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The system presented in this work is aimed at visual modeling of the 
structural and functional organization of complex gene networks. The visual 
model may simplify the gene network description and analysis of its function-
ing. It could serve as a basis for developing a mathematical model of a gene 
network describing dynamics of gene networks.  

This system is compiled of: (1) gene network editor realized in the envi-
ronment Windows NT/2000/XP, (2) application server, which provides logic 
operation in the system’s functioning and connection to the database server, (3) 
database server. Development of the application server and database server was 
made in the Oracle9i environment.  
 

Введение 
В Сибирском отделении РАН ведется разработка информационно-

компьютерных технологий нового поколения, интегрированных в компью-
терной системе GeneNet [1-4], обеспечивающих решение широкого ком-
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плекса проблем компьютерного анализа и моделирования сложных моле-
кулярно-генетических систем (генных сетей, генетически контролируемых 
метаболических путей, путей передачи сигналов и т.д.) включая: накопле-
ние данных и знаний о генных сетях; построение и анализ структурно-
функциональных моделей генных сетей; интеграция информации по ген-
ным сетям и метаболическим путям; построение математических моделей, 
описывающих динамику генных сетей; численный анализ моделей генной 
сети (решений систем  дифференциальных уравнений); построение мате-
матических моделей генных сетей, описывающих динамику генных сетей 
и их численный компьютерный анализ;  верификация моделей и оценка 
параметров моделей по экспериментальным данным, экспертным сужде-
ниям, экспериментально наблюдаемым траекториям поведения системы; 
использование разработанных моделей для решения задач накопление ва-
риантов расчетов, анализ и обобщение и формирование базы знаний сис-
темы; исследование на молекулярно-генетическом, клеточном и организ-
менном уровнях динамического поведения сложных молекулярно-
генетических систем (генных сетей) в норме, при патологических состоя-
ниях, а также при воздействии неблагоприятных факторов внешней среды; 
поиск оптимального управления и коррекции поведения генных сетей при 
патологических состояниях.  

В настоящей работе представлена система визуального моделиро-
вания структурно-функциональной организации сложных генных сетей, 
ввода данных, а также описание их в электронной библиотеке GeneNet. 
Визуальная модель позволяет  упростить описание генной сети, облегчить 
анализ ее функционирования и может служить основой для создания ма-
тематической модели генной сети, описывающей динамику генных се-
тей [5].  

Принципы создания системы 
В основу разработки программной системы заложены следующие 

главные принципы:  
(i) использование объектно-ориентированного визуального моделиро-

вания, ориентированного на сложные генные сети;  
(ii) возможность произвольного расширения набора объектов, их 

свойств (атрибутов) и способов их отображения без внесения изме-
нений в саму программу;  

(iii) широкое использование технологии XML/XSL. 
Объектно-ориентированное моделирование объединяет в себе про-

цесс объектно-ориентированной декомпозиции, визуальную нотацию для 
описания логических, физических, статических и динамических моделей 
описываемой системы.  
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Для каждой компоненты генной сети задается ее графическое пред-
ставление, которое может меняться путем редактирования конфигураци-
онных файлов системы. Это позволяет гибко настраивать систему на раз-
личные типы визуального представления генных сетей. 

В разработке используются следующие типы декомпозиции генных 
сетей и подходы облегчающие восприятие сложных систем: 
(i) По уровням детализации описания генной сети. Это обеспечивает 

возможность построения многоуровневых иерархических моделей, 
когда детальное устройство какого-либо компонента системы скрыто 
от пользователя на данном уровне описания. Кроме того, на каждом 
этапе аннотирования обеспечивается возможность ввода неполной 
информации, когда механизм реализации какого-либо процесса неиз-
вестен; 

(ii) Пространственная декомпозиция по различным видам компартмен-
тов (клетки, ткани, органы и т.д.); 

(iii) Временная декомпозиция, обеспечивающая выделение подсистем по ха-
рактерным временам изменения их состояния. В этом случае возникает 
возможность исследования динамики такого рода подсистем независимо 
от специфики поведения других подсистем, которые можно описывать в 
рамках заданных характерных времен как статические системы или сис-
темы с пороговым переключением. В общем случае для описания ис-
пользуются гибридные непрерывно-логические модели. 

(iv) Использование тематических слоев (части генной сети), интерпрети-
руемых в терминах предметной области. Множество объектов, опре-
деляющее тематический слой, описывается ограничениями на их ат-
рибуты и задается в виде запроса к базе данных. Описания слоев и 
способ их получения хранятся в базе данных; 

(v) «Взгляд» - часть генной сети, определяющая область интересов поль-
зователя на определенном этапе процесса аннотации. Пользователь 
явно указывает объект, который необходимо вставить или убрать из 
поля видимости при описании генной сети, какие объекты и связи 
будут задействованы при вводе новой информации и расширении 
генной сети.  Эта возможность позволяет пользователю концентри-
ровать внимание только на актуальные в определенный момент 
фрагменты генной сети. Объекты, находящиеся на заднем плане, не 
активны и рисуются более бледно. При продолжении работы сохра-
няется последний «взгляд» пользователя на генную сеть;  

(vi) Дерево иерархии элементов схемы позволяет оперировать многоком-
понентными объектами (создавать, копировать, удалять, перемещать 
и выделять) и существенно облегчает восприятие иерархических от-
ношений между объектами в сложных системах. 
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Представление данных 
Описание основных компонент генной сети: белки, гены, РНК, ре-

акции, регуляторные воздействия и т.д. легко представляются в реляцион-
но-объектном виде.  

Взгляды пользователя на данные и результат запроса к базе данных 
являются генной сетью, представление которой может меняться.  

Такого рода данные относятся к слабоструктурированным типам 
данных. Для их представления в настоящей работе используется XML тех-
нологии.  

Таким образом, в базе данных системы имеется несколько уровней 
представления данных: представление элементарных структур и отноше-
ний (взаимодействий); виртуальное представление генных сетей как взгля-
да пользователя на сложную молекулярно-генетическую систему. 

Конфигурационные файлы системы и все обрабатываемые про-
граммой данные представляют собой XML документы либо листы стилей 
XSL. XML документы хранятся в Базе Данных, или генерируются на лету 
Сервером на основе информации из Базы Данных. 

Кроме этого XML описание используется для выполнения запросов 
на сохранение, модификацию и получение информации об объектах ген-
ной сети из базы данных и для представления информации, связанной с 
работой системы в целом (ограничения на значения атрибутов, хранение 
текстов SQL запросов от сервера к базе данных, конфигурационные файлы 
компонентов системы и т.д.). 

Для отображения генной сети, полученной из электронной библио-
теки GeneNet, с помощью стандартного Web Browser разработана про-
грамма GeneNetViewer, в которой используется формат векторной графики 
SVG (Scalable Vector Graphics). Данный формат позволяет получить каче-
ственное масштабируемое изображение. 

SVG изображения могут быть динамическими и интерактивными. 
Объектная модель документа Document Object Model (DOM) для SVG, по-
зволяет создавать эффективную анимацию, основанную на использовании 
скриптов на XML. Обеспечивается обработка таких событий, как, напри-
мер, перемещение курсора мыши над объектом или щелчок мыши.  

Для преобразования информации, получаемой из базы данных в 
требуемом формате, трансформации представления генной сети в формат 
SVG и при вставке информации в базу данных применяется технология 
XSLT. 

Реализация и результаты 
В архитектуре системы можно выделить три уровня: (1) база дан-

ных Oracle9i; (2) сервер приложений Oracle9iAS, включающий в себя в ка-
честве компонент Servlet Engine, XML SQL Utility, XML Parser. (3) про-
граммы клиенты, которые общаются с сервером по протоколу HTTP по-
средством обмена XML сообщениями.  
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База Данных реализована в рамках реляционной СУБД Oracle 9i с 
использованием технологий объектных типов и вложенных таблиц. Дан-
ный подход позволяет получать данные, хранящиеся в реляционных таб-
лицах, в виде XML файлов, легко преобразовывать эти данные (с помощью 
XSL трансформаций) и передавать их в текстовом виде по протоколу 
HTTP. 

В базе данных  представлены как системные данные, связанные с 
работой сервера и редактора генных сетей, так и данные о биологических 
объектах. Данные о биологических объектах имеют три уровня представ-
ления:  
(i) Абстрактные классы, описывающие понятия предметной области 

или типы объектов (например, такие понятия, как белок, ген, РНК и 
т.д.);  

(ii) Конкретные реализации различных типов объектов абстрактных 
данных (например, модифицированный белок); 

(iii) Описание объектов типа сущностей, реакций или управлений в кон-
тексте конкретной генной сети. Наследует свойства классов 2 уров-
ня. Однако, часть атрибутов для объектов этого уровня имеют значе-
ния определенные только для конкретной генной сети. 
Основными функциями сервера являются:  

(i) обеспечение связи нескольких различных клиентов с сервером баз 
данных: 

(ii) поиск, создание, редактирование и удаление генных сетей, объектов, 
процессов, управлений и связей в базе данных GeneNet по запросу 
клиента, администрирование базы данных GeneNet;  

(iii) обеспечение секретности и ограниченности доступа к базе данных;  
(iv) загрузка и сохранение информации в базу данных в формате XML и 

т.д.; 
На Рис.1. представлена иерархия классов в объектном описании 

генной сети и визуальное представление основных компонент. 
Для каждого пользователя определяется категория доступа и права 

доступа к определенным ресурсам. В реализацию сервера заложена воз-
можность расширения с целью включения модуля анализа генных сетей и 
моделирования динамики генных сетей. Общение сервера и СУБД проис-
ходит с помощью технологии JDBC и языка запросов SQL. Получаемые 
сервером данные преобразуются в XML формат и передаются клиентам. 

В настоящее время реализованы две клиентских программы: редак-
тор генных сетей и вьюер генных сетей.  
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Рис. 1. Иерархия классов компонент генной сети 

 
Программа визуализации генных сетей (GNViewer) реализована 

ввиде java-applet и ориентирована на использование стандартного Web 
Browser (типа Internet Explorer 5.5 и выше или Netscape) и Adobe SVG 
plugin, позволяющие отображать графическое представление генной сети, 
получаемое от сервера в формате SVG. Использование в Java апплете XML 
парсера позволяет динамически, на стороне клиента, изменять изображе-
ние, выделять слои и другие процедуры облегчающие визуальный анализ 
генной сети.  

Основными функциями редактора генных сетей является: 
(i) Отображение, ввод и редактирование генной сети, представленной в 

виде графа;  
(ii) Поддержка различных типов декомпозиции сложной генной сети; 
(iii) Создание новых объектов и редактирование атрибутов уже сущест-

вующих; 
(iv) Запись информации о генной сети в базу данных; 
(v) Загрузка информации о генной сети из базы данных; 
(vi) Взаимодействие с сервером системы посредством обмена XML со-

общениями по протоколу HTTP; 
(vii) Передача серверу данных для авторизации пользователя. 

Гены 

Элементарные 
взаимодействия 

Компоненты 
генной сети

Элементарные 
структуры 

РНК Белки  Другие Регуляторные 
воздействия 

Реакции
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Редактор генных сетей GENED разработан в среде Windows 
NT/2000/XP на языке Visual C++ и использует следующие дополнительные 
компоненты:  
(i) D2Editor - ActiveX общего назначения для манипулирования слож-

ными геометрическими объектами на плоскости (собственная разра-
ботка);  

(ii) MSXML parser - COM объект, предоставляющий развитые средства 
работы с XML и XSL документами (Microsoft);  

(iii) GDIPlus.dll - библиотека объектно-ориентированной двумерной гра-
фики для Windows (Microsoft). 
Редактор генных сетей в настоящий момент имеет два базовых спо-

соба (типа) отображения диаграмм – в виде дерева (иерархии отношений 
между объектами генной сети) и в виде двумерного изображения (граф 
генной сети). Хотя типы отображения фиксированы, конкретный вид изо-
бражения в зависимости от значений атрибутов объектов может быть про-
извольно изменен посредством настройки конфигурационных файлов. 

К базовым типам объектов, с которыми оперирует система, отно-
сится, например, такой объект как компартмент, то есть объект, в котором 
могут содержаться другие объекты (компартменты и простые объекты).  
Имеется возможность расширения набора типов объектов. Все объекты 
могут иметь произвольно расширяемый набор свойств, который влияет на 
их отображение на диаграмме. Набор свойств (атрибутов), тип каждого 
свойства (является оно обязательным или нет; тип значения; значение по 
умолчанию), допустимые значения этого свойства и т.д. задаются в специ-
альных конфигурационных файлах. Способ влияния свойств объекта на 
его изображение также содержится в конфигурационных файлах. К базо-
вым (generic) свойствам объектов относятся, например, координаты на 
плоскости (для всех объектов) и размеры (для компартментов). 

Все обрабатываемые программой данные, а также все конфигура-
ционные файлы представляют собой XML документы либо таблицы сти-
лей XSL. Использование XML стандарта для описания данных предостав-
ляет гибкие возможности для адаптации редактора к конкретным способам 
визуализации генных сетей. Изображения объекта могут конструироваться 
из набора таких графических примитивов как прямоугольник, овал, линия. 
Описание такого изображения выполняется в стандарте XML. 



 270

 
Рис. 2. Screen short интерфейса системы визуального моделирования 

 

Заключение 
Разработана система визуального моделирования структурно-

функциональной организации сложных генных сетей. Редактор генных се-
тей позволяет гибко настраиваться на способ визуализации элементов ген-
ной сети, расширять множество типов объектов, их атрибутов и ограниче-
ний, используемых для верификации данных. 

Используемые технологии разработки базы данных и сервера при-
ложений позволяют расширять функциональные возможности системы и 
обеспечивают возможность работать с большими объемами разнородных 
данных. 
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