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Сетевые модели 



Онтология (computer science)

Определение

(wikipedia)

An ontology … is a formal representation of a set of 

concepts within a domain and the relationships concepts within a domain and the relationships 

between those concepts

Онтология – формальное представление набора 

понятий предметной области и отношений между 

ними…

(от автора)

…в рамках определенной задачи или класса задач



Представление онтологий 
(терминологическая база) 

•Экземпляр (объект)

•Класс (множество, понятие, термин, тип, …)

•Атрибут (свойство, характеристика, параметр, …)•Атрибут (свойство, характеристика, параметр, …)

•Отношение

•Ограничение

•Правило

•…



Пример: онтология для задач 
реконструкции генных сетей

Substance

name : String

<<set>> synonym : String

geneNetID : String

(f rom Core cl asses)

Species

latinName : String

<<set>> name : String

geneNetID : String

(from Core classes)

ProteinSubunit

1

+species

1

Gene

name : String

<<set>> synonym : String

entrezGeneID : String

geneNetID : String

keggID : String

<<set>> keyword : String

location : String

type : String

(from Core classes)

n

+gene

n

1 +species1

n

1

+gene
n

+proteinSubunit
1

SNP

dbSNPID : String

allele : String

sequenceAfter : String

sequenceAfterShort : String

sequenceBefore : String

sequenceBeforeShort : String

(f rom Core  classes)

1

n

1

n

RNA

name : String

<<set>> synonym : String

geneBankID : String

geneNetID : String

<<set>> keyword : String

location : String

type : Variant

(from Core classes)

1

+species

1

n
+proteinSubunit

n

n+gene n

CellCycleStage

name : String

(from TRRD classes)

Location

from : Integer

parentID : String

to : Integer

(from TRRD classes)

ExpressionPattern

t rrdID : String

detected : Variant

isoform : String

<<set>> differentiation : St ring

<<set>> exposureTime : String

influence : Variant

level : String

(from TRRD classes)

n +cellCycleStagen

RegulatoryUnit

name : String

trrdID : String

inducibility : Variant

relatively : String

tissueSpecifity : Variant

(from TRRD classes)

1

+location

1

n

+regulatoryUnit

n

BindingSite

name : String

<<set>> synonim : String

t rrdID : String

influence : Variant

<<set>> factor : String

sequence : String

(from TRRD classes)

1
+footprintRegion

1n
+locat ion

n

n

+bindingSite

n

n

n

+regulatoryUnit

n

+bindingSite

n

Protein

(from Core classes)

У этой связи 

исправлены 

multiplicity

Signal

name : String

(from Core cl asses)

n
+signal

n

TranscriptionFactor

name : String

(from TRRD classes)

n +bindingSiten

+protein

Gene

name : String

<<set>> synonym : String

entrezGeneID : String

geneNetID : String

keggID : String

<<set>> keyword : String

location : String

type : String

(from Core classes)

n

1

+regulatoryUnit n

+gene 1

n1

+expressionPattern

n

+gene

1

1 n

+gene

1

+bindingSite

n

1+species 1

n+signal n

Смотри 

письмо

SNP
(from Core classes)

Species
RNA

(from Core classes)
+species

Gene
(from Core classes)

1 +species1

n

+gene

n

1 n1 n

n+gene n

Gene

name : String

<<set>> synonym : String

entrezGeneID : String

geneNetID : String

keggID : String

<<set>> keyword : String

location : String

type : String

(f rom Core classes)

Gene_L3

1

n

1

n

RNA

name : String

<<set>> synonym : String

geneBankID : String

geneNetID : String

<<set>> keyword : String

location : String

type : Variant

(f rom Core classes)

RNA_L3

1

n

1

n

In teraction

geneNetID : String

keggID : String

direction : Variant
evidence : Variant

reverse : Variant

type : Variant

Interaction_L3

input : ObjectL3

output : ObjectL3

1

n

1

n

Process_L3

Process

name : String

desc : Text

n

1

n

1

Species

latinName : String

<<set>> name : String

geneNetID : String

(f rom Core classes)

Species_L3

1

n

1

n

Compartment

name : String

Compartment_L3

1

n

1

n

Protein

name : String

<<set>> synonym : String

geneNetID : String

keggID : String

functional : String

modification : String

multimerization : String

(f rom Core classes)

Protein_L3

1

n

1

n

Scheme

date : String

description : String

owner : String

ObjectL3

x : Double

y : Double

description : String

xSize : Double

ySize : Double

Layer

description : String

name : String

n
+layer

n

n

+objectL3

n

1

+parent

1

geneNetID : String

keggID : String

formula : String

mass : String

ProteinGroup

name : String

<<set>> synonym : String

keggID : String

(f ro m Core cl asses)

Protein

name : String

<<set>> synonym : String

geneNetID : String

keggID : String

functional : String

modification : String

multimerization : String

(f rom Core  classe s)

n

+protein

n

Operon

name : String

<<set>> synonym : String

geneNetID : String

(from Core classes)

ProteinSubunit

name : String

<<set>> synonym : String

geneNetID : String

swissProtID : String

(from Core classes)

n

+proteinSubunit

n

n+subunit n

n+operon n

PathwayElement

(from Role classes)

<<Role>>

Pathway

name : String

keggID : String

imageLink : String

(from Interaction classes)

n
+pathwayElement

n

Association

type : Variant

(from Interaction classes)

RegulatoryEvent

geneNetID :  String

direction : Variant

evidence : Variant

type : Variant

(from Interaction classes)

Substrate/Product
(from Role classes)

<<Role>>

n +regulatorn

Interaction

geneNetID : String

keggID : String

direction : Variant

evidence : Variant

reverse : Variant

type : Variant

(f rom Interactio n classes)

1+target 1

n

+input, output

n

Experiment

name : String

<<set>> array : String

(from TRRD classes)

n

+experiment

n

n
+experiment

n

(from Core classes)

ProteinSubunit

(f ro m Core cl asses)

n +subunitn

Organ

name : String

(from TRRD classes)

n+partOf n

n+organ n

Tissue

name : String

(from TRRD classes)

n

+isA

n

n+tissue n

name : String

<<set>> synonym : String nn

Cell

name : String

description : String

(from TRRD classes)

n
+cell

n
n+cell n

Spec ies

lat inName : String

<<set>> name :  St ring

geneNetID : String

(f rom Core  classes)

1 +species1
TranscriptionFactorSubunit

origin : String

(f rom TRRD cla sses)

1

+proteinSubunit

1n+organ n

n

+tissue

n

n

+cell

n

n +subuni tn
1+species 1

Substance
(from Core classes)

ProteinGroup
(from Core classes)

Protein
(from Core classes)

n

+protein

n

Species
(from Core classes)

ProteinSubunit
(from Core classes)

1

+species

1

n+subunit n

(from Core classes)

1

+species

1

n
+proteinSubunit

n

1

+proteinSubunit

1



Условия эффективного 
применения сетевых моделей 

•Наличие средств компьютерной поддержки для 

реконструкции и интерпретации

•Наличие четкой онтологии, определяющей 

семантику вершин и связейсемантику вершин и связей

•Для сложных систем: поддержка механизмов 

декомпозиции



Преимущества использования 
сетевых моделей 

•Наглядное представление структурных и 

поведенческих характеристик системы

•Возможность автоматической верификации модели

•Применимость методов сетевого и графового 

анализа 

•Возможность использования для генерации 

динамических моделей (имитационных, 

математических и т.д.)



Особенность сетевого 
моделирования экосистем 

Невозможность построения достаточно Невозможность построения достаточно 

универсальной, подробной и стабильной онтологии



Требования к программному 
обеспечению 

•Визуальное моделирование сетей

•Максимально возможная наглядность

•Настраиваемость на предметную область 

(онтологию)

•Возможность подключения внешних модулей 

анализа, моделирования динамики и т.д.



Редактор сетевых моделей EcoNet:

генная сеть



Редактор сетевых моделей EcoNet:

экосеть 



Редактор онтологий EcoNet



Примеры использования EcoNet

•Моделирование распространения клещевого 

энцефалита

•Математическое моделирование эволюции •Математическое моделирование эволюции 

популяций бактерий

•Разработка базовой онтологии экосистем

•Создание методологической базы для сетевого 

моделирования экосистем и живых систем в целом



Моделирование энцефалита: 
текущие результаты

•Онтология 

•Сетевая модель развития 

клеща

•Базовая имитационная 

модель поведения клеща



Чем экосети могут быть полезны? 

•Представление состояния

•Описание поведенческих и структурных отношений 

•Описание причинно-следственных связей

•Генерация динамических моделей


