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Biowords

It looks like biologists are colonizing the 

dictionary with all these biowords: we have bio-

chemistry（生物化学）,bio-metrics（生物测定
学）, bio-physics（生物物理学）, bio-technology

（生物技术）,bio-hazards（生物性危害）, and even 

bio-terrorism（生物恐怖主义）. Now what’s up 

with the new entry in the bio-sweepstakes, bio-

informatics?



Bioinformatics?

 Definition

 Integration of computational and biological methods to 
promote biological discovery

 Combination of Biology, Mathmetics ( Statistics ), Computer 
Science

 Purpose

 Predict, Decipher, Visualize
Biology

Computer

Science

Mathmetics

Statistics
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Units of information

DNA Sequence Pathways

RNA Structure Interactions

Protein Evolution Mutations

DNA Genome

RNA Transciptiome

Protein Proteome



Work with DNA

 Simple sequence Analysis

 database searching——BLAST

 pairwise comparison——两序列比对

 Regulatory sequence——Sequence logo

 Gene finding——Hidden Markov model

 Comparative genomic(analyses between species and 

strains)



Markov Model and Hidden Markov 

model



Work with RNA and Protein

 Splice variants——GeneChip

 Tissue specific expression——GeneChip

Detection method?

——Shannon entropy

H(x)=E(I(x))

I(x)=-log(P(x))

 3D Structure
 科学发现游戏Foldit——Mathematical optimization
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Foldit —— 在线蛋白质折叠游戏

Rosetta@home 是一项利
用已联网的计算机来准确预
测和设计蛋白质结构及聚合
物的分布式计算项目。



Foldit —— 在线蛋白质折叠游戏

遇到困境：计算机算法
总会陷入局部最优解



Foldit —— 在线蛋白质折叠游戏

在 2008 年 5 月 9 日，贝克实验室接受
Rosetta@home 用户关于交互式版本的
建议，发布了 Foldit。



Foldit介绍

操作区

分数

排名





游戏玩家破解蛋白质谜题，艾滋病、癌症研
究有望获重大突破

 仅用了三周时间，游戏玩家就解决了一个困扰科学家
好几年的难题。一群玩家通过玩游戏预测了逆转录病
毒蛋白酶的结构，这种蛋白质在艾滋病毒生长过程中
起到了至关重要的作用。该发现标志着人类有望在艾
滋病毒（HIV）和艾滋病（AIDS）研究领域获得重大
突破。这一成果刊登在Nature Structural & Molecular 

Biology杂志上。

So if you're looking for a game that can 

double as good volunteer work, go play. 

You just might help change the world.



生物信息学数据库

大量生物数据

--存储

--分析



• 基因组数据库
–人类、小鼠、果蝇、水稻

• 核酸序列数据库
–NCBI、EMBL、DDBJ

• 蛋白质序列数据库
–SWISS-PROT、PIR

• 蛋白质结构数据库
–PDB、SCOP、CATH

• 二次数据库
–比较基因组学
–代谢途径和细胞调控
–农、林、医学



基因组数据库

 第一个基因组数据库AccDB

(序列，基因、突变、研究者、参考文献)

 人类、小鼠、果蝇UCSC

 水稻http://rice.big.ac.cn/rice/index2.jsp



核酸序列数据库

 美国生物技术信息中心的
GenBank

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Web/Genbank/index.html

 欧洲分子生物学实验室的
EMBL

http://www.embl-

heidelberg.de

 日本遗传研究所的DDBJ

http://www.ddbj.nig.ac.jp/



蛋白质序列数据库

 SWISS-PROT（http://www.ebi.ac.uk/uniprot/）、

 PIR（http://pir.georgetown.edu/）



蛋白质结构数据库

蛋白质分析Interpro

PDB（worldwide protein database bank）

SCOP（Structural Classification of Proteins ）

CATH（http://www.cathdb.info/）



QUESTION?


