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本文简述近年来复杂性疾病生物信息学研究的策略与方法，并介绍清华大学生物信息学教育部重点实验室的有关工作. 由于遗
传、环境的相互作用及基因型-表型复杂的内部结构，常用的家系研究、基于遗传图谱的连锁分析、基于物理图谱的定位克隆以
及关联分析等单基因病策略与方法，在复杂性疾病的分子机制研究上存在局限. 在后基因组时代，生物信息学的发展，为从分子
水平和系统观念研究复杂性疾病，以及研究模式从“序列→结构→功能”向“相互作用→网络→功能”的转变提供了契机. 从多
因素分析、基因的相互作用着手研究复杂性疾病成为热点. 我们以信息、系统的观点，从功能基因组系统学出发研究复杂性疾病
的机制，并在复杂性疾病的基因组合及相互作用信息提取、复杂性疾病基因转录水平和表达水平的芯片分析、多层次生物信息整
合、分子调控网络建模、中医药生物信息学等方面进行了有益的尝试.

 

世界胃肠病学杂志社, 北京百世登生物医学科技有限公司,100023, 北京市2345信箱, 郎辛庄北路58号院怡寿园1066号 
电话：010-85381892 
传真：010-85381893 

E-mail：wjg@wjgnet.com 
http：//www.wjgnet.com 

2004-2007年版权归世界胃肠病学杂志社和北京百世登生物医学科技有限公司 

 


