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WYBRANE PODEJSCIA DO ANALIZY MODELI ZELOZONYCH SYSTEMOW
BIOLOGICZNYCH OPARTYCH O KLASYCZNE SIECI PETRIEGO

Streszczenie. Sieci Petriego sa z coraz wigkszym powodzeniem stosowane do
modelowania 1 analizy ztozonych systemow biologicznych. Wraz z ich popular-
noscig pojawia si¢ konieczno$¢ bardziej wnikliwych analiz. Wobec tego wyzwa-
nia klasyczne analizy czgsto sg niewystarczajace i konieczne staje si¢ zastosowa-
nie metod rozszerzonych. Niniejsza praca stanowi omowienie wybranych pode;js¢
do analizy modeli systemow biologicznych opartych o klasyczne sieci Petriego.

SELECTED APPROACHES TO ANALYSIS OF MODELS OF COMPLEX
BIOLOGICAL SYSTEMS BASED ON CLASSICAL PETRI NETS

Summary. Petri nets are being used more and more successfully to modeling and
analysis of complex biological systems. Along with their popularity, there is a
need for more in-depth analyzes. Given this challenge, classical analysis methods
are often insufficient, and it becomes necessary to use extended methods. This pa-
per describes selected approaches to the analysis of models of biological systems
based on classical Petri nets.

1. Wprowadzenie

Metody analizy modeli zlozonych systeméw biologicznych opartych o forma-
lizm klasycznych sieci Petriego mozna podzieli¢ na klasyczne i rozszerzone. Ponadto,
wewnatrz tego podzialu mozna wyr6zni€ takze analizy strukturalne i symulacyjne. Przez
klasyczne analizy strukturalne rozumie si¢ analiz¢ zbior6w MCT, manualng analizg t-
niezmiennikOw 1 analiz¢ klastrowania t-niezmiennikdéw. Natomiast w kategorii rozsze-
rzonych analiz strukturalnych wyréznia si¢ analiz¢ knockout t-niezmiennikow (zwana
takze strukturalng analiza knockout), podczas gdy w kategorii rozszerzonych analiz sy-
mulacyjnych, znajduje si¢ symulacyjna analiza knockout (zwany takze analiza Srednie;j
liczby uruchomien tranzycji po wszystkich krokach i symulacjach). Zgodnie z tym po-
dziatem, obie wspomniane metody knockout dotycza innych aspektéw badanego mode-
lu i tym samym dostarczaja innych informacji o analizowanym systemie biologicznym.

Obok wymienionych wyzej metod mozna zestawié takze pewne ich warianty
oraz inne zaproponowane podejscia do analizy, wsrdd ktérych wyr6zni¢ mozna: analize
waznosci, porownawcza analiz¢ waznoSci oraz poréwnawcza analiz¢ knockout. Zgod-
nie z powyzej opisanym podziatem, metody te mozna zakwalifikowac do rozszerzo-
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nych metod strukturalnych 1 mozna z powodzeniem zastosowaé przy analizie zlozo-
nych zjawisk biologicznych. Nadmieni¢ nalezy, iz analizy poréwnawcze dotycza me-
tod, w ktérych nalezy utworzy¢ co najmniej dwa modele: model peten i model zre-
dukowany o konkretny badany podproces, co umozliwia przeprowadzenie wnioskowa-
nie o wptywie wykluczonego podprocesu na caty badany system. Kolejnymi istotny-
mi, cho¢ ciagle rozwijanymi podejSciami, sa metody analizy podzbioréw tranzycji we
wsparciach t-niezmiennikow, zwane metodami poszukiwania zbiorow wystepujacych
lub anty-wystepujacych.

Pojawianie si¢ kolejnych metod analizy modeli biologicznych opartych o sie-
ci Petriego wynika z potrzeby przeprowadzania ich kompleksowych analiz. Klasyczne
metody analizy wystarczaja do tego, by satysfakcjonujaco uporzadkowaé wiedzg o ba-
danym zjawisku, jednak niezbyt czgsto umozliwiaja odkrywanie ciekawych, nieznanych
wczesniej wlasciwosci badanego systemu. Niemniej jednak, klasyczne metody analizy
pozwalaja podzieli¢ badang sie¢ na mniejsze podsieci — pewne funkcjonalne bloki lub
pogrupowac t-niezmienniki zgodnie z ich podobiefistwem, a tym samym zidentyfikowac
kluczowe podprocesy. Takie wyniki pozwalaja nakierowac dalsze badania na konkretne
obszary systemu. Chcac jednak dotrze¢ do istotnych szczegétéw, wymagane sa bardziej
wyrafinowane, rozszerzone metody. W niniejszej pracy zawarto zwigzty opis wybranych
metod analizy wraz z ich zastosowaniem w praktyce, dajac poglad na ich mozliwosci.

2. Charakterystyka klasycznych metod analizy

2.1. Analiza zbiorow MCT

Zbiory MCT (ang. Maximal Common Transitions sets) sa zbiorami tranzycji be-
dacymi elementami wspar¢ doktadnie samych t-niezmiennikéw [5, 10]. Zbiory te dzielg
zbi6r wszystkich tranzycji T' = {t1,ts, ..., ||} na roztaczne podzbiory. Zgodnie z tym
sformutowaniem kazda tranzycja ¢; (odpowiadajaca aktywnemu elementarnemu kom-
ponentowi) nalezy do doktadnie jednego zbioru MCT. Analiz¢ zbioréw MCT wykorzy-
stuje si¢ jako podejscie do podzielenia sieci na mniejsze podsieci, zwane takze blokami.
Mozna powiedzieC, ze zbiory MCT dzielg sie¢ na pewne funkcjonalne bloki, majace
okreslone znaczenie biologiczne. Podejscie to daje pewien poglad na badany system i
moze ulatwiaC dalszg analize, czy pdZniejsza interpretacje wynikéw. Nadmienié nalezy,
ze wspomniane znaczenie biologiczne opisuje si¢ dla nietrywialnych zbiorow MCT, tj.
takich, ktore zawieraja wigcej niz jedng tranzycje, jednak trywialne zbiory MCT, czyli
pojedyncze tranzycje, na og6t rdwniez maja pewne znaczenie biologiczne. O analizie
zbioréw MCT mozna powiedzieé, ze jest metoda analizy, ktéra pozwala okresli¢ pod-
stawowe wlaSciwosci badanego zjawiska, dzigki podziatlowi na mniejsze funkcjonalne
bloki, co moze znacznie utatwic interpretacj¢ pozniejszych analiz. Zastosowanie analizy
zbioréw MCT w praktyce, w kontekscie systemOw biologicznych, mozna znaleZ¢ m.in.,
w pracach [2, 9, 13].

2.2. Manualna analiza t-niezmiennikow

Analiza t-niezmiennikéw wiaze si¢ z poszukiwaniem zaleznosci pomig¢dzy nimi,
a zatem opiera si¢ na poszukiwaniu podobienstw. t-niezmienniki odpowiadaja pewnym
podprocesom biologicznym, ktére nie zmieniaja stanu modelowanego systemu. Skia-
daja si¢ na nie procesy elementarne reprezentowane przez tranzycje. Doktadniej, po-
szukiwane s3 podobienistwa migdzy wsparciami t-niezmiennikéw, ktére formalnie sa
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zbiorami tranzycji. Rozwazane sa czgsci wspdlne wspar¢ t-niezmiennikow, gdyz tran-
zycje nalezace do czegsci wspdlnej pewnego podzbioru wsparé, moga mieé kluczowe
znaczenie dla badanego systemu. Mozna wysnuc stwierdzenie, ze im wigcej wspar€ t-
niezmiennikOéw zawiera pewien podzbidr tranzycji, tym ten podzbidr jest wazniejszy dla
funkcjonowania calego systemu. Potwierdzenie tego stwierdzenia jest mozliwe dzigki
analizie knockout (patrz podrozdziat 3.1. oraz podrozdzial o analizie waznosci 3.3.).
Wydaje sig¢, ze analiza czg$ci wspdolnych t-niezmiennikéw moze dostarczaé interesuja-
cych informacji o nieznanych wczesniej relacjach czy wiasciwosci badanych podpro-
cesow. Niniejszy podrozdziat nie bez powodu rozpoczyna si¢ stowami ,,manualna ana-
liza”, gdyz czgsto taka analiza jest przeprowadzana nieautomatycznie i dotyczy zbioru
wybranych t-niezmiennikéw. Z uwagi na to, ze coraz czgsciej badane sa ztozone systemy
biologiczne, ktore charakteryzuja si¢ duza liczba t-niezmiennikéw (kilkaset, kilka tysie-
cy), doktadna analiza t-niezmiennikéw wymaga zautomatyzowania. Co wigcej, okazuje
si¢, ze w tej dziedzinie wylania si¢ wiele interesujacych probleméw kombinatorycz-
nych dotyczacych podzbioréw tranzycji (patrz podrozdziat 3.6.). Zastosowanie anali-
zy t-niezmiennikOw w praktyce, w kontekScie systemow biologicznych, mozna znalez¢
m.in. w pracy [2].

2.3. Klastrowanie t-niezmiennikow

W kontekScie manualnej analizy t-niezmiennikow wspomniano, iz czgsto doty-
czy ona wybranych t-niezmiennikéw lub moze by¢ dedykowana dla modeli opartych o
sieci charakteryzujace si¢ niewielka ich liczba. Istnieja rozwiazania poszukiwania podo-
bienstw pomiedzy t-niezmiennikami w sytuacji, gdy ich liczba jest relatywnie duza i sa
to metody oparte na klastrowaniu t-niezmiennikéw. W przypadku klastrowania pojawia
si¢ problem doboru odpowiednich algorytméw analizy skupien oraz miar podobienistwa,
a w kolejnym etapie takze problem ustalenia odpowiedniej liczby t-klastréw — grup
t-niezmiennikOw podobnych do siebie. Istniejace narzgdzie do modelowania 1 analizy
modeli opartych o sieci Petriego — Holmes [11] — umozliwia wykonanie klastrowania
przy zastosowaniu kilku réznych algorytméw oraz miar odlegtosci. Dla dowolnie wy-
branych algorytmoéw analizy skupien 1 miar odlegtosci, wykorzystuje si¢ indeks MSS do
oceny dopasowania kazdego t-niezmiennika do jego t-klastra oraz wyznaczenia Sredniej
jakosci danego skupienia [8, 12]. Przy wyborze odpowiedniej liczby t-klastréw wyko-
rzystuje si¢ wspotczynnik Caliniskiego-Harabasza, ktéry identyfikuje optymalna liczbe
t-klastrow [1]. Dobor odpowiednich metod jest zalezny od badanego systemu i jest wy-
borem nietrywialnym. Analiza klastrowania t-niezmiennikéw umozliwia poszukiwanie
zalezno$ci migdzy t-niezmiennikami w obrebie t-klastréw, czgsto umozliwia wniosko-
wanie o tym, czy pewne podprocesy sa bardziej istotne od innych, a do tego pozwala
zaweziC obszar poszukiwan i1 skierowa¢ badania na wybrane t-niezmienniki. Jednak-
ze w wielu przypadkach klastrowanie moze dawaé zbyt ogélne wyniki. Niewatpliwie
jednak analiza skupien ulatwia usystematyzowac¢ wiedz¢ na temat badanego zjawiska
biologicznego i nierzadko jest jedng z pierwszych wykonywanych analiz. Zastosowanie
analizy klastrowania t-niezmiennikéw w praktyce, w konteksScie systemow biologicz-
nych, mozna znaleZz¢ m.in. w pracach [2, 7, 5, 9].
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3. Charakterystyka rozszerzonych metod analizy

3.1. Analiza knockout t-niezmiennikow (strukturalna analiza knockout)

Analiza knockout opiera si¢ na wytaczeniu wybranych proceséw elementarnych
lub wigkszych podproceséw przez wylaczenie pojedynczych tranzycji lub wigkszego
podzbioru tranzycji. Na podstawie wytaczenia wybranych elementéw mozna okresli¢
ile 1 ktére podprocesy zostaly zablokowane jako konsekwencja tego wylaczenia. Aby
doktadnie okresli¢ liczbg wytaczonych podproceséw, konieczne jest wyznaczenie licz-
by t-niezmiennikéw istniejacych w sieci przed i po knockoucie. Ponadto, na podstawie
liczby zablokowanych w wyniku knockoutu podproceséw mozna szacowa¢ waznos¢ da-
nej tranzycji. Innymi stowy, jesli w efekcie wylaczenia danego procesu elementarnego
lub wigkszego podprocesu zablokowana zostaje znaczna liczba wszystkich zamodelo-
wanych podprocesow, to mozna stwierdzié, ze ta tranzycja lub zbiér tranzycji jest nie-
zwykle istotny dla dzialania systemu. Nadmieni¢ nalezy, ze jest to analiza strukturalna,
ktérej wynikiem jest doktadna liczba zablokowanych podproceséw. Na podstawie tych
rezultatéw mozna wnioskowaé o waznosci danego procesu lub podprocesu. Zastosowa-
nie strukturalnej analizy knockout w praktyce, w kontekscie systeméw biologicznych,
mozna znaleZ¢ m.in. w pracach [3, 7].

3.2. Symulacyjna analiza knockout

Knockout w analizie modeli opartych o sieci Petriego moze dotyczy¢ nie tylko
struktury modelu, ale moze by¢ takze podstawa analizy symulacyjnej dotyczacej zacho-
wania si¢ modelu. Jak wspomniano, nalezy te dwie metody rozgraniczy¢, gdyz dotycza
roznych aspektow analizy modelu. Symulacyjna analiza knockout dostarcza informacji
o zachowaniu sieci w sytuacji wylaczenia wybranego procesu elementarnego (tranzycji)
lub podprocesu (podzbioru tranzycji). W efekcie wylaczenia wybranych komponentéw
otrzymywana jest informacja o Sredniej liczbie uruchomien kazdej tranzycji po wszyst-
kich krokach i symulacjach. Taka Srednig liczbg uruchomien tranzycji mozna wyznaczy¢
zarbwno w modelu bez wylaczenia zadnego elementu, jak 1 po wylaczeniu wybranej
tranzycji lub zbioru tranzycji, co pozwala wnioskowaé, jak zmienia si¢ Srednia licz-
ba uruchomien tranzycji w efekcie wytaczenia pewnych elementéw. Moze si¢ zdarzy¢,
ze w efekcie pewnego wytaczenia Srednia liczba uruchomien innych tranzycji bedzie
rosta, malata lub doprowadzi do sytuacji, ze inne tranzycje w ogoéle nie beda mogty
si¢ uruchomic i stang si¢ nieaktywne. Jak zatem mozna zauwazy¢, nie jest to metoda
zero-jedynkowa, jak w przypadku strukturalnej analizy knockout, zgodnie z kt6ra tran-
zycje moga by¢ aktywne lub nieaktywne. Zastosowanie symulacyjnej analizy knockout,
a wigc analizy Sredniej liczby uruchomien tranzycji w praktyce, w kontekScie systemow
biologicznych, mozna znaleZ¢ m.in. w pracach [3, 7].

3.3. Analiza waznoSci

Analiza waznosci jest strukturalng analiza dotycza tranzycji i opiera si¢ na licz-
bie wystapien danej tranzycji we wsparciach t-niezmiennikéw. Analiza ta pozwala wy-
roznic, ktére procesy elementarne (odpowiadajace tranzycjom) sa wazniejsze dla funk-
cjonowania catego systemu (z punktu widzenia struktury modelu). Wazno$¢ tranzycji
bezposrednio przektada si¢ na procent zablokowanych podproceséw w sieci, gdyby do-
szto do jej wytaczenia. Oznacza to, iz analiza waznoSci jest rOwnowazna ze strukturalng
analiza knockout dotyczaca pojedynczych tranzycji. OczywiScie poza detekcja najwaz-
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niejszych tranzycji, ktoérych aktywnos¢ jest krytyczna dla modelu, mozna takze zidenty-
fikowaé tranzycje najmniej istotne.

Na uwadze nalezy mie¢ fakt, ze wiele analiz modeli opartych o sieci Petriego,
zwlaszcza te dotyczace t-niezmiennikow, wymaga spetnienia wlasnosci pokrycia sieci
przez t-niezmienniki. Pokrycie takie oznacza, ze kazda tranzycja wystepuje we wspar-
ciu co najmniej jednego t-niezmiennika, a wigc jest zaangazowana w co najmniej jeden
podproces. Witasciwos¢ ta wymusza pewna konkretna strukturg, zgodnie z ktérg sie
ma swoj poczatek (lub poczatki) w formie tranzycji wejSciowych oraz swéj koniec (lub
konce) w formie tranzycji wyjSciowych. W kontekscie analizy waznoSci problem sta-
nowig tranzycje wyjSciowe. Trudnos¢ ta wynika z faktu, ze tranzycje koniczace pewne
procesy nie umozliwiaja dalszego przeptywu tokendw, a wigc nie angazuja si¢ w inne
reakcje/podprocesy 1 z punktu widzenia struktury nie beda tak istotne jak tranzycje, kto-
re potaczone sa z wieloma miejscami nastgpujacymi po nich. Natomiast w naturze moze
zdarzy¢ sig, iz tranzycje wyjSciowe bgda odpowiadaly pewnym elementarnym proce-
som, ktore sg istotne z biologicznego punktu widzenia, a mimo to zostang w kontekscie
analizy waznoS$ci uznane za mato wazne strukturalnie. Dobrym przyktadem procesoéw
elementarnych, ktére strukturalnie uznane zostana za nieznaczace, a jednak sa bardzo
wazne w naturze, sa procesy degradacji. Zastosowanie analizy waznoS$ci w praktyce,
w kontekscie systemOow biologicznych, mozna znaleZ¢ m.in. w pracach [3, 7]. Analiza
waznoS$ci ma jednak ciekawy potencjat 1 mozna t¢ analize zestawi€ z analiza wrazliwo-
Sci stosowana w przypadku analizy modeli opartych o réwnania r6zniczkowe zwyczajne
(patrz [6]).

3.4. Porownawcza analiza waznoSci

Poréwnawcza analizy waznoSci opiera si¢ na utworzeniu przynajmniej dwoch
modeli. Pierwszy model, zwany modelem bazowym lub pelnym, jest to model zawiera-
jacy wszystkie podprocesy, ktore sa przedmiotem zainteresowania. Drugi model, zwany
modelem zredukowanym, to model pomniejszony o pewne podprocesy, najczesciej te,
ktérych wptyw chcemy analizowaé. Zatem jesli chcemy ocenié, jak zmienia si¢ waz-
nos¢ danych proceséw elementarnych w efekcie dziatania pewnego podprocesu, to ten
podproces nalezy zredukowac. Poprzez zredukowanie rozumie si¢ usunigcie tego pod-
procesu z modelu petnego, tworzac tym samym model zredukowany. Dzigki temu otrzy-
mujemy analiz¢ wazno$ci dla modelu peilnego i zredukowanego, a réznice pomigdzy
waznoSciami dla poszczegdlnych tranzycji sa efektem wplywu podprocesu, ktéry nie
wystepuje w modelu zredukowanym, a wystgpuje w modelu pelnym. Poréwnanie takie
mozna przeprowadzi¢ w sytuacji, gdy zaréwno model pelen, jak i model zredukowany,
spetniaja zalozenie o pokryciu sieci przez t-niezmienniki. Dzigki zapewnieniu tej wia-
snosci t-niezmienniki, ktore nie s w zaden spos6b powigzane z badanym podprocesem
(pominigtym w sieci zredukowanej) sa doktadnie takie same dla obu modeli. Natomiast
liczba t-niezmiennikow w sieci zredukowanej jest pomniejszona o te t-niezmienniki,
ktére w swoim wsparciu zawieraja tranzycje bgdace elementami badanego podprocesu.
Niemniej jednak, kluczowym wynikiem takiej analizy porownawczej sa r6znice miedzy
wazno$ciami tranzycji dla modelu petnego i zredukowanego. Pojawiaja si¢ jednak pew-
ne trudnosci z interpretacja wynikéw i wiaza si¢ one z okresleniem, jak duza réznica
moze zosta¢ zidentyfikowana jako wystarczajaca, by uznac ja za znaczaca. W rozwiaza-
niu tej trudnoSci istotny jest kontekst biologiczny badanego systemu i on determinuje,
jak duze réznice sa znaczace. Ponadto, poza ustaleniem czy réznica jest znaczaca, moze
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by¢ ona dodatnia lub ujemna. Tranzycja charakteryzujaca si¢ istotng dodatnia rdznica
oznacza, ze waznos$¢ odpowiadajacego jej elementarnego procesu jest wigksza w mode-
lu pelnym w poréwnaniu z modelem zredukowanym. Odwrotna sytuacja ma miejsce w
przypadku tranzycji scharakteryzowanych przez istotne ujemne réznice, ktére oznacza-
Jja, ze waznoS€ tej tranzycji jest mniejsza w modelu pelnym. Waznos$¢ procesu elemen-
tarnego moze rosna¢ w modelu petnym, gdy odpowiadajaca temu procesowi tranzycja
jest dodatkowo stymulowana innymi procesami, co oczywiscie nie ma miejsca w mode-
lu zredukowanym. Natomiast, waznoS¢ pewnego procesu elementarnego moze male¢ w
modelu pelnym, nie tylko z uwagi na zahamowanie pewnych proceséw, ktérych moze
nie by¢ w modelu zredukowanym, ale moze to by¢ takze zwiazane z faktem, ze pojawiaja
si¢ inne podprocesy, ktérych jest wigcej i ktére moga mie¢ znacznie wigksze znaczenie,
przystaniajac inne. Co istotne, jednoznacznie mozna powiedzie¢, ze im wigksza dodat-
nia réznica waznosSci, tym dany proces elementarny jest bardziej zwiazany/zalezny od
podprocesu badanego (obecnego w modelu petnym, nieobecnego w modelu zredukowa-
nym). Zgodnie z powyzszym, im wigksza rdéznica ujemna, tym dany proces elementarny
jest bardziej niezalezny od podprocesu badanego. Zastosowanie porOwnawczej analizy
waznoSci w praktyce, w kontekScie systemOw biologicznych, mozna znaleZz¢ w pracy
[3].

3.5. Porownawcza analiza knockout

Analiza waznoSci dotyczy pojedynczej tranzycji, natomiast analiza knockout mo-
ze dotyczy¢ takze podzbioréw tranzycji, zatem ta sama zasada rozréznia porownawcza
analize waznoSci od poréwnawczej analizy knockout. Przeprowadzenie porOwnawczej
analizy knockout pozwala zidentyfikowac, jak wazne sa wigksze podprocesy dla modelu
pelnego i1 zredukowanego, a przede wszystkim, jak duze zmiany powoduje badany pod-
proces — obecny w modelu petnym, a pominigty w modelu zredukowanym. Zastosowa-
nie pordwnawczej analizy knockout w praktyce, w kontekscie systemow biologicznych,
mozna znaleZ¢ w pracy [7].

3.6. Analiza podzbioréw tranzycji

Analiza podzbioréw tranzycji, opiera si¢ na poszukiwaniu pewnych podzbioréw
tranzycji we wsparciach t-niezmiennikéw. Problemy kombinatoryczne zwigzane z po-
szukiwaniem tych podzbioréw zostaty opisane w pracy [4], zgodnie z ktéra wyodrgbnic
mozna dwa rézne przypadki tej analizy: pierwszy z nich dotyczy poszukiwania pod-
zbioréw wystepujacych — problemy wystgpowania, a drugi dotyczy podzbioréw anty-
wystepujacych — problemy anty-wystgpowania. Pierwsza kategoria, problemy wystgpo-
wania, zwigzana jest z poszukiwaniem podzbioru tranzycji o pewnej minimalnej licz-
nosci, ktére zawarte sa w odpowiednio duzej liczbie wsparC t-niezmiennikow. Tranzy-
cje odpowiadajace procesom elementarnym zachodzacym w wielu podprocesach, jak
wielokrotnie nadmieniono, moga mie¢ kluczowe znaczenie dla funkcjonowania catego
modelowanego systemu. Problemy anty-wystgpowania sa zwigzane z poszukiwaniem
podzbioru tranzycji o pewnej minimalnej licznoSci, ktére nie sg zawarte w zadnym ze
wspar¢ t-niezmiennikéw lub wystepuja w stosunkowo niewielkiej ich liczbie. W ogdl-
noSci oznacza to, ze niektére podprocesy nie moga wchodzi¢ ze soba w interakcje za
posrednictwem tych konkretnych tranzycji. Analizy tego typu sa bardzo pomocne dla
znalezienia zaleznoS$ci migdzy t-niezmiennikami i zrozumienia ich natury. Przyktadowe
zastosowanie poszukiwania podzbiorow wystepujacych, jako jednego z rodzaju analizy
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ztozonych systemow biologicznych, mozna znalez¢ w pracy [6].
4. Konkluzje

W niniejszej pracy zebrano i oméwiono wybrane podejsScia do analizy mode-
li ztozonych systemdéw biologicznych opartych o klasyczne sieci Petriego. Pod uwage
wzigto metody szeroko stosowane, metody mniej popularne o duzym potencjale, a takze
metody, dla ktérych dopiero pojawiaja si¢ rozwigzania implementacyjne. Niewatpliwie,
kazda ze wspomnianych metod pozwala na otrzymanie ciekawych rezultatow. Jednakze,
to na ile sa one interesujace, zalezy od charakteru 1 dostgpnej wiedzy na temat badanego
zjawiska. Wraz z postepujacym dazeniem do coraz bardziej doglebnego poznania za-
sad funkcjonowania Swiata ozywionego pojawia si¢ konieczno$¢ opracowywania coraz
bardziej zaawansowanych metod analizy modeli systemow biologicznych, w tym tych
opartych na sieciach Petriego.
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