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▪ В 2000 году секвенировали первый геном человека за 13 лет и $3 млрд.
▪ Сегодня это делают за 1 день и $200.
▪ В 2023 году произведено больше генетических данных, чем за всю историю до 2015.



Что  такое био инфо рм атика

▪ Математику и математическую статистику
▪ Информатику 

▪ Кибернетику
▪ Машинное обучение

▪ Общую биологию
▪ Молекулярную биологию
▪ Генетику

▪ Химию

– это междисциплинарная область знаний, которая объединяет:



Про блем а объ ём а данных

40390433406298 оснований и 4441331387 последовательностей в базе WGS
5676067778413 оснований и 258320620 последовательностей в базе GenBank

40 390 433 406 298 оснований и 4 441 331 387 последовательностей в базе WGS
5 676 067 778 41 3 оснований и 258 320 620 последовательностей в базе GenBank



Про блем а объ ём а данных

Хранилище NCBI (GenBank) удваивается каждые 18 месяцев –
закон Мура для ДНК



Про блем а объ ём а данных

▪ Один секвенатор (например, Illumina NovaSeq) выдает 20 терабайт данных 
за сутки — это как:
▪ ~ 7 000 000 экземпляров «Война и мир»
▪ ~ 136 трилогий фильмов «Властелин колец» в 4K
▪ ~ 64 всех частей фильмов «Гарри Поттер» в 4K



Про блем а объ ём а данных



Про блем а объ ём а данных



С уперсила №1 : По иск родственников
▪ BL A S T — «Гугл для ДНК».
▪ Берём неизвестный ген → за 

секунды находим похожие 
гены у мыши, банана, бактерии.

▪ Например так нашли ген, 
отвечающий за устойчивость к 
засухе у пшеницы, сравнив с 
геном риса. И функции многих 
генов, как раз определяются 
при сравнении с генами других 
организмов.



С уперсила №2: С равнение геном о в
▪ Выравнивание 

последовательностей.
▪ Поиск различий (опечаток) в 

двух почти одинаковых текстах 
«Войны и мира» (но текстов 10 
000 раз больше). 

▪ Мы ищем и находим мутации, 
вставки, удаления. Так можно 
определить, почему один 
человек болеет, а другой нет.



С уперсила №2: С равнение геном о в
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С уперсила №3: Предсказание 3D-
структуры белков

▪ Белок – цепочка аминокислот, которая 
сворачивается в сложную фигуру.

▪ Возможных вариантов сворачивания – больше, 
чем атомов во Вселенной.

▪ Революция: ИИ AlphaFold (2021) предсказал 
структуру 200 млн белков. Раньше на один 
белок уходили годы в лаборатории.



С уперсила №4: Анализ 
«включено/выключено»

▪ RNA-seq – замеряем, какие гены работают в 
клетке.

▪ Тепловая карта: видно, что раковая клетка 
отличается от здоровой по профилю активности 
сотен генов.

▪ Без компьютера это не проанализировать –
слишком много данных.



Найди м утацию
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Онколо гия и персо нализиро ванная 
м едицина

▪ У рака легких пациента берут биопсию, 
секвенируют опухоль.

▪ Программа ищет драйверные мутации 
(например, в гене EGFR).

▪ Находит известную мутацию → назначают 
таргетный препарат (например, ирлотиниб), а 
не универсальную химиотерапию.

▪ Результат: эффективность с 30% до 80%, 
меньше побочных эффектов.



По иск но вых антиб иотиков
▪ Традиционный метод: 10 лет и $1 млрд.
▪ Новый метод: ИИ обучается на тысячах 

известных молекул, предсказывает, какие 
пептиды убьют бактерию, но не тронут наши 
клетки.

▪ Учёные Ставропольского государственного 
медицинского университета с помощью ИИ 
создали более 200 потенциальных 
антибиотических пептидов из которых 5 были 
отобраны в ходе дальнейшего 
биоинформатического анализа, а 2 прошли 
проверку in vivo

▪ Пример: в 2022 году создан антибиотик 
цилагицин



С ельское хозяйство  – супер-культуры 
без ГМО-спо ров

▪ Традиционная селекция — 10–15 лет на новый 
сорт. Нужно скрещивать, сеять тысячи 
растений, ждать урожая. А изменения климата 
требуют быстрых решений

▪ Решение №1: Маркер-ориентированная 
селекция (MAS)

▪ Решение №2: Геномная селекция (GWAS)
▪ Решение №3: Поиск генов диких предков



Чем  реально  заним ается био инфо рм атик
на раб оте

▪ Поставить ПЦР
▪ Написать скрипт на Python или R, который 

обработает 10 000 файлов с ДНК.
▪ Визуализировать данные (графики в R или 

Python).
▪ Покушать
▪ Работать в Linux на сервере (или в облаке).
▪ Скачать данные из баз (NCBI, ENA, PDB).
▪ Сделать статистический тест, чтобы отличить 

настоящий сигнал от шума.



Инструм енты



Как стать био инфо рм атиком

▪ Можно прийти с двух сторон:
▪ Биолог, подучивший программирование 

(курсы Stepik по Python и биоинформатике).
▪ Программист, выучивший биологию 

(сложнее, но тоже возможно).
▪ Математик, выучивший биологию.

▪ Совет: Сейчас заглянуть на сайт 
Rosalind.info – задачи по 
биоинформатике с автопроверкой (от 
простых к сложным).

▪ ВУЗы: биоинформатика есть в МГУ, ИТМО, 
ВШЭ, Сколтехе, УрФУ и география 
дисциплины ширится.



«Большие вызовы» и «Иннагрика»



Заключение: биолог 2030 года
▪ Это человек, который утром делает ПЦР, 

днём пишет код на Python или R, а 
вечером интерпретирует данные с 
секвенатора.

▪ Главная мысль: компьютер не заменяет 
биолога, он дает суперсилы. С ним один 
человек делает работу целой 
лаборатории 90-х годов.

▪ Цитата: «Биология становится наукой о 
данных. Тот, кто умеет программировать, 
увидит то, что другие пропустят».



С пасиб о  за вним ание!


