
ОТ РЕДАКТОРА / FROM THE EDITOR Вавиловский журнал генетики и селекции. 2022;26(8):719-720
DOI 10.18699/VJGB-22-87

В последние 15 лет в генетике про­
исходит информационный взрыв, 
обусловленный появлением эф­

фективных методов расшифровки ге­
номов и, как следствие, снижением бо­  
лее чем на четыре порядка стоимости 
геномно го секвенирования. В результа­
те этого нау ки о жизни стали главным 
источни ком больших данных, обогнав 
по тем пам роста не только другие науч­
ные на правления, но даже социальные 
сети. Одновременно совершенство­
вались экс периментальные методы 
транскриптомного, протеомного, мета­
бо лом ного и дру гих видов исследова­
ний. Все это создало грандиозный вы­
зов для биоинформати ки и системной 
ком пьютерной биологии, поскольку 
темпы генерации геномных и других 
типов данных намного опережают воз­
можности их глубокого компьютерного 
анализа.

Объем и сложность этих данных на­
столько велики, что их понимание, ин­
терпретация и, тем более, практическое 
применение невозможны без использо­
вания новых информационных техно­
логий, эффективных методов анализа 
данных и компьютерного моделиро­
вания живых систем. На наших глазах 
возникает новая биология, ключевой 
особенностью которой является тесная 
интеграция экспериментальных и ком­
пьютерных подходов. Она включает: 

• накопление больших объемов экспериментальных 
данных о структурной и функциональной организации 
живых систем, процессов и структур; 

• крупномасштабный анализ получаемой эксперимен­
тальной информации в контексте накопленных ранее 
больших данных (молекулярно­биологических, гене­
тических, биохимических, физиологических и др.);

• компьютерное моделирование изучаемых систем, 
процессов и структур на различных иерархических 
уровнях их организации; 

• предсказание новых свойств и изучаемых живых си­
стем на основе результатов анализа и моделирования; 

• планирование новых экспериментов для подтвержде­
ния результатов предсказаний и прогнозов и, наконец, 
проведение новых экспериментов и получение новых 
данных и знаний. 
И вот таким образом стремительно развивается новая 

биология, движущей силой которой является интеграция 
экспериментальных и компьютерных подходов. В этой 
интеграции важнейшую роль играют: 
а) биоинформатика, обеспечивающая хранение, обработ­

ку и анализ больших данных, получаемых с помощью 
методов геномики, транскриптомики, протеомики, 
метаболомики и других высокопроизводительных экс­
периментальных технологий, а также 

б) системная компьютерная биология, к числу ключевых 
задач которой относятся реконструкция, компьютерный 
анализ и моделирование генных сетей и молекуляр­
но­генетических систем, ответственных за контроль 
процессов формирования молекулярно­генетических, 
биохимических, физиологических, структурно­мор­
фологических, поведенческих и других характеристик 
человека, животных, растений и микроорганизмов на 
основе информации, закодированной в их геномах. 
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При этом биоинформатика и системная компьютерная 
биология имеют важнейшее значение не только для про­
ведения фундаментальных исследований, но и для реше­
ния практических задач в интересах сельского хозяйства, 
биомедицины, фармакологии, биотехнологий, экологии и 
множества других направлений в науках о жизни и меж­
дисциплинарных исследованиях. 

В очередной выпуск «Вавиловского журнала генетики 
и селекции» включены статьи, подготовленные по мате­
риалам ряда докладов, представленных на 13­й между­

народной мультиконференции «Биоинформатика регуля­
ции геномов/системная биология» (4–8 июля 2022 г.) по 
таким направлениям, как компьютерный анализ бакте­
риальных и митохондриальных геномов, компьютерная 
вирусология (взаимодействия в системе «вирус–хозяин», 
рациональная инженерия метаболических путей бакте­
рий, моделирование динамики генных сетей и процессы 
морфогенеза растений, эволюционная компьютерная био­
логия, экспериментально­компьютерная психология и ряд  
других.
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