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Объем учетной нагрузки и виды отчетности
	Вариативная часть, в том числе:
	1 зач.ед.



	Лекции
	34 часа



	Практические занятия


	нет

	Лабораторные работы


	нет

	Индивидуальные занятия с преподавателем


	нет

	Самостоятельные занятия
	нет 


	Промежуточная аттестация


	нет

	Итоговая аттестация


	дифф.зачёт в 1-м семестре

	ВСЕГО
	1 зач.ед. (34 часа)


1. ЦЕЛИ И ЗАДАЧИ
Цель дисциплины – изучение студентами основных математических, статистических и алгоритмических подходов и методов, применяемых в области вычислительной молекулярной биологии (биоинформатике).

Задачи:

· получение представлений о современных экспериментальных методах молекулярной биологии, генерируемых ими данных и задачах обработки полученной биологической информации;

· закомство с методами решений типовых задач биоинформатики, получение навыков практического использования широко применяемых методов биоинформатики.

2. Место дисциплины в структуре ООП МАГИСТРАТУРЫ
Дисциплина «Математические методы биоинформатики» базируется на материалах курсов бакалавриата: базовая и вариативная часть Б.2 УЦ ООП.

Компетенции обучающегося, формируемые в результате освоения  дисциплины
Освоение дисциплины «Математические методы биоинформатики» способствует формированию следующих общекультурных и общепрофессиональных интегральных компетенций магистра:

а) общекультурные (ОК):

· способность использовать на практике углубленные фундаментальные знания, полученные в области естественных и гуманитарных наук, и обладать научным мировоззрением (ОК-1);

· способность ставить, формализовать и решать задачи, уметь системно анализировать научные проблемы, генерировать новые идеи и создавать новое знание (ОК-2);
· способность самостоятельно приобретать и использовать в практической деятельности знания и умения, в том числе в новых областях (ОК-3);

· способность формулировать устно и письменно свою точку зрения, владеть навыками ведения научной и общекультурной дискуссий на русском и английском языках (ОК-4);

б) профессиональные (ПК):

· способность применять в своей профессиональной деятельности углубленные знания, полученные в соответствии с профильной направленностью (ПК-1);

· способность ставить задачи теоретических и (или) экспериментальных научных исследований и решать их с помощью соответствующего физико-математического аппарата, современной аппаратуры и информационных технологий (ПК-2);

· способность самостоятельно осваивать новые дисциплины и методы исследований (ПК-3);

· способность применять современные методы анализа, представления и передачи информации, использовать пакеты прикладных программ по профилю подготовки (ПК-4);
· способность определять вместе с коллективом исполнителей направления собственной научной, технической или инновационной деятельности, выбирать подходы к решению конкретных исследовательских и (или) инновационных задач (ПК-7);

· способность самостоятельно и (или) в составе исследовательской группы разрабатывать, исследовать и применять математические и физические модели для качественного и количественного описания явлений и процессов и (или) разработки новых технических средств (ПК-9).

3. конкретные Знания, умения и навыки, формируемые в результате освоения  дисциплины
Освоение дисциплины «Математические методы биоинформатики» способствует формированию комплекса знаний и навыков, благодаря которому обучающийся должен:

а) знать:

· основные виды биологической информации, генерируемой современными методами экспериментальной молекулярной биологии;

· основные математические и статистические методы, применяемые для обработки биологических данных;

· ключевые алгоритмы, применяемые в области биоинформатики;

б) уметь:

· пользоваться основными базами данных, предоставляющих доступ к данным молекулярно-биологических исследований;

· пользоваться основными алгоритмами, широко используемыми при обработке данных молекулярно-биологических исследований; 

в) владеть:

· навыком освоения большого объема информации;

· навыками постановки научно-исследовательских задач и навыками самостоятельной работы.

4. Структура и содержание дисциплины
Лекции

	№ п.п.
	Тема
	Число аудиторных часов
	Число часов самостоятельной работы

	1
	Динамическое программирование. Выравнивание последовательностей. Структурные выравнивания.
	3
	нет

	2
	Поиск гомологов в базах данных. BLAST.
	3
	нет

	3
	Предсказание вторичной структуры РНК.
	3
	нет

	4
	Скрытые Марковские модели. Распознавание генов.
	3
	нет

	5
	Множественные выравнивания.
	2
	нет

	6
	Поиск регуляторных сайтов. Методы максимизации ожидания и теплового отжига. Гиббсовский сэмплер.
	3
	нет

	7
	Построение филогенетических деревьев. Методы, основанные на матрице расстояний. Ультраметрики. Проблема притяжения длинных ветвей. Метод соединения соседей. Методы наибольшей экономии и наибольшего правдоподобия.
	3
	нет

	8
	Эволюция геномов и деревья, основанные на наименьших перестановках.
	3
	нет

	9
	Предсказание структуры белка по последовательности. Предсказание вторичной структуры. Предсказание структуры по гомологии. Предсказание класса укладки при помощи метода пронизывания. Предсказание трансмембранных сегментов (еще один вариант скрытых Марковских моделей).
	3
	нет

	10
	Геномные данные нового поколения. Картирование на геномы. Сборка геномов.
	2
	нет

	11
	Негеномные данные. Анализ данных по экспрессии генов. Типичные задачи: классификация объектов; кластеризация генов по профилям экспрессии. Методы теории распознавания образов.
	3
	нет

	12
	Сети: метаболические, транскрипционные, белок-белковые. Графовые структуры и их свойства.
	3
	нет

	ВСЕГО
	34 часа
	нет

	ИТОГО
	34 часа


5. Образовательные технологии
	№ п/п
	Вид занятия
	Форма проведения занятий
	Цель

	1
	Лекция
	Изложение теоретического материала
	Получение теоретических знаний по дисциплине, подготовка к зачёту


6. Оценочные средства для текущего контроля успеваемости, промежуточной аттестации по итогам освоения дисциплины и учебно-методическое обеспечение самостоятельной работы студентов
Перечень контрольных вопросов для сдачи дифференцированного зачёта в 1-ом семестре магистратуры

	№ п.п.
	Тема

	1
	Глобальное выравнивание. Алгоритм Нидлмана-Вунша. Локальное выравнивание. Алгоритм Смита-Уотермана. Аффинная функция штрафов за разрывы. Матрицы замен. Алгоритм BLAST.

	2
	Цепи Маркова. Скрытые Марковские модели (HMM). Алгоритм Витерби. Алгоритм просмотра вперед. Алгоритм просмотра назад.

	3
	Оценка параметров HMM на основе последовательности наблюдений и известной/неизвестной последовательности смены состояний. Псевдокаунты. Обучение Витерби. Метод максимизации ожидания. Алгоритм Баума-Уэлча.

	4
	Оценка качества множественного выравнивания последовательностей. Методы прогрессивного выравнивания последовательностей. Выравнивание профилей.

	5
	Структура профильной HMM. Поиск последовательностей с помощью профильной HMM. Оценка параметров профильной HMM на основе множественного выравнивания.

	6
	Группы методов построения филогенетических деревьев. Алгоритм UPGMA. Метод ближайшего соседа. Метод максимальной бережливости. Метод максимального правдоподобия. Поиск оптимальной топологии.

	7
	Регуляторные мотивы ДНК. Дискретные методы поиска регуляторных сайтов – pattern-driving, sample-driving и extended sample-driving алгоритмы. Итеративные методы поиска регуляторных сайтов - метод максимизации ожидания, сэмплирование по Гиббсу, жадный подход.

	8
	Жадные (greedy) алгоритмы. Методы overlap-layout-consensus. Методы на основе графа де Брейна.

	9
	Кластеризация генов по профилям экспрессии. Способы задания расстояния между кластерами и объектами. Иерархическая кластеризация. Метод кластеризации k-средних. Классификация по Байесу. Наивный Баесовский классификатор. Метод опорных векторов.

	10
	Структурные свойства сетей. Случайные сети. Scale-free сети. Распределение степеней вершин у различных типов сетей. Коэффициент кластеризации. Сети типа “мир тесен”.

	11
	Алгоритм динамического программирования Нуссинов. Алгоритм Цукера. Описание структуры РНК с помощью трансформационных грамматик.

	12
	Предсказание вторичной структуры белка. Предсказание пространственной структуры белка по гомологии. Тридинг (threading). Предсказание структуры белка “ab initio”.


7. Материально-техническое обеспечение дисциплины
Необходимое оборудование для лекций  и практических занятий: компьютерный класс, доска, ноутбук и мультимедийное оборудование (проектор или плазменная панель), электронные ресурсы, включая доступ к базам данных: 
National Center for Biotechnology Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/).
8. Наименование возможных тем курсовых работ - учебным планом не предусмотрено
9. ТЕМАТИКА И ФОРМЫ ИНДИВИДУАЛЬНОЙ РАБОТЫ - учебным планом не предусмотрено

10. ТЕМАТИКА ИТОГОВЫХ РАБОТ - учебным планом не предусмотрено
11. Учебно-методическое и информационное обеспечение дисциплины
Основная литература

1. Ewens W.J., Grant G.R. Statistical Methods in Bioinformatics, An Introduction. Springer, 2005. [имеется в библиотечном фонде кафедры]
2. Koonin E.V., Galperin M.Y. Sequence - Evolution - Function. Computational Approaches in Comparative Genomics. Kluwer Academic Press, 2003. [имеется в библиотечном фонде кафедры]
3. Salemi M., Vandamme A.-M. (eds). The Phylogenetic Handbook, A Practical Approach to DNA and Protein Phylogeny. Cambridge Universtiy Press, 2003. [имеется в библиотечном фонде кафедры]
4. Haubold B., Wiehe T. Introduction to Computationlal Biology, An Evolutionary Approach. Birkhauser, 2006. [имеется в библиотечном фонде кафедры]
5. Pevsner J. Bioinformatics and Functional Genomics. Wiley-Liss, 2003. [имеется в библиотечном фонде кафедры]
6. Дурбин Р., Эдди Ш., Крог А., Митчисон Г. Анализ биологических последовательностей. «Регулярная и хаотическая динамика» - «Институт компьютерных исследований», 2006 .
7. Бородовский М., Екишева С. Задачи и решения по анализу биологических последовательностей. «Регулярная и хаотическая динамика» - «Институт компьютерных исследований», 2008.

8. Сетубал Ж., Мейданис Ж. Введение в вычислительную молекулярную биологию. «Регулярная и хаотическая динамика» - «Институт компьютерных исследований», 2007.

9. Лукашов В.В. Молекулярная эволюция и филогенетический анализ. «Бином. Лаборатория знаний», 2009.
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