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Modele matematyczne sa coraz czedciej uzywane w opisie proceséw biologicznych. Obejmuja one
swoim zasiegiem zjawiska zaréwno w skali mikro jak i makro od populacji genéw (lub jeszcze mniej-
szych jednostek takich jak biomolekuly), przez populacje bakterii, komérek (np. nowotworowych),
zwierzat i ludzi, czesto z uwzglednieniem ich indywidualnych cech. Modele matematyczne znajduja
coraz szersze zastosowania w wielu dziatach wspétczesnej biologii i medycyny, miedzy innymi w ekolo-
gii, epidemiologii, fizjologii, genetyce i onkologii. Szybki rozwéj technik biologii molekularnej i genetyki
powoduje pojawianie si¢ olbrzymiej iloSci danych, ktére wymagaja matematycznej analizy. Naszym
celem jest budowanie nowych modeli matematycznych opisujacych zjawiska biologiczne i tworzenie
narzedzi matematycznych przydatnych w ich badaniu.

W ramach przedstawionego projektu mamy zamiar budowac i badaé¢ modele biologii molekularne;j i
dynamiki populacyjnej. Funkcjonowanie zywych komérek zalezy od réznorodnych proceséw zyciowych
na poziomie molekularnym takich jak metabolizm i reprodukcja, synteza makromolekut, regulacja ak-
tywnoéci gendw, roznicowanie komoérek, komunikacja miedzykomérkowa, jak réwniez mutacje, selekcja i
ewolucja. Natura interakcji i proceséw molekularnych wymusza potrzebe modelowania dynamiki mole-
kularnej za pomoca proceséw o charakterze zaréwno ciaglym jak i dyskretnym z efektami stochastycz-
nymi. Tego typu dynamike opisujemy i badamy za pomocs stochastycznych uktadéw hybrydowych,
ktore w szczegbdlnosci wykorzystywane sa do opisu przemieszczania osobnikéw, cyklu komoérkowego,
sieci biochemicznych, ekspresji genéw, struktury fizjologicznej populacji czy aktywnosci neuronéw.

W dynamice populacyjnej czesto rozwazamy populacje niejednorodne i istotnym zagadnieniem jest
zbadanie zmienno$ci rozkladu osobnikéw w zaleznosci od ich waznych cech, takich jak wiek, wielkos¢,
dojrzalosé, polozenie w przestrzeni oraz relacje miedzy osobnikami o réznych cechach. Takie modele
nazywamy strukturalnymi i opisuja one ewolucje w czasie rozkltadu populacji wzgledem ustalonych
parametréw. Ten typ modeli reprezentowany jest przez rownania rézniczkowe i opisuja one rozktady
osobnikéw w populacji ze wzgledu na wiek lub fenotyp, ale réwniez procesy fragmentacji i koagulacji,
wzrostu nowotworéw i ewolucje genomu.

Znaczenie zagadnien podejmowanych w projekcie zwigzane jest z ich interdyscyplinarnym charak-
terem, daleko wykraczajacym poza badania $cisle matematyczne. Mamy nadzieje, ze matematyczna
analiza pomoze lepiej zrozumie¢ mechanizmy rozwazanych proceséw biologicznych. Najwazniejszym
celem naszych badan jest znalezienie rezultatéw matematycznych, ktére maja zrozumiala interpretacje
biologiczna i dostarczaja cennej informacji dla biologéw. Na przyktad, istnienie stanéw stacjonarnych
w modelu i jego globalna asymptotyczna stabilnosé jest taka wlasnoscia, poniewaz mozemy oczekiwac,
ze realny proces powinien przebiega¢ blisko stanu stacjonarnego, a wtedy mozna tatwiej wyznaczy¢
jego biologiczne parametry. Chcemy podaé ogdlne twierdzenia matematyczne, ktére mozna wprost
zastosowaé¢ do badanych probleméw. Jednoczeénie badanie modeli biologicznych wptywa inspirujaco
na rozwoj nowych metod matematycznych.



