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Разработка алгоритмов для биоинформационного анализа комплексных метаболических и молекулярно-генетических сетей 

Целью проекта является разработка биоинформационных методов автоматизированной реконструкции и анализа сложных молекулярно-генетических сетей, описывающих биологические процессы, путем интеграции и расширения различных типов специализированных сетей, таких как интерактомные сети, метаболические, транспортные и регуляторные пути.

В качестве основных методов и методологии выполнения НИР, применялись подходы компьютерного анализа фактографических баз данных и текстов научных публикаций, решающие задачи извлечения информации о взаимосвязях молекулярно-генетических объектов из текстов научных публикаций. Использовалась теория графов для разработки формата представления молекулярно-генетических сетей в виде двудольного графа с возможностью их интеграции, анализа и визуализации.
В результате выполнения 2 этапа проекта были получены следующие основные результаты: 

1. Разработан метод представления различных типов молекулярно-генетических сетей (метаболические, транспортные, регуляторные пути, интерактомные сети и т.д.), обеспечивающих их интеграцию, визуализацию и возможность анализа.

2. Разработан новый формат шаблонов, используемых для извлечения информации о взаимодействиях из текстов.

3. Расширено количество шаблонов для более полного извлечения информации о взаимодействиях между объектами из текстов.

4. Адаптированы ранее разработанные программные средства, используемые для извлечения и интеграции знаний о молекулярно-генетических взаимоотношениях между объектами из фактографических баз данных и научных текстов.

5. Адаптированы ранее разработанные шаблоны к новому формату представления.

Таким образом, все задачи второго этапа проекта выполнены в полном объеме в соответствии с техническим заданием.
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