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前言

　　仅仅在1953年才确定了著名的DNA双螺旋结构。
自从那时起，出现了一系列惊人的发现。
阐明遗传密码仅仅是开始。
了解基因和它们在真核生物，如人类基因组中不连续性的细节，已经导致能够研究和操作Mendel的抽
象概念一一基因本身。
学会越来越快地阅读遗传材料使我们能够试图解读整个基因组。
像我们正在接近21世纪一样，我们也正在接近生物学不可思议的新纪元。
　　分子生物学的革新率惊心动魄。
一代人为写博士论文必须煞费苦心掌握的实验技术，对现代大学生来说成为例行实验。
数据的积累已经使建立国际核酸、蛋白质、单个生物体，甚至染色体的数据库成为必要。
粗略地度量核酸数据库的大小进展过程成指数增长，从而新的学科（如果这样说太自大了）：生物学
和信息科学结合的新的专门领域正在不断产生。
在巨大的数据库中寻找相关事实和假设，对生物学来说变得非常重要。
这本书是关于生物学数据库，特别是关于序列和染色体的数学结构的。
　　数学书名趋向于简洁、隐匿的观点，而生物学的书名通常比较长，包含的信息更多，相当于数学
家给出的简单摘要。
相应地，生物学家的摘要有数学家引言的长度和细节。
为了努力填补到目前为止几乎孤立的两种文化之间的鸿沟，我的书名反映了这些冲突的传统。
“计算生物学导论”是一个短书名，可以用作许多不同书的名字。
书名的副标题“图谱，序列和基因组”是让读者知道这本书是关于分子生物学应用的。
即使这样也太短，“计算生物学导论⋯⋯”应该为“计算，统计和数学分子生物学⋯⋯”　　在第1
章详细说过，打算读本书的读者应该学过概率和统计的基本课程，也应该掌握微积分。
计算机科学中的算法和复杂性的概念也是有帮助的。
至于生物学，大学入门课程也非常有用，是每个受教育的人在任何场合都应该知道的材料。
本书打算给具有数学技能的人介绍令人着迷的生物数据和问题，而不是给那些喜欢自己学科纯洁又封
闭的人。
在如此迅速发展的学科中所做工作有立即变废的重大危险我已经试图在我认为不大会改变的基础上和
那些会被明天更巧妙的技术淘汰的数据结构和问题之间建立一个平衡。
例如，物理图谱（如限制图谱）的基本性质依旧重要。
虽然20年来一直关心双消化问题，它有变成过时的可能。
序列装配也容易受到技术的影响而发生许多改变。
序列比较总是有意义的，并且动态规划算法是一个好的简单的框架。
这些问题都可以嵌入其中，如此等等。

Page 2



第一图书网, tushu007.com
<<计算生物学导论>>

内容概要

本书是Introduction to Computational Biology的中文译著，本书的意图是针对有数学技能的人介绍令人着
迷的生物数据和问题，并建立更实际的生物数学的基础。
　　本书共分15章，其中第1章介绍分子生物学的基本常识，第2—4章介绍限制图谱和多重图谱，第5
、6章研究克隆和克隆图谱，第7章讨论DNA序列相关的话题，第8—11章是共同模式下序列比较问题
，第12章涉及序列中模式计数的统计问题，第13章叙述RNA二级结构的数学化论述，第14章给出有关
序列的进化历史，最后第15章给出某些关键文献的原始出处．本书结构完整，内容更新、更全面。
　　本书适合高等院校数学和生物专业的高年级大学生、研究生和教师阅读参考，也适合科研单位的
研究人员参考。
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章节摘录

　　第1章　分子生物学一些知识　　本章的目的是提供分子生物学，物别是DNA和蛋白质序列的一
个简单的导引。
理想的是，读者已学过分子生物学或分子化学入门教程，他们可直接读第2章。
入门教程通常超过1000页，这里我们仅给出几个基本点。
为了启发，在后面的一些章节将介绍更多的生物学知识。
　　生物学最基本的问题之一是理解遗传。
在1865年，Mendel给出遗传的抽象、本质的数学模型，其中，遗传的基本单位是基因。
Mendel的工作一直被遗忘，直到1900年（20世纪初）才被拾起，并在数学上进行了广泛的研究，但仍
不知道基因的本质。
仅仅在1944年才知道了基因由DNA构成。
1953年，James Watson和FrancisCrick提出了DNA现在著名的双螺旋结构。
双螺旋给出了一个DNA分子是怎样被分开，并变成两个同样的DNA分子的物理模型。
在他们的文章中出现了科学中最著名的一句话：“我们提出的特定的配对直接蕴涵遗传物质可能的复
制机制，这一点逃不出我们的注意”。
复制机制是现代遗传学的基础。
在Mendel模型中基因是抽象的，Watson和Crick模型则描述了基因本身，提供了对遗传的深入理解。
下面讨论大分子的一般性质，包括怎样由DNA生成RNA和蛋白。
然后，更多地给出对这些性质来说是基本的生物化学的某些细节。
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编辑推荐

　　20世纪80年代初始，国内对“生物数学”发生兴趣的人越来越多，目前从事　　生物数学研究．
学习生物数学的人数之多已居世界之首。
为了加强交流，在“中国生物数学学会”和科学出版社的共同努力下，组织了本套《生物数学书》，
宗旨是促进数学与生物学的相互渗透，促进数学在生物学中的应用，带动生物数学研究的发展，培养
国内生物数学人才。
　　丛书涵盖学术专著．教材、科普及译著，具体包括：　　①生物数学、生物统计教材；　　⑦数
学在生物学中的应用方法；　　③生物建模；　　④生态学中数学模型的研究与使用等。
　　本丛书的读者对象是数学和生物学相关专业高年级大学生、研究生、高校教师和科研工作者。
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