О достаточности размера клеточного ансамбля в in silico исследованиях механизмов закрепления хромосом в клетке
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Митоз является сложным процессом, в котором участвуют различные клеточные механизмы. Во время митоза микротрубочки прикрепляются к кинетохорам – белковым структурам, расположенным на хромосомах, чтобы растащить сестринские хроматиды к противоположным полюсам клетки. Нарушения в делении клетки могут привести к неравномерному распределению генетического материала по дочерним клеткам и образованию анеуплоидных и раковых клеток. Детальное изучение процессов митоза может помочь в разработке новых механизмов блокировки деления опухолевых клеток в применении к лекарствам против рака. Важным аспектом в решении этой задачи является изучение параметров деления клетки. 
В экспериментах часто ставятся существенные ограничения на количество выборок в целях экономии расходных материалов. В in silico явно таких ограничений нет, благодаря вычислительной мощности компьютеров есть возможность достаточно точно оценить параметры клетки, однако размер выборки во многих опытах также продолжает оставаться небольшим [1, 2]. Это опасно тем, что биофизические выводы из таких экспериментов могут подвергаться сомнению в более поздних in silico исследованиях [2]. Возникает вопрос о корректности выводов и достаточности размера клеточного ансамбля. Важной задачей становится выявление, при каком количестве клеток особенности реализации кода начинают оказывать сильное влияние на протекание эксперимента, чтобы в дальнейшем ошибочно не принять поведение модели за биофизическую закономерность процесса.
В данной работе этот вопрос изучается на примере изменения длины центромерного участка ДНК, который растягивается в ~2 раза в процессе взаимодействия с микротрубочками в митозе. Для изучения этого процесса используется программный комплекс MiCoSi [3]. В нем реализуется взаимодействие сестринских хромосом с микротрубочками в митозе, в результате чего можно получить сведения о динамике компонентов деления клетки. 
В целях обоснования точности результатов, получаемых in silico эксперименте, необходимо понимать, как точность реализации численного метода зависит от размера выборки. Предлагается алгоритм определения достаточного количества клеток, позволяющего минимизировать влияние численных методов вычисления на физику процесса. Показано, что в случае определения длины центромеры требуется примерно 300 клеток. Отдельно рассматриваются вопросы выбора оптимального числа клеток для нахождения числа прикреплений микротрубочек, классификации кинетохоров и оценки точности результатов с помощью статистических методов.
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