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1  0  1  0  1  0  1

ДНК – цифровой код

Первый репликатор

Все началось с цифры …
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... запоминание и обработка информации …

Мозг
~100 млрд. нейронов

~100 триллионов 
синапсов
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Алан Тьюринг теория морфогенеза
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Норберт Винер
1894 - 1964

"originator of cybernetics, the science of 
communication as it relates to living things and 

machines”

1948
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Мутации в одном гене приводят 
к изменению состава организма

Программы развития 
организма закодированы в 

геноме



“the father of informa-on theory"

1916 –2001
Клод Шэнонпервые эксперименты по 

искусственному интеллекту
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Рональд Фишер
1890 - 1962

основоположник 
генетики

"a genius who almost single-handedly 
created the foundations for modern 

statistical science"
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Эрвин Шредингер
1887 - 1961

предвосхитил 
открытие ДНК



Клуб галстуков РНК
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Георгий Гамов
1904 - 1968

Первая встреча 1954 



(Супер)компьютерные технологии и решение 
актуальных задач биологии

11



12

Большие вызовы биологии XXI-века

Фундаментальные

• Можем ли мы научиться управлять материей также, как природные живые 
системы? Можем ли мы их превзойти?

• Можем ли мы задавать программы работы живых систем на уровне сравнимом 
с программами выработанными в ходе эволюции?

Практические

Забота об окружающей среде
Биоэкономика.

Переход к возобновляемым 
технологиям.

Устойчивое развитие.

Забота о человеке
Питание.

Медицина.
Поддержание и 

расширение 
возможностей.



Цели и задачи
•Медицина и здоровье

• Сельское хозяйство и продукты питания

• Промышленность (синтез, переработка, энергетика)
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- Регенеративная медицина
- Программирование иммунных клеток
- Био-синтез лекарств
- Органоиды
- Нейротехнологии Антитело

”Умные”
клетки-
лекарства

Органоиды

- Производство еды, кормов
- Живые удобрения

- Зеленая экономика
- Биотопливо
- Биопроизводство материалов (волокна, полимеры)
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Наши дни
ИТ системы Био системы

Бактерия E. coli
Геном: ~ 5 Мбайт

Человек
Геном: ~ 3 Гбайт

10^13 клеток

• Возможности моделирования о 
обработки информации

• ИТ системы – пример того, что мы 
научились создавать сложные 
системы. Разработаны методы  
создания сложных систем
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2003
Технологии 

секвенирования 
нового поколения

(NGS)

2022

Удешевления секвенирования стало возможным 
благодаря применению микротехнологий и 

компьютерных технологий обработки данных
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Геном человека (2001 год)
3 млрд нуклеотидов

262 тыс страниц
3 Гбайта
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Р. Фейнман
(1918-1988) 

“What I cannot create, I do not 
understand”

Y. Lazebnik (2002)
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Бактерия E. coli
Геном: ~ 5Мбайт

~4000 генов
3–4 миллиона молекул белков

Самолет
~ 5 млн частей

~ 1 Тб

О сложности живых систем

Компьютерный
процессор
~100 млрд.

транзисторов

Человек
геном ~3 млрд. нуклеотидов

30 триллионов клеток ядро ~3 млрд. букв

Мозг
~100 млрд. нейронов

~100 триллионов синапсов
200 млрд. параметров

Технологии придуманные 
человеком начали 

догонять живые системы 
по информационной 

сложности

3 млн. символов
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109 клеток на 
миллилитр

Клетки делятся Молекулы РНК
Для цепи длиной 50 нуклеотидов,

450≅1030 (!) вариантов цепи

Но живые системы умеют управлять материей,
воспроизводиться и работать «параллельно»!



Как совладать со сложностью живых систем?
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• Использование компьютерных 
технологий для анализа и 
моделирования живых систем. 
Включая технологии 
искусственного интеллекта.

• Использование принципов, 
которые мы применяем для 
создания сложных технических 
систем
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Пост-геномная эра: «запись» (синтез) ДНК

Традиционный синтез ДНК Технологии микроматричного
синтеза ДНК

50 нанолитров

Кремниевый чип
> 1 млн луночек для синтеза ДНК

2023: цена синтеза 
ДНК от 7 центов за 
нуклеотид



Using DNA for long-term data storage

22Goal $1/TB by 2030

MIST is a multi-year research effort to develop next-generation
data storage technologies that can scale into the exabyte (1
million terabyte) regime, and beyond, with significantly reduced
physical footprint, power and cost requirements, relative to
conventional approaches.



Первая «искусственная жизнь»
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2010 Mycoplasma 
mycoides JCVI-syn1.0

Первый искусственный
геном (~$40 млн)

• Software boots into hardware
• Genetic code boots into cells

Craig Venter

2016 Syn3.0

Минимальный геном



(Супер)компьютерные технологии для 
изучения структуры и динамики биомолекул
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1952: первые компьютерные программы для решения 
обратной задачи дифракции

~ 1 Гб данных



21 век: Лазеры на свободных электронах

European XFEL, Hamburg

27000 импульсов в секунду

~ 100 Tб данных
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Криогенная электронная микроскопия

Обратная задача: 
восстановление 
структуры из ~10^6 
изображений

~ 10 Tб данных



Структуры статичны

Davey, C. A.; Sargent, D. F.; Luger, K.; Maeder, A. W.; Richmond, T. J. J. Mol. Biol. 2002, 319 (5), 1097

Histone
H3-H4 dimer

Histone
H2A-H2B dimer

30https://github.com/molsim/nuclLEGO

Nucleosome structure

https://github.com/molsim/nuclLEGO


The complexity of chromaPn structure and dynamics

31Nucleus

DNA
Nucleosomes

Loops
Liquid

droplets

Domains

Territories



staPsPcs

32



Метод Монте-Карло – 1949

Метод молекулярной динамики – 1955

МД  твердых сфер Алдер и Вейнрайт – 1957
1970-ые первые работы по МД белков – Карплюс, Варшел, Левитт

ENIAC - 1945

Molecular simula-ons
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Методы моделирования как
«вычислительный микроскоп»
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All-atom MD simulations of nucleosomes

• Force field: 
AMBER14SB + parmbsc1 + CUFIX + TIP3P
• 150 mM NaCl
• GROMACS2019 (GPU)

Lomonosov-2 
supercomputer 39

Armeev, G. A.; Kniazeva, A. S.; Komarova, G. A.; 
Kirpichnikov, M. P.; Shaytan, A. K. Nature Commun. 2021, 

12.

Ions: Na+ Cl-

• Simulations up to 15 microseconds long.
• Several starting structures with different DNA sequences.
• With and without histone tails.



Dynamics overview at 15 microsecond scale
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Nucleosome core particles 
without histone tails

Nucleosome core particles with 
full length histone tails

h�ps://intbio.org/Armeev_et_al_2021/ - interac�ve trajecotry viewer

https://intbio.org/Armeev_et_al_2021/
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Plasticity of the globular histone core
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43
Kniazeva,A.S., Armeev,G.A. and Shaytan,A.K. (2022) H2A-H2B Histone Dimer PlasEcity and Its FuncEonal ImplicaEons. Cells, 11, 
2837.

First eigenvector from 
PCA analysis of H2A-H2B 

dimer dynamics

Dimer bending upon 
DNA binding Free dimer dynamics



Relaxation of DNA twist-defects in nucleosome
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Перемещение ДНК вдоль нуклесомы
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Twist-defect
propagaRon
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Нейросетевые подходы для изучения 
структуры биомолекул
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https://www.infodata-edepot.de/volltext/fhpotsdam/10445.pdf

2009
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«Пространство возможного»: белковая вселенная

20 типов 
аминокислот

Для цепи длиной 100,
20100≅10130 (!)

вариантов цепи

Антитела
Вселенная
4.4*1023 км

~1080 атомов

Земля
1.3*104 км

~1050 атомов

>>1030>>
раз 

больше



Воронка фолдинга



Информация в базах данных и структуре и 
последовательности биомолекул
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Количество белковых 
последовательностей в базе 

GenBank

Структур в базе PDB



Коэволюция
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Ключевые технологи: Искусственный интеллект и большие данные
Пример: предсказание структуры белка по последовательности

Нейросеть 21 млн. параметров

База данных всех 
известных белков 
(2.5 млн записей)

2021

Поиск гомологов



Генеративные нейросети для дизайна белков
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57https://www.bakerlab.org/2023/07/11/diffusion-model-for-protein-design/ 

https://www.bakerlab.org/2023/07/11/diffusion-model-for-protein-design/


Спасибо за внимание!
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