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ABSTRACT. The codependency of science and technology. The case of bioinformatics
The bioinformatics revolution is probably the third major revolution in the life sciences,
the other two being the Darwinian revolution and the Mendelian revolution. However,
contrary to these two early revolutions, the bioinformatics revolution was only possible
due to the underlying technological breakthrough. Many philosophical papers ignore or
at best diminish the significance of the mutual relations between the scientific revolu-
tions and the technological development, which is often downgraded and regarded as
the secondary to the conceptual changes. It can be roughly stated that the more science
is dependent on the technology the more important became technical devices for the
successful development of a scientific theory. Undoubtly, the bioinformatics is a scien-
tific discipline, which has been strongly influenced by the technology, and, without any
exaggeration, can be described as an example of science that would not be possible
without the technological background. The presented paper argues against the position
known as the technological parallelism, i.e. the belief that not only conceptual revolu-
tions are the main causes of technological breakthroughs but also technological break-
throughs are, by themselves, unable to initiate a paradigm shift and a resulting scientific
revolution. The history of science provides more support for the thesis that the early
computers shaped the paradigm of computational biology and created the whole gamut
of problems to be analyzed by the nascent field of bioinformatics.
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1. Paralelizm technologiczny

Uznawanie postgpu technologicznego za fundament rozwoju naukowego
jest dla wspotczesnego czlowieka teza do tego stopnia bezrefleksyjnie uzna-
wang za oczywista, ze az banalng i niewymagajaca chocby odrobiny namyshu
nad glebsza natura tej relacji. Najlatwiej dajacymi si¢ dostrzec reperkusjami
nadmiernego uproszczenia tezy o technologicznym zapos$redniczeniu rozwoju
nauki sa czesto popularne proby ujmowania historii nauki na dwa niekore-
spondujace ze soba sposoby — jako historii wielkich naukowych idei badz jako
historii wielkich wynalazkow, czgsto wymieszane ze sobg w rozmaitych pro-
porcjach, lecz tworzace ostatecznie mieszaning zdecydowanie niejednorodna.
Taki wiasnie nadmiernie uproszczony sposob patrzenia na histori¢ nauki jest
wodg na mtyn pogladu okreslanego niekiedy mianem paralelizmu (technolo-
gicznego), a wiec przekonania, ze technologia jest z natury rzeczy owocem
rozwoju naukowego, lecz jej relacja z tworzacymi ja dyscyplinami naukowy-
mi rzadko ma charakter zwrotny, a jej dalszy rozwo6j przebiega mniej lub bar-
dziej rownolegle wzgledem wiedzy naukowej, ktora wcielita ja w zycie.

Poglad ten mozna wigc uznawac za kolejny przypis do Platona, gdyz
w zgodzie z jego koncepcja stopni wiedzy przejscie od nauki teoretycznej
do nauki stosowanej i od tej do wiedzy technologicznej wiaze si¢ z przej-
$ciem od wyzszego do nizszego poziomu ogdlnosci i tym samym wyklucza
jakakolwiek zwrotno$¢. Ideat pojmowania nauk przyrodniczych per analo-
giam do systemow dedukcyjnych ma niewatpliwie swoja wilasng dluga
i rozgaleziong historig, ktora rozpoczyna si¢ wraz z Parmenidesem, uwi-
dacznia si¢ miedzy innymi u Platona, Kartezjusza czy Spinozy, a znajduje
swoje dwudziestowieczne apogeum w nomologiczno-dedukcyjnym modelu
whnioskowania naukowego Hempla-Oppenheima i trwa czgsto niedostrzezo-
na lub nieuswiadomiona wérod fundamentow wspotczesnej kultury intelek-
tualnej, w tym rowniez w zasobniku idei filozofii nauki.

Ideat ten znajduje tez swoje odzwierciedlenie w koncepcji paralelizmu
technologicznego i skutkuje calym wachlarzem wartych doglgbnego na-
mystu i ozywionej dyskusji tez, z ktorych jedna w szczegdlnosci bedzie
tematem niniejszego artykutu. Wyraza ona przekonanie, ze technologie nie
wplywaja na rozwdj naukowy w sferze przewrotow konceptualnych, a juz
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Z pewnoscia nie mogg by¢ zarzewiem rewolucji naukowych. Mowigc ina-
czej, paralelizm zaktada, ze nowe technologie ,,biernie czekaja”, az ktorys
z naukowcow wykorzysta je do rozwigzania problemu, ktory teoretycznie
zostat juz opracowany, lecz jego dotychczasowe empiryczne rozstrzygnie-
cie nie bylo mozliwe ze wzgledu na brak stosownej aparatury. Historia
informatyki i1 biologii dostarcza jednak co najmniej jednego kontrprzykia-
du tej tezy, pokazujac, ze stosunek nauki do technologii moze si¢ okazaé
duzo bardziej ztozony, niz nakazywalby zaktada¢ sielankowy pejzaz ma-
lowany przez paralelistow.

W opozycji do zalozen paralelizmu powstanie bioinformatyki bylo in-
spirowanym technologicznie wydarzeniem, ktére mozna powaznie rozpa-
trywac jako potencjalnego kandydata do miana rewolucji naukowe;j. Istotg
owej rewolucji byly narodziny biologii obliczeniowej i tak zwanego para-
dygmatu komputacyjnego, ktoéry zupetnie zmienit sposéb konceptualizacji
danych sekwencyjnych w naukach biologicznych. Za niestuszng nalezy tez
uznaé teze gloszaca, ze historia technologii komputerowych i historia bio-
logii obliczeniowej sg od siebie wzglednie niezalezne. Teze t¢ wyraza si¢
czesto w postaci przekonania, ze na pewnym etapie rozwoju historycznego
komputery po prostu uzyskaty moc obliczeniowg pozwalajacg na ich za-
stosowanie do modelowania proceséw biologicznych i/lub przetwarzania
i opracowywania informacji o procesach biologicznych. Tymczasem histo-
ria bioinformatyki sugeruje raczej, ze to mozliwosci wczesnych kompute-
row wyznaczyly paradygmat biologii obliczeniowej, a w konsekwencji
réwniez zakres problemow, ktore mogly staé si¢ przedmiotem rodzacej si¢
bioinformatyki [por. Stevens, 2013]".

2. Pierwsze zastosowania komputeréw
— fizyka wysokich energii i wojskowos¢

Sledzac histori¢ komputerow pod katem zastosowan, do ktorych byly
wykorzystywane, nie sposob oprzeé si¢ wrazeniu, ze profil rozwoju tech-

! Cytowana praca zawiera rozbudowang argumentacja antyparalelistyczna.
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nologii komputerowych w latach 40. i 50. XX wieku wyznaczata glownie
wojskowos¢, do ktorej szybko dolaczyta fizyka wysokich energii. Jednymi
z pierwszych obliczen wielkoskalowych, do ktérych wykorzystano kompu-
ter, byly obliczenia termojadrowe, do ktérych w 1946 roku zaprzgzony
zostal ENIAC (Electronic Numerical Integrator and Computer). Oficjal-
nym sponsorem ENIACa bylo wprawdzie Laboratorium Badan Balistycz-
nych (Ballistic Research Laboratory), a jego pierwotnym przeznaczeniem
miato by¢ wykonywanie obliczen na potrzeby tablic balistycznych, lecz na
skutek zaangazowania badaczy z Los Alamos jednym z pierwszych testo-
wych probleméw byty obliczenia wykorzystane na uzytek badan nad bom-
ba wodorowa [Goldstine, 1972, s. 214].

Innym istotnym zastosowaniem byto modelowanie proceséw i koordy-
nowanie eksperymentow fizycznych, w tym na przyktad wykorzystanie
komputerow do zbierania danych z detektorow w komorach pecherzyko-
wych. Komory pecherzykowe sg urzadzeniami przeznaczonymi do obser-
wacji czastek elementarnych, ktore, przechodzac przez wypehiajacy ko-
more gaz w stanie cieklym, pozostawiaja za sobg charakterystyczny §lad
ztozony z pecherzykéw pary. Ze wzgledu na znaczng ilo$¢ zdarzen wyma-
gajacych obserwacji i1 ich krotki czas zachodzenia surowe dane z komor
pecherzykowych wymagaja ztozonej obrobki przed ich prezentacja w po-
staci rozpoznawalnej dla cztowieka. Wynalezienie komory pgcherzykowe;j
zostato uznane za odkrycie na tyle istotne, ze Donald A. Glaser uhonoro-
wany zostal za nie Nagrodg Nobla w 1962 roku — jedng z niewielu przy-
znanych za budowe nowych instrumentéw badawczych, a nie nowg propo-
zycje teoretyczng. Podkresli¢ przy tym warto, ze po otrzymaniu nagrody
Glaser przeniost swoje zainteresowania na biologi¢ molekularng i dalej
pracowatl tworczo nad automatyzacjg badan naukowych (np. hodowli kul-
tur bakteryjnych na pozywce z agaru) [Glaser, Vettel, 2006].

Sukcesem zakonczylto si¢ rowniez wykorzystanie komputeréw do eli-
minacji szuméw tlta w stosowanych od 1962 roku komorach iskrowych,
gdzie promieniowanie jonizujace pozostawia pomiedzy plytkami komory
slad w postaci tak zwanej $ciezki jonizacji, ktora widoczna jest jedynie
przez utamek sekundy, co czyni ja mozliwa do wychwycenia jedynie przez
uktady elektroniczne. Nie mniejsza role odgrywato tez zarzgdzanie danymi
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z uzyciem struktur pozwalajacych na ich tatwe przechowywanie i wyszu-
kiwanie. Za przyktad postuzyé moze tu chociazby sukces UNIVAC
(UNIVersal Automatic Computer), ktérego wersja z 1956 roku, sprzeda-
wana pod nazwg UNIVAC 1103A (znana réwniez jako Univac Scientific),
dysponowata pamiecig 12 288 36-bitowych stéw, co czynito jg niezwykle
przydatnym narzedziem do przechowywania i wyszukiwania danych wy-
korzystywanych na przyktad w obliczeniach inzynierskich [Ceruzzi, 2000,
s. 198].

3. Walter Goad - fizyk, ktéry zainspirowal
biologie¢ obliczeniowa

Biologia obliczeniowa i w konsekwencji bioinformatyka? nie byly
dzielem wylacznie biologéw. To fizycy, stosowane przez nich metody
analizy numerycznej i wykorzystywane gtéwnie w fizyce komputery daty
poczatek rodzacej si¢ dyscyplinie, wyznaczajac przy tym w duzej mierze
jej obszar badan i metody, jakimi miata si¢ postugiwac.

Jednym z pierwszych badaczy, ktorzy z powodzeniem przeniesli nie-
ktore stosowane w fizyce koncepcje i metody do nauk biologicznych, byt
niewatpliwie Walter Goad (1925-2000). W 1951 roku Goad przybyt do
Los Alamos National Laboratory. Tam jego badania koncentrowaty si¢ na
przeptywie neutronéw w uranie znajdujacym si¢ w stanie nadkrytycznym.
Poczatkowo Goad nie miat dostepu do komputera, ale juz od 1952 roku
w Los Alamos funkcjonowal MANIAC (Mathematical Analyzer, Numera-
tor, Integrator, and Computer), a od marca 1953 takze IBM 701 [Metropo-
lis, Nelson, 1982, s. 348-357]. Ze wzgledu na koniecznoé¢ pracy z duza
iloscig danych wykorzystywal komputery do obliczen zwigzanych z zasto-

2 Kwestia roboczej nawet definicji bioinformatyki jest przedmiotem wielu sporéw. Na
potrzeby niniejszego artykutu przywota¢ mozna dwie najszerzej uznawane: 1) bioinfor-
matyke mozna zdefiniowac jako dyscypling zajmujaca si¢ wielkoskalowa organizacjg infor-
macji przechowywanej przez makromolekuty bedace przedmiotem badan biologii [Luscom-
be et al., 2001]; 2) wedlug Bioinformatics.org bioinformatyka jest natomiast kazde uzycie
komputera w celu opisu czgsteczek wchodzacych w sktad zywych organizmow.



110 MARCIN RZADECZKA

sowaniem metod numerycznych i statystycznych, a takze przechowywania
wynikéw obliczen. Nowatorstwo jego podejscia przejawiato si¢ miedzy
innymi w potraktowaniu przeptywu neutronéw w bombie wodorowej jak
przeptywu cieczy, ktory opisywa¢ mozna z powodzeniem za pomocg me-
tod statystycznych, dzigki czemu moégt unikna¢ konieczno$ci rozwigzywa-
nia réwnania ruchu dla kazdego neutronu. Zastosowat w tym celu metode
Monte Carlo, ktorg kilka lat wcze$niej rozwingt pracujacy w Los Alamos
polski matematyk Stanistaw Ulam [Metropolis, 1987, s. 125-130].

Od konca 1952 roku Goad udoskonalal opracowane przez siebie meto-
dy, pracujac nad modelowaniem rozchodzenia si¢ promieniowania kos-
micznego w atmosferze. Prawdziwy przelom w jego zainteresowaniach
naukowych nastapil jednak dopiero wraz z poczatkiem lat 60., kiedy to
zaczeta zajmowac go ztozono$¢ proceséw zachodzacych w uktadach bio-
logicznych. W czasie wizyty w University of Colorado Medical Center
podjat intensywng i owocna wspolprace z fizykiem chemicznym Johnem
Cannem, ktory badatl w tym okresie procesy transportowe w uktadach bio-
logicznych. Poczatkowo wykorzystywali w tym celu elektroforeze zelowa
— technike¢ analityczng polegajaca na rozdzielaniu umieszczonego na pod-
tozu zelowym materiatu biologicznego na jednolite frakcje poprzez wymu-
szenie ruchu czasteczek w polu elektrycznym. Predkos¢ wedrowki
w osrodku zelowym zalezy od wielu czynnikow, lecz do najistotniejszych
zaliczy¢ mozna tadunek elektryczny, wielko$¢ czasteczki i jej ksztatt. Poz-
niej Goad i Cann zaczeli stosowaé do rozdzielania frakcji ultracentryfuge —
rodzaj wysokoobrotowej wirdwki, ktora dzigki wykorzystaniu sity odsrod-
kowej pozwalata oddzieli¢ frakcje gestsze (wedrujace ku brzegom) od
frakcji rzadszych (wedrujgce ku osi obrotu). Pomocniczo korzystali row-
niez z chromatografii, ktéra pozwalala rozdziela¢ mieszaniny zawierajgce
materiat biologiczny z uzyciem fazy rozdzielczej, tj. materiatu wykazuja-
cego selektywne wlasnosci sorpcyjne. Wszystkie trzy rodzaje uzytych
technik analitycznych pozwalaly na skuteczne wykorzystanie komputerow
do opracowywania wynikow badan. W uzyciu byty wtedy gléwnie IBM-
704 i IBM-7094. Nieoceniong pomocg okazaly si¢ dla Goada poprzednie
doswiadczenia z badan nad uranem w stanie nadkrytycznym i rozchodze-
niem si¢ promieniowania kosmicznego, gdyz szybko zauwazyt podobien-
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stwo proceséw transportu biologicznego do znanych mu juz procesow
fizycznych. Dla matematycznego ujecia problemu nie mialo wigkszego
znaczenia to, czy analizowany byl przeptyw neutronéw w masie nadkry-
tycznej, czy przeptyw makromolekut w zawiesinie zelowej. Obydwa rodzaje
procesow mozna bylo z powodzeniem modelowaé, wykorzystujac metody
statystyczne, w tym dobrze juz wtedy opracowang metode Monte Carlo.
Znane mu z fizyki metody wykorzystywat Goad do badania tak réznych
zjawisk, jak trawienie polinukleotydow, odzialywanie bialek z kwasami
nukleinowymi, a nawet rozprzestrzenianie si¢ choréb zakaznych [Stevens,
2013, s. 23].

Na poczatku lat 70. biologia obliczeniowa byla niezwykle ezoteryczng
dyscypling, ktérej znaczenie rozumiato wtedy bardzo niewielu naukowcow,
sposrod ktorych sami biolodzy stanowili margines. W 1974 roku zostat wy-
dzielony w Los Alamos Wydzial Biologii Teoretycznej i Biofizyki (T-10),
stanowigcy samodzielng grupe badawcza skupiong wokot analizy réznorod-
nych probleméw z pogranicza biologii i fizyki, do ktérych nalezaty na przy-
ktad modele immunologiczne, transport blonowy czy badanie uszkodzen
wywotywanych w DNA przez promieniowanie jonizujgce. Juz na poczatku
swojej dziatalnosci badacze z T-10 skoncentrowali swoje wysitki na badaniu
sekwencji nukleotydéw?® [Goad, 1989, s. 288-293].

Sekwencje byly wdzigcznym tematem badan z kilku wzgledow. Po
pierwsze, dostrzezono, ze badanie sekwencji jest w pewnym sensie klu-
czem pozwalajacym zrozumie¢ cegietki skladajgce si¢ na informacjg¢ bio-
logiczng. Ich badanie miato znaczenie nie tylko dla biologii ewolucyjnej,
ktéra wykorzystywata je do konstrukcji drzew filogenetycznych reprezen-
tujacych genetyczng odlegtos¢ dzielgeg rozne grupy organizméw, lecz
réowniez dla genetyki medycznej, immunobiologii i medycyny sadowe;].
Takie ujecie problemu przemawiato tez w pewnym sensie do poczucia
prostoty fizykdéw, ktérzy traktowali je jak problem fundamentalnego po-
ziomu opisu, poréwnywalny w pewnym sensie do poszukiwania czgstek

® Nalezy nadmieni¢, ze, wezesniej niz W. Goad, M. Dayhoff wskazata na komputer ja-
ko narzedzie badawcze w biologii i wykorzystata go do badania sekwencji aminokwasoéw

[Dayhoff, 1965].
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elementarnych w fizyce wysokich energii. Po drugie, kod genetyczny wy-
dawat si¢ struktura w petni matematyzowalna, ktérag mozna byto reprezen-
towaé na przyktad za pomoca pojgcia przestrzeni metrycznej, tj. w postaci
metrycznej przestrzen sekwencji nukleotydow. Fizycy widzieli tu znaczne
mozliwo$ci wykorzystania dobrze znanych im juz metod statystycznych.
Wreszcie po trzecie, duza ilo§¢ danych zwigzana z opracowywaniem se-
kwencji wymagata obrobki numerycznej z uzyciem komputeréw, do kto-
rych w tym czasie dostep mieli gtownie fizycy 1 wojskowi [Stevens, 2013,
s. 25].

Pod opieka Goada grupa miodych fizykéw pracowata z petng swiado-
moscig innowacyjno$ci prowadzonych badan zaréwno nad oprzyrzadowa-
niem, jak i nad oprogramowaniem do poréwnywania sekwencji, analiza
ktorych miata da¢ poczatek nowej rewolucji naukowej — rewolucji bioin-
formatycznej. W 1982 roku opublikowany w Los Alamos News Bulletin
oglosit, ze metody statystyczne (w tym Monte Carlo) okazaty si¢ niezwy-
kle przydatne w analizie sekwencji nukleotydow. Rzec mozna nawet, ze
wktad Los Alamos do rozwoju biologii obliczeniowej jest w pewnym sen-
sie poktosiem prowadzonych tam prac militarnych, ktérych wyniki zostaty
wykorzystane do szeregu zastosowan cywilnych. Z danych zgromadzo-
nych w trakcie analizy sekwencji powstaty najpierw Los Alamos Sequence
Database, a wkrétce potem GenBank — pierwszy w historii zbior publicz-
nie dostepnych sekwencji DNA.

4. James Ostell — zoolog, biolog molekularny
i pionier badan bioinformatycznych

Na poczatku lat 80. komputery pozostawaty dla biologdw wcigz bardziej
nowinka technologiczng niz waznym narzedziem pracy. Dostepne byly juz
wprawdzie analizatory sekwencji, takie jak na przyktad MOLGEN, lecz
liczba ich uzytkownikow nie przekraczata kilkudziesieciu osob. O wyko-
rzystaniu komputer6w w biologii niewiele wiedziat tez James Ostell, gdy
w 1979 roku zaczynat prac¢ nad rozprawa doktorska na Wydziale Biologii
Molekularnej i Rozwojowej Uniwersytetu Harvarda. Mimo ze Ostell byt
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z pierwszego wyksztatcenia zoologiem specjalizujgcym si¢ w entomologii,
fascynowaty go bardzo nowe mozliwosci otwierajace si¢ przed biologia
molekularng za sprawg rozwoju technik sekwencjonowania i klonowania
DNA [Ostell, 2007]. Z wielkim zapatem zsekwencjonowat biatka wcho-
dzace w sktad skorupki jaja kurzego, lecz jego entuzjazm wkrétce ostabt ze
wzgledu na brak pomystéw na wykorzystanie uzyskanych sekwencji
w praktyce. Zasugerowano mu wtedy, by skorzysta¢ z uczelnianych kompu-
teréw 1 dokonaé¢ probnej analizy pozyskanych danych. Ostell wzigt w tym
celu udziat w kursie komputerowym, na ktérym nauczyt si¢ migdzy innymi
podstaw programowania w jezyku FORTRAN. Moégl w tym czasie korzy-
sta¢ z komputerow wyposazonych w 8-bitowy procesor Intela, 48 kilobaj-
tow pamigci RAM, 8-calowy naped dyskietek i system operacyjny CP/M
(Control Program for Microcomputers), a takze miat dostgp do terminalu
pozwalajacego na polaczenie z rozwijanym przez Stanford analizatorem
MOLGEN [Ceruzzi, 2002, s. 238-239].

MOLGEN oferowat wprawdzie znaczne mozliwosci, lecz Ostell szybko
uznat go za niesatysfakcjonujacy dla swoich celéw i ograniczony wytacz-
nym przeznaczeniem dla komputeréw typu mainframe. Antypati¢ wzbudzaty
tez w nim nieintuicyjne instrukcje, ktéorymi postugiwaé si¢ musiat uzytkow-
nik, a takze nieprzyjazne dla poczatkujacych komunikaty. Powyzsze braki
zmotywowaty Ostella do wlasnorgcznego napisania w jezyku FORTRAN
nowego analizatora sekwencji, ktory mégt zosta¢ uruchomiony na kompute-
rze typu desktop. Ponadto za wazny cel obrat sobie przygotowanie przejrzys-
tych komunikatéw, ktére nie beda zawieraly ezoterycznych skrotowcow,
lecz szczegdtowo instruowac beda o kolejnych krokach analizy.

Przygotowane oprogramowanie bylo tak dobrze zaprojektowane, ze
wkrétce zaczeto cieszy¢ sie ogromng popularno$cig w calym kampusie
uniwersyteckim. Kiedy w 1982 roku Ostell poinformowal $wiat naukowy
0 swoim programie w Nucleic Acid Research i zaoferowat darmowe kopie
kazdemu zainteresowanemu, otrzymat setki zapytan z prosba o udostep-
nienie. Niestety, jego program nie zostal uznany przez komisj¢ doktorska
za istotny wklad do rozwoju nauk biologicznych, co uniemozliwiato Ostel-
lowi uzyskanie stopnia doktorskiego. Aby obroni¢ si¢ przed zarzutem bra-
ku warto$ci naukowej, Ostell poszukat w Harvard BioLabs wspotpracow-
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nikéw, ktorzy pomogliby mu znalez¢é zastosowania jego programu. Wysit-
ki te zakonczyly si¢ pierwszym powaznym sukcesem w postaci udanego
zastosowania jego oprogramowania do wyszukiwania regionéw koduja-
cych i granic eksondw u muszki owocowej (Drosophila melanogaster)
i bobu (Vicia faba), jak rowniez w obszarze biologii rozwojowej do analizy
niepodatnych na mutacje obszaréw kodu genetycznego [Wong et al., 1985,
S. 124-135].

Oba zastosowania mialy niebagatelne znaczenie. Regiony o bardzo ni-
skim wskazniku mutacji w stosunku do swoich sgsiadéw mogly sugerowac
tak zwane homologie — kod struktur wspolnych wielu grupom taksono-
micznym, ktore pojawiajg si¢ we wczesnej fazie rozwoju i stanowig swoi-
stg platforme dla wyksztalcania si¢ innych cech. Mutacja w takim obszarze
bardzo rzadko jest zatem korzystna. Zastosowanie komputeréw wyznaczy-
o tu wigc nowe pole badawcze, pozwalajgce na blizszg wspotprace biolo-
gbéw rozwojowych z genetykami i biologami molekularnymi. Kolejng in-
nowacja bylo potraktowanie wyszukiwania sekwencji jak problemu
statystycznego [Stevens, 2013, s. 30]. Wylapywanie sekwencji kodujacych
bylo w pewnym sensie zadaniem polegajacym na znalezieniu sensownego
komunikatu wsrod duzej ilosci szumu, gdyz regiony niekodujgce uwazane
byly wtedy za tak zwane $mieciowe DNA (junk DNA). Ostell po dlugich
Staraniach zdotat w koncu przekona¢ komisje, ktéra w 1987 roku zgodzita
si¢ na przyjecie rozprawy. Rok pdzniej wszedt tez w sktad National Center
for Biotechnology Information (NCBI) i rozpoczat dalsze dziatania po-
$wigcone zblizaniu biologii i informatyki.

5. Podsumowanie

Dwa wspomniane wyzej przyktady z historii bioinformatyki jasno po-
kazuja, jak blisko zwigzane ze sobg sg historia technologii i historia idei
naukowych. Nawet najbardziej zagorzalemu paraleliScie trudno byloby
bowiem twierdzi¢, ze bioinformatyka istniata w sferze konceptualnej juz
wczesniej, a wykorzystanie komputeréw dostarczyto tylko mozliwo$ci
wprowadzenia teorii w zycie. Powstanie analizatorow sekwencji i bankow
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informacji biologicznej wskazato raczej nowe drogi konceptualnego roz-
woju biologii, a ich wykorzystanie nazwa¢ mozna przy pewnych dodatko-
wych zatozeniach rewolucja naukowg per se.

Rewolucja ta wprowadzila przede wszystkim nowy poziom analizy.
Obok makroskopowego i molekularnego pojawit si¢ poziom danych biolo-
gicznych, ktére nie nalezaly do zadnego z tych porzadkow. Twierdzié
wprawdzie mozna, ze sekwencjonowanie DNA odbywa si¢ na poziomie
molekularnym, lecz doda¢ nalezy, ze sg to tylko surowe dane, ktorym sens
moze nada¢ dopiero analiza sekwencyjna. Badanie informacji biologicznej
stalo si¢ w ten sposob, obok badania struktur istot zywych, réwnoupraw-
nionym przedmiotem zainteresowania biologéw. Ten nowy poziom analizy
umozliwit takze dostrzezenie nowych powigzan pomiedzy poczatkowo
odlegltymi subdyscyplinami nauk biologicznych i wyznaczyt obszary pro-
blemowe, ktérych dostrzezenie trudno bytoby sobie wyobrazi¢ bez udziatu
komputerow.

Wszystko to sktada si¢ na drobny przyczynek do nieco innego obrazu
dynamiki rozwoju nauki — gdzie technologia nie jest elementem pomijal-
nym, lecz integralnym sktadnikiem wspottworzacym transformacje i mo-
dyfikacje idei.
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