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Для того, чтобы митоз клетки прошел удачно, необходимо выполнение двух базовых требований: все ее хромосомы должны быть выстроены на экваторе веретена деления и должны быть связаны с достаточным количеством микротрубочек от каждого полюса. Невыполнение любого из этих требований приведет к аресту митоза и возможной гибели клетки. 
Целью данной работы является построение модели, которая смогла бы объяснить, как известные нам механизмы митоза обеспечивают наблюдаемую динамику хромосом.
Описание модели
Простейшая модель. Сестринские хроматиды связаны друг с другом когезином, взаимодействие хромосом и микротрубочек осуществляется при помощи кинетохоров. Микротрубочка, зацепившись за кинетохор, начинает тянуть его в сторону полюса. Микротрубочки могут отцепляться от кинетохора, что приводит к тому, что они постепенно сменяются. Также микротрубочки обладают свойством динамической нестабильности, то есть произвольно переключаются между состояниями полимеризации и деполимеризации.
Aurora A. В клетках вблизи полюсов высока концентрация фермента Aurora A, который дестабилизирует связь кинетохоров с микротрубочками. Вероятно, этот фермент необходим для того, чтобы хромосома, подошедшая слишком близко к полюсу, теряла свои связи с ним и возвращалась в центр веретена. 
Полярные выталкивающие силы. Помимо взаимодействия с кинетохором, микротрубочки также взаимодействуют с хромокинезинами на плечах хромосомы. Эти белковые моторы связываются с микротрубочками и начинают двигаться к их плюс-концам. Таким образом, на хромосому действуют дополнительные силы, отталкивающие ее от полюсов.
Сложная динамика микротрубочек. В реальных клетках микротрубочка способна независимо связаться сразу с несколькими белками кинетохора; вероятность ее отцепления зависит от того, полимеризуется она или деполимеризуется, а также от сил, действующих на связь. Помимо этого, вероятность полимеризации микротрубочки увеличивается с увеличением действующей на нее тянущей силы. Микротрубочка также постепенно разбирается с минус-конца, а потому медленно движется в сторону полюса. 
Моделирование митоза

Было использовано несколько различных программ для моделирования. Часть исследований производилась в программе MiCoSi (проект пользователя m-krivov на веб-сервисе GitHub), созданной для моделирования митоза в трехмерном пространстве. Некоторые дополнительные исследования полярной выталкивающей силы проводились в среде Wolfram Mathematica. Для изучения усложненной динамики микротрубочек была написана программа на языке C++, использующая модель, описанную в [3].
Результаты

Простейшая модель не смогла обеспечить устойчивого положения хромосомы на экваторе. В скором времени после начала симуляции хромосома захватывала большее число микротрубочек от одного из полюсов и утягивалась к нему, поскольку у клетки не было никакого способа вернуть хромосому в центр веретена.
Добавление Авроры А к модели не принесло желаемых результатов. Либо фермент не оказывал сильного влияния на систему, либо заставлял хромосому потерять почти все связи с микротрубочками.
Были проведены теоретические расчеты, показывающие, что полярные выталкивающие силы смогут удерживать хромосому в центре веретена, если будут обладать достаточно большими значениями. Это было впоследствии продемонстрировано в симуляциях. Но требуемые выталкивающие силы оказались значительно больше реально наблюдаемых. К тому же, не происходило колебаний хромосомы вблизи экватора, характерных для живых клеток.
Построение одномерной модели с использованием сложной динамики микротрубочек и полярной выталкивающей силы дало многообещающие результаты: после подбора параметров хромосома начала проявлять характерные колебания, при этом не уходя слишком далеко от экватора веретена и обладая связями с достаточным числом микротрубочек.
Таким образом, кинематику движения хромосомы можно объяснить лишь при учете сложной динамики движения всех частей веретена деления. 
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