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V COMPUTERKRAFT. Ikke blot inden for bioinfor-
matik, men stort set alle videnskabelige omra-
der vil computere i fremtiden fa stor indflydelse
p4, hvad der forskes i ved bl.a. at udforme egne
hypoteser, mener bioinformatiker Seren
Brunak. [foto: Tariq Mikkel Khan/Polfoto]
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Udviklingen af store, superhurtige computere
er ndet si vidt, at teknologien i sig selv andrer
de spergsmal og hypoteser, som computerne
oprindelig blev udviklet til at understette. Fra at
vaere rene redskaber for forskningen vil com-
puterne i fremtiden veere med til at definere
den, og man vil se en udbredt computerfice-
ring af forskningsdagsordenen.

Sadan konkluderer 34 af verdens forende fy-
sikere, biologer, kemikere, astronomer, mate-
matikere, geofysikere, lingvister m.m., der alle
kan satte "computer assisted” foran deres fag.
Blandt eksperterne i arbejdsgruppen, der er
samlet af Microsoft, findes danskeren Seren
Brunak, centerleder og professor i bioinforma-
tik pa Center for Biologisk Sekvensanalyse,
DTU.

Sammen med en god handfuld af Microsofts
egne folk har gruppen under ledelse af profes-
sor Stephen Emmott, Microsoft Research center
i Cambridge, tilbragt de seneste otte maneder
med at fundere over, hvordan udviklingen in-
den for computervidenskab vil pavirke viden-
skaberne genereltide nzste 15 ar. Deter nu
mundet ud i rapporten "Towards 2020
Science”.

»Det overordnede budskab er, atilebet af de
naeste 15 ar vil vi se et paradigmeskift inden for
en lang reekke af videnskabelige discipliner,
der alle er karakteriseret ved at beskzftige sig
med helheder. Inden for stort set alle viden-
skabsomrader vil man se en computerficering
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Seren Brunak

af forskningsdagsordenen, hvor man vil teenke
computeren med ind fra starten, fordi man
ved, at supercomputere kan besvare en be-
stemt type sporgsmal,« siger Sgren Brunak.

Brunak nzvner som eksempel, at man inden
for biologien vil sette omfattende datagenere-
rende forskningsprojekter i gang om for ek-
sempel celler eller immunforsvaret, fordi man
ved, at man har computere, der kan analysere
hobevis af data. Ogi modsetning til menne-
sker kan computere nemlig samkgre hobevis
af data og databaser. Og de kan, hvad der er en
meget karakteristisk ting for videnskab, se
sammenfald og drsagssammenhzenge pa ni-
veauer, som ingen mennesker kan overskue.

»Derved genereres der hypoteser med com-
puteren, som mennesker ikke selv har fundet
pa. Den videnskabelige proces bliver vendt pa
hovedeti forhold til den traditionelle praksis
med en hypotese, som si bekrzftes gennem
eksperimenter. Her starter man med eksperi-
mentet og data, og s kommer hypotesen sene-
re. Det erihgj grad det, vi gor inden for bioin-
formatikken, ser pa eksperimentelle data, som
nogen har lavet, kigger pd dem med compute-
ren, leerer af dem, og sd laver vi en forudsigel-
sesmetode, der i bedste fald bliver lige sa god
eller bedre end atlave eksperimentet og selvfel-
gelig meget hurtigere og billigere,« siger Sgren
Brunak.

Maskinindlaering

Microsofts invitation af Brunak er en interna-
tional blastempling af hans forskning, og skul-
le man szette en overskrift pd dén, kunne der
godt sta "maskinindlaering i biologi.”

»Det er maskinindleeringsvinklen i forhold
til bioinformatik, som jeg har sldet mig op pa,
og som har vist sig at veere en god idé. Netop i
biologi har vi mange data. Vi ved ofte ikke rig-
tigt, hvad systemet er, og det hjalper ikke noget
at prove at finde ud af, hvad reglerne er, for bio-
logiske systemer har under evolutionen udvik-
let sig pd en meget rodet méade. Derfor er det
godt med sddan nogle "traenbare systemer”, el-
ler i hvert fald at fa nogle "forudsigere” frem,
der for eksempel kan forudsige noget om, hvor

icellen et bestemt protein udferer sin funkti-
on, ndr man har aminosyresekvensen. S man
erstatter et eksperiment ilaboratoriet ved
hjalp af computeren.«

Hele den "maskinindlaringsudvikling” var
Brunak tidligt ude med i 80’erne.

»Derfor er vi blevet ret veletablerede inden
for det omrade. Og vi er ikke bare kommet med
en teknik, der er blevet hverdagskost inden for
mange andre omréader, men som isar har vist
sig overordentlig anvendelig inden for biolo-
gien,« konstaterer han.

I den endelige rapport har Brunak peget pa
et omride, nemlig immunsystemet, hvor com-
puteren méske vil gore det muligt at simulere
hele systemet pd en gang.

Han fremhaever ogsa et andet forskningsfelt,
syntetisk biologi, hvor forskerne forestiller sig,
athelt nye teknologier vil blive bygget ved
hjelp af biologisk materiale, men steerkt stottet
af computerberegninger over, hvordan tekno-
logien skal se ud. Det kunne for eksempel vaere
at bygge en computer af dna, eller lave nye for-
mer for hukommelse ved hjzlp af biologiske
molekyler.

Etandet omrade kunne vare biologiske cen-
sorer, der maerker et eller andet, det vaere sig
lys, stoffer eller noget tredje. Der er ifelge
Brunak massevis af projekter i gang, hvor man
vil lave syntetisk biologi og bruge biologiske
materialer til atlave ny teknologi.

»Nar vi taler syntetisk biologi, sa mener vi ik-
ke kun szdvanlig bioteknologi, hvor man mo-
dificerer en produktionsorganisme til at pro-
ducere eteller andet stof. Her taler vi om at lave
helt nye teknologier vha. biologisk materiale,
og der bliver computeren helt afggrende for at
saette tingene sammen, sa de virker pa en be-
stemt made,« siger han. 0
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