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Una definizione di Bioinformatica

ALa Bioinformatica & la scienza che si occupa della soluzione di _
LINE Ot SYA O0AZ2t 2dJA0A2 atNHziul yRrR2z2

Ab 0 O2y f2 &a02L)2 RA F2NYANB YS
sequenze di DNA e di proteine:

Asviluppo di database di dati biologici

Aenorme impulso dal Progetto Genoma Umano (sequenziamento di genomi su
larga scala)



Una definizione di Bioinformatica

Ah33IA aA dzal aLlsSaaz | yOKS Af OSN
Ad At dzLJLl2 RA Y2RSEfA YFEUSYFUOAOA S ad
f QAYOGSNIINBGIT A2yYS RSA RIFIOA ALISNRAYSY
ARSTAVATA2YS RA TEI2NAOGYA LISNI £ QF yI f

LINSGA&A2YS RA a0NHziU0dzNBE Y2t SO2f I NRA =
Asviluppo di strumenti per la simulazione di processi cellulari e sistemi biologici
complessi



(Alcuni) problemi della Biologia

AAnalisi di sequenze genomiche:
Asequenziamento e mappatura di genomi
Aricerca di geni con la stessa funzione in organismi diversi

AAnalisi di sequenze e strutture proteiche:
Aprevedere la funzione di una proteina poco nota
Aricerca di proteine omologhe in organismi diversi

AEvoluzione di organismi:
ANAKA O2&a0UNHZANB f QFf 0SSN FTAf23ISYSiA
Acapire le relazioni evolutive fra proteine (e geni)



(Alcuni) problemi della Biologia

AFunzionamento di processi cellulari:

Acomprensione dei meccanismi di interazione fra le varie
specie molecolari presenti nella cellula

Alocalizzazione e concentrazione delle specie molecolari
Astudio delle dinamiche del processo

AComportamento di sistemi multicellulari:

Acomprensione dei meccanismi di interazione fra cellula e
cellula (in un tessuto, in una colonia di microrganismi)

Astudio di metodi per intervenire positivamente o
negativamente sul sistema multicellulare:

A es. colonia di batteri patogeni



(Alcuni) problemi della Biologia

ASviluppo di farmaci e terapie mediche:

Aprogettazione di farmaci specifici per una certa patologia, e
analisi di tossicita/assorbimento del farmaco

Aprevisione e prevenzione di malattie, ottimizzazione delle
terapie mediche

A medicina personalizzata
ARisanamento ambientale (bioremediation):

Adza2 RA O0A20SOy2f23IAS LISNI I aO2
di degradare contaminanti ambientali
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GGCACCGATAAGCCCGTGAGGGAGGCCGCGGCAGGGGCTGAGGGCAGCTTTGCACTGGCCTGCTGGTGCCCCTGGGOCGGAACCGCCTGGGCACCATAAAGGCGG
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Human GRCh38.p13

Reference Chromosome 8
63817210 63817220 63817230 638172340

Genome 63817200
TTATCTTCTTTGACTTCATGTCTCATATTCAGGTCATACTGATGCAAG

Seguence

TTAT
TTATCTT]
TTATCTTCTTTGAAT]
TTATCTTCTTTGACTTCATGT]
ATCTTCTT-GACTTCATGTCTCA
TCTTTGACTTCATGTCTCATATT]
Reads TTGACTTCATGTCTCATATTCAG]
TTGACTTCATGTCTCATATTCTG]
CTTCATGTCTCATATTCAGGTCA
GTCTCATATTCAGGTCATACTGA
CATATTCAGGTCATACTGATGCA
TATTCAGGTCATACTGATCCAAG
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