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内容概要

　　在当今的信息时代，失去信息的利用，等于失去许多重要的一切。
《基于WWW的生物信息学应用指南》则是教会从事生物、医学等生命科学的人们如何利用国际互联
网掌握更多、更前卫的生物信息。
环球网（WWW）是当前国际互联网中重要的信息网，它涵盖核苷酸和蛋白质序列查询、递交、基因
的计算机克隆、序列相似性搜索，蛋白质基序和结构域识别、进化树构建、蛋白三维同源模型构建以
及基因数字化差异表达分析等主流生物信息学的应用，以上内容在本书中均作了详细阐述。
同时，《基于WWW的生物信息学应用指南》最大的特色是结合了中南大学肿瘤研究所以及肿瘤基因
组研究中心精心设计了多达43个具体生物信息学应用练习题，并按实例进行深入浅出的表达，讲解清
晰，使读者能够直接参考这些练习来解决科研中的实际问题，避免不必要的重复研究，少走弯路，有
助于提高我国生物科学研究水平。
本书很适合从事生物学、医学、分子生物学、肿瘤学、病理生理学等专业的科研人员及工作者阅读参
考，也可作为本科、研究生教育教材使用。
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