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Аннотация

Цель данного спецкурса познакомить слушателя с базовыми понятиями Биоинформатики, познакомить с основными инструментами, которыми пользуются молекулярные биологи для выяснения с помощью математического моделирования и программных средств  интересующих их фактов о функционировании биологических объектов таких как гены и белки. В курсе проводится обзор основных баз данных содержащих собранные  человечеством сведения о геномах, протеомах и способах взаимодействия биологических объектов между собой. Студентам даётся практическое задание на использование основных доступных биоинформатических программ и поиск в базах данных для определения особенностей региона в геноме человека или предназначения того или иного фрагмента ДНК.

Тематический план

	номер
	Наименование тем и разделов
	лекции
	Практические занятия
	Самостоятельная работа
	Всего часов

	1
	Базовые сведения молекулярной биологии
	8
	0
	8
	16

	2
	Методы секвенирования  ДНК и принципы организации ДНК микрочипов.
	2
	0
	2
	4

	3
	Базы данных геномной и протеомной информации.
	6
	0
	6
	12

	4
	Средства визуализации 3-х мерной структуры белков и ДНК/РНК белковых комплексах.
	4
	0
	4
	8

	5
	Алгоритмы сравнения нуклеотидных и аминокислотных последовательностей
	10
	0
	10
	20

	
	Итого:
	30
	0
	30
	60


Содержание курса

Базовые сведения молекулярной биологии. Первая часть повествует о строении молекул ДНК, РНК и белков, а также о билогических процессах протекающих в прокареотических и эукариотических клетках связанных с процессами Транскрипции, Трансляции и Репликации. 

Методы секвенирования последовательностей ДНК и принципы организации ДНК микрочипов. Здесь обсуждается Полимеразная Цепная Реакция (ПЦР), прибор Амплификатор, а также некоторые известные технологии секвенирования ДНК, такие как Метод Сенгера, Пиросеквенирование и д.р. Обсуждаются технологи изучения информации о экспрессии генов с помощью ДНК микрочипов. 

Базы данных геномной и протеомной информации. Эта часть посвящена обзору основных баз данных по хранению биологической информации связанной со строением белков, а также участков ДНК в геноме и их функциях. Обсуждаются языки представления данных, политика внесения и курирования записей в базе данных.

Средства визуализации 3-х мерной структуры белков и ДНК/РНК белковых комплексах. Производится обзор средств визуализации 3-х мерной структуры молекул, такие как rasmol, pymol, а также командный язык для управления процессом визуализации - rasmol.

Алгоритмы сравнения нуклеотидных и аминокислотных последовательностей. Третья часть рассказывает об основных алгоритмах сравнения биологических последовательностей между собой. Как наиболее популярный алгоритм поиска последовательностей в базе данных обсуждается алгоритм BLAST. Обсуждаются алгоритмы построения кластерных деревьев Neighbor Joining и UPGMA. Обсуждаются алгоритмы построения парного выравнивания Нидельмана - Вунша и Смита - Ватермана. Обсуждаются алгоритмы построения множественного выравнивания последовательностей.
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