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Развитие молекулярной биологии и генетики во второй половине XX века, появление технологий рекомбинантных ДНК дали в руки исследователей мощный инструмент для изучения молекулярных механизмов болезней, для разработки новых молекулярных методов диагностики, терапии и профилактики различных заболеваний. Итогом и продолжением развития этих исследований явился проект «Геном человека». Расшифровка генома, состоящего из 3млрд п.н. и содержащего 20-28 тыс. генов, завершена в 2003 г., о чем было объявлено 17.04.2003 г. Международным консорциумом по секвенированию генома человека и завершено (относительно) в 2007г. 
Комплексное изучение структуры и функции генома привело к формированию самостоятельной научной дисциплины, названной геномикой.
Геномика, протеомика, транскриптомика, метаболомика, липидомика, палеогеномика, фармакогеномика, психогеномика и многочисленные существующие и вновь возникающие возможные прочие «-омики» – все термины вошли в современную науку. Что все они означают? 
Геномика – ветвь молекулярной биологии, основная задача которой заключается в секвенировании геномов, изучении нуклеотидных последовательностей РНК и ДНК.
                  Современная геномика включает в себя множество подразделов. 

Структурная геномика - выполняет секвенирование ДНК, на основе этого создаются и сравниваются геномные карты. К примеру - огромное количество геномов различных микроорганизмов (большинство из которых – патогенные) уже расшифровано. Это позволяет находить в них гены-мишени лекарств и производить новые лекарственные препараты. Геномика – уже необходимая часть общей биологии и вносит свой вклад в развитии сельского хозяйства, биотехнологии, здравоохранения. 
Функциональная геномика (протеомика) занимается изучением белков клетки в определенный момент времени, взаимосвязи структуры и функций клеточного протеома.

Так же как и геномика, протеомика делится на несколько направлений. В рамках функциональной геномики исследуют генетические механизмы и генетический контроль клеточной дифференцировки и гистогенеза, а также образования субклеточных структур. 

Сравнительная геномика позволяет анализировать молекулярные механизмы путем сравнения генов или их продуктов в разных органах и тканях, а также геномов различных организмов. Так, сравнения белковых последовательностей внутри и между видами организмов помогают получить информацию об их потенциальных функциях. Изучение координации внутри клетки и организма действия пакетов генов путем сравнения геномов разных видов основано на том, что жизненно важные регуляторные функции сохранились у многих видов организмов на протяжении эволюции. Например, информация о регуляции клеточного цикла, необходимая для понимания процесса канцерогенеза у человека, была получена путем сравнения с аналогичными процессами у дрожжей. Избирательная инактивация ряда генов мышей позволила определить функции многих эффекторов иммунной системы и регуляторов ранних стадий кроветворения. 
Геномика - протеомика

Структурная протеомика – получение информации не об одном, а о множестве белков одновременно. Уже разработан цикл специальных процедур и высокоточные приборы для проведения такого анализа.

Функциональная протеомика изучает функции и свойства белков, взаимодействия белков между собой, взаимодействие структуры и функции. Сегодня до 96% медикаментозных средств воздействуют именно на белки. Практическая протеомика системными методами позволит ускорить процесс создания лекарственных препаратов,  необходимых многим, и создать лекарства от неизлечимых ранее болезней. Еще одно важное направление функциональной геномики — транскриптомика — изучает координированную работу генов, образование первичных транскриптов, процессы сплайсинга и формирования зрелых мРНК. Благодаря технологии микрочипов удается одновременно анализировать картину транскрипции мРНК со ста тысяч генов. Исследование «транскриптома» этим методом позволяет установить различия между экспрессией генов в разных тканях, проанализировать характер экспрессии в разные периоды болезни, а также классифицировать белки - на секретируемые и связанные с мембранами (определяя положение их мРНК). 
Клиническая протеомика – нахождение количества белков и их распознавание из образца(сыворотка крови, моча, спинномозговая жидкость, биопсия) и наблюдение за изменениями их концентрации. Протеомика гемостаза – заключается в расшифровке механизмов гемостаза. Например, протеомика тромбоцитов –получена новая информация о белках коагуляции, найдены неизвестные ранее мишени для новых лекарств.

Для исследования генов мультигенных систем, обусловливающих развитие мультифакториальных заболеваний, в основном применяется два подхода: изучение кандидатных генов и анализ сцепления. Однако в ряде случаев при изучении этой группы патологии необходимо сравнение полных геномов. Использование полногеномного скрининга позволило идентифицировать ген предрасположенности к диабету второго типа, продукт которого является представителем кальпаин подобного цистеинового семейства протеаз. Этот результат может свидетельствовать о существовании до сих пор не описанного пути регуляции метаболизма глюкозы и, следовательно, о недостаточности наших знаний о биохимических процессах, происходящих в организме, и непонимании механизмов развития мультифакториальных заболеваний. 
Индивидуальная вариабельность ответа на прием лекарственных препаратов послужила основой для развития нового направления исследований - фармакогеномики. Эта область геномики изучает вклад генетической компоненты в токсичность и эффективность лекарственного препарата для данного организма. Было обнаружено, например, что у людей, страдающих недостаточностью глюкозо-6-фосфат-дегидрогеназы, в ответ на противомалярийные и другие оксиданты возникает тяжелая гемолитическая анемия. Эффективность и токсичность противотуберкулезного препарата изониазида обусловлены скоростью инактивации этого лекарства у конкретного больного. Такие исследования создают предпосылки для подбора лекарственного препарата и его дозы строго индивидуально, в соответствии с данными ДНК-типирования и биохимичесими особенностями каждого пациента. В популяциях с высокой частотой побочных эффектов на лекарственный препарат, используемый для лечения распространенного заболевания, генетический скрининг проводить особенно важно. Идентификация генов резистентности к лекарственным препаратам у патогенных организмов позволяет скринировать их популяции с помощью ДНК-технологии. Подобные эпидемиологические исследования необходимы для повышения эффективности терапии инфекционных заболеваний в каждой конкретной популяции. 

«Биоинформатика» - уже почти отделившаяся ветвь молекулярной биологии. Существует множество определений и интерпретаций слова «Биоинформатика». 

1. биоинформатика – раздел современной науки, занимающийся раскодированием человеческого генома. 

2. биоинформатика – это системная биология, позволяющая рассмотреть, изучить и систематизировать глобальную картину биологии. 
3. биоинформатика – аналог молекулярной биологии с той лишь разницей, что молекулярная биология занимается научными исследованиями а пробирке, а биоинформатика – при помощи мощных компьютерных систем. 
4. биоинформатика – возможность по структуре макромолекулы очень быстро найти гены-мишени и создать новые лекарственные препараты. И все правы.

Биоинформатика очень легко влилась в фармакологию, позволяя снизить срок проектирования препарата с 5-6 лет до нескольких месяцев, а также интегрировалась во многие другие медицинские и биологические науки. В связи со всеми этими фактами биоинформатика сегодня активно изучается и применяется на практике, охотно спонсируется инвесторами.
В связи с развитием таких разделов биомедицины как репродукции человека, трансплантации клеток, тканей и органов и т.д. привело к вычленению из общей и медицинской этики специальною раздела - биоэтики, имеющей уже 20-летнюю международную историю. 
