
Тезисы конференции «Ломоносов — 2026»

Выявление устойчивых состояний и
переходных процессов в эволюции сложных

динамических систем на примере рядов
генной экспрессии различных

биологических состояний
Антонов Кирилл Николаевич

Студент
Факультет ВМК МГУ имени М.В.Ломоносова, Москва, Россия

E-mail: prosto-kirich@mail.ru

Научный руководитель — Смирнов Сергей Николаевич

В качестве динамической системы, подвергнутой анализу, был
выбран процесс, называемый эпителиально-мезенхимальным пере-
ходом (ЭМП). Он играет одну из ключевых ролей в клеточной био-
логии и в значительной мере определяет развитие рака. Любой био-
логический процесс можно представить в виде набора состояний и
переходных процессов между ними; в клеточной биологии это утвер-
ждение иллюстрирует ландшафт Уоддингтона [1]. ЭМП представля-
ет собой сегмент ландшафта Уоддингтона. В нём присутствуют два
устойчивых терминальных состояния клеток: эпителий и мезенхима.
Переход между этими состояниями осуществляется через ряд про-
межуточных состояний. Количество этих промежуточных состояний
неизвестно и, как следствие, мы не можем эффективно управлять
этим переходом.

Цель работы — выяснить, сколько состояний имеет клетка в про-
цессе ЭМП. Для решения поставленной задачи необходимо было най-
ти или разработать высокоточный метод, который позволяет обнару-
живать состояния многомерной нелинейной динамической системы.

Проведённое исследование делится на два последовательных эта-
па: теоретический и экспериментальный. Теоретический этап содер-
жит взятую из литературы регуляторную сеть и систему нелинейных
дифференциальных уравнений, соответствующую этой сети [2].
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На основе системы дифференциальных уравнений (1) были порож-
дены траектории, сечения которых по времени использовались как
входные векторы самоорганизующихся карт Кохонена (СОК) [3].
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СОК — нейронная сеть без учителя, предназначенная для визуа-
лизации многомерных данных и решения задач кластеризации.

Экспериментальный этап был связан с динамическими данны-
ми, взятыми из базы Gene Expression Omnibus. На эксперименталь-
ных данных я попытался подтвердить методами машинного обуче-
ния, что количество выявленных кластеров совпадает с результата-
ми теоретического этапа. Для изучения нелинейной динамики экс-
периментальных временных рядов был выбран метод рекуррентных
диаграмм. С помощью метода скользящего окна на основе рекур-
рентной диаграммы, построенной по экспериментальным рядам ген-
ной экспрессии, был подсчитан набор метрик [4]. Эти метрики ха-
рактеризуют нелинейную динамику системы. Временные срезы но-
вых рядов (из метрик, описывающих динамические свойства систе-
мы) были кластеризованы методом k-ближайших соседей при раз-
ном числе кластеров. Наибольшая точность была достигнута при
кластеризации на 6 классов. Таким образом, получено совпадение
результатов теоретического подхода и анализа экспериментальных
данных.

По итогам проведенного исследования было выделено 6 состоя-
ний в динамике регуляторной сети, в отличие от литературы, где
количество состояний варьируется от 2 до 7. Таким образом, был
найден ответ на важный биологический вопрос.
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