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Цели и задачи
Цель: разработка и развитие методов, алгоритмов и программ для построения
и анализа иерархических математических моделей молекулярно-генетических
систем и решение с их помощью содержательных задач системной биологии

Задачи:
1. Развитие пакета программ SiBML для реконструкции и анализа

математических моделей молекулярно-генетических систем (МГС).
Разработка средств анализа математических моделей МГС для использования
на высокопроизводительных вычислительных машинах.

2. Разработка базы данных моделей элементарных подсистем МГС и пакета
программ, обеспечивающих хранение, широкие возможности поиска и
экспорта моделей из базы, включая механизмы генерации комплексных
моделей МГС.

3. Реконструкция и исследование математических моделей молекулярно-
генетических систем бактерий (рода Geobacillus), растений (Аrabidopsis
thaliana) и животных (Mus musculus). 2
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ПЛАТФОРМА

модели

• Сохранение моделей элементарных
подсистем для повторного
использования.

• Генерация математических моделей с
использованием готовых моделей
подсистем.

• Вычислительные эксперименты с
применением высокопроизводительных
подходов
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Положения выносимые на защиту
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1. Разработанные инструменты MGSgenerator, MGSmodeller и база
данных MAMMOTh формируют информационно-компьютерную
платформу для реконструкции, исследования и накопления
математических моделей молекулярно-генетических систем.

2. Математическое моделирование выявило различный вклад белков-
транспортеров PIN в распределение концентрации морфогена
ауксина в нише стволовых клеток корня A. thaliana.

3. Теоретически доказано, что фитогормон салициловая кислота в
концентрации 10-50 мкМоль/л вызывает накопление морфогена
ауксина в нише столовых клеток корня A. thaliana.



1. Разработан программный комплекс MGSmodeller, ориентированный на поддержку

вычислительных экспериментов по реконструкции и исследованию математических моделей

молекулярно-генетических систем в терминах формализма SiBML. В рамках данного комплекса

решена задача реконструкции и анализа моделей комплексных многокомпарментных

биологических систем с применением высокопроизводительных вычислительных техник на

суперкомпьютере. Показана возможность интеграции MGSmodeller со сторонними программами

для расширения возможностей по анализу данных.

2. Разработан интернет-ресурс MAMMOTh, предоставляющий сервис по накоплению моделей

молекулярно-генетических систем, созданных в рамках концепции «элементарных подсистем».

Ресурс предоставляет возможность поиска моделей в коллекции с последующим их экспортом в

разных форматах. Дополняет его программный комплекс MGSgenerator, генерирующий шаблонные

математические модели для подсистем, которые еще не появились в базе.

Выводы
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3. MGSmodeller, MGSgenerator и MAMMOTh, как интегральная информационно-

компьютерная платформа, позволили решить задачи реконструкции и анализа моделей в

серии исследований: исследование синтеза биоэтанола и молочной кислоты

термофильными бактериями рода Geobacillus; исследование регуляторных механизмов

поддержания плюрипотентности и дифференцировки эмбриональных стволовых клеток

животных (Mus musculus); исследование транспортных потоков гормона ауксина в

структурах клеток корня растения (A. thaliana).

4. С использованием информационно-компьютерной платформы в исследовании моделей

меристемы корня A.thaliana :

• Показано что для поддержания ниши стволовых клеток меристемы корня достаточно

одного транспортера ауксина, дополнительные транспортеры обеспечивают

устойчивость ниши стволовых клеток к изменяющимся условиям среды.

• Впервые показана морфогенетическая роль низких концентраций салициловой

кислоты (10-50 мкМоль/л) в развитии корня A.thaliana.
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