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The article examines the architecture of the developed digital platform “Microbitech” for solving
a wide range of problems in systems and structural biology, discusses the use of software integrated
into the platform for processing and analyzing large volumes of genetic information, as well as for
predicting the structure and function of proteins. The use of the “Microbitech” digital platform allows
increasing the productivity of research, improving the accuracy of data analysis, and contributing to
the development of new research methods.
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В статье рассматривается архитектура разработанной цифровой платформы «Микробиотех»
для решения широкого круга задач системной и структурной биологии, обсуждается исполь-
зование программного обеспечения, интегрированного в платформу для обработки и анализа
больших объемов генетической информации, а также для предсказания структуры и функции
белков. Использование цифровой платформы «Микробиотех» позволяет увеличить произво-
дительность исследования, улучшить точность анализа данных и способствовать развитию
новых методов исследования.
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Введение. Ñîâðåìåííûå èññëåäîâàíèÿ â îáëàñòè óïðàâëåíèÿ èíôîðìàöèîííûìè òåõ-
íîëîãèÿìè âñå ÷àùå ôîêóñèðóþòñÿ íà êîíöåïöèè èíòåãðèðîâàííûõ öèôðîâûõ ïëàòôîðì
(ÈÖÏ). Äàííûå ïëàòôîðìû ïðåäñòàâëÿþò ñîáîé êîìïëåêñíûå ïðîãðàììíî-àïïàðàòíûå
ðåøåíèÿ, îáåñïå÷èâàþùèå èíòåãðàöèþ è êîîðäèíàöèþ ðàçëè÷íûõ öèôðîâûõ òåõíîëîãèé
è ñåðâèñîâ â ðàìêàõ åäèíîé ñèñòåìû [1, 2].

Îñíîâíûìè õàðàêòåðèñòèêàìè òàêèõ ïëàòôîðì ÿâëÿþòñÿ:
1) Èíòåãðàöèÿ: ïëàòôîðìà èíòåãðèðóåò ðàçëè÷íûå ïðèëîæåíèÿ, äàííûå è ïðîöåññû â

åäèíóþ ñèñòåìó, îáåñïå÷èâàÿ èõ âçàèìîäåéñòâèå è îáìåí èíôîðìàöèåé.
2) Öåíòðàëèçîâàííîå óïðàâëåíèå: ïëàòôîðìà ïðåäîñòàâëÿåò åäèíóþ òî÷êó óïðàâëåíèÿ

äëÿ âñåõ ïîäêëþ÷åííûõ êîìïîíåíòîâ, óïðîùàÿ àäìèíèñòðèðîâàíèå è êîíòðîëü.
3) Ìàñøòàáèðóåìîñòü: ïëàòôîðìû îáëàäàþò âûñîêîé ìàñøòàáèðóåìîñòüþ, ïîçâîëÿÿ

äîáàâëÿòü èëè óäàëÿòü ôóíêöèîíàëüíûå ìîäóëè ïî ìåðå íåîáõîäèìîñòè.
4) Ãèáêîñòü: èíòåãðèðîâàííûå ïëàòôîðìû îòëè÷àþòñÿ ãèáêîñòüþ, ïîçâîëÿÿ àäàïòèðî-

âàòü èõ ïîä êîíêðåòíûå ïîòðåáíîñòè ïîëüçîâàòåëÿ.
5) Ýôôåêòèâíîñòü: îáúåäèíåíèå ðàçëè÷íûõ ñèñòåì â åäèíóþ ïëàòôîðìó ïîâûøàåò

îáùóþ ýôôåêòèâíîñòü è ïðîèçâîäèòåëüíîñòü.
6) Àíàëèòèêà è îò÷åòíîñòü: ïëàòôîðìû ïðåäîñòàâëÿþò èíñòðóìåíòû äëÿ ñáîðà, àíà-

ëèçà è âèçóàëèçàöèè äàííûõ, ÷òî ïîìîãàåò ïðèíèìàòü îáîñíîâàííûå ðåøåíèÿ.

Данная работа финансировалось Министерством науки и высшего образования Российской Федерации
в рамках проекта «Курчатовский центр геномных исследований мирового уровня» № 075-15-2019-1662 от
31.10.2019.
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Èíòåãðèðîâàííûå öèôðîâûå ïëàòôîðìû îáëàäàþò ðÿäîì ïðåèìóùåñòâ:
� Óïðîùåíèå äîñòóïà ê âû÷èñëèòåëüíûì ðåñóðñàì è àíàëèòè÷åñêèì èíñòðóìåíòàì

äëÿ ó÷åíûõ áåç ñïåöèàëüíîé ïîäãîòîâêè [3];
� Âîçìîæíîñòü âîñïðîèçâîäèìîñòè íàó÷íûõ èññëåäîâàíèé çà ñ÷åò äîêóìåíòèðîâàíèÿ

ðàáî÷èõ ïðîöåññîâ [4];
� Èíòåãðàöèÿ ðàçëè÷íûõ ïðîãðàììíûõ êîìïîíåíòîâ â åäèíóþ ñðåäó, ÷òî ïîâûøàåò

ýôôåêòèâíîñòü ðàáîòû [5].
Ê íåäîñòàòêàì ÈÖÏ ñòîèò îòíåñòè:
� Çàâèñèìîñòü îò ñòàáèëüíîñòè è äîñòóïíîñòè ïëàòôîðìû, ÷òî ìîæåò ñîçäàâàòü ïðî-

áëåìû ïðè ñáîÿõ èëè îòêëþ÷åíèÿõ [6];
� Íåîáõîäèìîñòü â îáó÷åíèè ïîëüçîâàòåëåé ðàáîòå ñ ïëàòôîðìîé, ÷òî ìîæåò áûòü

áàðüåðîì äëÿ íåêîòîðûõ ó÷åíûõ [7];
� Îãðàíè÷åííîñòü ôóíêöèîíàëüíîñòè ïëàòôîðìû ïî ñðàâíåíèþ ñ èñïîëüçîâàíèåì îò-

äåëüíûõ ïðîãðàììíûõ èíñòðóìåíòîâ [8].
Îäíèì èç ÿðêèõ ïðèìåðîâ òàêèõ ïëàòôîðì ÿâëÿåòñÿ Galaxy project [8]. Galaxy project

ïðåäñòàâëÿåò ñîáîé âåá-îðèåíòèðîâàííóþ ïëàòôîðìó ñ îòêðûòûì èñõîäíûì êîäîì, êî-
òîðàÿ ïîçâîëÿåò ó÷åíûì âûïîëíÿòü øèðîêèé ñïåêòð áèîèíôîðìàòè÷åñêèõ àíàëèçîâ áåç
íåîáõîäèìîñòè ãëóáîêèõ ïîçíàíèé â ïðîãðàììèðîâàíèè.

Ïîìèìî Galaxy project, ñóùåñòâóåò ðÿä äðóãèõ ïðèìåðîâ èíòåãðèðîâàííûõ öèôðîâûõ
ïëàòôîðì, èñïîëüçóåìûõ â íàó÷íûõ èññëåäîâàíèÿõ:

1. Jupyter Notebook [9]. Ýòî âåá-ïðèëîæåíèå, ïîçâîëÿþùåå ñîçäàâàòü è îáìåíèâàòüñÿ
äîêóìåíòàìè, ñîäåðæàùèìè ïðîãðàììíûé êîä, âèçóàëèçàöèè è ïîâåñòâîâàòåëüíûé òåêñò.
Jupyter Notebook øèðîêî èñïîëüçóåòñÿ â ðàçëè÷íûõ îáëàñòÿõ íàóêè, âêëþ÷àÿ ìàøèííîå
îáó÷åíèå, àíàëèç äàííûõ è âèçóàëèçàöèþ.

2. Apache Spark [10]. Ýòî ðàñïðåäåëåííàÿ âû÷èñëèòåëüíàÿ ïëàòôîðìà, ïðåäíàçíà÷åí-
íàÿ äëÿ îáðàáîòêè áîëüøèõ îáúåìîâ äàííûõ. Spark èíòåãðèðóåò ðàçëè÷íûå êîìïîíåíòû,
òàêèå êàê Spark SQL äëÿ ðàáîòû ñ ñòðóêòóðèðîâàííûìè äàííûìè, Spark Streaming äëÿ
îáðàáîòêè ïîòîêîâûõ äàííûõ è MLlib äëÿ ìàøèííîãî îáó÷åíèÿ.

3. Amazon Web Services (AWS) [11]. Ýòî îáëà÷íàÿ ïëàòôîðìà, ïðåäîñòàâëÿþùàÿ øèðî-
êèé ñïåêòð óñëóã, âêëþ÷àÿ âû÷èñëèòåëüíûå ðåñóðñû, õðàíèëèùà äàííûõ, àíàëèòè÷åñêèå
èíñòðóìåíòû è ñðåäñòâà ðàçðàáîòêè. AWS ïîçâîëÿåò ó÷åíûì ìàñøòàáèðîâàòü âû÷èñëè-
òåëüíûå ìîùíîñòè è õðàíèëèùå ïî ìåðå íåîáõîäèìîñòè.

4. Microsoft Azure [12]. Ýòî åùå îäíà îáëà÷íàÿ ïëàòôîðìà, ïðåäëàãàþùàÿ àíàëîãè÷-
íûå óñëóãè, ÷òî è AWS. Azure ïðåäîñòàâëÿåò èíòåãðèðîâàííûå èíñòðóìåíòû äëÿ àíàëè-
çà äàííûõ, ìàøèííîãî îáó÷åíèÿ è âèçóàëèçàöèè. Êàæäàÿ èç ýòèõ ïëàòôîðì èìååò ñâîè
ïðåèìóùåñòâà è íåäîñòàòêè, è âûáîð ïîäõîäÿùåé ïëàòôîðìû çàâèñèò îò êîíêðåòíûõ ïî-
òðåáíîñòåé èññëåäîâàòåëåé è îñîáåííîñòåé èõ ïðîåêòîâ.

Â öåëîì, èíòåãðèðîâàííûå öèôðîâûå ïëàòôîðìû ïðåäîñòàâëÿþò ó÷åíûì ìîùíûå èí-
ñòðóìåíòû äëÿ ïðîâåäåíèÿ èññëåäîâàíèé, íî òàêæå òðåáóþò îïðåäåëåííîé àäàïòàöèè è
ïðåîäîëåíèÿ òåõíè÷åñêèõ áàðüåðîâ.

1. Архитектура интегрированной цифровой платформы «Микробиотех».

Îãðîìíûå îáúåìû è ñëîæíîñòü íàêîïëåííûõ â íàñòîÿùåå âðåìÿ áîëüøèõ ãåíåòè÷åñêèõ
äàííûõ òðåáóþò ñîçäàíèÿ èíôîðìàöèîííî-ïðîãðàììíûõ êîìïëåêñîâ íà îñíîâå íîâîãî ïî-
êîëåíèÿ ìåòîäîâ áèîèíôîðìàòèêè è ñèñòåìíîé êîìïüþòåðíîé áèîëîãèè, èñïîëüçóþùèõ
âû÷èñëèòåëüíûå êîíâåéåðû, ðåàëèçóþùèõ ñëîæíûå ñöåíàðèè àíàëèçà è èíòåãðèðóþùèõ
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Рис. 1. Принципиальная схема организации ИЦП «Микробиотех»

áîëüøîå êîëè÷åñòâî ðàçëè÷íûõ ïðîãðàììíûõ ïðîäóêòîâ è áàç äàííûõ, â òîì ÷èñëå îñíî-
âàííûõ íà èñïîëüçîâàíèè ìåòîäîâ èñêóññòâåííîãî èíòåëëåêòà.

Â öèôðîâîé ïëàòôîðìå ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ â êà÷åñòâå áàçîâîãî ñðåäñòâà èíòåãðàöèè ðå-
ñóðñîâ âçÿòà ïëàòôîðìà Galaxy (https://galaxyproject.org/), ïðåäîñòàâëÿþùàÿ âñþ íåîá-
õîäèìóþ ïðîãðàììíóþ èíôðàñòðóêòóðó äëÿ ñîçäàíèÿ áèîèíôîðìàòè÷åñêèõ êîíâåéåðîâ è
îáìåíà äàííûìè ìåæäó ìîäóëÿìè. Galaxy ïðåäñòàâëÿåò ñîáîé ïðîåêò ñ îòêðûòûì èñõîä-
íûì êîäîì, ïðè ýòîì ëèöåíçèÿ äîïóñêàåò ñâîáîäíûé àêàäåìè÷åñêèé äîñòóï � Academic
Free License version 3.0. (https://galaxyproject.org/admin/license/). Ñåðâåðíàÿ ÷àñòü ïðî-
ãðàììíîãî êîìïëåêñà Galaxy ðåàëèçîâàíà íà ÿçûêå ïðîãðàììèðîâàíèÿ Python3. Êëèåíò-
ñêàÿ ÷àñòü ðåàëèçîâàíà ñ èñïîëüçîâàíèåì ïëàòôîðìû VueJS. Òàêæå äëÿ ñèñòåìû áûëè
ðàçâåðíóòû áàçû äàííûõ â ÑÓÁÄ PostgreSQL äëÿ ñîõðàíåíèÿ ñîñòîÿíèÿ ñèñòåìû è ëîãè-
ðîâàíèÿ çàäà÷. Ñèñòåìà Conda èñïîëüçîâàíà äëÿ çàäà÷ ñîçäàíèÿ óçëîâ âû÷èñëèòåëüíûõ
êîíâåéåðîâ è çàïóñêà áèîèíôîðìàòè÷åñêèõ ïðîãðàìì. Ñåðâåð Galaxy áûë ðàçâåðíóò â
äâóõ âàðèàíòàõ ñîîòâåòñòâåííî íà äâóõ àïïàðàòíûõ ñèñòåìàõ:

1. ¾Ðàáî÷àÿ ñðåäà¿, òî åñòü íåïîñðåäñòâåííî íà ãîëîâíîì óçëå âû÷èñëèòåëüíîãî êëàñòå-
ðà ÈÖèÃ ÑÎ ÐÀÍ. Ðàçâåðíóò ñ èñïîëüçîâàíèåì ãîòîâîãî îáðàçöà Docker îò ðàçðàáîò÷èêîâ.

2. Òåñòîâûé ôèçè÷åñêèé ñåðâåð äëÿ îòëàäêè íîâûõ ìîäóëåé è ïðîãðàìì. Ó íåãî åñòü
äîñòóï ê âû÷èñëèòåëüíîìó êëàñòåðó ïî ñåòè ÈÖèÃ ÑÎ ÐÀÍ. Ñèñòåìà ðàçâåðíóòà áåç èñ-
ïîëüçîâàíèÿ ñèñòåì âèðòóàëèçàöèè, òàêèõ êàê KVM, Xen, LXC èëè Docker. Äîñòóï ê ñåòè
êëàñòåðà ÈÖèÃ ÑÎ ÐÀÍ ïîçâîëÿåò èñïîëüçîâàòü ñåòåâîå õðàíèëèùå è âû÷èñëèòåëüíûå
óçëû äëÿ çàäà÷ îòëàäêè íîâûõ áèîèíôîðìàòè÷åñêèõ êîíâåéåðîâ.

Íà òåêóùèé ìîìåíò íà îáåèõ ñèñòåìàõ óñòàíîâëåí áàçîâûé íàáîð áèîèíôîðìàòè÷å-
ñêèõ ïðîãðàìì, à òàêæå íåêîòîðûå äîïîëíèòåëüíûå èíñòðóìåíòû, êîòîðûå èñïîëüçóþòñÿ
íà îñíîâíîì ñåðâåðå Galaxy. Ïðèíöèïèàëüíàÿ ñõåìà îðãàíèçàöèè ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿
ïðåäñòàâëåíà íà ðèñ. 1.
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Îäíèì èç êðóïíûõ ðàçäåëîâ ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ ÿâëÿåòñÿ ðåïîçèòîðèé òåìàòè÷å-
ñêè îðèåíòèðîâàííîãî ïðîãðàììíîãî îáåñïå÷åíèÿ, àëãîðèòìîâ, ïðîãðàìì è áàç äàííûõ
äëÿ ðåøåíèÿ çàäà÷ áèîèíôîðìàòèêè è ñèñòåìíîé êîìïüþòåðíîé áèîëîãèè. Ïðîãðàììíûå
ïðîäóêòû ÈÖÏ èñïîëüçóþòñÿ êàê ìîäóëè â ïîëüçîâàòåëüñêèõ ñöåíàðèÿõ èëè êîíâåéåðàõ
îáðàáîòêè áîëüøèõ ãåíåòè÷åñêèõ äàííûõ (ãåíîìíûõ, òðàíñêðèïòîìíûõ, ïðîòåîìíûõ, ìå-
òàáîëîìíûõ). Â ÈÖÏ èíòåãðèðîâàíû áàçû áîëüøèõ ãåíåòè÷åñêèõ äàííûõ, êàê âíåøíèå,
òàê è ñîáñòâåííûå, ðàçðàáîòàííûå â ÈÖèÃ ÑÎ ÐÀÍ. Áëîê ¾Ãåííûå ñåòè¿ ñîäåðæèò ãåííûå
ñåòè ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ ñèñòåì è ìåòàáîëè÷åñêèõ ïóòåé ìèêðîîðãàíèçìîâ, ñîîò-
âåòñòâóþùèõ ðàçëè÷íûì èåðàðõè÷åñêèì óðîâíÿì îðãàíèçàöèè æèâûõ ñèñòåì (ãåíîìàì,
ãåíàì, ÐÍÊ, áåëêàì, îðãàíèçìàì, ïîïóëÿöèÿì, ýêîñèñòåìàì).

Ðàçðàáàòûâàåìàÿ ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ îáëàäàåò ñëåäóþùèì ôóíêöèîíàëîì:
� ñáîð è õðàíåíèå áîëüøèõ ãåíåòè÷åñêèõ äàííûõ (ãåíîìíûõ, òðàíñêðèïòîìíûõ, ïðî-

òåîìíûõ, ìåòàáîëîìíûõ);
� ðåàëèçàöèÿ ñëîæíûõ ñöåíàðèåâ êîíâåéåðíîé (è ñåòåâîé) îáðàáîòêè è àíàëèçà áîëü-

øèõ ãåíåòè÷åñêèõ äàííûõ, â òîì ÷èñëå, ñ èñïîëüçîâàíèåì òåõíîëîãèé èñêóññòâåííîãî èí-
òåëëåêòà (ÈÈ);

� ìàòåìàòè÷åñêîå è êîìïüþòåðíîå ìîäåëèðîâàíèå ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ ñèñòåì
è ïðîöåññîâ;

� êîìïüþòåðíàÿ ðåêîíñòðóêöèÿ ãåííûõ ñåòåé, ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ ñèñòåì è ìå-
òàáîëè÷åñêèõ ïóòåé ÷åëîâåêà, æèâîòíûõ, ðàñòåíèé è ìèêðîîðãàíèçìîâ;

� àâòîìàòè÷åñêîå èçâëå÷åíèå ãåíîìíûõ è ãåíåòè÷åñêèõ çíàíèé èç òåêñòîâ íàó÷íûõ
ïóáëèêàöèé è ôàêòîãðàôè÷åñêèõ áàç äàííûõ íà îñíîâå ìåòîäîâ èñêóññòâåííîãî èíòåëëåê-
òà (ÈÈ) è ãëóáîêîãî ìàøèííîãî îáó÷åíèÿ.

2. Архитектура модуля исполнения пользовательских сценариев обработки

данных. ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ � ýòî âåá-îðèåíòèðîâàííàÿ ïëàòôîðìà äëÿ áèîèíôîðìà-
òè÷åñêèõ èññëåäîâàíèé, êîòîðàÿ ïîçâîëÿåò ó÷åíûì âûïîëíÿòü ñëîæíûå âû÷èñëèòåëüíûå
çàäà÷è áåç íåîáõîäèìîñòè ãëóáîêîãî ïîíèìàíèÿ èíòåðôåéñà êîìàíäíîé ñòðîêè èëè íà-
ïèñàíèÿ êîäà. Êîãäà ïîëüçîâàòåëü çàïóñêàåò àíàëèç â ÈÖÏ, ñèñòåìà äîëæíà îáåñïå÷èòü
ýôôåêòèâíîå ðàñïðåäåëåíèå âû÷èñëèòåëüíûõ ðåñóðñîâ äëÿ âûïîëíåíèÿ ýòîé çàäà÷è. Â
ÖÊÏ ¾Áèîèíôîðìàòèêà¿ èñïîëüçóåòñÿ êëàñòåð ñ ñèñòåìîé óïðàâëåíèÿ çàäàíèÿìè Slurm.
Ñõåìà ðàáîòû ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ âûãëÿäèò ñëåäóþùèì îáðàçîì:

1. Ïîëüçîâàòåëü çàïóñêàåò àíàëèç â âåá-èíòåðôåéñå ÈÖÏ.
2. ÈÖÏ îòïðàâëÿåò çàïðîñ íà âûïîëíåíèå çàäà÷è â ñèñòåìó Slurm.
3. Slurm ïîëó÷àåò çàïðîñ è àíàëèçèðóåò äîñòóïíûå âû÷èñëèòåëüíûå ðåñóðñû (CPU,

ïàìÿòü, âðåìÿ è ò. ä.).
4. Slurm âûäåëÿåò íåîáõîäèìûå ðåñóðñû äëÿ âûïîëíåíèÿ çàäà÷è è çàïóñêàåò åå íà

ñîîòâåòñòâóþùåì óçëå êëàñòåðà.
5. Çàäà÷à âûïîëíÿåòñÿ íà âûäåëåííûõ ðåñóðñàõ, èñïîëüçóÿ ïðîãðàììíîå îáåñïå÷åíèå

è èíñòðóìåíòû, óñòàíîâëåííûå â ÈÖÏ.
6. Ïî çàâåðøåíèè çàäà÷è, Slurm âîçâðàùàåò ðåçóëüòàòû îáðàòíî â ÈÖÏ.
7. ÈÖÏ îòîáðàæàåò ðåçóëüòàòû àíàëèçà â âåá-èíòåðôåéñå äëÿ ïîëüçîâàòåëÿ.
Òàêèì îáðàçîì, îáåñïå÷èâàåòñÿ ýôôåêòèâíîå ðàñïðåäåëåíèå âû÷èñëèòåëüíûõ ðåñóðñîâ

êëàñòåðà äëÿ âûïîëíåíèÿ çàäà÷, çàïóñêàåìûõ ÷åðåç ÈÖÏ. Ýòî ïîçâîëÿåò ïîëüçîâàòåëÿì
èñïîëüçîâàòü ìîùíûå âû÷èñëèòåëüíûå ðåñóðñû áåç íåîáõîäèìîñòè óïðàâëåíèÿ èìè íà-
ïðÿìóþ.
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Рис. 2. Схема запуска конвейеров на кластере

3. Основные программные модули. Âñåì âêëþ÷àåìûì â ÈÖÏ ¾Ìèêðîáèîòåõ¿ ïðî-
ãðàììíûì ïðîäóêòàì ïðèïèñûâàþòñÿ òåìàòè÷åñêèå ðàçäåëû ñèñòåìíîé áèîëîãèè, â êîòî-
ðûõ äàííûé ïðîãðàììíûé ïðîäóêò èñïîëüçóåòñÿ.

Òåìàòè÷åñêèé ðàçäåë «Структурная и регуляторная компьютерная геномика»

âêëþ÷àåò â ñåáÿ:
� âû÷èñëèòåëüíûé êîíâåéåð GBS-DP äëÿ îáðàáîòêè äàííûõ, ïîëó÷åííûõ ìåòîäîì

GBS (ãåíîòèïèðîâàíèå ïóòåì ñåêâåíèðîâàíèÿ). Êîíâåéåð ïðèìåíÿåòñÿ äëÿ áûñòðîãî ãå-
íîòèïèðîâàíèÿ îáðàçöîâ è èäåíòèôèêàöèè ãåíåòè÷åñêîé èçìåí÷èâîñòè (https://ipcgn.
cytogen.ru/modules/genomics/gbsdp) [13].

� âû÷èñëèòåëüíûé êîíâåéåð AntiNoise äëÿ ðåøåíèÿ çàäà÷ ïîèñêà ìîòèâîâ de novo â
äàííûõ ìàññîâîãî êàðòèðîâàíèÿ ChIP-seq ñàéòîâ ñâÿçûâàíèÿ òðàíñêðèïöèîííûõ ôàêòî-
ðîâ (https://ipcgn.cytogen.ru/modules/genomics/antinoise).

� âû÷èñëèòåëüíûé êîíâåéåð MultiDeNA äëÿ çàäà÷ ñîâìåñòíîãî ïðèìåíåíèÿ ðàçëè÷íûõ
ìîäåëåé de novo ïîèñêà ìîòèâîâ â äàííûõ ChIP-seq (https://ipcgn.cytogen.ru/modules/
genomics/multidena).

Â òåìàòè÷åñêîì ðàçäåëå «Компьютерная протеомика и компьютерная фарма-

кология» ïðåäñòàâëåíû:
� ïðîãðàììà FastProtMutStab äëÿ îöåíêè âëèÿíèÿ àìèíîêèñëîòíûõ çàìåí, àññîöèèðî-

âàííûõ ñ ïàòîëîãèÿìè ÷åëîâåêà, íà ñòðóêòóðó è ôóíêöèþ áåëêà (https://ipcgn.cytogen.
ru/modules/proteomics/fastprotmutstab).

� ïðîãðàììíûé êîíâåéåð AIPeptideDesigner äëÿ äèçàéíà ïåïòèäîâ, èìèòèðóþùèõ ñàé-
òû ñâÿçûâàíèÿ â áåëêàõ, ñ ïðèìåíåíèåì ìåòîäîâ èñêóññòâåííîãî èíòåëëåêòà (https:
//ipcgn.cytogen.ru/modules/proteomics/aipeptidedesigner).

� ïðîãðàììíûé êîíâåéåð ïðåäñêàçàíèÿ ôóíêöèîíàëüíûõ ñàéòîâ â ïðîñòðàíñòâåííîé
ñòðóêòóðå áåëêîâ. Ðàçäåë ¾Ñèñòåìíàÿ êîìïüþòåðíàÿ áèîëîãèÿ: ðåêîíñòðóêöèÿ, êîìïüþ-
òåðíûé àíàëèç è ìîäåëèðîâàíèå ãåííûõ ñåòåé ìèêðîîðãàíèçìîâ¿ âêëþ÷àåò â ñåáÿ:
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� áàçó çíàíèé ANDSystemB, ïîñòðîåííóþ íà òåõíîëîãèè ANDSystem [14, 15], âêëþ-
÷àþùóþ èíôîðìàöèþ î ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèõ îáúåêòàõ (áåëêè, ãåíû, ìåòàáîëèòû è
ò. ä.) ìèêðîîðãàíèçìîâ è ðàçëè÷íûõ òèïàõ âçàèìîñâÿçÿõ ìåæäó íèìè;

� ïðîãðàììíûé ìîäóëü äëÿ ñâåðíóòîãî ïðåäñòàâëåíèÿ è âèçóàëèçàöèè ðåçóëüòàòîâ
ìàññîâûõ âû÷èñëèòåëüíûõ ýêñïåðèìåíòîâ, ïðîâîäèìûõ ïðè ìîäåëèðîâàíèè áèîëîãè÷å-
ñêèõ ñèñòåì (https://ipcgn.cytogen.ru/modules/sysbio/tsoced).
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