя бы одна из незаменимых 
аминокислот (НАК) отсутствует;

 � Неполный белок —  все НАК присутствуют, но не в долж-
ной пропорции.
Животные белки полноценны и не нуждаются в допол-

нении. Как известно [11], большинство растительных бел-
ков неполные. Из двух неполных белков лучше и  ценнее 
тот, у которого больше скор С

m первой лимитирующей НАК 
(с учетом усвояемости), т. е. больше эталонная часть белка. 
Очевидно, что в  этом случае неполноценная (избыточная) 
часть белка (1 – Сm) однозначно меньше.

Профиль НАК растительных белков, как правило, может 
быть улучшен добавкой полноценного или комплементар-
ного белка. Смешивая (комбинируя) те или иные продукты 
можно регулировать химический состав, в  том числе кор-
ректировать профиль белка [11,12,13].

В  последнее время отмечается повышенное вни-
мание к  эффективности использования белков вообще 
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и  растительных в частности. Научные и практические осно-
вы производства пищевых продуктов с применением сырья 
растительного происхождения в России были заложены ака-
демиком А. Н. Несмеяновым [14]. В настоящее время, в Евро-
пейском Союзе с 1 января 2020 года, стартовал новый проект 
Smart Protein (https://smartproteinproject.eu/) для разработки 
следующего поколения экономичных, ресурсоэффективных 
и  питательных продуктов. В  рамках проекта стоимостью 
10 миллионов евро исследуется потенциал альтернативных 
источников белка, которые можно использовать для созда-
ния ингредиентов и продуктов на растительной основе.

Целью представленной работы является разработка целе-
вых функций, методики оптимизации (балансировки), алго-
ритма и программы расчета рациональной пищевой системы 
по критерию их соответствия эталонному белку.

2. Методология оптимизации
При выполнении работы осуществлялся сбор, анализ 

и  интерпретация данных, количественная формулировка 
на  основе научных принципов и  эмпирических законов, 
оценка разработанных целевых функций, методики опти-
мизации, алгоритма и  программ расчета по выбранным 
критериям.
2.1. Исходные данные для расчетов

В качестве исходных данных используются:
1) множество ингредиентов:

 Ingr (i) = <ingr (i, j)> i = 1,N j = 1,9  (1)
где ingr (i, 1) —  содержание изолейцина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 2) —  содержание лейцина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 3) —  содержание лизина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 4) —  содержание метионина+цистина в i-й компоненте,%;
 ingr (i, 5)  —  содержание фенилаланина + тирозина в  i-й ком-

поненте, %;
 ingr (i, 6) —  содержание треонина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 7) —  содержание триптофана в i-й компоненте,%;
 ingr (i, 8) —  содержание валина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 9) —  содержание гистидина в i-й компоненте, %;
 ingr (i, 10) —  содержание общего белка в i-й компоненте, %.

2) содержание НАК в эталонном (идеальном) белке Idb:
 Idb = <idb(j)> j = 1,9 (2)
где idb(j) —  содержание j-й аминокислоты в эталонном белке, %.

Требуется определить вектор X(k), определяющий k-й ва-
риант купажа:
 X(k) = <x(k, i)>, i = 1,N (3)
где x(k, i) —  доля i-го ингредиента в k-том варианте купажа, %; мо-

жет принимать значения, равные 0, 1, 2, … 100.

Расчет пропорций компонент смеси ведется методом 
сканирования. Для учета всех граничных точек, ограниче-
ния должны быть кратны шагу. Ниже, в модельном примере 
использован шаг 1%. Уменьшение шага сканирования при 
необходимости возможно, но при этом существенно возра-
стает время работы программы, а в результате получаем ре-
шение с точностью в сотых долях процента, что невозможно 
реализовать на практике.

Допустимое решение X(k) для любого варианта k опреде-
ляется следующим условием

 ∀k 
N

∑
i = 1

 x(k, i) = 100 (4)

при этом состав белка kp(k, j) в купаже Kp(k) определяется по 
формуле:
 Kp(k) =<kp(k, j)> j = 1,9 (5)
где kp(k, j) —  содержание НАК в купаже k,%; вычисляется сле-
дующим образом:

 kp(k, j) = 
N

∑
i = 1

ingr(i, j) ×  x(k, i) / 100 × ingr(i, 10) / 100

Общее содержание белка kp(k,10) в купаже k, %:

 kp(k,10) = 
N

∑
i = 1

ingr(k, 10)  × x(k, 10) / 100  (6)

Структура содержания идеального белка в  смеси отно-
сительно общего содержания белка в купаже k определяется 
вектором IKp(k):
 IKp(k) = < ikp(k, j) >
где ikp(k, j) = kp(k, j) / kp(k,10) × 100

Структура скоров в  купаже k представляется вектором 
Skor(k):
 Skor(k)= < skor(k, j) > j = 1,9 (7)
где skor(k, j) —  доля j-й НАК в купаже по отношению к эталонному, 

рассчитывается как

 skor(k, j) = ikp(k, j) / idb(j)
2.2. Целевые функции оптимизации

Критерием качества белка композиции является ее 
 минимальный скор НАК. В  качестве критериев близости 
профиля белка композиции предлагаются следующие ва-
рианты:
1. В первом варианте при сравнении двух векторов участ-

вуют все НАК [11]. Критерий имеет вид

 K1 =  
 

9

∑
j = 1

[1 – skor(k, j)]2, k = 1, K

2. Во втором варианте при сравнении двух векторов эта-
лонного белка и  белка композиции используются толь-
ко те НАК, для которых скор меньше единицы. Критерий 
второго типа

 K2 =  
 

9

∑
j = 1

[1 – skor(k, j)]2,  

где J —  множество всех j, для которых справедливо 1– skor(k, j) > 0.

В первом случае целевая функция имеет вид

 F1 = min
k
    
 

9

∑
j = 1

[1 – skor(k, j)]2, k = 1, K; (8)

во втором

 F2 = min
k
    
 

9

∑
j∈ J

[1 – skor(k, j)]2, (9)

где J —  множество всех j, для которых справедливо 1– skor(k, j) > 0.

Условием существования не тривиального (вырожденно-
го) решения является наличие в смеси компонент с компле-
ментарными белками.

2.3. Алгоритм и программа расчета
Разработанный алгоритм и программа решения, реали-

зованная на платформе Builder C++ 6.0. Алгоритм основан 
на генерации возможных вариантов c предварительным от-
севом недопустимых и неперспективных вариантов. Допу-
стимое решение ищется в пространстве натуральных чисел. 
Программа позволяет вносить ингредиенты моделируемой 
смеси, их диапазон варьирования, выбирать эталон ФАО/
ВОЗ [15,16,17,18,19].

Укрупненно блок-схема алгоритма расчета приведена на 
Рисунке 1.

Алгоритм включает десять этапов, что обеспечивает ре-
шение поставленной задачи.

Этап 1 является определяющим в формировании усло-
вий для математического обеспечения решения задачи.
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Из базы данных выбираются ингредиенты будущей ре-
цептуры и диапазон их варьирования, а также шкала-эталон 
идеального белка ФАО/ВОЗ.

На этапе 2 задаются начальные значения критериев оп-
тимизации F10 (уравнение 8) и F20 (уравнение 9). Перемен-
ной k (число итераций при решении задачи или номер допу-
стимого варианта купажа) присваивается значение равное 
единице.

На этапе 3 формируется (генерируется) первый купаж 
X(k) при k = 1, т.  е. X(1), удовлетворяющий ограничениям 
(уравнение 3 и уравнение 4). Для первого купажа X(1) вычи-
сляются критерии F1(1) (уравнение 8) и F2(1) (уравнение 9).

Этап 4 связан с проверкой условия X(k) = 0. Если условие 
выполняется, то мы переходим на завершающий этап 10. 
Происходит вывод оптимальной рецептуры смеси (компо-
зиции), а также значения оптимальных купажей и критери-
ев F1 (уравнение 8)  и F2 (уравнение 9), и  число итераций, 
пройденное программой для получения оптимального ре-
шения.

Иначе происходит переход на этап 5.
Этап 5 связан с проверкой условия текущего значения 

первого критерия F1(k) с начальным значение первого кри-
терия F10. Если F1(k) < F10 выполняется происходит переход 
на этап 6, в противном случае на этап 7.

На этапе 6 происходит перераспределение в значениях. 
В значение F10 записывается (заносится) текущее значение 
F1(k), а в значение Х10 вносится текущее значение X(k).

Этап 7 связан с проверкой условия текущего значения вто-
рого критерия F2(k) с начальным значение первого критерия 
F20. При выполнении условия F2(k)<F20 происходит переход 
на этап 8, в противном случае на этап 9.

На этапе 8 происходит перераспределение в значениях. 
В значение F20 записывается (заносится) текущее значение 
F2(k), а в значение Х20 вносится текущее значение X(k).

На этапе 9 выполняется переход на следующий уровень 
итерации (k = k + 1) и алгоритм возвращается к этапу 4.

На первом этапе решения задачи вводится информация 
о составе ингредиентов, показателей их качества, инфор-
мация об эталонном белке, ограничения на использование 
ингредиентов. В случае безусловного присутствия той или 
иной компоненты в смеси диапазон ее варьирования при 
задании исходных данных сводится к нулю.

Алгоритм основан на генерации возможных вариантов 
c предварительным отсевом недопустимых и неперспектив-

ных вариантов. Допустимое решение ищется в пространстве 
натуральных чисел. Программа (блок 1) позволяет вносить 
ингредиенты моделируемой смеси, их диапазон варьирования, 
выбирать эталон ФАО/ВОЗ [15,16,17,18,19]. Блок 3 формирует 
очередной вариант допустимого купажа, удовлетворяющий 
ограничениям (3), (4). Количество рассмотренных вариантов 
k выдается в отладочном окне, оптимальный вариант купажа 
для каждого критерия выдается на входной форме в строках 
«О смесь1», «О смесь2» (Рисунок 2).

Рис. 1. Укрупненный алгоритм оптимизации композиции

Рис. 2. Интерфейс программы на этапе формирования исходных данных

1. Исходные данные — 
ингредиенты будущей 
рецептурной смеси

3. Ограничения для 
ингредиентов

2. Показатели качества 
ингредиентов и идеального белка
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В программе использован графический интерфейс плат-
формы Builder С++ на основе объектов StringGrid, ListBox, 
Button, Lable. Интерфейс на этапе ввода исходных данных 
представлен на Рисунке 2.

На первом этапе пользователь должен:
1. выбрать ингредиенты будущей рецептурной смеси 

(на рисунке выделено пунктирной линией);
2. выбрать эталонную шкалу ФАО/ВОЗ для идеального 

белка (в приведенном примере указан эталон ФАО/ВОЗ 
2013 года);

3. установить диапазон варьирования (минимальное 
и максимальное значения), в котором может находить-
ся ингредиент в рецептурной композиции (в представ-
ленном примере, диапазон варьирования фасоли белой 
от 0 до 100; льна —  от 0 до 10; арахиса —  от 0 до 10; крупы 
«Полтавская» —  от 0 до 100; моркови красной (сухой) —  
от 0 до 20).
На втором этапе после нажатия пользователем кнопки 

«Рассчитать» получаем результат, представленный на Ри-
сунке 3.

На экране пользователь видит следующие данные:
1. аминокислотный скор каждого ингредиента рецептур-

ной смеси (через слеш после значения аминокислоты);
2. окно отладки. В нем представлено число итераций (в на-

шем примере k=164998), сделанные программой до по-
лучения заданных значений критерия (в нашем случае, 
критерии стремятся к минимуму);

3. результат поиска оптимального решения по эталону 
ФАО/ВОЗ 2013 года (представлено в процентах содержа-
ние ингредиентов в  рецептурной смеси по критерию 1 
(уравнение 8) и по критерию 2 (уравнение 9));

4. оптимальные купажи (на  рисунке выделены красной 
пунктирной линией);

5. значения критериев оптимизации (на рисунке выделены 
синий пунктирной линией).

3. Результаты и обсуждение
На примере расчета модельной композиции, состоящей 

из фасоли белой, льна, арахиса, крупы «Полтавская» и мор-
кови красной покажем результаты работы программы с ис-

пользованием двух целевых функций оптимизации (урав-
нения 8, 9). Модельный рецептурный вариант композиции 
был выбран по следующим соображениям:
1) приемлемое вкусовое сочетание (в соответствии с кули-

нарными представлениями авторов);
2) заполнение всех пяти позиций, зарезервированных под 

компоненты. Расширение ассортимента компонент не 
представляет технической трудности;

3) сочетание комплементарных и  не комплементарных 
компонент.
В Таблице 1 представлен профиль незаменимых амино-

кислот белка выбранных ингредиентов композиции и  эта-
лонного белка (ФАО/ВОЗ 2013 г.).

Таблица 1
Аминокислотный состав, г/100 г белка [20, 21]
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Фасоль белая 7,57 2,05 4,90 8,29 4,14 8,38 1,24 5,33 2,72

Лен 3,70 3,70 4,00 5,90 3,60 7,10 1,60 4,90 2,03

Арахис 3,59 2,51 1,97 6,48 3,42 9,40 0,97 4,19 2,53

Крупа «Полтавская» 2,43 2,78 2,87 5,91 2,63 7,91 0,78 3,30 2,17

Морковь красная 
(сухая) 3,89 1,47 3,99 4,17 3,69 5,04 1,07 4,27 1,56

Эталонный белок 4,8 2,3 3,0 6,1 2,5 4,1 0,66 4,0 1,6

На основании приведенных данных в таблице 1 был рас-
считан аминокислотный скор каждого ингредиента ком-
позиции по методике Х. Митчела и Р. Блока [22] по эталону 
2013 года ФАО/ВОЗ. Данные расчета представлены в Табли-
це 2, лимитирующая аминокислота каждого ингредиента 
выделена зеленым цветом.

Рис. 3. Интерфейс программы после нажатия кнопки «Рассчитать»

1. Скор

2. Отладочное окно
3. Результат поиска 
оптимальных решений 4. Оптимальные купажи

5. Значения  
критериев  
оптимизации
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Таблица 2
Аминокислотный скор, %
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Фасоль белая 1,58 0,89 1,63 1,36 1,66 2,04 1,88 1,33 1,70

Лен 0,77 1,61 1,33 0,97 1,44 1,73 2,42 1,23 2,31

Арахис 0,75 1,09 0,66 1,06 1,37 2,29 1,47 1,05 2,24

Крупа «Полтавская» 0,51 1,21 0,96 0,97 1,05 1,93 1,18 0,83 1,52

Морковь красная 
(сухая) 0,81 0,64 1,33 0,68 1,48 1,23 1,63 1,07 0,97

Из Таблицы 2 видно, что основными лимитирующими 
НАК рассматриваемых ингредиентов являются лизин и се-
росодержащие аминокислоты «Метионин+Цистин». И толь-
ко в  арахисе таковой аминокислотой является изолейцин. 
Таким образом, условие наличия в композиции ингредиен-
тов с комплементарными белками выполняется.

После выбора ингредиентов будущей рецептурной сме-
си, необходимо подобрать оптимальную рецептурную ком-
позицию для удовлетворения поставленным критериям 
и ограничениям. Для этого используем разработанный алго-
ритм. В результате работы программы по выбранным двум 
вариантам критериям оптимизации (эталонный белок от 
ФАО/ВОЗ 2013 г.) получили следующие данные (Таблица 3).

Таблица 3
Результаты расчета модельной композиции

Продукт

Ограни че-
ния, % Доля продукта, %

min max
Критерий 

первого типа 
(уравнение 8)

Критерий 
второго типа 
(уравнение 9)

Фасоль 0 100 12 28

Лен 0 10 9 0

Арахис 0 10 0 0

Крупа «Полтавская» 0 100 60 53

Морковь красная 0 20 19 19

Смесь

Скор лимитирующей 
НАК — — Лизин

0,79 1

Доля эталонного 
белка, % — — 10,8 13,5

Значение критерия — 3,77 0

В  таблице 3 представлен интервал варьирования каж-
дого компонента будущей смеси. В  результате расчета для 
достижения экстремума по критерию первого типа (уравне-
ние 8)  из ингредиентов смеси был исключен —  арахис; по 
критерию второго типа (уравнение 9) —  лен и арахис. Если 
их присутствие в  смеси по тем или иным соображениям 

 необходимо, то их долю в исходных данных необходимо за-
давать «жестко» (min = max). Из полученных данных видно, 
что второй критерий приводит к более приемлемым резуль-
татам: минимальный скор (1.0 против 0.79) и доля эталон-
ного белка в  смеси (13.5 против 10.8). При этом, значение 
критерия (9) для оптимального варианта предельно воз-
можное (равно нулю).

Зная рецептуру смеси, мы также получаем дополнитель-
ные характеристики, связанные с  качественными характе-
ристиками белка (Таблица 4).

Таблица 4
Качественные характеристики белка 

модельных рецептурных смесей

Модельная 
рецептурная 

смесь № 1

Модельная 
рецептурная 

смесь № 2

Белок, % 13,74 13,51

Незаменимые аминокислоты, г/100 г белка

Лизин 0,79 1,01

Метионин+Цистин 1,17 1,01

Изолейцин 1,2 1,29

Лейцин 1,01 1,11

Треонин 1,29 1,36

Фенилаланин+Тирозин 1,83 1,09

Триптофан 1,61 1,54

Валин 1,03 1,07

Гистидин 1,65 1,54

Лимитирующая аминокислота (скор) Лизин (0.79) —

КРАС, % 49,37 46,58

БЦ, % 50,63 53,42

Коэффициент утилитарности, доли ед. 0,41 0,45

Индекс незаменимых аминокислот 
(ИНАК), доли ед. 0,45 0,47

4. Выводы
Использование минимума наименьших квадратов не-

вязки единицы и скоров лимитирующих НАК белка ингре-
диентов смеси в качестве критерия близости профиля НАК 
белка смеси к профилю эталонного белка приводит к поло-
жительным результатам при наличии в  смеси компонент 
с  комплементарными белками. Установлено, что критерий 
(9), учитывающий только положительные невязки, приво-
дит к лучшим результатам.

Предлагаемая математическая модель и  алгоритм ре-
шения позволяют в  рамках принятых ограничений на со-
держание отдельных компонент получить рациональное их 
соотношение исходя из близости белка смеси эталонному 
белку, в соответствии с принятым критерием. В случае без-
условного присутствия той или иной компоненты в  смеси 
диапазон ее варьирования при задании исходных данных 
сводится к нулю.
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