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АННОТАЦИЯ
рабочей программы учебной дисциплины

Бl.В.ДВ.02.01 <<Биоинформатика в селекции животных>>
для подготовки магистра по направлению 06.04.01 Биология

направленности <Биоинформатика)

Щель освоения дисциплины: получение теоретических знаний и практи-
ческих навыков поиска и обработки систематизированных биологических дан-
ных с применением международных баз данных и использованием современных
подходов в области структурноЙ и системноЙ биоинформатики. Знакомство с ал-
горитмами основных биоинформатических подходов иих применением для ре-
шения акту€lльных задач генетики, биотехнологии и селекции.

Место дисциплины в учебном плане: дисциплина включена в часть, фор-
мируемую участниками образовательных отношений, улебного плана по направ-
лению подготовки 06.04.0 1 Биология

Требования к результатам освоения дисциплицы: в результате освое-
ния дисциплины формируются следующие компетенции: 2 профессиональные
компетенции ПКос-3, ПКос-4 (ПКос-3.1; ПКос-3.2; ПКос-3.3; ПКос-4.1; ПКос-
4.2; ПКос-4.3).

Краткое содержание дисциплины: биоинформатика в селекции живот-
ных - это дисциплина, которая объединяет знания из области биологии и инфор-
матики для улучшения селекционных про|рамм. Она использует рulзличные ме-
тоды анализа геномов, а также статистические и математические аJIгоритмы для
идентификации генов, связанных с желаемыми признаками, и понимания меха-
низмов их регуляции,

Общая трудоемкость дисциплины: 108/3 (часы/зач. ед.)
Промежуточный контроль : экзамен

1. Щель освоения дисциплины

Щель данной дисциплины заключается в получении основополагающих зна-
ний о содержании и возможностях биоинформатики. Она поможет в использова-
нии биоинформатических методов для решения основных и прикладных задач,
связанных с селекцией, молекулярной генетикой и биотехнологией. Также, д€tн-
ная дисциплина охватывает задачи, возникающие на стыке биологических наук,
математики и информатики, такие как анализ сходства аминокислотных и нук-
леотидных последовательностей, компьютерное моделирование и визуализация
трёхмерных структур белков, анализ геномных и транскриптомных данных.

2. Место дисциплины в учебном процессе

,.Щисциплина <Биоинформатика в селекции животных> включена в часть профес-
сион€tльного цикла, формируемую участниками образователъных отношениЙ.
Реализация в дисциплине <Биоинформатика в селекции животных>> требований
ФГОС ВО, ОПОП и Учебного плана по направJIению 06.04.01 Биология для под-
готовки магистров направленности <<Биоинформатика).



Предшествующими курсам и, на которых непосредственно базируется дис-
циплина <Биоинформатика в селекции животных), являются <Популяционная
генетика), (Структурная и сравнительная геномика), (Моrlекулярная биоло-
гия), <<Язык R в биологических исследованиях), кГенерация и анализ омиксных
данных)

,,Щисциплина <<Биоинформатика в селекции животных) является основопо-
лагающей для изучения следующих дисциплин: <Современная селекция расте-
ний>>, <Современная селекция животных>>, <<Транскриптомика и протеомика>.

,Щанная дисциплина знакомит студентов с основными методами и подхо-

дами биоинформатики, исполъзуемыми при работе с различными типами биоло-
гических данных. Кроме того, ее особенность заключается в том, что она помо-
гает развивать навыки работы с ключевыми биоинформатическими базами дан-
ных белков и нуклеиновых кислот, а также навыки использования современных
математических и статистических методов в молекулярно-биологических иссле-
дованиях для решения широкого спектра задач. На этом курсе студенты узнают,
как искать кодирующие и регуляторные участки в ШК, определять и исследо-
вать точечные мутации, а также предсказывать структуру и функцию белков.

Рабочая программа дисциплины <Биоинформатика в селекции животных>
для инв€lлидов и лиц с ограниченными возможностями здоровья разрабатывается
индивиду€uIьно с учетом особенностей психофизического развития, индивиду-
Еtльных возможностей и состояния здоровья таких обуrающихся.

3. Перечень планируемых результатов обучения по дисциплине
<<Биоинформатика в селекции животных>), соотнесенных с планируемыми

результатами освоения образовательной программы

Изучение данной учебной дисциплины направлено на формирование у
обуrающихся компетенций, представленных в таблице 1.

4. Структура и содержание дисциплины
4.1 Распределение трулоёмкости дисциплины по видам работ

по семестрам
Общая трулоёмкость дисциплины составляет 3 зач.ед. (108 часов), их рас-

пределение по видам работ семестрам представлено в таблице 2.
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аспределение трyдоемкости дисциплины по видам раоот по семестрам

Вид учебной работы
трудоёмкость

час.

Общая трудоёмкость дисциплины по учебному плану 108

1. Контактная Dабота: 40.4

Аудиторная работа 38
в mо]vt чuсле.,

лекцuu (Л) |4
пракmuческuе з аняmuя (п З ) 24
ко нсульmаt luu пе р е d экз clfu, ен ом 2
конmакmная рабоmа на проIйеJюушочноJй конmроле (КРД) 0,4
2. Самостоятельная работа (СРС) 67,6
саJчrосmояmельное uзученuе разdелов, салtопоdzоmовка
(прорабоmка u повmоренuе лекцuонно2о Jйаmерuала u Jйаmе-

рuала учебнuков u учебных пособuй, поdеоmовка к лабора-
mорныJй u пракmuческutчl заняmuя]чц коллоквuуллалчt u m,d.)

з4

поdеоmовка к экзаJчrену (конmроль) зз,6
Вид промежуточного контроля: Экзамен

р

ОЧНАЯ ФОРМА ОБУЧЕНИЯ
Таблица2а

бот

4.2 Соцержание дисципл ины

Таблица 3

Тематический план учебной дисциплины

Наименование разделов и тем
дисциплин (укрупнённо) Всего

Аудиторная работа Внеаудито
рная

работа СР
л пз/с пкр

Раздел 1" Биоинформатика в селекции
животных 108 |4 24 2,4 з4

Тема 1. Введение в биоинформатику в се-
лекции растений

1 1 2 4

Тема 2. Основы геномики и транскрипто-
мики растений

7 1 2 4

Тема 3. Основные биоинформатические
ресурсы и базы данных

8 2 2 4

Тема 4. Парное и множественное вырав-
Еивание.

10 2 4 4

Тема 5. Анализ последовательностей
ДНК и РНК 8 2 2 4

Тема 6. Тема 6. Филогения 12 2 4 6
Тема 7. Анализ протеомных данных 10 2 4 4
Тема 8. Методы биоинформатики в селек-
ции растений

10 2 4 4

Консультация перед экзаменом 2 2
Контактнм работа на промежуточном
контроле (кРА) 0,4 0,4

Подготовка к экзамену зз,6 з3,6
Итого по дисциплине 108 14 24 2.4 67.6

9



Раздел 1 Биоинформатика в селекции

Тема 1. Введение в биоинформатику в селекции растений
Определение понятия <<биоинформатика)). История возникновения биоин-

форматики как науки. Современные взгляды на биоинформатику, ее возможно-
сТи и перспективы. Спецификаработы с биологическими данными. Методология
использования подходов биоинформатики для решения фундаментальных и при-
КлаДныХ Задач. Геном растения: ядерныЙ, митохондриальныЙ, пластом. Роль
биоинформатики в селекционной работе. Исторический обзор развития биоин-
форматики в селекции растений. Основные задачи и проблемы в селекционной
биоинформатике.

Тема 2. Основы геномики и транскриптомики растений
Определение понятий ЩНК, РНК, ген, геном, транскриптом. Структура ге-

нома растений: организация генетического материала, особенности строения
Хромосом. Различные типы геномов растениЙ. Методы исследов ания генома рас-
тениЙ. Транскрипция. Методы ан€шиза транскриптома. Эпигенетическая регуля-
ция генома растений. Типы эпигенетических механизмов регуляции. Роль эпиге-
нетической регуляции в р€tзвитии растений и адаптации к окружающей среде.

Тема 3. Основные биоинформатические ресурсы и базы данных.
Оптимизация поиска научной информации с помощью PubMed. Базы дан-

ных Entrez, GeneBank, EBI, EMBL, DDBJ и др., модель данных NCBI, основа
формирования данных, типы данных для описания объектов, структура записей
в файлах, форматы представления данных, особенности представления данных в
базах данных. Основные биоинформатические базы данных: NCBI (Reýeq,
OMIM, Nucleotide, Gene, Protein, dbSNP, СliпYаr); EMBL, UniProt, PDB, KEGG.
Геномные браузеры (NCBI Мар Viewer, UCSC). Базы данных по экспрессии ге-
нов: GEO (Gene Expression Omnibus), Аrrау Express и Expression Atlas. Базы дан-
ных SWISS-2DPAGE, PeptideAtlas, Нumап Proteome Atlas, NeXtProt.

Тема 4. Парное и множественное выравнивание.
Выравнивания последовательностей. Щели и типы выравниваний. Парное

выравнивание. Fasta, BLAST (Basic Local Alignment Search Тоо1). Принципы вы-
равнивания последовательностей. Понятие гомологии. Ортологи и паралоги.
Расчёт оценки выравнивания (Score). Сходство последовательностей (идентич-
ностъ, консервативность). Матрицы замен (РАМ, BLOSUM). Глобальное и ло-
каJIьное выравнивание. Оптимизация выравнивания. Методы парного выравни-
вания (алгоритмом Ниделмана-Вунша, динамическое программирование, аJIго-

ритм Смита-Уотермана). Инструмент для поиска удаленных эволюционных вза-
иМооТношениЙ PS I-BLAST. Множественные выравнивания. Алгоритмы и пара-
метры множественного выравнив ания. Программы для проведения множествен-
ного выравнивания решение задач множественного выравнивания с помощью
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программ ClustalW, Praline, Probcons, MUSCLE, TCoffee. Использование метода
скрытых марковских моделей для множественного выравнивания последова-
тельностей. Щомены и профили. Регулярные выражения. Базы данных для поиска
мотивов в белках PROSITE. Базы данных по анализу белковых семейств РFАМ.

Тема 5. Анализ последовательностей ДIК и РНК
Анализ последовательностей нуклеотидов. Методы секвенирования ге-

нома и транскриптома. Современные принципы работы с целым геномом. Ин-
струменты для сборки и работы с геномом. Микрочипы (miсrоаrrауs) и аныIиз
профилей экспрессии генов. Технология RNASeq. Инструменты для анализа ка-
чества результатов секвенирования. Предварителъная обработка и нормutлизация
данных. Функцион€lльное аннотирование генома и транскриптома. Сравнитель-
ный анализ генома и транскриптома. Идентификация организмов и расшифровка
генетических маркеров с помощью последовательности ДНК и РНК.

Тема 6. Филогения
Филогения и эволюционные деревья. Подходы к изучению филогенеза, ви-

дового разнообразия и эволюционных взаимоотношений. Современные прин-
ципы биологической таксономии. Филогенетические модели и анализ данных.
Сравнительный анализ геномов в филогенетических исследованиях. Изменчи-
вость генетической информации: делеции, дупликации, рекомбинации, инвер-
сии, транслокации, перемещения мобильных генетических элементов горизон-
та-пьный перенос генетической информации, геномные мутации. Транзиции и
трансверсии. Факторы эволюции генетических систем. Принципы определения

филогенетического родства и эволюционных взаимоотношений. Концепция мо-
лекулярных часов. Филогенетические деревья. Алгоритмы построения филоге-
нетических деревьев. Топология деревьев.

Тема 7. Анализ протеомных данных
Структура белка (вторичная, третичная, четвертичнаая). Методы полу{е-

ния трехмерной структуры белка. PDB. Структура PDB файла. Базы данных
трехмерных структур (САТН, Dali, SCOP, FSSP, NCBI Structure, NCBI CDD). Ин-
струменты для интерактивной визуализация белковых структур. Выявления
сходных 3-мерных структур белков (NCBI VАSТ). Изучение свойств белковых
молекул при помощи программы РуМо1. Методы предсказания белковых струк-
тур по последовательностям аминокислот. Моделирование трехмерной струк-
туры белка методом гомологического моделирования в программе Modeller.

Тема 8. Методы биоинформатики в селекции растений.
Использование маркеров для определения генотипов и фенотипов расте-

ний. Построение генных карт и межвидовых карт. Количественная генетика и
селекционные индексы. Моделирование генотипических и фенотипических ха-
рактеристик.
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4.3 Практические занятия

Сод и
Таблица 4

ние ктических занятии и ко ьные меропDиятия

м
п/п

Название
раздела,
темы

ЛЬ и название лекций/
практических./ сем инарских

занятий

Форми
руемые
компет
енции

Вид
контрольного
мероприятия

Кол-во
часов

Раздел 1. Биоинформатика в селекции
ПКос-

J,

ПКос-4

устный опрос
контрольная ра_

бота 1.2

22

1

Тема 1. Вве-
дение в био-

информа-
тику в сеJIек-

ции расте-
ний

Лекционное занятие J\!1. Введе-
ние в биоинформатику в селек-

ции растений

ПКос-
э)

ПКос-4
1

Практическое занятие J\Ъ 1 .

Основные понятия: ДНК, РНК,
ген. Геном, транскриптом, про-

теом. Понятие сиквенса.

ПКос-
э)

ПКос-4
устный опрос 1

Практическое занятие J$2.
Геном растения: ядерный, мито-
хондриальный, пластом. Роль

биоинформатики в селекционной
работе.

ПКос-
з,

ПКос-4
устныи опрос 1

2

Тема 2. ос-
новы гено-

мики и тран-
скриптомики

растений

Лекционное занятие J\Ъ2. Основы
геномики и транскриптомики

растений

ПКос-
з,

ПКос-4
1

Практическое занятие М3.
Структура и функция.ЩНК и

РНК. Гены и их экспрессия. Ге-
номные и транскриптомные ана-

лизы.

ПКос-

ПКос-4
устный опрос 1

Рубежная контрольная работа по
темам 1,2

ПКос-

ПКос-4

контрольная ра-
бота 1

1

J

Тема 3. ос-
новные био-
информати-
ческие ре-

сурсы и базы
данных

Лекционное занятие J\Ъ3. Основ-
ные биоинформатические ре-

сурсы и базы данных

ПКос-
е)

ПКос-4
2

Практическое занятие J\Ъ4.

Базы данных. Классификация баз

данных.

ПКос-
J,

ПКос-4
устный опрос 2

4

Тема 4. Пар-
ное и мЕоже_
ственное вы-
равнивание

Лекционное занятие }lb4. Парное
и множественное выравнивание

ПКос-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие Jtlb5. Пар-
ное вьIравнивание и его оценка,
множественное выравнивание,

вычислительные ресурсы

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 4

5

Тема 5. Ана-
лиз последо-
вательностей
!НК и РНК

Лекционное занятие J\Гs5. Анализ
последовательностей .ЩНК и РНК

ПКос-
з,

ПКос-4
2
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лъ
пlп

Название
раздела,

темы

J\b и название лекций/
практическпх./ семинарских

занятий

Форми
руемые
компет
енции

Вид
контрольного
мероприятия

Кол-во
часов

Практическое занятие J\b6. Ме-
тоды секвенирования генома и

транскриптома

ПКос-
3,

ПКос-4
устныи опрос l

Практическое занятие Jф7
Функциональное аннотирование
генома и транскриптома. Сравни-

тельный анализ генома и тран-
скриптома.

ПКос-
3,

ПКос-4
устный опрос 2

Рубежная контрольная работа по
темаIu З,4,5

ПКос-
з,

ПКос-4

контрольная ра-
бота2

1

6
Тема 6. Фи-

логения

Лекционное занятие Jф6.
Филогения

ПItос-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие Ns8.
Филогенетические модели и ана-
лиз данньж. Сравнительный ана-
лиз геномов в филогенетических

исследованиях.

ПКос-
з,

ПКос-4
устныи оIIрос 1

Практическоо занятие ЛГs9.

Филогения. База данньж NCBI
HomoloGene. MEGA *программа

для филогенетического анализа
последовательностей.

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 1

7
Тема 7. Ана-
лиз протеом_
ньж данньIх

Лекционное занятие М7.
Анализ протеомных данньIх

ПКос-
з,

ПКос-4
2

Практическое з€tнятие М1 0.

Инструменты для интерактив-
ной визуализация белковых

структур. Выявления сходных 3-
мерных структур белков (NCBI

VAST)..

ПКос-

ПКос-4
устный опрос 2

Практическое занятие JS1 1.

Моделирование трехмерной
структуры белка методом гомо-
логического моделирования в

программе Modeller.

ПКос-
3,

ПКос-4
устныи опрос 2

8

Тема 8. Ме-
тоды биоин-
форматики в

селекции
растений

Лекционное занятие Jrlb8.

Методы биоинформатики в се-
лекции растений

ПКос-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие М1 2.
Использование маркеров для

определения генотипов и фено-
типов растений

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 2

Практическое занятие Ns 1 3.
Построение генных карт и меж-

видовьIх карт.

ПКос-
a
J)

ПКос-4
устный опрос

2
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п
Таблица 5

еречень вопросов для самостоятельного изучения дисциплины
лъ
п/п

Название раздела,
темы

Перечень рассматриваемых вопросов для самостоятельного
изучения

Раздел 1. Биоинформатика в селекции

1

Тема 1. Введение
в биоинформа-
тику в селекции

растений

Определение понятия <биоинформатика). Основные понятия: ДНК,
РНК, ген. Геном, транскриптом, протеом. Понятие сиквенса. Основ-
ные задачи и направления биоинформатики. Геном растения: ядер-
ный, митохондриальный, пластом. Роль биоинформатики в селек-
ционной работе. Исторический обзор развития биоинформатики в
селекции растений. Основные задачи и проблемы в биоинформа-
тике в селекции растений. ПКос-3, ПКос-4

2.

Тема 2. основы
геномики и тран_
скриптомики рас-

тений

Определение понятий ДНК, РНК, ген, геном, транскриптом. Струк-
тура генома растений: организация генетического материаJIа, осо-
бенности строения хромосом. Различные типы геномов растений.
Методы исследования генома растений. Транскрипция. Методы
анализа транскриптома. Эпигенетическая регуляция генома расте-
ний. Типы эпигенетических механизмов регуляции. Роль эпигене-
тической регуляции в развитии растений и адаптации к окружаю-
щей среде. ПКос-З, ПКос-4

a
J.

Тема 3. основные
биоинформатиче-

ские ресурсы и
базы данньгх.

Способы представления информации о последовательностях. Ос-
новы структур баз данных: записи, поля, объекты. Форматы записи
FASTA, BLAST, GenBank, PDB. Классификация баз данных (авто-
матические, архивные, курируемые). Работа с базами данных NCBI
(Reýeq, Nucleotide, Geneo Protein, dbSNP, ClinVar). Базы данньrх
UniProt, КЕGG, Gene Ontology. PlantGDB. Геномный браузер
UCSC. База данньrх NCBI HomoloGene. Базы данньIх трехмерньш
структур (САТН, Dali, SCOP, FSSP, NCBI Structure, NCBI CDD). Ре-
гулярные выражения. Базы данных для поиска мотивов в белках
PROSITE. Базы данных по анализу белковых семейств РFАМ.

4,
Тема 4. Парное и
множественное
выравнивание

Выравнивания последовательностей. Idели и типы выравниваний.
Парное выравнивание. Fasta, BLAST (Basic Local Alignment Search
Тоо1). Принципы выравнивания последовательЕостей. Понятие го-
мологии. Ортологи и паралоги. Расчёт оценки выравнивания
(Score). Сходство последовательностей (идентичность, консерва-
тивность). Матрицы замен (РАМ, BLOSUM). Глобальное и лок€lJIь-
ное выравнивание. Оптимизация выравнивания. Методы парного
выравнивания (алгоритмом Ниделмана-Вунша, динамическое про-
граммирование, алгоритм Смита-Уотермана). Инструмент для по-
иска удаленных эволюционных взаимоотношений PSI-BLAST.
Множественные выравнивания. Алгоритмы и параметры множе-
ственного выравнивания. Программы для проведения множествен-
ного выравнивания решение задач множественного выравнивания с
помощью программ ClustalW, Praline, Probcons, MUSCLE, TCoffee.
Использование метода скрытых марковских моделей для множе-
ственного выравнивания последовательностей.,Щомены и профили.
Регулярные выражения. Базы данных для поиска мотивов в белках
PROSITE. Базы данных по анализу белковых семейств РFАМ.
ПКос-3, ПКос-4

5.
Тема 5. Анализ

последоватепьно-
стей Днк и Рнк

Анализ последовательностей нуклеотидов. Методы секвенирования
генома и транскриптома. Современные принципы работы с целым
геномом. Инструменты для сборки и работы с геномом. Микрочипы
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лъ
п/п

Название раздела,
темы

Перечень рассматриваемых вопроеов для самостоятельного
изучения

(microarrays) и анализ профилей экспрессии генов. Технология
RNASeq. Инструменты для анализа качества результатов секвени-

рования. Предварительная обработка и нормu}лизация данньж.
Функциональное аннотирование генома и транскриптома. Сравни-
тельный анализ генома и транскриптома. Идентификация организ-
мов и расшифровка генетических маркеров с помощью последова-
тельности ДНК и РНк. ПКос-3. ПКос-4

6.
Тема 6. Филоге-

ния

Филогенетический анализ и молекулярная эволюция. Подходы к
изуIению филогенеза, видового разнообр азия и эволюционньIх вза-
имоотношений. Современные принципы биологической таксоно-
мии. Филогенетические модели и анализ данных. Сравнительный
анализ геномов в филогенетических исследованиях. Изменчивость
генетической информации: делеции, дуппикации, рекомбинации,
инверсии, транслокации, перемеIцеЕия мобильньгх геЕетических
элементов горизонтальный перенос геIIетической информации, ге-
номные мутации. Транзиции и трансверсии. Факторы эволюции ге-
нетических систом. Принципы определения филогенетического
родства и эволюционньIх взаимоотношений. Концепция молекуляр-
ных часов. Филогенетические деревья. Алгоритмы построения фи-
логенетических деревьев. Топология деревьев. ПКос-3, ПКос-4

7.

Тема 7. Анализ
протеомных дан-

ных

Структура белка (вторичная, третичная, четвертичнаая). Методы
полу{ения трехмерной структуры белка. PDB. Структура PDB
файла. Базы данных трехмерных структур (САТН, Dali, SCOP,
FSSP, NCBI Structure, NCBI CDD). Инструменты для интерактив-
ной визуализация белковых структур. Выявления сходньж 3-мер-
ных структур белков (NCBI VАSТ). Изучение свойств белковых мо-
лекул при помощи программы PyМol. Методы предска:}ания белко-
вых структур по последовательностям аминокислот. Моделирова-
ние трехмерной структуры белка методом гомологического моде-
лирования в программе Modeller. ПКос-3, ПКос-4

8

Тема 8. Методы
биоинформатики
в селекции расте_

ний

Использование маркеров для определения генотипов и фенотипов
растений. Построение генных карт и межвидовых карт. Количе-
ственная генетика и селекционные индексы. Моделирование гено-
типических и фенотипических характеристик. ПКос-3, ПКос-4

5. Образовательные технологии

п
Таблица 6

менение активных и интерактивных образовательных технологии

ль
пlп Тема и форма занятия

Наименование используемых
активных и интерактивных образова-
тельных технологий (форм обучения)

1 Введение пз Интерактивная форма: мастер-класс
1 тема 2. основы геномики и

транскриптомики растений
пз Интерактивная форма: мастер-класс

2, Тема 3. Основные биоинфор-
матические ресурсы и базы
данных

пз Круглый стол
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м
п/п

Тема и форма занятия
Наименование используемых

активных и интерактивных образова-
тельных технологий (форм обучения)

J. Тема 4. Парное и множе-
ственное выравнивание.

пз Интерактивная форма: мастер-класс

4. Тема 5. Анализ последова-
тельностей Днк и Рнк

пз Круглый стол

5. Тема 8. Методы биоинфор-
матики в селекции растений

пз Круглый стол

б. Текущий контроль успеваемости и промежуточная аттестация по
итогам освоения дисциплины

б.L. Типовые контрольные задания или иные материалы, необходимые
для оценки знаниЙо умениЙ и навыков и (или) опыта деятельности

Вопросы для подготовки к контрольным мероприятиям (текущий кон-
троль)

Устный опрос
1. Генетические макромолекулы: ДIК, РНК и белки: структура, функ-

ции, компьютерное представление.
2. Организациягеномов про - иэукариот.
3. Системная биология: от молекул к молекулярным ансамбJuIм и функ-

циональным сетям. Метаболические сети. Экспрессия генов, генные
сети.

4. Проблемы и методы интеграции гетерогенных данных в биоинформа-
тике.

5. Методы онтологического моделирования.
6. Алгоритмы структурной и функциональной аннотаций геномньIх по-

следовательностей.
7 . Методы выравнивания последовательностей.
8. Быстрый поиск последовательностей в банках данных.
9. Алгоритмы BLAST, BLAT, SSAHA.
1 0. Ассемблирование геномов.
11. Компьютерная протеомика: молекулярный дизайн, моделирование и

анализ эволюции белков;
12. Алгоритмы анализа структур белковых макромолекул и предскжания

их функций.
1 3 . Сравнение пространственных структур белков.
1 4.Предсказание и моделирование пространственных структур белков.
1 S.PDB. Структура записи PDB.
1 6.Предсказание параметров спирали ШК.
1 7.Предскz}зание и представление вторичной структуры РНК. Минимиза-

ция энергии вторичной структуры (динамическое программирование).
18.Основы структур баз данных (записи, поля, объекты). КлассификациrI

баз по способу заполнения (автоматические, архивные, курируемые).
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19.Основные базы данных: GenBank, EMBL, SwissProt, TrEMBL, PIR,
PDB.

20.Базы, содержащие результаты глобальных экспериментов по анiшизу
экспрессии, протеомике, и т.п. Банки белковых семейств (SCOP,
Prosite, ProDom, РFАМ, InterPro).

2 1 . Метаболические базы данньrх. Генетические банки (физические
карты). Специализированные банки данных.

22.Фолдинг и его распознавани
23.Семейство программ, служащих для поиска гомологов белков и нукле-

иновых кислот по имеющейся первичной последовательности.
24. Функциональные особенностей основных групп программ : нукJIеотид-

ные (megablast, dmegablast, blastn), белковые (blastp, cdart, rpsblast, psi-
blast, phi-blast).

25.Алгоритмы поиска гомологов белков и нуклеиновых кислот по имею-
щейся первичной последовательности.

26.Сравнение метаболических путей различных организмов и их измене-
ния в ходе эволюции.

27. Подходы к изучению филогенеза, видового р€внообразия и эволюци-
онных взаимоотношений.

28. Изменчивость генетической информации: делеции, дупликации, ре-
комбинации, инверсии, транслокации, перемещения мобильных гене-
тических элементов горизонтальный перенос генетической информа-
ции, геномные мутации.

29. Транз иции и трансверсии.
30.Факторы эволюции генетических систем.

Контрольная работа ЛЪ1

Вариант 1

1. Определение понятия <биоинформатика).
2. Структура генома растений: организация генетического матери€lла, особенно-
сти строения хромосом.
3. Методы анализа транскриптома.
4. Типы эпигенетических механизмов реryляции.

Вариант 2
7. Геном растения: ядерный, митохондри€lльный, пластом.
8. Определение понятий ДНК, РНК, ген, геном, транскриптом.
9. Методы исследования генома растений.
1 0. ЭпигенетическаJI регуляция генома растений.

Контрольная работа ЛЬ2
Вариант 1

1. Глобальное и лок€lльное выравнивание.
2. Алгоритмы и параметры множественного выравнивания.
3. Методы секвенирования генома.
4. Методы ан€Lлиза множественной экспрессии генов.
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Вариант 2
5. Парное выравнивание.
6. Метод скрытых марковских моделей для множественного выравнивания по-
следовательностей.
7. Методы секвенирования транскриптома.
8. Микрочипы (miсrоаrrауs) и анализ профилей экспрессии генов.

Перечень вопросов, выносимых на промежуточную аттестацию (экзамен)

1. Определение понятий ДНК, РНК.
2. Определение понятий ген, геном, транскриптом.
3. Геном растениrI: ядерный, митохондри€lпьный, пластом.
4. Роль биоинформатики в селекционной работе.
5. Основные задачи и проблемы в селекционной биоинформатике.
6. Структура генома растений : организ ация генетического материала, осо-

бенности строения хромосом.
7. Различные типы геномов растений.
8. Методы исследования генома растений.
9. Транскрипция. Методы анализа транскриптома.
1 0. Эпигенетическая регуляция генома растений.
1 1. Типы эпигенетических механизмов реryляции.
12. Роль эпигенетической регуляции в р€lзвитии растений и адаптации к

окружающей среде.
13. Базы данных Entrez, GeneBank, EBI, EMBL, DDBJ .

14. Модель данных NCBI, основа формирования данных.
15. Форматы представления данных.
16. Особенности представления данных в базах данных.
17. Основные биоинформатические базы данных
18. Геномные браузеры
l9. Базы данных по экспрессии генов.
20. Выравнивания последовательностей.
21. I_{ели и типы выравниваний.
22. Парное выравнивание.
2З. BLAST (Basic Local Alignment Search Тоо1).
24 . Принципы выр авнив ания по следов ательн о стей.
25. Понятие гомологии.
26. Ортологи и пар€шоги.
27 . Р асчёт оценки выравнив ания (Sсоrе).
28. Сходство последовательностей.
29. Матрицы замен.
30. Глобапьное и локапьное выравнивание.
3 l . Оптимизация выравнив ания.
32. Методы парного выравнивания.
33. Алгоритмом Ниделмана-Вунша.
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34. .Щинамическое программирование.
35. Алгоритм Смита-Уотермана.
36. PSI_BLAST.
37. Множественные выравнивания.
38. Алгоритмы и параметры множественного выравнивания.
3 9. Программы дJuI проведения множественного выравнивания.
40. ClustalW, Praline, РrоЬсопs.
41. MUSCLE, TCoffee.
42. Использование метода скрытых марковских моделей для множествен-

ного вьIравнивания последовательностей.
43. .Щомены и профили.
44. Регулярные выражения.
45. Базы данных для поиска мотивов в белках PROSITE.
4б. Базы данных по анализу белковых семейств РFАМ.
47. Методы секвенированиrI ДНК.
48. Методы секвенированиrI РНК.
49. NGS: технологии секвенирования, виды.
50. Секвенирование 3го поколения.
51. Современные принципы работы с целым геномом.
52. Инструменты для сборки и работы с геномом.
53. Микрочипы.
54. Анализ профилей экспрессии генов.
55. Технология RNASeq.
5б. Технология ChiP-Seq.
57. Анализ качества результатов секвенирования.
58. Сборкагенома.
59. Картирование генома.
60. Предварителънм обработка и нормализация данных.
61. Функцион€lпьное аннотирование генома.
б2. Функциональное аннотирование транскриптома.
63. Сравнительный анаJIиз генома.
64. Сравнительный анапиз транскриптома.
65. Идентификация организмов с помощью последовательности ЩIil( и

рнк.
66. Расшифровка генетических маркеров.
67. Структура белка (вторичная, третичная, четвертичнаая).
68. Методы получениrI трехмерной структуры белка.
69. Структура PDB файла.
70. Базы данных трехмерных структур.
7 t . Инструменты для интерактивной визуализация белковъrх структур.
72. NCBI VAST.
73. Методы предсказания белковых структур по последовательностям

аминокислот.
74. Моделирование трехмерной структуры белка методом гомологиче-

ского моделирования в программе Modeller.
75. Метод моделирования по гомологиям.
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76.Использование маркеров для определения генотипов и фенотипов рас-
тений.

77. Генные карты.
78. Межвидовые карты.
79. Построение генных карт и межвидовьIх карт.
80. Количественная генетика и селекционные индексы.

б.2. Описание показателей и критериев контроля успеваемости, описа-
ние шкал оценивания

Балльно-рейтинговая система оценки
Объем рейтинга составляет: за текущий контроль - З0% от нормативного рей-
тинга дисциплины, за рубежный контроль - ЗOyо от нормативного рейтинга дис-
циплины и за итоговый контроль - 40% от нормативного рейтинга дисциплины.

Таблица7

система пейтинговой

Посещаемость рассчитывается, как отношение числа пропущенных занятий к об-
щему числу занятий.

Максимальное число баллов - 100

.Щля допуска к сдаче зачета с оценкой по дисциплине необходимо:
- фактический рейтинг семестрового контроля должен составлять более 50% от
нормативного рейтинга семестрового контроля для дисциплины (Rфакт.сем >

50%RHopM семестр), r.". должен быть достигнут пороговый рейтинг;
- должен быть выполнен объем аудиторных занятий (включ€ш посещение лек-
ций), предусмотренный уrебным планом.

истема н оценки

Оценочные средства Баллы

Устный опрос 0 2 4 5

контрольная работа 0_4 5_6 7-8 9_10

Экзамен 0-8 9-1з 14-17 18_20

Оценка Неуд. Удовл. Хоrrошо отлично

Посещение лекций и практических занятий

Посещаемость <85о^ 86-88% 89-9r'% 92-|00%

Баллы 0 10 20 з0

Рейтинговый балло выставляемый студенту
рейтинговый балл
("% от макс. балла за дисциплину)
85,1_100%
б5,1 _ 85 %

Оценка по традиционной шкчLlIе

отлично
Хорошо
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60,1 _ 65 %
Менее 60 %

Удовлетворительно
Неудовлетворительно

7. Учебно-методическое и информационное обеспечение дисциплины

7.1 Основная литература

1. Основы биоинформатики [Текст] : 1"lебное пособие / Д. В. Смиряев, Л. К.
Панкина ; Московскм сельскохозяйственная академия им. К. А. Тимирязева.
- М. : МСхА, 2008. - 102 с.

2. Худякова, Е. В. IД4ФРоВыЕ ТЕхНолоГИИ В АПК: уrебник / Е. В. Худ"-
кова, М. Н. Степанцевич, М. И. Горбачев; рец.: Е. В. Попова, В. И. Меден-
никоВ; РоссиЙскиЙ государственныЙ аграрный университет - МСХА имени
К. А. Тимирязева, Москва, 2022.
htф ://elib.timacad.ruldl/fulУs 1 00 1 2023TsT*v_APK.pdf.

220 с.

3. 7.2 Щополнительная литература

1. Часовских, Н.Ю. Практикум по биоинформатике : 1..rебное пособие / Н. Ю.
Часовски Томск : СибГМУ, [б. г.].- Часть 1 

-2019. - 135 с. - ISBN
978-5-98591-145-9. - Текст : электронньlй llЛань : электронно-библиотеч-
ная система. - URL: https://e.lanbook.com/bqoU] З 8707

2. Котиков, П. Е. Днализ данных : 1"lебно-методическое пособие lП. Е. Коти-
ков. - Санкт-Петербург : СПбГПМУ,2019. - 48 с. - ISBN 978-5-907184-
46,6. - ТеКст : Электронный llЛань : электронно-библиотечная система. -URL : https ://е. lanbook. соm/Ьооk/ 1 74498

З. Кузьмин, В. И. Методы анализа данных : 1"rебное пособие l В. И. Кузьмин,
А. Ф. Гадзаов. -2-е изд.l перераб. и доп. -Москва: РТУМИРЭА, 2020.-
155 С. - Текст : электронньlй ll Лань : электронно-библиотечная система. -URL : https ://.е. lапЬо ok. соm/Ьр..g k/ 1 7 1 4 3 3

4. Ьльнев, В. В. Основы селекции и семеноводства / В. В. Пыльнев, Д. Н. Бе-
резкин ; Под ред.: Пыльнев В. В.. - 2-е изд., стер. - Санкт-Петербург :

ЛаНЬ, 202З. - 2Lб ISBN 978-5-507-45402-0. - Текст : электронньlй ll
Лань : электронно-библиотечная система. URL:
https ://е. lan book. соm/Ьо gk/2 673 8 3

5. общая селекция растений / Ю. Б. Коновалов, В. В. Пыльнев , Т ,И.Хупаца-
рия, В. С. Рубец. - 5-е изд., стер. - Санкт-Петербург : Лань,2О2З.- 480 с.

- ISBN 978-5-507-45737-3. - Текст : электронный /l Лань : электронно_
библиотечная система. - URL : https ://е. I anbook. соm/Ьоо k/2 8 2 3 8 6

8. Перечень ресурсов информационно-телекоммуникационной сети
<<Интернет>>, необходимых для освоения дисциплины (модуля)

1. Protein Data Bank, база данНых PDB - http://wwrлu,rcsb.oJg (открытый доступ)
2. Европейская молекулярно-биологическая лаборатория -

httpq ://wwtl,,. еmЬ l. оr У (открытый доступ)
З. БеспЛатнаЯ поисковая система по биомедицинским исследованиям PubMed _

ht_tps ://рuЬmеd. ncbi. пlm. п ih. gov/ (открыты й доступ)
4. СеРВеР Национального центра биотехнологической информации СШД

(NCBI): базы данных GenBank, NCBI Protein Database, UniGene, HomoloGene
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и др. - http://www.ncbi.nlm.nih.gov (http://www.pubmed.com) (открытый до-
ступ)

5. DNA Data Bank of Japan - https://www.ddbj.nig.acjplindex-e.html
6. SWISS-PROT, UniProt the protein sequence data bank, база данных UniProt -

http ://beta.uniprot. org (открытый доступ) (открытый доступ)
7. База данных UniProt на сервере Европейского института геномики и про-

теомики (European Bioinformatics Institute, EBI) - htlg//www.ebi.ac.цk/uniprot
(открытый доступ)

8. Базы данных Swiss-Prot, TrBmbl, UniProt на сервере ExPASy (Expert Protein
Analysis System) Швейцарского Института Геномики и протеомики SIB -
h!ф ://www. expas )z. оrУýJ:gt ( открытый доступ)

9. База данных САТН Protein Structure Classification - http://www.cathdb.info/
10. NCBI VAST - ht html (откры-

тый доступ)
1 1.Классическая и молекулярная биология - http://дglbiol.ru (открытый доступ)
12.Объединенный Щентр вычислительной биологии и геномики, и протеомики,

русскоязычный информационный сайт с вэб-адресами и краткой характери-
стикой молекулярно-биологически х баз данных - http ://wwwj cbi.ru (откры-
тый доступ)

13.Практическая молекулярная биология - h!tp://molbio1._edu.ru (открытый до-
ступ)

14. База данных геномов растений - https:(www.plantgdb.org/
15.Сервер Щентра моделирования молекул Национального Института Здоровья

NIIН, CIIIA -http ://сmm. info.nih. gov/modeling (открытый доступ)

9. Перечень программного обеспечения и информационных справочных
систем

10. Описание материально-технической базы, необходимой для
осуществления образовательного процесса по дисциплине

Процесс изучения дисциплины обеспечен аудиторией, оборулованной персо-
нальными компьютерами, мультимедийными средствами для демонстрации преЗен-
таций и доступом к информационно-телекоммуникационной сети кИнтернет).

Таблица 9

Сведения об обеспеченности специализированными аудиториями, каби-

Таблица 8

еDечень п м дного ооеспечения

м
п/п

наименование
раздела учебной

дисциплины

наименование
программы

Тип
программы Автор

Год
разра-
ботки

1
Коммерческие программное обеспечение и информационно справочные си-

стемы не используются

нетами, лаOораториями
наименование специальЕых помеще-
ний и помещений для самостоятельной
работы (J\Ъ учебного корпуса, ЛЪ аудито-

рии)

Оснащенность специальных помещений и поме-
щений для самостоятельной работы**

Щентральная на)лная библиотека имени Столы, стулья, учебная литература
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Н.И. Железнова, Читальные залы библио-
теки

Общежитие ЛЪ5 Комната для самоподго-
товки

Столы, стулья

11. Методические рекомендации студентам по освоению дисциплины
Основной объем материала студенту необходимо освоить самостоятельно

В СООТВеТСТВИИ С ТеМаМи для самостоятельноЙ подготовки из таблицы 5. Сrу-
денты должны соблюдать дисциплину, вовремя приходить на занятия, предо-
СТаВЛЯТЬ На ПРоВерку домашнюю работу, готовиться к проверочным и контроль_
ным работа, предусмотренным курсом, проявлять активность на занятиях. Важ_
НОе МеСТо в образовательном процессе занимает самостоятельная работа студен-
тОв. Щля организации самостоятельноЙ работы студентов по курсу используются
СОВРеМенные информационные технологии: р€lзмещенные в сетевом доступе
КОМплексы 1..rебных и учебно-методических материалов (программа, список ре-
комендуемой литературы и информационных ресурсов, задания для само-
КОнТРоЛя), свободныЙ доступ к сети ((Интернет) для работы с молекулярными
базами данных.

Виды и формы отработки пропущенных занятий

СтУдент, пропустивший занятия обязан предоставить и защитить реферат
по пропущенной теме.

12. МетОДиЧеские рекомендации преподавателям по организации обучения
по дисциплине

Педагог, проводящий занятия, должен обладать высокой квалификацией и
ОПЫТОМ. Необходимо разбираться в нюансах работы, чтобы при необходимости
была Возможность исправить ошибку студента. fuя успешного освоения пред-
МеТа НеОбходимо периодически организовывать обсуждения и дискуссии по те_
мам дисциплины.

ВСе Практические работы носят строго профессионатtьный характер.
НаВЫКИ, ПолУченные при выполнении этих работ, пригодятся студенту на всех
ЭТаПаХ ОбУЧения, ПРи подготовке выпускноЙ работы магистра и в профессио-
н€шьнои деятельности.

При преподавании курса необходимо ориентироваться на современные об-
разовательные технологии путем использования группового способа обучения
На ПРаКТИЧеСКИХ ЗаняТиях, разбора конкретных ситуациЙ и интерактивного об-
СУЖДеНИя реЗультатов исследовательских учебных работ. Реализация современ-
НОГО ПОДХОДа Должна обеспечиваться широким использованием активных интер-
аКТИВНЫХ фор' проведен ия занятиЙ, посещение профильных научно-исследова_
тельских r{режденийи повыситъ интерес к изучению дисциплины. Задачей пре-
ПОДаВаТеJUI является приведение максимального количества позитивных приме-
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ров учреждений и специ€Lлистов добившихся высоких результатов в своих отрас-
лях биотехнологии, для стимулирования интереса студентов к углубленному
изучению данных дисциплин.

Программу разработал (и):

Лисовая Д.Д., ассистент

Монахос С.Г., д.с.-х.н., профессор
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рЕцЕнзия
на рабочую программу дисциплины <<Биоинформатика в селекции я(ивотныр ОПОП
ВО по направлению 0б.04.01 Биология, направлеппость <<Биоинформатика> (квалифи-

кация выпускника - магистр).

Монахосом Григорием Федоровичем, генерапьным директором ООО <<Селекционная
станция им. Н.Н.Тимофеева>, кандидатом сельскохозяйственньIх наук, старшим научным со-
трудником (далее по тексту рецензент), проведена рецензия рабочей программы дисциплины
кБиоинформатика в селекции животньIх) ОПОП ВО по направлению 06.04.01 Биология,
IIаправленность <Биоинформатика> (магистратура) разработанной в ФГБОУ ВО <Российский
государственныЙ аграрныЙ университет * МСХА имени К.А. Тимирязева)), на кафедре бота-
ники, селекции и семеноводства садовых растений Qлазрабоmчuкu - Лuсовая ,Щарья ,Щмum-
раевна, ассlrсmенm, Монахос Сокраm Грuzорьевач, завеdуюu4uй кафеdрой, d. с.-х.н., профес-
сор).

Рассмотрев представленные на рецензию материалы, рецензент пришел к следующим
выводам:

1. Предъявленная рабочая программа дисциплины кБиоинформатика в сепекции жи-
вотных)) (далее по тексту Программа) соответствует требованиям ФГОС ВО по направлению
06.04.01 Биология. Программа соdерuсum все основные ра:}делы, сооmвеmсmвуеm требова-
ниям к нормативно-методичоским документам.

2. Представленнtul в Программе акmуш.ьносmь учебной дисциплины в рамках реали-
зации ОПОП ВО не поdлеэюum солtненuю - дисциплина относится к части, формируемой
участникаN,Iи образовательных отношений - Б 1 .

3. Представленные в Программе цели дисциплины сооmвеmсmýуоm требованиям
ФГОС ВО направления 06.04.01 Биология.

4. В соответствии с Программой за дисциплиной кБиоинформатика в селекции живот-
ных> закреплена 2 компеmенцаu. Щисциплина кБиоинформатика в селекции животньж)) и
представленнЕUI Программа способна реалuзоваmь их в объявленньж требованиях.

Резульmаmы обученuя, представленные в Программе в категориях знать, уметь, вла-
Деть сооmвеmсmвуюm специфике и содоржанию дисципJIины и dемонсmрuруюm возл,tоэtсносmь
полr{ения заявленных результатов.

5. Общая трулоёмкость дисциплины кБиоинформатика в селекции животных) состав_
ляет3 зачёmньш еduнuцьl (108 часов).

6. Информация о взаимосвязи изуrаемых дисциплин и вопросам исключения дубли-
рования в содержании дисциплин сооmвеmсmвуеm действительности. ,Щисциплина кБиоин-
форматика в селекции животньIх)) взаимосвязана с другими дисциплинами ОПОП ВО и Учеб_
ного плана по направлению 06.04.0l Биология и возможность дублирования в содержании
отсутствует.

7. Представленная Программа предrrолагает использование современных образова-
ТеЛЬньIх технологиЙ, используемые при реализации рЕrзличньIх видов учебноЙ работы. Формы
образовательных технологий с ооmв еmсmвуюm специфике дисциплины.

8. Программа дисциплины кБиоинформатика в селекции животных> предполагает 18
часов занятий в иЕтерактивной форме.

9. Виды, содержание и трудоёмкость самостоятельной работы студентов, представ-
ленные в Программе) сооmвеmсmвуюm требованиям к подготовке выпускников, содержа_
щимся во ФГОС ВО направления 06.04.01 Биология.

10. Представленные и описанные в Программе формьl mекуu4ей оценки знаний (опрос,
КаК в форме обсуждения отдельньж воtIросов, так и выступления и участие в дискуссиях, дис-
путЕlх и аудиторных заданиях), сооmвеmс|пвуюm специфике дисциплиньт и требованиям к вы-
пускникам.

Форма промежуточного контроля знаний студентов, предусмотренная Программой,
осУЩествляется в форме экзаJиена, что соответствует статусу дисциплины, как дисциплины
учебного цикла - Б1 ФГОС ВО направления 06.04.01 Биология.
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11. Формы оценки знаний, представленные в Программе, сOоmвеmсmвуюm специфике
дисциплины и требованиям к выпускникам.

12. Учебно-методическое обеспечение дисциплины представлено: основной литерату-

рой - 2 uсmочнuкс (базовый уrебник), дополнительной литературой - 4 нашменованuя,Ин-
тернет-ресурсы - 15 uсmочнuков и сооmвеmсmвуеm требованиям ФГОС ВО направления
06.04.01 Биология.

13. Материально-техническое обеспечение дисциплины соответствует специфике дис-
циплины кБиоинформатика в селекции животных> и обеспечивает использование современ-
ных образовательньIх, в том числе интерактивных методов обуrения.

14. Методические рекомендации студентам и методические рекомендации преподава-
телям по организации обучения по дисциплине дают представление о специфике обучения по

дисциплине кБиоинформатика в селекции животньтх)).
ОБЩИЕ ВЫВОДЫ

На основании проведенной рецензии можно сделать заключение, что характер, струк-
тура и содержание рабочей программы дисциплины кБиоинформатика в селекции животных)
ОПОП ВО по направлению 06.04.01 Биология, направленность <Биоинформатика) (квалифи-
кация выпускника - магистр), разработанная Лисовой .Щарьей Щмитриевной, ассистентом и
Монахосом Сократом Григорьевичем, заведующим кафедрой, д.с.-х.н., соответствует требо-
ваниям ФГОС ВО, современным требованиям экономики, рынка труда и позволит при её реа-
лизации успешно обеспечить формирование заlIвленных компетенций.

Рецензент: Монахос Григорий Федорович, генерtlJIьный директор ООО кСелекци-
oHHEuI станция им. Н.Н.Тимофеева>, сельскохозяиственных Еаук, стар-
ший науrный сотрудник к20> августа2O2З r.
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