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Az elmult évtized leglatvanyosabb fejlddése
kétségteleniil a szamitdgéptudomanyok és
a biotechnoldgia tertiletén zajlott le. Nem
meglepd, hogy megjelentek a bioldgiai infor-
mécio kezelésének sajatos szamitdgépes
kozelitései is, melyeket ma egyttesen bio-
informatikanak szokés nevezni. Ennek a
szakteriletnek alig tiz-tizendt év alatt tekin-
télyes 6nallo intézményei, folyodiratai léte-
stiltek, az egyetemek tobbségén tantargy-
ként vagy 6nallo szakként oktatjak, évente
tobb kongresszust rendeznek a témdban, és
sorra jelennek meg a bioinformatikai tan-
konyvek is.* A bioinformatika fogalma azon-
ban nem irhato kériil modszertani alapokon,
mér csak azért sem, mertinformatikai eszko-
zbket atudomany minden dgaban hasznal-
nak. Ez az irds amellett igyekszik érvelni,
hogy a bioinformatika elsésorban nem kilon-
all6 szaktudomany, hanem sokkal inkabb egy
Ujszer( ismeretdbrazolasi modszereket alkal-
mazo altalanos szemléletmod, melynek
fejlodését itt a molekularis biologia szem-
sz6gebdl igyeksziink nyomon kdvetni.

A vizsgéalt objektum szempontjabdl a
bioinformatika harom, t6bbé-kevésbé jol

! Magyar nyelven olvashat6 Malcolm A. Campbell
és Laurie J. Heyer Genomika, proteomika, bioinfor-
matika cim( orvosbioldgiai szemlélet( bevezetd tan-
konyve (Medicina, Budapest, 2004). Magyar nyelvQ
oktatasi anyagok talalhatok példaul a www.brc.hu/
ps/bioinformatika-oktatas cimen.

elhatérolhat6 iranyzatra oszlik, egyik a DNS
és a fehérjék szekvencia-adataival, masik a
molekuldk haromdimenzids szerkezetével,
aharmadik pedig a biologiai kdlcsdnhatasok
halézataival foglalkozik. Kezdetben a szek-
venciaanalizis fejlddése volt talan a leglatva-
nyosabb. A genom-adatok ugyanis szekven-
cidk (karaktersorozatok) alakjaban jelennek
meg az adatbazisokban, ezek az eredmé-
nyek a felhasznalok széles kdre szamara ért-
hetdek. Rdadasul, a szekvencia nagyon jol
kezelhet® adattipus. Ebben a kérben nagyon
sok olyan feladat is megoldhat6, amely pél-
daul grafok vagy haromdimenzios szerkeze-
tek esetében tllsdgosan iddigényes lenne.

Igen eltérdek a hdromdimenzids szerke-
zeti adatokkal foglalkozd szamitasok motiva-
cioi. A szerkezeti bioinformatika torténetileg
nem a molekularis biologidbdl, hanem a
makromolekuléris szerkezetkutatasokbol
(structural biology) fejlddott ki. Ez utbbi
komplex fizikai vizsgélati modszereket (pél-
daul rontgendiffrakciét és magmagneses
rezonancia spektroszkdpiét) és modellezési
technikékat (példaul molekularis mechani-
kat, molekuléris dinamikai modelleket)
alkalmaz, melyek altalaban tdvol esnek a bio-
I6gusok, orvosok érdeklddésétol.

A kolcsdnhatési halézatok vizsgalata a
legUjabb kutatasi irdnyzat. Megjelentek
ugyanis olyan kisérleti technikak (példaul
microarray és kettdshibrid modszerek stb.),
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amelyek tomegesen llitottak eld a gének,
fehérjék kolcsonhatési adatait, és ezek abra-
zolasara a halozatszer(, grafelméleti leirasok
alegkézenfekvdbbek. A harom modelltipus-
ban minddssze annyi kdzds, hogy a bioldgiai
strukturakat mindegyikiik elemek és koztik
Iévo relaciok segitségével irja le (Pongor,
1988), mely utébbiak egy bonyolult és fejlo-
dd fogalmi rendszert képeznek (1. abra).
E rovid bevezetés sejteti, hogy a technikai
Ujitasok mellett a bioinformatikaban az isme-
retek abrazolasanak Uj Gtjairdl van sz6. Mind-
ennek lathatd jele, hogy az Uj bioldgia ered-
ményei mar egyre inkabb elektronikus adat-
bazisok forméajaban jutnak el a felhaszna-
I6khoz (1. tAblazat). Mig azonban a nyom-
tatott informéciot sajat magunk értelmezziik,
az adatbazisokat mar kdzvetve, programok
segitségével olvassuk, és a programok sajat
maguk is sok —a felhasznéld szaméra sokszor
korantsem transzparens —informaciot tartal-
maznak. A programokba épitett interpreta-
cios modszerek eleinte magaban a program-
kodban voltak elrejtve, Gjabban azonban mar

a bioldgidban is megjelentek az egyes terii-
letek szabalyait formalisan leiré bioldgiai
ontologiak (objektumokra és viszonyaikra
vonatkozo enciklopédikus 6sszegzés [a
szerk.]) (2. tblazat). Az aldbbiakban a mole-
kuléris ismeretek dbrazolasanak nyelvi, tér-
beliilletve halozati modelljeit, ill. a szdmitas-
technikai eszk6zok fejlodését tekintjik at.

Szekvenciak és nyelvek

Nyelvi leirasoknak tagabb értelemben azon
leirasokat nevezziik, amelyek szemantikus,
fogalmi definiciok segitségével definidljak az
elemeket és a kozottik 1évd relaciokat. A
molekuldris bioldgia maga olyan korszakban
szilletett, mikor a tudomanyban a nyelvi
megkdzelitések uralkodtak. llyenek voltak
elsdsorban a nyelvelmélet (lasd Ludwig Witt-
genstein, Ferdinand de Saussure, Noam
Chomsky mdveit) és az informéacioelmélet
eredményei, valamint a kor katonai kutata-
sain alapul6 kriptoldgiai és alakfelismerési
irdnyzatok. Ezekre alapozva kialakult egy tag,
nyelvi, kommunikacids és szamitastudoma-

Rendszer Elem Relacié
Molekuldk, pl. ook Kémiai kotés
fehérje-szerkezet
Fehérje- ) Szekvencidlis iz
. Aminosavak Lz
szekvencia szomszédsag
meliag STAMAT
EgyszerQsitett Mésodlagos Szekvencialis
fehérje-szerkezet  szerk.elemek  szomszédsag, 3-D —_— fid
1 Szekvencialis
Fold-tipusok Coa-atomok szomszédség, 3-D . fideg
- Molekula-
Komplexek Fehérjék, DNS Kblesonhatasok iz
Metabolikus Enzimek Kémiai reakciok
Utvonalak (szubsztrat/termék)
Génhalozatok Gének Ko-regulacio

1. dbra = A biolGgiai és bioinformatikai adatbazisok tudomanyos nyelve elemek
és komplex relaciok hierarchikus rendszerére épil (A), szemben a tradicionélis
természetleiras fogalmi rendszerével (B).
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Nukleotid-szekvencia adatbazisok
Nemzetkozi nukleotid-adatbazis kollaboracié (USA-EU-Japan)
Kédolé és nem-kddold DNS
Génszerkezet, intronok, exonok
Transzkripcios faktorok és kotohelyeik
RNS szekvenciak
Fehérje-szekvencia adatbazisok
Altalanos szekvencia adatbazisok
Fehérje-tulajdonsagok
Fehérje-lokalizacio és targeting
Fehérje-szekvencia motivumok és aktiv helyek
Fehérje domének, fehérjék osztalyozasa
Egyes fehérjecsaladok adatbazisai
Szerkezeti adatbazisok
Kis molekulak
Szénhidratok
Nukleinsav-szerkezetek
Fehérje-szerkezetek
Genom-adatbézisok (nem-gerincesek)
Genom-annotacids kifejezések, ontol6gidk és nevezéktan
TaxonOmia és azonositas
Altalanos genom adatbézisok
Virus genomok
Prokaidta genomok
Egysejth eukariéta genomok
Gomba genomok
Egyéb nem-gerinces genomok
Metabolikus és jeltovabbbitasi (signaling) Utvonalak
Enzimek és enzim-nevezéktan
Molekularis kdlcsdnhatasok és jeltovabbitasi Utvonalak
Emberi- és egyéb gerinces genomok
Modell szervezetek, 6sszehasonlitd genomika
Human genom adatbéazisok, géntérképek és vizualizald eszkézok
Humén ORF-ok
Human gének és betegségek
Microarray és egyéb génexpresszids adatbazisok
Proteomikai adatbazisok és analizal6 rendszerek
Egyéb molekularis biologiai adatbazisok
Bioldgiai makromolekulak képei
Bioremediacios adatbazisok
Gyogyszerek és gyogyszertervezés
Jelz6molekulak és primerek
Organellum adatbazisok
Novényi adatbézisok
Altalanos névényi adatbazisok
Arabidopsis thaliana
Rizs
Més ndvények
Immunolégiai adatbazisok

1. tablazat = A bioinformatikai adatbazisok fébb tipusai (A Nucleic Acids Research 2005
évi adatbazis szama alapjan, http://www3.oup.co.uk/nar/database/cat/12/.
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Genew — human gén-nevezéktani adatbazis,
http://www.gene.ucl.ac.uk/cgi-bin/nomenclature/searchgenes.pl

GO - Gene Ontology, gén-ontoldgia, http://www.geneontology.org/

GOA - Gene Ontology Annotation, gén-ontoldgia, http://www.ebi.ac.uk/GOA
IUBMB Enzim-nevezéktani adatbazis, http://www.chem.qmul.ac.uk/iubmb/
IUPAC Szerves- és biokémiai nevezéktan, http://www.chem.gmul.ac.uk/iupac/
IUPHAR-RD Gyogyszerek és receptorok farmakologiai adatbazisa,
http://www.iuphar-db.org/iuphar-rd/

PANTHER Géntermékek nevezéktana, http://panther.celera.com/
STAR/mmCIF: an ontology for macromolecular structure, http://
ndbserver.rutgers.edu/mmcif UMLS — Unified Medical Language System (Egységes
orvostudomanyi nyelvrendszer, tezaurusz, lexikon és szemantikus hal6zatok
formajaban) - http://umisks.nlm.nih.gov

2. tablazat = Az adatbézis anotaciok nyelvezetének és nomenklatirdjanak adatbazisai, ontoldgiak

nyi eszkdzoket egyesitd gondolkodasmaod,
melynek alapjan kézenfekvBnek tdnt, hogy
maguk a bioldgiai szekvenciak is egyfajta
kddot jelentenek, azaz egy ismeretlen nyel-
ven leirtinforméacié hordozéi. Ez a metafo-
rikus értelmezés olyan kifejezésekben ko-
szon vissza, minta ,genetikai kdd” vagy ,,az
élet kdnyve”.

A bioldgiai szekvenciak elemzése el6-
sz6rvaléban amatematikai nyelvészet karak-
tersorozat elemzési metodikait hasznalta,
ezek kozll sokan, példaul asorozatok komp-
lexitasi vizsgalatai, ma is a standard modsze-
rek kozé tartoznak. Mikor a 90-es években
megindultak a genomszekvenalasi progra-
mok, a karaktersorozatok hasonldségait vizs-
galé heurisztikus moédszerek — példaul a jol
ismert BLAST program (Altschul etal., 1990)
—lettek a leggyakrabban alkalmazott algorit-
musok, és nemcsak a bioinformatika, hanem
az egész tudomanyos szamitégép felhasz-
nélas teruletén.

Aszekvencidk adatbézisainak torténete
a 60-as években kezdddott, mikor Margaret
Dayhoff és munkatarsai a Georgetown Egye-
temen rendszerezni kezdték és kdzzétették
az irodalombol gyQjtott fehérjeszekvencia-
kat. A példaértéki vallalkozas azonban hamar
kindtte a nyomtatas lehetdségeit, at kellett
térni akizarélagosan szamitogépes tarolasra.
Kozben megjelentek a DNS-szekvenélas

produktiv technikai is, melyek az addig
egyeduralkodo fehérjeszekvenalasi mad-
szereket lassan ki is szoritottak a tdmeges
adatgyQjtésbdl. Az adatok ma mar szinte
kizarélag DNS-szekvenalasbol szarmaznak,
gy(Qjtéstiik nemzetkozi kollaboracio kereté-
ben folyik. Erre a célra az Egyesiilt Allamok,
az Eurdpai Uni6 és Japan szakintézményeket
hozott létre. A 90-es években jelentkezett
két 0 fejlodési irany. Egyrészt megjelentek
az elsd specializalt adatbazisok —ilyen volt
példaul az elsé fehérje doménszekvencia
gy(jtemény (Pongor et al., 1993) —amelyek
a szekvenciak egyes el6re csoportositott
szakaszaira koncentraltak. Ezek szdma ma
mar meghaladja a szazat. Masrészt az adat-
bazisok annotacioja is egyre rendszeresebbé
valt. Eleinte ugyanis a szekvencidk mellett
csak egy azonosito kod allt, késébb meg-
jelentek a bibliogréfiai, funkcios és szerkezeti
informéciok, illetve a bibliogréfiai adatba-
zisokra torténd hivatkozasok is. Mindezek
az informéciok természetes nyelven irodtak.
Hamar felmerUlt tehat egy uniform, szami-
togéppel olvashatd tudomanyos nyelv iranti
igény. A természetes nyelvet hasznald meg-
kozelitések eredményei egyrészt a bioldgiai
ontologidk, masrészt a bibliografiai adatba-
nyaszat médszerei, melyt6l a nagyszamban
produkalt molekularis adatok értelmezésé-
nek automatizalasat varjak.
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Térbeli modellek

A térbeli latAsmadd csirai mar az atomokra
vonatkoz6 legkorabbi elképzelésekben tet-
ten érhetdk, amodern molekularis tudoma-
nyokban pedig talan Jacobus Henricus van
t'Hoff volt az els, aki 1874-ben felismerte,
hogy egyes kémiai tulajdonsagok nem ma-
gyarazhatok az atomok haromdimenzios
elrendezbdése nélkdl (Pallg, 2001). Ahogy
arontgendiffrakcid madszerei fokozatosan
lehet6vé tették a szerves molekuldk vizsga-
latét, Olga Kennard és John Desmond Bernal
elkezdték a molekularis szerkezetek rend-
szerezését, ebbdl a gyQjteménybdl fejlddott
ki a késBbbi Cambridge Structural Data-
base adatbazis, mely nagyban hozzajarult
ahhoz, hogy a kémidban konszolidalodtak a
molekularis geometria és a sztereokémia fo-
galmai. A makromolekulak szerkezeti adat-
bazisainak kz6s dse az 1971-ben alapitott
Protein Data Bank (Bernstein et al., 1977).
A90-es évek soran a haromdimenzids ada-
tokra vonatkozé adatbazisok kozétt is meg-
jelentek a masodlagos adatbazisok, melyek-
bdl szintén tébb tucatot szamlalhatunk 6ssze
(Carugo — Pongor, 2002). A nukleinsavak
szerkezeti adatbazisai a kdzelmultig a fehér-
jékétdl eltérd utakon fejlddtek. A nuklein-
savak haromdimenziés szerkezetmeghata-
rozasa ugyanis gyakorlatilag sokkal nehe-
zebb és kevéshé produktiv, mintafehérjéke,
és a meglévd adatok tébbsége is révidebb
DNS-szakaszokra vonatkozik. Mind fehér-
jéknél, mind nukleinsavaknal alkalmazunk
alacsonyfelbontasi modelleket is, a DNS
makroszkopikus alakvaltozasait szokéas
példaul végtelen szal, pontosabban elaszti-
kus radmodell segitségével abrazolni (Mun-
teanu etal., 1998).

Ahogy a szekvenciak szamara nyelv, a
haromdimenziés modellek metaforéi sza-
maéra a targyakra vonatkozo ismeretek je-
lentik a fogalmi hétteret. A targyak kezelé-
sének képessége pedig, ha lehet, még Gsibb

tulajdonsag, minta nyelvi készség. A szami-
togépes grafikaa makromolekuldk szerkeze-
tétatargyi vilaghol kdlcsdnzott objektumok,
példaul hengerek, gdmbok, szalagok, felli-
letek segitségével jeleniti meg, ezek révén
az attekinthetetlen atomi részletek helyett
kirajzolédnak a makromolekulak formai,
térbeli mintazatai, szimmetridi. A fehérjék
konforméciojanak analizise, a fold-tipusok
felismerése példaul lehetetlen lett volna sza-
mitdgépes vizualizalasi madszerek nélkdl,
de atargyi metafora megjelenik a szerkezeti
sz&mitasokban is, hiszen a molekulaszerke-
zetek optimalizalasakor a szerkezetet pél-
daul gyakran egyszer(, klasszikus mecha-
nikai targyakként modellezziik. Végul,
valahol a haromdimenzi6s leirasi médszerek
hataran helyezkednek el az egy- vagy tébb-
dimenzids diagrammatikus dbrazolasok, me-
lyekben az adott molekulak valamilyen jel-
lemzdjének eloszlasat abrazoljuk (Pongor,
1987).

Hal6zati modellek

Az eldbbi két modelltipusnal kikotottik,
hogy az elemek és kapcsolataik definicioi a
tudomanyos nyelv szemantikai illetve a mo-
lekularis geometria targyi leirasait kovessék.
Ha ezektBl a megkotésektdl eltekintiink,
altalanos topoldgiai modellekhez, vagyis
halézatokhoz jutunk, amelyekkel tetsz6le-
ges elemek és viszonylatok abrazolhatok,
mint példaul a metabolikus Utvonalak, a neu-
ronok hélozatai, a taplalkozasi lancok, gének
regulacids halozatai. Ennek az egyszeri ab-
razoldsmodnak elsd példaja a kémiaban
alkalmazott szerkezeti képlet, matematikai
forméja pedig a graf— példaul egyszerd, ira-
nyitott és sulyozott graf. A molekulaszerke-
zetek egyébként mar a XIX. szazadban is
inspiraltak a grafelmélet fejlddését. Fontos
Iépés volt az Erdds Pal és Rényi Alfréd neve-
hez f(0z6d6 véletlen-graf modell (Erdds —
Rényi, 1959), amelyet késbb a sejten belili
halozatok allapotainak modellezésére alkal-
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maztak (Kauffman, 1992). A hal6zati model-
lek napjainkbeli népszeriisége viszont an-
nak a felismerésnek kdszdnhetd, hogy
egyes biolégiai és technikai haldzatok (pél-
daul Internet, légiutak stb.) tényleges topo-
I6gidja jellemzben eltér a véletlen grafoktol,
és ez tsszefiiggésbe hozhato6 a hal6zatok
stabilitasaval (Barabasi — Albert, 1999). A
halézati modellek kuléndsen hasznosnak
bizonyultak az Gj technikak, példaul a ge-
nomszintd expresszios vizsgalatok eredmeé-
nyeinek abrdzolasaban, itt ugyanis a nagy
adattomegbdl a kdlcsonhato elemek éppen
részgrafok segitségével azonosithatok.

Szamitégépes maddszerek

A bioinformatika olyan korszakban keletke-
zett, mikor a szdmitastechnika bevonult a
biologiai kutatdsok mindennapos gyakor-
lataba. Adatbazis-architektlrak, programozasi
maodszerek, felhasznal6i fellletek és méas
szoftver komponensek tekintetében a bion-
formatika lényegében nem kulénbozik az
informatika egyéb teriileteit6l. Onallo szint
hoztak a nyolcvanas évek kbzepén megje-
lend bioinformatikai programcsomagok,
amelyek egységes, moduléaris rendszerben
tudtak kezelni a szekvenciakkal kapcsolatos
maodszerek majdnem teljes korét. Ezek a
programok eleinte az egyetemek kdzponti
szamitogépei révén terjedtek el, ma mar sze-
mélyi szamitégépen is hozzaférhetdk. Koz-
ben kialakultak a biolGgiai adatok rogzitése-
nek standardizalt formatumai is, igy a mai
felhasznald az adatbazisokbal letlt6tt adato-
kat méar kdnnyen tudja analizalni. A keres-
kedelmi programcsomagok nehezen tud-
nak Iépést tartani az Ujabb és Ujabb mddsze-
rekkel, ezért megjelentek a programcsoma-
gok, programkodnyvtarak nyilt forrast (open
source) valtozatai, amelyek —a Linux rend-
szerhez hasonldan - a fejlesztdk dnkéntes
kooperécidjan alapulnak. Az egyetemi, ku-
tatointézeti csoportok pedig legtdbbszor
kozvetlendl, internetes szolgaltatas forméja-

ban teszik k&zzé 0 médszereiket. llyenkor
aszamitas részletei ugyan gyakran rejtve ma-
radnak, de a felhasznaldk biztosak lehetnek
abban, hogy a program legujabb valtozata-
hoz férnek hozza. Amddszerfejlesztok is ked-
velik aweb-szervereket, mert igy munkajuk
azonnal ismertté valik,2 mig a programcso-
magokba illesztett modszerek szerzbire ke-
vesebbet hivatkoznak.

A leglatvanyosabb fejl6dést azonban
kétségkivil a World Wide Web technika
okozta és okozza. Ennek segitségével el6-
sz0Or is az adatbazisok kozotti keresztrefe-
rencidk ,navigalhatova” valtak, igy maafel-
hasznald pillanatok alatt tud véltani ismeret-
tipusok és adatbazisok kozott. A bioldgiai
adatbézisok haldzata tényleges hasonldsagot
mutat az emlékezet asszociécios halozatai-
val, azzal a kiilénbséggel, hogy itt a kapcso-
latok — legalabb is egyeldre — statikusak és
eldre kiszamitottak. Egy adatbazis elemre
nézve — ami lehet példaul szekvencia, tér-
szerkezet, szbveges 6sszefoglald, — iddrdl
iddre meghatarozzuk a hozza valamilyen
szempontbol hasonld elemek korét, és ezek
kozott WWW (World Wide Web) kapcsolatot
létesitiink. Igy an. ,,szomszédsagok” kelet-
keznek, és a felhasznal6 ezeken keresztil
navigalva egy DNS-szekvenciatol eljuthat
példaul egy térszerkezethez vagy a bioldgiai
funkcid szbveges Osszefoglaldjahoz, a kddolt
fehérje metabolikus vagy evolUcios kornye-
zetének térképéhez (2. abra). Azilyenin-
tegrélt rendszerekben &ltaldban ingyenesen
hozzéférhetdek az analizis szamitasos mod-
szerei (WWW szerverek), de egyre gyak-
rabban talélunk elektronikus oktatasi anyago-
kat és tankonyveket is. Kialakuldban van
tehéat egy bioinformatikai infrastruktra, ahol
afelhasznaldk mélyrehatd elméleti vagy sza-
mitastechnikai ismeretek nélkul is el tudnak

2 Pl. az ISI felmérése (wwwv.in-cites.com/countries/
hungary.html) szerint az elmdlt 10 év legtobbet idé-
zett magyar szerzdségl cikke is egy web-szerveren
kozzétett szamitasi médszer (Tusnéady — Simon, 1998).
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2. dbra = Keresés integralt molekularis adatbazisokon. Az egyes adatbazisok (DNS és fehérje
szekvenciak, 3-D szerkezetek, szakcikkek) WWW kereszthivatkozasokkal vannak ellatva (pontozott
vonal). Az egyes adatbazisokon bellil tovabbi kapcsolatok (vékony nyilak) kétik 6ssze a hasonld
tételek ,.szomszédsagait”. igy ha egy hasonlosag keresési modszer (vastag nyil) egy nem-annotalt
(ismeretlen funkci6ju) DNS szekvencidra mutat, akkor ugyanazon szekvencia szomszédsaganak
egy (nagy valoszinOséggel funkcionalisan rokon) masik, annotalt (mar jobban ismert) tagja
segitségével az adatgyQjtés soran tovabb Iéphetiink a fehérjék, esetleg a 3-D szerkezetek iranyaban.
Ezekben a példakban a keresést itt a BLAST programmal kezdtiik, de mas pontokon is kezdhetiink.

végezni majdnem minden rutinfeladatot. Az
igényesebb publikéciokhoz azonban tovabb-
rais sziikség van a helyben telepitett progra-
mokra is. Ezzel parhuzamosan a bioinfor-
matika felnasznalGinak kore is www-orientalt
rutinfelhasznalokra, és a programozasban
jartas szakfelhasznalok korére oszlanak; utob-
bi felhasznaldokat a biomedikai kutatas-fej-
lesztés legtobb tertiletén kiilondsen szivesen
alkalmazzék.

Az ismeretabrazolas Uj szintje

A bioinformatika — bar képviseldi gyakran
panaszkodnak az adatok 6zénvizszer( ara-
dasara — nem mozgat t6bb adatot, mint a
tudomany és a technika tébbi agazata. A kii-
lI6nbséget sokkal ink&bb az adatok sokféle-
ségében és az ismeretek komplexitdsaban

kell keresniink. Az Uj technoldgiak és szami-
tasi eszkdzok révén ugyanis sok, eddig hoz-
zaférhetetlen probléma lett kisérletileg vizs-
galhato, s igy az élettudomanyokban a komp-
lex fogalmak és megkozelitések egész sora
alakult ki (elegendd példaul a funkcionalis
genomikara, a szerkezeti bioldgiara gondol-
nunk). Nem tulzas, hogy a biolégiai, moleku-
laris és bibiliografiai adatbéazisok haldzata
talan a legtsszetettebb tudasabrazolési rend-
szer atudomany eddigi torténetében.

Mi okozhatta a komplex ismeretek Gj hul-
lamat? Bioldgiardl lévén sz6, talan helyénvald
egy evolucids hasonlat. Szathmary Edrs és
John Maynard Smith az egyre komplexebb
életformak megjelenését a genetikai infor-
m&cio tarolasanak és kommunikéciojanak
megvaltozasaval, mint példaul a kromosz6-
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méak megjelenésével, az eukarioték és a
tobbsejth organizmusok kialakulasaval ma-
gyaraztak (Szathmary — Smith, 1995; Smith
— Szathmary, 1995). Az ismeretabrazolas
komplexitasi ugrésait ennek megfelelden az
ismeretek tarolasanak és kommunikécioja-
nak megvaltozasaban kell keresniink. A tra-
diciondlis tArsadalmakban sz6ban kommuni-
kaljak az ismereteket, melyeket aztan egy
egész emberi kozosség tarol és orokit. Ossze-
tett ismeretek rogzitésének és kommunika-
cidjanak lehetbségét az irasbeliség terem-
tette meg, de ez tdmegessé csak a kdnyv-
nyomtatas — azaz egy Uj kommunikacios
technoldgia—révén valhatott. Ekkor alakul-
tak aki a tudés tarolasanak szervezett és szisz-
tematikusan kerestethetd hordozoi, az encik-
lopédiak (Nyiri, 2003), amelyek sok tekin-
tetben a mai elektronikus adatbézisok eld-
futarainak tekinthetbk. A bioinformatika
kialakulasakor mind az elektronikus adatta-

rolas, mind pedig az adatokkal val6 kommu-
nikécid megvaltozott, s ez utébbiban véle-
meénytiink szerint az adatok széles kérének
hélézatba torténd dsszekotése voltaz a lé-
nyeges lépés, amelyben az élettudomanyok
talan némileg megeldzték a tobbi alkalmazasi
tertiletet. Osszefoglalasként eimondhatjuk,
hogy az Uj kommunikéacids modszerek révén
abiolégidban egy Uj, komplexebb szemlélet-
mad van kialakuldban, melynek alapjai a
nyelvi, vizudlis és halozati modellek.

EzUton szeretném megkdszénni Csanyi
Vilmos, Falus Andrés, Izsék Janos, Nyiri
Kristof, Pléh Csaba és Szathmary Eors
segitségét, tanacsait és értékes gondolatait,
illetve az Oktatasi Minisztérium tAmogatasat
(OMFB -01887/2002, OTKA M45378)

Kulcsszavak: bioinformatika, molekularis
bioldgia, adatbazis
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