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“Fremveksten av
høykapasitetsteknologier som
produserer store mengder data har
gjort at behovet for bioinformatikk
og matematiske verktøy for å lagre,
systematisere og modellere data fra
ulike metoder og kilder har økt
betydelig.”



Teknologiutvikling
(antall publikasjoner per år)



Vekst i databaser og
bioinformatiske verktøy

NAR Databaseutgave 2011:
- 96 nye
- 86 oppdaterte

NAR databasesamling:
- 1330 nøye utvalgte

databaser
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NAR Verktøyutgave 2010:
- 115 nye
- 7 oppdaterte

NAR verktøyoversikt:
- ca 1500 verktøy



“Fremveksten av
høykapasitetsteknologier som
produserer store mengder data har
gjort at behovet for bioinformatikk
og matematiske verktøy for å lagre,
systematisere og modellere data fra
ulike metoder og kilder har økt
betydelig.”

“Kraftfull bioinformatikkompetanse og infrastruktur
er en helt essensiell komponent for å nå målene.”



eSysbio
e-infrastruktur for biovitenskap

❶ Samarbeid

❷ Integrering av verktøy og data

❸ Generisk

❹ Open kildekode

❺ Distribuert arkitektur

❻ Standard teknologier

http://esysbio.org



Aktiviteter i eSysbio
Lagre og dele data

- alle typer data

- store mengder data (StoreBioInfo)

- data tilhører prosjekter

Verktøy
- “Web services” kan enkelt legges til og umiddelbart

brukes

- Støtte for statistiske analyser: R

Analyse
- Steg-for-steg analyse

- Automatiserte arbeidsflyter

- Analysehistorikk



Bioteknologisk anvendelse



Bioteknologisk anvendelse

Oppdage nye Optimalisere



MKWLLLLGLVALSECIMYKVPLIRKKSLRR
TLSERGLLKDFLKKHNLNPARKYFPQWEAP
TLVDEQPLENYLDMEYFGTIGIGTPAQDFT
VVFDTGSSNLWVPSVYCSSLACTNHNRFNP
EDSSTYQSTSETVSITYGTGSMTGILGYDT
VQVGGISDTNQIFGLSETEPGSFLYYAPFD
GILGLAYPSISSSGATPVFDNIWNQGLVSQ
DLFSVYLSADDQSGSVVIFGGIDSSYYTGS
LNWVPVTVEGYWQITVDSITMNGEAIACAE
GCQAIVDTGTSLLTGPTSPIANIQSDIGAS
ENSDGDMVVSCSAISSLPDIVFTINGVQYP
VPPSAYILQSEGSCISGFQGMNLPTESGEL
WILGDVFIRQYFTVFDRANNQVGLAPVA

Protease

Optimalisere proteiner
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strukturprediksjon

Optimalisere proteiner



Oppdage nye proteiner



Oppdage nye proteiner

Pipeline for

sekvenssøk



eSysbio gir fleksibilitet

Tilpassede analyser:

- Nye verktøy

- Alternative verktøy
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