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Az elmúlt évtized leglátványosabb fejlõdése
kétségtelenül a számítógéptudományok és
a biotechnológia területén zajlott le. Nem
meglepõ, hogy megjelentek a biológiai infor-
máció kezelésének sajátos számítógépes
közelítései is, melyeket ma együttesen bio-
informatikának szokás nevezni. Ennek a
szakterületnek alig tíz-tizenöt év alatt tekin-
télyes önálló intézményei, folyóiratai léte-
sültek, az egyetemek többségén tantárgy-
ként vagy önálló szakként oktatják, évente
több kongresszust rendeznek a témában, és
sorra jelennek meg a bioinformatikai tan-
könyvek is.1 A bioinformatika fogalma azon-
ban nem írható körül módszertani alapokon,
már csak azért sem, mert informatikai eszkö-
zöket a tudomány minden ágában használ-
nak. Ez az írás amellett igyekszik érvelni,
hogy a bioinformatika elsõsorban nem külön-
álló szaktudomány, hanem sokkal inkább egy
újszerû ismeretábrázolási módszereket alkal-
mazó általános szemléletmód, melynek
fejlõdését itt a molekuláris biológia szem-
szögébõl igyekszünk nyomon követni.

A vizsgált objektum szempontjából a
bioinformatika három, többé-kevésbé jól

elhatárolható irányzatra oszlik, egyik a DNS
és a fehérjék szekvencia-adataival, másik a
molekulák háromdimenziós szerkezetével,
a harmadik pedig a biológiai kölcsönhatások
hálózataival foglalkozik. Kezdetben a szek-
venciaanalízis fejlõdése volt talán a leglátvá-
nyosabb. A genom-adatok ugyanis szekven-
ciák (karaktersorozatok) alakjában jelennek
meg az adatbázisokban, ezek az eredmé-
nyek a felhasználók széles köre számára ért-
hetõek. Ráadásul, a szekvencia nagyon jól
kezelhetõ adattípus. Ebben a körben nagyon
sok olyan feladat is megoldható, amely pél-
dául gráfok vagy háromdimenziós szerkeze-
tek esetében túlságosan idõigényes lenne.

Igen eltérõek a háromdimenziós szerke-
zeti adatokkal foglalkozó számítások motivá-
ciói. A szerkezeti bioinformatika történetileg
nem a molekuláris biológiából, hanem a
makromolekuláris szerkezetkutatásokból
(structural biology) fejlõdött ki. Ez utóbbi
komplex fizikai vizsgálati módszereket (pél-
dául röntgendiffrakciót és magmágneses
rezonancia spektroszkópiát) és modellezési
technikákat (például molekuláris mechani-
kát, molekuláris dinamikai modelleket)
alkalmaz, melyek általában távol esnek a bio-
lógusok, orvosok érdeklõdésétõl.

 A kölcsönhatási hálózatok vizsgálata a
legújabb kutatási irányzat. Megjelentek
ugyanis olyan kísérleti technikák (például
microarray és kettõshibrid módszerek stb.),
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amelyek tömegesen állították elõ a gének,
fehérjék kölcsönhatási adatait, és ezek ábrá-
zolására a hálózatszerû, gráfelméleti leírások
a legkézenfekvõbbek. A három modelltípus-
ban mindössze annyi közös, hogy a biológiai
struktúrákat mindegyikük elemek és köztük
lévõ relációk segítségével írja le (Pongor,
1988), mely utóbbiak egy bonyolult és fejlõ-
dõ fogalmi rendszert képeznek (1. ábra).

E rövid bevezetés sejteti, hogy a technikai
újítások mellett a bioinformatikában az isme-
retek ábrázolásának új útjairól van szó. Mind-
ennek látható jele, hogy az új biológia ered-
ményei már egyre inkább elektronikus adat-
bázisok formájában jutnak el a felhaszná-
lókhoz (1. táblázat). Míg azonban a nyom-
tatott információt saját magunk értelmezzük,
az adatbázisokat már közvetve, programok
segítségével olvassuk, és a programok saját
maguk is sok – a felhasználó számára sokszor
korántsem transzparens – információt tartal-
maznak. A programokba épített interpretá-
ciós módszerek eleinte magában a program-
kódban voltak elrejtve, újabban azonban már

a biológiában is megjelentek az egyes terü-
letek szabályait formálisan leíró biológiai
ontológiák (objektumokra és viszonyaikra
vonatkozó enciklopédikus összegzés [a
szerk.]) (2. táblázat). Az alábbiakban a mole-
kuláris ismeretek ábrázolásának nyelvi, tér-
beli illetve hálózati modelljeit, ill. a számítás-
technikai eszközök fejlõdését tekintjük át.

Szekvenciák és nyelvek

Nyelvi leírásoknak tágabb értelemben azon
leírásokat nevezzük, amelyek szemantikus,
fogalmi definíciók segítségével definiálják az
elemeket és a közöttük lévõ relációkat. A
molekuláris biológia maga olyan korszakban
született, mikor a tudományban a nyelvi
megközelítések uralkodtak. Ilyenek voltak
elsõsorban a nyelvelmélet (lásd Ludwig Witt-
genstein, Ferdinand de Saussure, Noam
Chomsky mûveit) és az információelmélet
eredményei, valamint a kor katonai kutatá-
sain alapuló kriptológiai és alakfelismerési
irányzatok. Ezekre alapozva kialakult egy tág,
nyelvi, kommunikációs és számítástudomá-

   Rendszer    Elem     Reláció

Molekulák, pl.
Atomok Kémiai kötés

fehérje-szerkezet

Fehérje-
Aminosavak

Szekvenciális
szekvencia szomszédság

Egyszerûsített Másodlagos Szekvenciális
fehérje-szerkezet szerk. elemek szomszédság, 3-D

Föld-típusok Cα-atomok
Szekvenciális
szomszédság, 3-D

Komplexek Fehérjék, DNS
Molekula-
kölcsönhatások

Metabolikus Enzimek Kémiai reakciók
útvonalak (szubsztrát/termék)

Génhálózatok Gének Ko-reguláció

1. ábra • A biológiai és bioinformatikai adatbázisok tudományos nyelve elemek
és komplex relációk hierarchikus rendszerére épül (A), szemben a tradicionális

természetleírás fogalmi rendszerével (B).
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Nukleotid-szekvencia  adatbázisok
Nemzetközi nukleotid-adatbázis kollaboráció (USA–EU–Japán)
Kódoló és nem-kódoló DNS
Génszerkezet, intronok, exonok
Transzkripciós faktorok és kötõhelyeik
RNS szekvenciák

Fehérje-szekvencia adatbázisok
Általános szekvencia adatbázisok
Fehérje-tulajdonságok
Fehérje-lokalizáció és targeting
Fehérje-szekvencia motívumok és aktív helyek
Fehérje domének, fehérjék osztályozása
Egyes fehérjecsaládok adatbázisai

Szerkezeti adatbázisok
Kis molekulák
Szénhidrátok
Nukleinsav-szerkezetek
Fehérje-szerkezetek

Genom-adatbázisok (nem-gerincesek)
Genom-annotációs kifejezések, ontológiák és nevezéktan
Taxonómia és azonosítás
Általános genom adatbázisok
Vírus genomok
Prokaióta genomok
Egysejtû eukarióta genomok
Gomba genomok
Egyéb nem-gerinces genomok

Metabolikus és jeltovábbbítási (signaling) útvonalak
Enzimek és enzim-nevezéktan
Molekuláris kölcsönhatások és jeltovábbítási útvonalak

Emberi- és egyéb gerinces genomok
Modell szervezetek, összehasonlító genomika
Humán genom  adatbázisok, géntérképek és vizualizáló eszközök
Humán ORF-ok
Humán gének és betegségek

Microarray és egyéb génexpressziós adatbázisok
Proteomikai adatbázisok és analizáló rendszerek
Egyéb molekuláris biológiai adatbázisok

Biológiai makromolekulák képei
Bioremediációs adatbázisok
Gyógyszerek és gyógyszertervezés
Jelzõmolekulák és primerek
Organellum adatbázisok

Növényi adatbázisok
Általános növényi adatbázisok
Arabidopsis thaliana
Rizs
Más növények

Immunológiai adatbázisok

1. táblázat • A bioinformatikai adatbázisok fõbb típusai (A Nucleic Acids Research 2005
évi adatbázis száma alapján, http://www3.oup.co.uk/nar/database/cat/12/.
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nyi eszközöket egyesítõ gondolkodásmód,
melynek alapján kézenfekvõnek tûnt, hogy
maguk a biológiai szekvenciák is egyfajta
kódot jelentenek, azaz egy ismeretlen nyel-
ven leírt információ hordozói. Ez a metafo-
rikus értelmezés olyan kifejezésekben kö-
szön vissza, mint a „genetikai kód” vagy „az
élet könyve”.

A biológiai szekvenciák elemzése elõ-
ször valóban a matematikai nyelvészet karak-
tersorozat elemzési metodikáit használta,
ezek közül sokan, például a sorozatok komp-
lexitási vizsgálatai, ma is a standard módsze-
rek közé tartoznak. Mikor a 90-es években
megindultak a genomszekvenálási progra-
mok, a karaktersorozatok hasonlóságait vizs-
gáló heurisztikus módszerek – például a jól
ismert BLAST program (Altschul et al., 1990)
– lettek a leggyakrabban alkalmazott algorit-
musok, és nemcsak a bioinformatika, hanem
az egész tudományos számítógép felhasz-
nálás területén.

A szekvenciák adatbázisainak története
a 60-as években kezdõdött, mikor Margaret
Dayhoff és munkatársai a Georgetown Egye-
temen rendszerezni kezdték és közzétették
az irodalomból gyûjtött fehérjeszekvenciá-
kat. A példaértékû vállalkozás azonban hamar
kinõtte a nyomtatás lehetõségeit, át kellett
térni a kizárólagosan számítógépes tárolásra.
Közben megjelentek a DNS-szekvenálás

produktív technikái is, melyek az addig
egyeduralkodó fehérjeszekvenálási mód-
szereket lassan ki is szorították a tömeges
adatgyûjtésbõl. Az adatok ma már szinte
kizárólag DNS-szekvenálásból származnak,
gyûjtésük nemzetközi kollaboráció kereté-
ben folyik. Erre a célra az Egyesült Államok,
az Európai Unió és Japán szakintézményeket
hozott létre. A 90-es években jelentkezett
két új fejlõdési irány. Egyrészt megjelentek
az elsõ specializált adatbázisok – ilyen volt
például az elsõ fehérje doménszekvencia
gyûjtemény (Pongor et al., 1993) – amelyek
a szekvenciák egyes elõre csoportosított
szakaszaira koncentráltak. Ezek száma ma
már meghaladja a százat. Másrészt az adat-
bázisok annotációja is egyre rendszeresebbé
vált. Eleinte ugyanis a szekvenciák mellett
csak egy azonosító kód állt, késõbb meg-
jelentek a bibliográfiai, funkciós és szerkezeti
információk, illetve a bibliográfiai adatbá-
zisokra történõ hivatkozások is. Mindezek
az információk természetes nyelven íródtak.
Hamar felmerült tehát egy uniform, számí-
tógéppel olvasható tudományos nyelv iránti
igény. A természetes nyelvet használó meg-
közelítések eredményei egyrészt a biológiai
ontológiák, másrészt a bibliográfiai adatbá-
nyászat módszerei, melytõl a nagyszámban
produkált molekuláris adatok értelmezésé-
nek automatizálását várják.

Genew – human gén-nevezéktani adatbázis,
http://www.gene.ucl.ac.uk/cgi-bin/nomenclature/searchgenes.pl
GO – Gene Ontology, gén-ontológia, http://www.geneontology.org/
GOA – Gene Ontology Annotation, gén-ontológia,  http://www.ebi.ac.uk/GOA
IUBMB Enzim-nevezéktani adatbázis, http://www.chem.qmul.ac.uk/iubmb/
IUPAC Szerves- és biokémiai nevezéktan, http://www.chem.qmul.ac.uk/iupac/
IUPHAR-RD Gyógyszerek és receptorok farmakológiai adatbázisa,
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
orvostudományi nyelvrendszer, tezaurusz, lexikon és szemantikus hálózatok
formájában) - http://umlsks.nlm.nih.gov

2. táblázat • Az adatbázis anotációk nyelvezetének és nomenklatúrájának adatbázisai, ontológiák
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Térbeli modellek

A térbeli látásmód csírái már az atomokra
vonatkozó legkorábbi elképzelésekben tet-
ten érhetõk, a modern molekuláris tudomá-
nyokban pedig talán Jacobus Henricus van
t’Hoff volt az elsõ, aki 1874-ben felismerte,
hogy egyes kémiai tulajdonságok nem ma-
gyarázhatók az atomok háromdimenziós
elrendezõdése nélkül (Palló, 2001). Ahogy
a röntgendiffrakció módszerei fokozatosan
lehetõvé tették a szerves molekulák vizsgá-
latát, Olga Kennard és John Desmond Bernal
elkezdték a molekuláris szerkezetek rend-
szerezését, ebbõl a gyûjteménybõl fejlõdött
ki a késõbbi Cambridge Structural Data-
base adatbázis, mely nagyban hozzájárult
ahhoz, hogy a kémiában konszolidálódtak a
molekuláris geometria és a sztereokémia fo-
galmai. A makromolekulák szerkezeti adat-
bázisainak közös õse az 1971-ben alapított
Protein Data Bank (Bernstein et al., 1977).
A 90-es évek során a háromdimenziós ada-
tokra vonatkozó adatbázisok között is meg-
jelentek a másodlagos adatbázisok, melyek-
bõl szintén több tucatot számlálhatunk össze
(Carugo – Pongor, 2002). A nukleinsavak
szerkezeti adatbázisai a közelmúltig a fehér-
jékétõl eltérõ utakon fejlõdtek. A nuklein-
savak háromdimenziós szerkezetmeghatá-
rozása ugyanis gyakorlatilag sokkal nehe-
zebb és kevésbé produktív, mint a fehérjéké,
és a meglévõ adatok többsége is rövidebb
DNS-szakaszokra vonatkozik. Mind fehér-
jéknél, mind nukleinsavaknál alkalmazunk
alacsonyfelbontású modelleket is, a DNS
makroszkopikus alakváltozásait szokás
például végtelen szál, pontosabban elaszti-
kus rúdmodell segítségével ábrázolni (Mun-
teanu et al., 1998).

Ahogy a szekvenciák számára nyelv, a
háromdimenziós modellek metaforái szá-
mára a tárgyakra vonatkozó ismeretek je-
lentik a fogalmi hátteret. A tárgyak kezelé-
sének képessége pedig, ha lehet, még õsibb

tulajdonság, mint a nyelvi készség. A számí-
tógépes grafika a makromolekulák szerkeze-
tét a tárgyi világból kölcsönzött objektumok,
például hengerek, gömbök, szalagok, felü-
letek segítségével jeleníti meg, ezek révén
az áttekinthetetlen atomi részletek helyett
kirajzolódnak a makromolekulák formái,
térbeli mintázatai, szimmetriái. A fehérjék
konformációjának analízise, a fold-típusok
felismerése például lehetetlen lett volna szá-
mítógépes vizualizálási módszerek nélkül,
de a tárgyi metafora megjelenik a szerkezeti
számításokban is, hiszen a molekulaszerke-
zetek optimalizálásakor a szerkezetet pél-
dául gyakran egyszerû, klasszikus mecha-
nikai tárgyakként modellezzük. Végül,
valahol a háromdimenziós leírási módszerek
határán helyezkednek el az egy- vagy több-
dimenziós diagrammatikus ábrázolások, me-
lyekben az adott molekulák valamilyen jel-
lemzõjének eloszlását ábrázoljuk (Pongor,
1987).

Hálózati modellek

Az elõbbi két modelltípusnál kikötöttük,
hogy az elemek és kapcsolataik definíciói a
tudományos nyelv szemantikai illetve a mo-
lekuláris geometria tárgyi leírásait kövessék.
Ha ezektõl a megkötésektõl eltekintünk,
általános topológiai modellekhez, vagyis
hálózatokhoz jutunk, amelyekkel tetszõle-
ges elemek és viszonylatok ábrázolhatók,
mint például a metabolikus útvonalak, a neu-
ronok hálózatai, a táplálkozási láncok, gének
regulációs hálózatai. Ennek az egyszerû áb-
rázolásmódnak elsõ példája a kémiában
alkalmazott szerkezeti képlet, matematikai
formája pedig a gráf – például egyszerû, irá-
nyított és súlyozott gráf. A molekulaszerke-
zetek egyébként már a XIX. században is
inspirálták a gráfelmélet fejlõdését. Fontos
lépés volt az Erdõs Pál és Rényi Alfréd nevé-
hez fûzõdõ véletlen-gráf modell (Erdõs –
Rényi, 1959), amelyet késõbb a sejten belüli
hálózatok állapotainak modellezésére alkal-
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maztak (Kauffman, 1992). A hálózati model-
lek napjainkbeli népszerûsége viszont an-
nak a felismerésnek köszönhetõ, hogy
egyes biológiai és technikai hálózatok (pél-
dául Internet, légiutak stb.) tényleges topo-
lógiája jellemzõen eltér a véletlen gráfoktól,
és ez összefüggésbe hozható a hálózatok
stabilitásával (Barabási – Albert, 1999). A
hálózati modellek különösen hasznosnak
bizonyultak az új technikák, például a ge-
nomszintû expressziós vizsgálatok eredmé-
nyeinek ábrázolásában, itt ugyanis a nagy
adattömegbõl a kölcsönható elemek éppen
részgráfok segítségével azonosíthatók.

Számítógépes módszerek

A bioinformatika olyan korszakban keletke-
zett, mikor a számítástechnika bevonult a
biológiai kutatások mindennapos gyakor-
latába. Adatbázis-architektúrák, programozási
módszerek, felhasználói felületek és más
szoftver komponensek tekintetében a bion-
formatika lényegében nem különbözik az
informatika egyéb területeitõl. Önálló színt
hoztak a nyolcvanas évek közepén megje-
lenõ bioinformatikai programcsomagok,
amelyek egységes, moduláris rendszerben
tudták kezelni a szekvenciákkal kapcsolatos
módszerek majdnem teljes körét. Ezek a
programok eleinte az egyetemek központi
számítógépei révén terjedtek el, ma már sze-
mélyi számítógépen is hozzáférhetõk. Köz-
ben kialakultak a biológiai adatok rögzítésé-
nek standardizált formátumai is, így a mai
felhasználó az adatbázisokból letöltött adato-
kat már könnyen tudja analizálni. A keres-
kedelmi programcsomagok nehezen tud-
nak lépést tartani az újabb és újabb módsze-
rekkel, ezért megjelentek a programcsoma-
gok, programkönyvtárak nyílt forrású (open
source) változatai, amelyek – a Linux rend-
szerhez hasonlóan – a fejlesztõk önkéntes
kooperációján alapulnak. Az egyetemi, ku-
tatóintézeti csoportok pedig legtöbbször
közvetlenül, internetes szolgáltatás formájá-

ban teszik közzé új módszereiket. Ilyenkor
a számítás részletei ugyan gyakran rejtve ma-
radnak, de a felhasználók biztosak lehetnek
abban, hogy a program legújabb változatá-
hoz férnek hozzá. A módszerfejlesztõk is ked-
velik a web-szervereket, mert így munkájuk
azonnal ismertté válik,2 míg a programcso-
magokba illesztett módszerek szerzõire ke-
vesebbet hivatkoznak.

A leglátványosabb fejlõdést azonban
kétségkívül a World Wide Web technika
okozta és okozza. Ennek segítségével elõ-
ször is az adatbázisok közötti keresztrefe-
renciák „navigálhatóvá” váltak, így ma a fel-
használó pillanatok alatt tud váltani ismeret-
típusok és adatbázisok között. A biológiai
adatbázisok hálózata tényleges hasonlóságot
mutat az emlékezet asszociációs hálózatai-
val, azzal a különbséggel, hogy itt a kapcso-
latok – legalább is egyelõre – statikusak és
elõre kiszámítottak. Egy adatbázis elemre
nézve – ami lehet például szekvencia, tér-
szerkezet, szöveges összefoglaló, – idõrõl
idõre meghatározzuk a hozzá valamilyen
szempontból hasonló elemek körét, és ezek
között WWW (World Wide Web) kapcsolatot
létesítünk. Így ún. „szomszédságok” kelet-
keznek, és a felhasználó ezeken keresztül
navigálva egy DNS-szekvenciától eljuthat
például egy térszerkezethez vagy a biológiai
funkció szöveges összefoglalójához, a kódolt
fehérje metabolikus vagy evolúciós környe-
zetének térképéhez (2. ábra). Az ilyen in-
tegrált rendszerekben általában ingyenesen
hozzáférhetõek az analízis számításos mód-
szerei (WWW szerverek), de egyre gyak-
rabban találunk elektronikus oktatási anyago-
kat és tankönyveket is. Kialakulóban van
tehát egy bioinformatikai infrastruktúra, ahol
a felhasználók mélyreható elméleti vagy szá-
mítástechnikai ismeretek nélkül is el tudnak

2 Pl. az ISI felmérése (www.in-cites.com/countries/
hungary.html) szerint az elmúlt 10 év legtöbbet idé-
zett magyar szerzõségû cikke is egy web-szerveren
közzétett számítási módszer (Tusnády – Simon, 1998).
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végezni majdnem minden rutinfeladatot. Az
igényesebb publikációkhoz azonban tovább-
ra is szükség van a helyben telepített progra-
mokra is. Ezzel párhuzamosan a bioinfor-
matika felhasználóinak köre is www-orientált
rutinfelhasználókra, és a programozásban
jártas szakfelhasználók körére oszlanak; utób-
bi felhasználókat a biomedikai kutatás-fej-
lesztés legtöbb területén különösen szívesen
alkalmazzák.

Az ismeretábrázolás új szintje

A bioinformatika – bár képviselõi gyakran
panaszkodnak az adatok özönvízszerû ára-
dására – nem mozgat több adatot, mint a
tudomány és a technika többi ágazata. A kü-
lönbséget sokkal inkább az adatok sokféle-
ségében és az ismeretek komplexitásában

kell keresnünk. Az új technológiák és számí-
tási eszközök révén ugyanis sok, eddig hoz-
záférhetetlen probléma lett kísérletileg vizs-
gálható, s így az élettudományokban a komp-
lex fogalmak és megközelítések egész sora
alakult ki (elegendõ például a funkcionális
genomikára, a szerkezeti biológiára gondol-
nunk). Nem túlzás, hogy a biológiai, moleku-
láris és bibiliográfiai adatbázisok hálózata
talán a legösszetettebb tudásábrázolási rend-
szer a tudomány eddigi történetében.

Mi okozhatta a komplex ismeretek új hul-
lámát? Biológiáról lévén szó, talán helyénvaló
egy evolúciós hasonlat. Szathmáry Eörs és
John Maynard Smith az egyre komplexebb
életformák megjelenését a genetikai infor-
máció tárolásának és kommunikációjának
megváltozásával, mint például a kromoszó-

2. ábra • Keresés integrált molekuláris adatbázisokon. Az egyes adatbázisok (DNS és fehérje
szekvenciák, 3-D szerkezetek, szakcikkek) WWW kereszthivatkozásokkal vannak ellátva (pontozott
vonal). Az egyes adatbázisokon belül további kapcsolatok (vékony nyilak) kötik össze a hasonló
tételek „szomszédságait”. Így ha egy hasonlóság keresési módszer (vastag nyíl) egy nem-annotált
(ismeretlen funkciójú) DNS szekvenciára mutat, akkor ugyanazon szekvencia szomszédságának
egy (nagy valószínûséggel funkcionálisan rokon) másik, annotált (már jobban ismert) tagja
segítségével az adatgyûjtés során tovább léphetünk a fehérjék, esetleg a 3-D szerkezetek irányában.
Ezekben a példákban a keresést itt a BLAST programmal kezdtük, de más pontokon is kezdhetünk.
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mák megjelenésével, az eukarióták és a
többsejtû organizmusok kialakulásával ma-
gyarázták (Szathmáry – Smith, 1995; Smith
– Szathmáry, 1995). Az ismeretábrázolás
komplexitási ugrásait ennek megfelelõen az
ismeretek tárolásának és kommunikációjá-
nak megváltozásában kell keresnünk. A tra-
dicionális társadalmakban szóban kommuni-
kálják az ismereteket, melyeket aztán egy
egész emberi közösség tárol és örökít. Össze-
tett ismeretek rögzítésének és kommuniká-
ciójának lehetõségét az írásbeliség terem-
tette meg, de ez tömegessé csak a könyv-
nyomtatás – azaz egy új kommunikációs
technológia – révén válhatott. Ekkor alakul-
tak aki a tudás tárolásának szervezett és szisz-
tematikusan kerestethetõ hordozói, az encik-
lopédiák (Nyíri, 2003), amelyek sok tekin-
tetben a mai elektronikus adatbázisok elõ-
futárainak tekinthetõk. A bioinformatika
kialakulásakor mind az elektronikus adattá-

rolás, mind pedig az adatokkal való kommu-
nikáció megváltozott, s ez utóbbiban véle-
ményünk szerint az adatok széles körének
hálózatba történõ összekötése volt az a lé-
nyeges lépés, amelyben az élettudományok
talán némileg megelõzték a többi alkalmazási
területet. Összefoglalásként elmondhatjuk,
hogy az új kommunikációs módszerek révén
a biológiában egy új, komplexebb szemlélet-
mód van kialakulóban, melynek alapjai a
nyelvi, vizuális és hálózati modellek.

Ezúton szeretném megköszönni Csányi
Vilmos, Falus András, Izsák János, Nyíri
Kristóf, Pléh Csaba és Szathmáry Eörs
segítségét, tanácsait és értékes gondolatait,
illetve az Oktatási Minisztérium támogatását
(OMFB -01887/2002, OTKA M45378)

Kulcsszavak: bioinformatika, molekuláris
biológia, adatbázis

IRODALOM
Altschul, Stephen F. – Gish, W. – Miller, W. – Myers,

E. W. – Lipman, D. J. (1990): Basic Local Align-
ment Search Tool. Journal of Molecular Biology.
215, 403–410.

Barabási Albert Lálszló – Albert Réka (1999): Emer-
gence of Scaling in Random Networks. Science.
286, 509–512.

Bernstein, Frances C. – Koetzle, T. F. – Williams, G.
J. – Meyer, E. F. Jr. – Brice, M. D. – Rodgers, J. R.
– Kennard, O. – Shimanouchi, T. – Tasumi, M.
(1977): The Protein Data Bank: A Computer-Based
Archival File for Macromolecular Structures. Jour-
nal of Molecular Biology. 112, 535–542.

Carugo, Oliviero – Pongor Sándor (2002): The Evo-
lution of Structural Databases. Trends Biotechnol-
ogy, 20, 498–501.

Erdõs Pál – Rényi Alfréd (1959): On Random Graphs.
Publicationes Mathematicae Debrecen. 6, 290–297.

Kauffman, Stuart A. (1992): The Origins of Order:
Self-Organization and Selection in Evolution.
Oxford University Press, Oxford, UK

Maynard Smith, John – Szathmáry Eörs (1995): The
Major Transitions in Evolution, W.H. Freeman,
Oxford, New York, Heidelberg

Munteanu, Mircea G. – Vlahovicek, K. – Parthasarthy,
S. – Simon I. – Pongor S. (1998). Rod Models of
DNA: Sequence-Dependent Anisotropic Elastic
Modelling of Local Bending Phenomena. Trends
Biochemical Sciences. 23, 341–347.

Nyíri Kristóf (2003): Enciklopédikus tudás a 21. szá-
zadban. Mindentudás Egyeteme, 2003. dec. 21.

Palló Gábor (2001): Vizualitás és a kémia nyelve.
Világosság. 7–9, 58–66.

Pongor Sándor (1987): The Use of Structural Profiles
and Parametric Sequence Comparison in the Ra-
tional Design of Polypeptides. Methods in Enzy-
mology. 154, 450–73.

Pongor Sándor (1988): Novel Databases for Molecu-
lar Biology. Nature. 332, 24.

Pongor Sándor – Skerl, V. – Cserzõ M. – Hátsági Z.-
Simon G. – Bevilacqua, V. (1993): The SBASE
Domain Library: A Collection of Annotated Pro-
tein Segments. Protein Engineering. 6, 391–395.

Szathmáry Eörs – Maynard Smith, John (1995): The Ma-
jor Evolutionary Transitions. Nature. 374, 227–232.

Tusnády Gábor E. – Simon István (1998): Principles
Governing Amino Acid Composition of Integral Mem-
brane Proteins: Application to Topology Prediction.
Journal of Molecular Biology. 283, 489–506.

Pongor Sándor • A molekuláris biológia ismeretábrázolási problémái



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /SyntheticBoldness 1.00
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName (http://www.color.org)
  /PDFXTrapped /Unknown

  /Description <<
    /FRA <>
    /ENU (Use these settings to create PDF documents with higher image resolution for improved printing quality. The PDF documents can be opened with Acrobat and Reader 5.0 and later.)
    /JPN <FEFF3053306e8a2d5b9a306f30019ad889e350cf5ea6753b50cf3092542b308000200050004400460020658766f830924f5c62103059308b3068304d306b4f7f75283057307e30593002537052376642306e753b8cea3092670059279650306b4fdd306430533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103057305f00200050004400460020658766f8306f0020004100630072006f0062006100740020304a30883073002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d30678868793a3067304d307e30593002>
    /DEU <>
    /PTB <>
    /DAN <>
    /NLD <>
    /ESP <>
    /SUO <>
    /ITA <>
    /NOR <>
    /SVE <>
  >>
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


