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Мое знакомство с Виталием Александровичем Лихош-
ваем состоялось осенью 1999 года в приемной кабинета 
заместителя директора Института цитологии и генетики СО 
РАН Николая Александровича Колчанова. Я был студентом 
кафедры физической химии Новосибирского государствен-
ного университета, проходил практику в Институте хими-
ческой кинетики и горения СО РАН и был в поисках новой 
области, в которой я мог бы развиваться и делать научную 
карьеру. По счастливой случайности судьба привела меня 
в Институт цитологии и генетики, где я встретился с рядом 
научных сотрудников, в числе которых был и Виталий Алек-
сандрович. Мы обсуждали целый спектр тематик и научных 
направлений, развиваемых в лаборатории теоретической 
биологии и секторе молекулярной эволюции ИЦиГ СО РАН, 
от биоинформатических методов анализа нуклеотидных по-

следовательностей и до математического моделирования 
молекулярно-генетических систем. 

Тогда я впервые познакомился с обобщенным химико-
кинетическим методом моделирования, разрабатываемым 
Виталием Александровичем и его коллегами в течение мно-
гих лет для детального описания динамики функционирова-
ния молекулярно-генетических систем. Это был метод моде-
лирования, который позволял гибко описывать различных 
операторы преобразования информации: непрерывные, 
дискретные, арифметические, логические, стохастические 
и прочие (Likhoshvai et al., 2000). К тому времени на основе 
этого метода Виталием Александровичем и его коллегами 
был разработан ряд математических моделей, в том числе 
модели онтогенеза λ-фага (модель разработана и описа-
на в кандидатской диссертации Виталия Александровича 
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в 1985 году и позже опубликована (Likhoshvai et al., 2000), 
одиночных циклов развития вируса гриппа (Бажан, Лихош-
вай, 1989) и a-вирусов в чувствительных клетках, индукции 
и противовирусного действия интерферонов (Бажан и др., 
1993; Bazhan et al., 1995; Belova et al., 1995).

Это была увлекательная научная беседа, и для меня вы-
бор показался очевидным, принимая во внимание мою 
специализацию в химической кинетике и небольшой опыт 
математического моделирования динамики атмосферных 
процессов. Вскоре я был принят на работу в Институт ци-
тологии и генетики СО РАН и стал одним из первых учени-
ков Виталия Александровича. Первые месяцы работы были 
очень напряженными, с достаточно крутой кривой обучае-
мости. Это время можно охарактеризовать одной из фраз, 
которую Виталий Александрович любил шутя повторять: 
«Заниматься наукой тяжело – это все равно, что плыть в сер-
ной кислоте». Несмотря на все трудности, связанные с ос-
воением новой дисциплины, это было очень плодотворное 
время, раскрывшее многие горизонты для моей дальней-
шей научной карьеры и привившее мне любовь к систем-
ному мышлению и математическому моделированию био-
логических систем. 

Вскоре под руководством Виталия Александровича 
мною были разработаны математические модели молеку-
лярно-генетических систем, контролирующих гомеостаз 
холестерина в клетках позвоночных (Ratushny et al., 2000a, 
2003, 2004; Ратушный и др., 2002, 2003; Ananko et al., 2005) 
и дифференцировку и созревание эритроидной клетки 
(Ratushny et al., 2000b; Лихошвай и др., 2001а; Ananko et 
al., 2005). В 2000 году я защитил магистерскую дипломную 
работу, а в 2006 году кандидатскую диссертацию под ру-
ководством Виталия Александровича Лихошвая и Николая 
Александровича Колчанова. Обе работы были основаны 
на анализе и математическом моделировании различных 
аспектов динамики функционирования молекулярно-гене-
тический систем в разнообразных клетках, тканях и орга-
низмах. 

Виталий Александрович был поистине предан своему 
делу и в то же время обладал незаменимыми и столь важны-
ми качествами настоящего научного наставника и учителя, с 
которым мне посчастливилось повстречаться и у которого я 
многому научился. Это был человек, которому можно было 
довериться на все 100%, посоветоваться и подискутиро-
вать на различные темы и который подставлял свое плечо 
во всех ситуациях, неважно, были ли они личного или про-
фессионального характера. Виталий Александрович был 
спортивным человеком. Мы часто играли в теннис и ино-
гда выбирались на природу, обсуждая интересные научные 
проблемы и новые веяния в области математической био-
логии. Это был человек с очень сильным внутренним нрав-
ственным стержнем, который ограждал себя от всяческой 
политики и всегда фокусировался на чистой науке. На соб-
ственном примере он пытался воспитывать те же качества в 
своих учениках. 

Так, например, Виталий Александрович любил повто-
рять: «Каждый математический модельер должен посто-
янно думать о своей модели, неважно, в каком месте он 
находится или чем занимается». Эта установка в свое вре-

мя предопределила и послужила импульсом для открытия 
в 2004 году обобщенных функций Хилла (Ратушный и др., 
2005; Likhoshvai, Ratushny, 2007), нового класса функций для 
формального описания и моделирования молекулярно-ге-
нетических процессов, а также впоследствии более слож-
ных клеточных, межклеточных, тканевых, организменных и 
межорганизменных систем, с нелинейными и часто непол-
ностью охарактеризованными механизмами функциони-
рования. В то время мы работали над множеством моделей 
метаболических процессов и генетической регуляции син-
теза различных ферментов в клетке Escherichia coli. Многие 
из моделируемых процессов были настолько сложны и не-
линейны, что не поддавались моделированию с помощью 
существующих алгоритмов и функций для описания ско-
ростей реакций. Так, например, для некоторых фермента-
тивных реакций, в том числе для реакции, катализируемой 
ДАГФ-синтазой (ЕС 2.5.1.54), в ходе анализа молекулярных 
данных и моделирования отдельных условий, мы выяснили, 
что величина коэффициента Хилла (безразмерного коэффи-
циента, величина которого характеризует кооперативность 
связывания лиганда ферментом) нелинейно зависит от кон-
центрации аллостерических факторов в окружающей среде 
(для ДАГФ-синтазы в клетке E. coli таким фактором является 
триптофан).

Вывод скоростей реакций для таких механистически 
сложных процессов с помощью существующих методов по 
составлению кинетических уравнений был практически 
невозможным в связи с отсутствием понимания полного 
ферментативного цикла этих процессов. Решение этой про-
блемы пришло после многонедельного мозгового штурма 
в совершенно случайном месте, когда мы с Виталием Алек-
сандровичем переходили проспект Академика Лаврентье-
ва между Институтом цитологии и генетики и Институтом 
ядерной физики, направляясь на обед в столовую ИЯФ. Я 
тогда воскликнул посреди проспекта и начал шумно объ-
яснять и делиться с Виталием Александровичем внезапно 
пришедшей на ум идеей о внедрении в уравнения, описы-
вающие скорости протекания молекулярных процессов, 
нелинейных функциональных зависимостей от других ди-
намических переменных системы. Идея состояла в том, что 
такие функциональные зависимости можно было исполь-
зовать вместо различных констант (в том числе и коэффи-
циентов Хилла, а также констант самих функциональных 
зависимостей) уравнений скоростей процессов, описывая 
при этом поведение системы в различных условиях одним 
набором значений параметров модели. Так был открыт 
принцип обобщенных функций Хилла, которые по сути яв-
ляются вложенными функциями, параметры которых, вклю-
чая коэффициенты Хилла, сами представляют обобщенные 
функции Хилла.

Открытие этого класса функций позволило нам доста-
точно гибко и точно описывать зависимости скоростей 
процессов от различных динамических переменных в мо-
делируемых биологических системах, включая сложные не-
линейные процессы, упомянутые выше (Ananko et al., 2006; 
Khlebodarova et al., 2006; Mishchenko et al., 2006; Nedosekina, 
2006; Nedosekina et al., 2006; Ratushny et al., 2006a, b; Ratushny, 
Bezmaternikh, 2006; Ratushny, Khlebodarova, 2006; Ratushny, 
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В последние годы мы периодически связывались по ин-
тернету с Виталием Александровичем. В своих письмах и 
во время разговоров через интернет, а также при редких 
личных встречах во время конференций в Академгородке, 
Институте цитологии и генетики, либо у Виталия Алексан-
дровича дома, он живо интересовался успехами и с боль-
шим энтузиазмом делился новыми идеями, наработками 
и результатами своих работ. В декабре 2018 года – начале 
января 2019 года, незадолго до того, как Виталия Алексан-
дровича не стало, мы с ним списывались. Он рассказывал, 
что задумал писать монографию с условным названием 
«Математическая биология гена: избранные вопросы».  
В этом был весь Виталий Александрович, целеустремлен-
ный, увлеченный и с полной самоотдачей науке, работе и 
своим ученикам. Светлая память светлому человеку.
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