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Изучение режимов функционирования моделей генных сетей является одной из ак-
туальных задач биоинформатики (см. [1]). При исследовании этих моделей широко ис-
пользуются численные методы решения систем ОДУ первого порядка. На данный мо-
мент существует множество таких методов и их компьютерных реализаций. При этом
выбор подходящего по точности и времени работы метода в каждом конкретном случае
остается важной задачей.

Пакет deSolve1 языка программирования R содержит множество реализаций мето-
дов решения различных систем дифференциальных уравнений. В рамках проделанной
работы был проведен сравнительный анализ некоторых функций этого пакета.

Рассматривались динамические системы систем вида (1), где fi — степени функций
Хилла: fi(ω) = (a · (1 + ωm)−1)γ.

ẋ = f1(z)− x, ẏ = f2(x)− y, ż = f3(y)− z (1)

Рассматривались только системы вида (1), для которых доказано существование
устойчивого цикла. При помощи рассматриваемых функций пакета deSolve из произ-
вольных точек фазового пространства этих систем строились траектории, сходящиеся к
устойчивому циклу.

Исследовалось время работы этих функций и точность полученных решений в зави-
симости от величины шага. Критерием оценки точности решения служила доля точек
траектории, попавших в трубчатую ε-окрестность предельной циклической траектории.
Для каждой функции была найдена максимальная величина шага, при которой решение
имеет точность не менее заданной. Результаты некоторых экспериментов в виде таблиц
представлены в [2].
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1http://cran.r-project.org/web/packages/deSolve/


