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Введение

Системный анализ и моделирование в био-
логии занимает важное место. Диапазон задач 
включает как общие направления (морфогенез 
[1,2], изучение исторических форм многоклеточ-
ных организмов [3], выращивание искусственных 
тканей [4], моделирование роста клеток, часто на 
основе модели клеточных автоматов, в традициях 
фон Неймана, Цузе и  Цетлина, а также используя 
родство с концепциями нейронных сетей и сетей 
Петри [5]) так и частные задачи: заживление ран, 
рост опухолей [6], моделирование иммунитета [7], 
моделирование регуляторных механизмов разви-
тия и старения [8,9].

Одной из важнейших, как для теории, так и 
для практики современной биологии и медицины, 

является проблема регуляции клеточного деления 
и тканевого роста. Организм современного много-
клеточного состоит из значительного числа клеток 
разного типа, большая часть которых делится или 
способна к делению. Система регуляции проли-
ферации тканей целостного организма и система 
регуляции роста организма может существовать 
лишь как кибернетическая иерархическая многоу-
ровневая система [1-3, 8-14].

Естественным подходом здесь является си-
стемный анализ и моделирование последователь-
ного усложнения систем регуляции клеточного 
роста в ходе эволюционного процесса развития 
многоклеточных организмов с формированием 
разнообразия соматических дифференцированных 
клеток и клеточных систем регуляции.
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Целью исследования является системный 
анализ и моделирование процессов самоорганиза-
ции и иерархических уровней регуляции клеточно-
го роста, формирующихся в процессе филогенеза 
многоклеточных организмов в целях поддержания 
структурной целостности и единства организма. 

Главными методами исследования являют-
сясистемный анализ и моделирование с помощью 
системы дифференциальных уравнений процессов 
взаимодействия пролиферирующих клеточных си-
стем, в частности, с возможностью самоорганиза-
ции в «клеточный гиперцикл», с идентификацией 
по данным литературы регуляторной клеточной 
популяции у современных многоклеточных орга-
низмов, принимающей участие в росте и регенера-
ции тканей целостного организма.

Важнейшим подходом к анализу при систем-
ном рассмотрении является учет иерархичности 
структур реальных сложных систем. При этом 
системный анализ требует рассмотрения прин-
ципов, характерных для каждого иерархического 
уровня. Такая иерархия рассмотрения при систем-
ном анализе отражает не вещественную структу-
ру объекта (что изучают морфологические науки)  
а иерархию сущностных принципов, отражающих 
законы функционирования и связи внутри и между 
структурными уровнями рассматриваемого объек-
та, который выступает как сложная иерархическая 
динамическая система. 

Другим важным элементом системного ана-
лиза является принцип эволюции системы во вре-
мени, последовательное формирование и динами-
ка системы.

1. Иерархические уровни регуляции 
клеточной пролиферации

Для анализа регуляции сложных динамиче-
ских систем, таких как процессы клеточного ро-
ста, ключевое значение имеют теории самоорга-
низации, разработанные в рамках синергетики и 
кибернетики [11–14]. Многоклеточный организм 
может быть представлен как многоуровневая ие-
рархическая система, где каждый уровень облада-
ет адаптивными свойствами. Поддержание гоме-
остаза требует строгого контроля численности и 
функциональности клеток, что достигается за счет 
многоуровневой регуляции, эволюционно форми-
ровавшейся в ходе филогенеза.

С позиций системного анализа регуляция кле-
точного роста реализуется через четыре уровня:
1. � Внутриклеточный: переходы между фазами 

клеточного цикла (G₁/S, G₀/G₁), определяющие 
выбор между делением и дифференцировкой.

2. � Внутритканевой: отрицательные обратные свя-
зи через кейлоны – сигнальные молекулы, огра-
ничивающие пролиферацию.

3. � Межтканевой: кооперация и регуляторные вза-
имодействия между разнотипными клетками.

4. � Организменный: глобальные механизмы управ-
ления развитием тканей и организма.

Эти уровни отражают эволюционное усложне-
ние регуляторных систем: каждый новый этап фило-
генеза сопровождается надстройкой более сложных 
механизмов над существующими. Аналогичный 
принцип иерархии применим и к онтогенезу, где по-
этапное формирование регуляторных систем обеспе-
чивает целостность организма [1–3, 8–14].

Для моделирования процессов клеточного ро-
ста эффективно использование теории клеточных 
автоматов, где клетка описывается как дискретная 
единица с набором свойств:
• � переходы между состояниями (G₀, G₁, S);
• � валияние на соседние клетки через стимулиру-

ющие (Gh) и ингибирующие (Gi) сигналы;
• � динамическое изменение типов клеток в системе.

Данный подход позволяет формализовать 
биологические процессы в виде алгоритмов, при-
годных для анализа в контексте управления слож-
ными системами.

2. Математическое моделирование регуляции 
роста клеток при кейлонной системе 

саморегуляции

Кейлоны - это тканеспецифичные биологи-
чески активные вещества, регулирующие деление 
клеток и поддерживающие гомеостаз клеточных 
популяций. Они представляют собой полипептиды 
или гликопротеиды, которые синтезируются клет-
ками высших организмов и действуют по принци-
пу обратной связи.

Неограниченное деление клеток, описывае-
мое уравнением:

dG/dt=k⋅G,

приводит к экспоненциальному росту популяции 
(рис. 1, ряд 1). Для предотвращения коллапса си-
стемы вводится отрицательная обратная связь, ха-
рактерная для кейлонной регуляции:

dG/dt=k1⋅G/(k2⋅G+C),                  (1)

где k1​, k2​ – коэффициенты скорости, C – константа 
насыщения.

Такая модель демонстрирует стабилизацию 
роста (рис. 1, ряд 2), что соответствует биологиче-
ским данным о саморегуляции тканей. Эти рассуж-
дения соответствуют представлениям о кейлонной 
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системе саморегуляции, работающей для одной 
клеточной популяции. При этом рост клеточной 
популяции оказывается ограниченным, а растущие 
клетки подавляют процесс входа в фазу роста по-
коящихся клеток.
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Рис. 1. Динамика роста клеточных популяций:
Ряд 1 – неограниченный экспоненциальный рост; 
Ряд 2 – стабилизация при кейлонной регуляции

3. Клеточный гиперцикл как модель 
самоорганизующейся системы

Эволюция многоклеточных организмов по-
требовала формирования механизмов межкле-
точной регуляции, обеспечивающих интеграцию 
разнотипных клеток в единую систему. Такой меха-
низм, согласно концепции М. Эйгена и П. Шусте-
ра, реализуется через гиперцикл – структуру, объ-
единяющую самореплицирующиеся элементы в 
иерархическую систему с обратными связями [13]. 
В биологическом контексте гиперцикл представ-
ляет собой сеть взаимодействующих клеточных 
популяций, где регуляция роста осуществляется 
за счет баланса стимулирующих и ингибирующих 
сигналов.

Ключевая идея теории гиперциклов заклю-
чается в формировании функциональных связей 
между подсистемами более низкого порядка (на-
пример, популяциями клеток), что приводит к 
возникновению устойчивой саморегулирующейся 
надсистемы. В случае элементарного клеточного 
гиперцикла базовыми элементами являются:
1. � Соматические клетки (Ga​) – регулируемая по-

пуляция.
2. � Стимулирующие клетки  (Gh​) – активируют 

пролиферацию Ga​ и Gi.
3.  �Ингибирующие клетки  (Gi​) – подавляют избы-

точный рост.
Структура этого гиперцикла представлена на 

рис. 2, а его динамика описывается нижеследую-
щей системой дифференциальных уравнений (2):

dGa/dt = kha⋅Gh / (kia⋅Gi + Сa) - k1a⋅Ga ,
dGh/dt = kah⋅Ga / (kih⋅Gi + Сh) - k1h⋅Gh ,  (2)

dGi/dt = khi⋅Gh - k1i⋅Gi .
где k.. – коэффициенты взаимодействия, k1. – ко-
эффициенты гибели клеток, C. – константы насы-
щения.

Рис. 2. Элементарный клеточный гиперцикл

Моделирование показывает, что эта система 
обладает следующими характеристиками:
• � Самоорганизация  – переход из произвольного 

начального состояния в стационарный режим 
(рис. 3).

• � Устойчивость – быстрое восстановление после 
внешних воздействий (например, повреждения 
части популяции Ga​).

• � Согласованность – синхронизация всех компо-
нентов системы.

Эти свойства аналогичны принципам работы 
распределенных IT-систем, таких как самонастра-
ивающиеся сети или многоагентные платформы, 
где критически важны балансировка нагрузки и 
адаптация к изменениям.

Таким образом, биологическая модель гипер-
цикла служит примером эффективного решения 
для задач, требующих интеграции разнородных 
компонентов в единую управляемую систему.

4. Клеточный гиперцикл как объект 
системного анализа в биологии

Несмотря на концептуальную простоту и 
фундаментальную значимость для биологии, кле-
точный гиперцикл как регуляторный уровень кле-
точного роста остается недостаточно изученным с 
позиций системного подхода. Его анализ открывает 
новые перспективы для понимания сложных иерар-
хических систем, что актуально для исследований 
в области информационных технологий и управле-
ния. Основные  характеристики концепции гипер-
цикла включают:
– � Эволюционный механизм формирования мно-

гоклеточности, обеспечивающий целостность 
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организмов через сетевые взаимодействия кле-
точных популяций.

– � Новый уровень регуляции роста  (популяцион-
ный), формирующий основу для многоуровне-
вых систем управления в биологии, что анало-
гично модульной архитектуре в IT-системах.

– � Процессы самоорганизации, демонстрирующие 
свойства, характерные для сложных адаптивных 
систем: устойчивость, самовосстановление, вы-
ход в стационарное состояние.

– � Базис для нейрогуморальной регуляции, где ги-
перцикл выступает нижним уровнем иерархии, 
взаимодействующим с высшими регуляторными 
системами (например, гипоталамусом).

– � Фундамент для специализированных систем, 
включая иммунитет. Это позволяет объяснить 
сетевую теорию формирования иммунитета, где 
взаимодействия клонов лимфоцитов моделиру-
ются через призму регуляторных сетей. 

– � Иммунную теорию старения, объясняющую 
возрастное снижение пролиферативного кон-
троля через дисфункцию регуляторных связей 
между уровнями (например, нарушение обрат-
ной связи между гуморальными факторами и 
клеточными популяциями).

5. Эволюция клеточного гиперцикла: 
системно-аналитический подход

С позиций системной биологии дальнейшее 
развитие гиперцикла может быть описано через 
принципы масштабирования и оптимизации, акту-
альные для IT-архитектур:
1. � Масштабирование системы: увеличение числа 

клеточных популяций в гиперцикле, аналогич-
ное добавлению узлов в распределенную сеть.

2. � Специализация компонентов:
○ � Функциональная дифференциация: разделе-

ние на ткани (печень, кожа и др.) с уникаль-
ными ролями (Ga, Gb…Gn).

○ � Выделение регуляторной популяции клеток: 
формирование КРП-системы (клеточная 
регуляция пролиферации) с двумя типами 
клеток-агентов: активаторами (h) и ингиби-
торами (i). 

○ � Усложнение внутренних связей: появление 
специфических регуляторных контуров, 
включая отрицательную обратную связь для 
стабилизации.

3. � Интеграция с надсистемами: подключение к 
гуморальным и нейронным регуляторным цен-
трам (например, гипоталамусу), что соответ-
ствует принципам иерархического управления.

С позиций теории регуляторных сетей, эво-
люция КРП-системы может быть смоделирована 
как процесс положительной селекции клонов (на-
пример, лимфоцитов) через идиотипорганные вза-
имодействия. Ключевым этапом филогенеза стало 
введение фазы покоя (G0) для функциональных 
клеток, что повысило устойчивость системы, но 
потребовало усложнения регуляторных алгорит-
мов (рис. 4).

Рис. 4. Система клеточной регуляции пролифера-
ции соматических клеток (КРП-система)

Системные свойства КРП-системы:
– � Самоорганизация и устойчивость: способность 

возвращаться в стационарное состояние после 
возмущений, аналогичная fault tolerance в рас-
пределенных системах.

– � Целостность: интеграция разнородных клеточ-
ных популяций в единый контур управления.

– � Иерархичность: подчинение вышестоящим регу-
ляторным системам (гуморальной, нервной), что 
отражает принцип многоуровневого контроля.

Рис. 3. Динамика самоорганизации гиперцикла:
1 – регенерация после повреждения (стрелка ука-
зывает момент воздействия); 2,3 – переход из слу-

чайного начального состояния в равновесие
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Таким образом, клеточный гиперцикл пред-
ставляет собой эволюционно оптимизированную 
биологическую систему, имеющую ключевую 
роль в процессах эволюции, онтогенеза,  регене-
рации и др.  

Заключение

Существование многоклеточных организмов 
требует надежных регуляторных систем координа-
ции и взаимосогласования процессов клеточного 
деления и тканевого роста. Важнейшим уровнем 
такой регуляции является система межклеточной 
регуляции клеточного роста разнотипных сомати-
ческих тканей, основу которой составляет «кле-
точный гиперцикл». Предложены математическая 
модель гиперцикла в виде системы из трех диф-
ференциальных уравнений и структурная модель 
клеточной регуляции пролиферации соматических 
клеток.

Теоретическое моделирование закономер-
ностей самостановления и саморегуляции такой 
системы указывает на необходимость существо-
вания специализированных клеточных популяций, 
выполняющих функцию межклеточной регуляции 
роста соматических тканей – специальной клеточ-
ной системы регуляции и интеграции роста клеток 
соматических тканей.
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Abstract. The paper presents a systematic approach to modeling multilevel regulatory mechanisms of cell growth 
in multicellular organisms. It has been shown that the interaction of cell populations forms a structure similar 
to a hypercycle, with feedback loops and adaptive properties. A mathematical model of a cellular hypercycle is 
proposed, demonstrating the ability of this system to self-organize and recover from external influences.
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