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Биоинформатика - это совокуп-
ность методов и подходов, включащих в 
себя:
 1. математические методы компью-
терного анализа в сравнительной гено-
мике;
 2. разработку алгоритмов и программ 
для предсказания пространственной 
структуры биополимеров;
 3. исследование стратегий, соответ-
ствующих вычислительных методоло-
гий.

Основными разделами биоинфор-
матики являются:
 1. компьютерная геномика, решаю-
щая проблемы расшифровки генетиче-
ских "текстов", хранящихся в последова-
тельностях нуклеотидов ДНК (РНК); 
 2. метабономика, исследующая орга-
низацию метаболизма клетки и его 
управления со стороны генома. 

Целью биоинформатики является как 
накопление биологических знаний в 
форме, обеспечивающей их наиболее эф-
фективное использование, так и постро-
ение и анализ математических моделей 
биологических систем и их элементов.

Геном и геномика
  Геном – длинные цепочки, состоящие 
из четырех нуклеотидов, организован-
ные в хромосомы, свёрнутые в ядре 
клетки. Длина генома может достигать 
миллиардов или даже десятков миллиар-
дов символов. 
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Информационный процесс - это совокупность последовательных действий (операций), производи-
мых над информацией (в виде данных, сведений, фактов, идей, гипотез, теорий и пр.), для получения какого-
либо результата (достижения цели).
 Информация подразумевает источника и потребителя. Всякое событие, всякое явление служит источником 
информации.

 Задача сборки генома в самом общем случае - это задача о над-
строке, которая формулируется следующим образом: найти крат-
чайшую строку, такую, что каждая строка из заданного набора явля-
лась бы её подстрокой. 

 Сегодня наиболее эффективный метод анализа белков – сравне-
ние со структурами родственных (гомологичных) белков, которые 
уже расшифрованы. Наиболее близкая из известных последователь-
ностей берется за "точку отсчета", и проводится ее уточнение.  
Когда пространственная структура белка-мишени установлена, на-
ступает следующий этап: поиск низкомолекулярного вещества, ко-
торое, соединившись с белком, будет оказывать нужное фармако
гическое действие. 

 Гены в клетках организма могут взаимодействовать друг с другом 
посредством своих продуктов – белков. Благодаря подобному взаи-
модействию образуется генная сеть. Выяснение механизмов функ-
ционирования генных сетей представляет принципиально важную 
задачу, ведь именно они определяют внешние признаки организма и 
наследственные заболевания. 

 В XXI веке биология двинулась далеко: многие эксперименты 
теперь проводятся на компьютере, а материалом для изучения явля-
ются последовательности белков и ДНК, а также информация о 
строении биологических молекул. 

Наша задача –
восстановить исход-
ный геном по этим 
кусочкам, или как 
чаще говорят – 
собрать.


