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Изучение репарации ДНК, протекающей в клетках живых организмов после 
радиационного поражения, является актуальной задачей современной радиобиологии. 
Экспериментальные работы последнего десятилетия позволили идентифицировать 
многие молекулярные механизмы, ответственные за восстановление наиболее тяжёлых 
структурных повреждений ДНК, представляющих собой двунитевые разрывы (ДР). 
Однако полноценное изучение данного явления представляется крайне 
затруднительным без применения методов математического моделирования, которые 
позволяют систематизировать значительное количество экспериментальных фактов и 
создать подходы к формулированию общей концепции протекания этого процесса. 

В рамках настоящего исследования предложено математическое описание одного 
из двух основных механизмов репарации ДР ДНК в клетках млекопитающих путём 
негомологичного воссоединения концов (NHEJ). На основании современных 
экспериментальных данных выделены ключевые пути NHEJ, вносящие наибольший 
вклад в эффективность данного вида репарации. Формализация молекулярных 
механизмов выполнена с использованием подхода, основанного на классическом 
описании ферментативных взаимодействий посредством кинетических уравнений. 
Наряду с моделированием взаимодействий основных регуляторных белков и белковых 
комплексов было учтено наличие метастабильных состояний ДНК, формирующихся на 
разных стадиях репарации. Выполнено фитирование параметров предложенной 
модели к экспериментальным данным, характеризующим временную динамику 
процесса после воздействия ионизирующих излучений разного качества. 
Предложенная модель может быть использована для более глубокого понимания 
взаимосвязи сложных молекулярных механизмов, контролирующих восстановление 
двунитевых разрывов ДНК в клетках млекопитающих. Работа выполнена при 
поддержке проекта #301 “Mathematical Modeling of Genetic Regulatory Networks in 
Bacterial and Higher Eukaryotic Cells” (ЛРБ ОИЯИ – Каирский университет). 
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