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内容概要

“精要速览系列(Instant Notes Series)”是国外教材“Best Seller”榜的上榜教材。
该系列结构新颖，视角独特；重点明确，脉络分明；图表简明清晰；英文自然易懂，被国内多所重点
院校选用作为双语教材。
先锋版是继“现代生物学精要速览”之后推出的跨学科的升级版本。
    本书是该系列中的《生物信息学》分册，全书共15章，全面系统地概括了该学科的核心内容和前沿
动态，涉及生物学数据的获得与处理、系统发生学、芯片数据分析、蛋白质组数据分析、生物信息学
的应用等主要内容。
    本书是指导大学生快速掌握生物信息学基础知识的优秀教材，也是辅助教师授课的极佳教学参考书
，同时可供生命科学相关专业的研究生参考。
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