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这份材料是我学习和讲授《生物信息学》课程时的备课笔记，材料大多是根据

当时收集的一些外文资料翻译编辑而成。学生在学习过程中经常要求我给他们提

供一些中文的讲义或材料，这促使我把我的这份笔记整理并放到网上，供大家参

考。要提醒使用者的是，这份材料仅是根据我对生物信息学的一些浮浅的认识整

理而成，其中的错误和偏颇只能请读者自鉴了。 

 

本材料可通过 Bioinplant Lab 网址获得：

www.cab.zju.edu.cn/cab/xueyuanxiashubumen/nx/bioinplant.htm 
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