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Исследования велись по основным на-
правлениям системной компьютерной биоло-
гии, связанным с изучением структурно-
функциональной организации геномов, белков, 
динамикой функционирования генных сетей. 
Разработана компьютерная технология GeneNet 
для компьютерной реконструкции генных се-
тей на основе аннотации экспериментальных 

данных, представленных в научных публика-
циях. На ее основе осуществлена реконструк-
ция 40 генных сетей растений, животных и че-
ловека, а также 30 сетей, контролирующих ме-
таболические процессы в бактериальной клет-
ке. Построены математические модели генных 
сетей, контролирующих жизненно важные 
функции клеток, в том числе биосинтез холе-

Экспериментальная проверка потенциальных сайтов связывания транскрипционного фактора SF1, распо-
знанных методом SITECON в промоторах генов стероидогенеза. 
Experimental testing of putative SF1 transcription factor binding sites, recognized by SITECON method in ste-
roidogenesis genes promoters. 
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стерина. Исследовано влияние мутаций на ди-
намику и стационарные состояния этой генной 
сети. Выявлена исключительно большая ус-
тойчивость генной сети биосинтеза холестери-
на в клетке по отношению к мутациям, что 
обусловлено компенсаторным действием от-
рицательных обратных связей. Разработаны 
математические модели, описывающие про-
цессы дыхания бактериальной клетки (E. сoli), 
позволяющие оценивать интенсивность ката-
болических процессов в зависимости от кисло-
родного насыщения среды. Разработаны чис-
ленные и аналитические подходы исследова-
ния динамики функционирования гипотетиче-
ских генных сетей (ГГС) с заданными графами 
взаимодействий между генетическими элемен-
тами. Доказаны предельные теоремы, позво-
ляющие редуцировать размерность математи-
ческих моделей генных сетей без потери адек-

ватности их описания. На основе компьютер-
ной аннотации экспериментальных данных из 
более чем 10000 публикаций создана база дан-
ных TRRD, содержащая описание регулятор-
ных районов генов, контролирующих транс-
крипцию. Разработаны компьютерные методы 
распознавания сайтов связывания транскрип-
ционных факторов в генах позвоночных. Про-
ведена экспериментальная проверка этих ме-
тодов, показавшая их высокую точность (см. 
рисунок). Разработаны методы компьютерного 
анализа структуры, функции и эволюции бел-
ков. Создан комплекс программ и методов, со-
держащий базу данных пространственных 
структур функциональных сайтов белков 
PDBsite (более 16000 тысяч сайтов), а также 
программы для поиска функциональных сай-
тов в структуре белков на основе пространст-
венного выравнивания. 
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