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Развитие новых высокопроизводительных 
экспериментальных технологий в области 
молекулярной биологии и генетики приве-
ло к возможности генерации беспрецедентно 
огромных объемов данных, описывающих 
особенности работы клетки на молекулярном 
уровне. В связи с этим критически возрастает 
роль таких научных направлений, как биоин-
форматика и системная компьютерная биоло-
гия, обеспечивающих возможность автомати-
ческого конвейерного анализа и интерпрета-
цию получаемых экспериментальных данных, 
моделирования биологических систем и про-
цессов. 

Компьютерная системная биология являет-
ся быстро растущей междисциплинарной об-
ластью научных исследований, объединяющей 
биоинформатику, информатику, математичес-
кое моделирование, микробиологию, молеку-
лярную биологию и генетику, биостатистику 
и другие области знаний. Для развития сов-
ременной биоинформатики и компьютерной 
системной биологии характерна интеграция 
теоретических, экспериментальных и компью-
терных подходов при проведении комплекс-
ных исследований.

В настоящем выпуске журнала, сформиро-
ванном по материалам Международной конфе-
ренции по биоинформатике регуляции и струк-
туры геномов и системной биологии (BGRS/
SB-2014) (http://conf.nsc.ru/BGRSSB2014/), 
представлены результаты исследований, про-
водимых в СО РАН по различным направле-
ниям современной биоинформатики и ком-
пьютерной системной биологии, а также ге-
нетической и метаболической инженерии и 
биотехнологии, в том числе: биомедицинские 

исследования с использованием полногеном-
ного анализа; анализ взаимосвязей функцио-
нальных и геномных характеристик, аллелей 
генов с появлением заболеваний; компьютер-
ный анализ и функциональная аннотация сай-
тов связывания транскрипционных факторов; 
исследование особенностей экспрессии генов, 
контролирующих тонус сосудов в почках крыс 
НИСАГ со стресс-зависимой артериальной 
гипертензией; анализ структурных и динами-
ческих особенностей мутантов белка SOD1, 
ассоциированных с боковым амиотрофичес-
ким склерозом; разработка алгоритма восста-
новления аминокислотной последовательнос-
ти циклических пептидов из масс-спектров; 
применение методов компьютерного анализа 
графов для поиска структурно-функциональ-
ных закономерностей организации генной 
сети циркадного ритма; исследование струк-
туры и эволюции сетей научного соавторства; 
моделирование процессов морфогенеза рас-
тений; разработка Web-сервисов для оценки 
эффективности элонгации трансляции генов; 
комплексные экспериментально-биоинфор-
мационные исследования в области генети-
ческой и метаболической инженерии и био-
технологии, ориентированные на обработку 
технологии осахаривания биомассы мискан-
туса при помощи коммерческих ферментных 
препаратов; получение этанола из раститель-
ной биомассы, теоретические и практические 
аспекты проблемы биологического окисления 
углеводородов микроорганизмами; изучение 
конформационных состояний ДНК в газовой 
фазе, позволяющее расширить знания о зако-
номерностях компактизации ДНК в естествен-
ных и искусст венных условиях.


