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内容概要

　　翻开《生物信息学与功能基因组学》，您将会情不自禁地沉浸于其中⋯⋯《生物信息学与功能基
因组学》内容全面，很好地将生物信息学与功能基因组学的理论和实践应用结合起来，非常重视生物
信息学的具体应用技巧。
另外，《生物信息学与功能基因组学》还具有如下特色：作者权威。
《生物信息学与功能基因组学》作者是霍普金斯医学院教授，在国际上有很高的声誉和权威性。
实践性强。
每一章都有问题集、与生物信息学有关的web操作训练以及相应的web链接，还列出了可以免费获取的
生物信息学软件和作者推荐的读物。
范例典型。
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细菌基因组14.1引言14.2根据形态学标准的细菌分类14.3基于基因组大小和排列的细菌和古细菌分
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题14.15自测题14.16推荐读物参考文献第15章　真核基因组：真菌基因组15.1引言15.2出芽酵母介
绍15.2.1啤酒酵母15.2.2酵母基因组测序15.2.3出芽酵母基因组的特征15.2.4探索典型的酵母染色体15.2.5
新基因的产生：啤酒酵母基因组的复制15.3功能基因组学计划15.3.1用转座子进行基因印迹15.3.2开发外
源转座子15.3.3根据分子条形码进行全基因组范围的删除15.4真菌基因组分析15.4.1烟曲霉15.4.2白念珠
菌15.4.3典型的真菌：小孢子寄生虫15.4.4脉孢菌15.4.5第一个担子菌：白腐真菌15.4.6裂殖酵母15.5展
望15.6常见问题15.7网络资源15.8问题讨论15.9问题15.10自测题15.11推荐读物参考文献第16章　真核基
因组：从寄生生物到灵长类16.1引言16.2真核生物的普遍特性16.2.1真核生物与原核生物的主要不
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的DNA序列16.2.4检测重复性DNA的软件：RepeatMasker和Censor16.2.5基因的定义16.2.6在真核基因组
中寻找基因16.2.7真核生物中的蛋白质编码基因：新的悖论16.2.8转录因子数据库和其他基因组DNA数
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据库16.2.9真核基因组以染色体的形式组织起来16.2.10真核生物DNA比较：PipMaker和VISTA16.3真核
生物基因组个例16.3.1引言16.3.2位于树底层的原生生物16.3.3单细胞病原体的基因组：锥体虫和利什曼
虫16.3.4疟疾致病体——疟原虫16.3.5植物基因组16.3.6后生生物的最底层：黏菌16.3.7后生生物简
介16.3.8简单动物的分析：秀丽隐杆线虫16.3.9第一个昆虫基因组：黑腹果蝇基因组16.3.10第二个昆虫
基因组：冈比亚疟蚊基因组16.3.11通向脊椎动物之路：海鞘16.3.12鱼的基因组：河豚16.3.13分析哺乳动
物基因组：小鼠基因组16.3.14灵长类动物基因组16.4展望16.5常见问题16.6网络资源16.7问题讨论16.8问
题16.9自测题16.10推荐读物参考文献第17章　人类基因组17.1引言17.2人类基因组计划的主要结论17.3
通过三个门户网站可获得人类基因组数据17.3.1NCBI17.3.2Ensembl17.3.3UCSC人类基因组浏览器17.4人
类基因组计划17.4.1人类基因组计划的背景17.4.2测序战略：用分级鸟枪法得到序列草图17.4.3测序的一
些特点17.4.4人类基因组概貌17.4.5人类基因组重复序列的含量17.4.6人类基因组基因含量17.5展望17.6常
见问题17.7网络资源17.8问题讨论17.9问题17.10自测题17.11推荐读物参考文献第18章　人类疾病18.1人
类遗传疾病：DNA变异的结果18.2人类疾病的生物信息学展望18.3Garrod对疾病的观点18.4疾病的种
类18.5疾病的分类18.6单基因疾病18.6.1OMIM：有关人类疾病的重要生物信息学资源18.6.2其他重要的
人类疾病数据库18.6.3突变数据库18.6.4单核苷酸多态性(SNPs)与疾病18.7复杂疾病18.8疾病中染色体异
常性分析18.9在模式生物中研究和寻找人类疾病基因18.10人类疾病研究组织18.11疾病基因的功能分
类18.12展望18.13常见问题18.14网络资源18.15问题讨论18.16问题18.17自测题18.18推荐读物参考文献后
记参考文献附录GCG软件包：用于蛋白和DNA分析术语表自测题答案
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编辑推荐

　　《生物信息学与功能基因组学》从头到尾都用一个基因和它的蛋白产物作为例子进行讲解。
这个蛋白是视黄醇结合蛋白(retinol-binding protein，RBP)。
图文并茂。
《生物信息学与功能基因组学》在论述的同时配以大量的图片，直观、形象、通俗易懂。
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