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Una definizione di Bioinformatica

 La Bioinformatica e la scienza che si occupa della soluzione di
problemi biologici, sfruttando gli strumenti e le teorie dell'Informatica

* Nata con lo scopo di fornire metodi automatici per lI'analisi di
sequenze di DNA e di proteine:
* sviluppo di database di dati biologici

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



Una definizione di Bioinformatica

e Oggi si usa spesso anche il termine “Biologia Computazionale”:

* sviluppo di modelli matematici e statistici per I'integrazione e
I'interpretazione dei dati sperimentali

» definizione di algoritmi per I'analisi di sequenze, I'espressione dei geni, la
previsione di strutture molecolari, lo studio di processi evolutivi, ...

* sviluppo di strumenti per la simulazione di processi cellulari e sistemi biologici
complessi



(Alcuni) problemi della Biologia

* Analisi di sequenze genomiche:
e sequenziamento e mappatura di genomi
* ricerca di geni con la stessa funzione in organismi diversi

* Analisi di sequenze e strutture proteiche:
* prevedere la funzione di una proteina poco nota
* ricerca di proteine omologhe in organismi diversi

* Evoluzione di organismi:
* ricostruire l'albero filogenetico di un insieme di organismi
* capire le relazioni evolutive fra proteine (e geni)



(Alcuni) problemi della Biologia

* Funzionamento di processi cellulari:

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

* localizzazione e concentrazione delle specie molecolari
* studio delle dinamiche del processo

e Comportamento di sistemi multicellulari:

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

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

* es. colonia di batteri patogeni



(Alcuni) problemi della Biologia

* Sviluppo di farmaci e terapie mediche:

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

* previsione e prevenzione di malattie, ottimizzazione delle
terapie mediche
* medicina personalizzata

* Risanamento ambientale (bioremediation):

* uso di biotecnologie per la “costruzione” di batteri in grado
di degradare contaminanti ambientali
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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

Harvard Chan Bioinformatics Core
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La bioinformatica si occupa di:

* Definire algoritmi e modelli per:

 'analisi dei dati biologici, la comprensione del funzionamento di processi cellulari e
di sistemi biologici complessi, la previsione di strutture molecolari, la progettazione
di farmaci, ecc.

* Organizzare, memorizzare e gestire grandi quantita di dati biologici

* Creare software e database di facile utilizzo anche per utenti non esperti
di Informatica

e ...molto altro



“Voglio fare il bioinformatico!”
* La Bioinformatica e un’area di ricerca
multidisciplinare:
* silavora in gruppi di ricerca eterogenei
e capirsi e fondamentale, ma non e sempre facile

* || bioinformatico ideale ha:

* conoscenze teoriche:
 Biologia, (Bio)Chimica, Fisica, Matematica, Informatica
e competenze pratiche:

* uso di strumentazione e protocolli di laboratorio

 abilita di programmazione (Bash, Python, R) e manualita
informatica



III

“Ah pero... non e mica cosi facile

* “Quanto devo studiare?”
e tanto, la laurea di solito non basta (serve un dottorato di
ricerca)
* “Dove si fa ricerca bioinformatica in Italia?”
* prevalentemente a livello accademico
* in alcune grandi aziende, ma su problemi piu specifici (es.
drug design)
* “E all’'estero?”

e quasi ovunque, ma di piu nei Paesi in cui “girano piu soldi”
per la ricerca (USA, Giappone, Nord Europa)
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