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Програма навчальної дисципліни «БІОІНФОРМАТИКА» складена відповідно до освітньо-професійної (освітньо-наукової) програми підготовки магістр
                                                         (назва рівня вищої освіти, освітньо-кваліфікаційного рівня)

           Спеціальності   105 - прикладна фізика та наноматеріали
Спеціалізації     біофізика
Предметом вивчення навчальної дисципліни є загальні закономірності організації і аналізу інформації, що міститься в біологічних базах даних, та вмінню користуватися ними за допомогою сучасного програмного забезпечення.
Програма навчальної дисципліни складається з таких розділів:

1. Основні поняття біоінформатики та основи аналізу біологічних послідовностей (класична біоінформатика).
2. Структурна біоінформатика. Основи просторової організації біомакромолекул та методи обчислювального її відтвореня,  поведінки та аналізу.
3. Обчислювальна геноміка. Обчислювальні методи аналізу повних геномів, їх порівняння, розпізнавання генів, метаболічна реконструкція.

1. Мета та завдання навчальної дисципліни

Метою викладання навчальної дисципліни полягає в ознайомленні з сучасними концепціями біоінформатики,  дати студентам цілісне уявлення про структуру та методи аналізу біологічних послідовностей на молекулярному рівні та на рівні організмів, структуру та методи аналізу просторових структур біологічних молекул, структуру та методи комп’ютерного аналізу геномів, сформувати у студентів цілісний і системний погляд на організацію біологічної інформації на молекулярному рівні.
1.1. Основними завданнями вивчення дисципліни «БІОІНФОРМАТИКА» є надання необхідного обсягу знань в області застосування біологічної інформації з метою її застосування для розуміння аналізу структури біологічних молекул, геномів організмів різного рівня організації.
1.3.
Згідно з вимогами освітньо-професійної (освітньо-наукової) програми, студенти мають досягти таких результатів навчання:

Знати: основні концепції аналізу біологічних текстів, основні концепції відтворення і аналізу просторової організації біомолекул, основи організації цілих геномів та методи їх порівняльного аналізу.

Вміти: аналізувати та порівнювати біологічні тексти, працювати з банками даних біологічних послідовностей і просторових структур, здійснювати парне та множинне вирівнювання послідовностей, реконструювати просторову структуру, розраховувати поведінку і аналізувати особливості просторової структури білків, визначати білок-кодуючи ділянки в нуклеотидних послідовностях, проводити філогенетичний аналіз, вміти цілісно і системно мислити.
1. ОПИС НАВЧАЛЬНОЇ ДИСЦИПЛІНИ

	Найменування показників 
	Галузь знань, напрям підготовки, освітньо-кваліфікаційний рівень
	Характеристика навчальної дисципліни

	
	
	денна форма навчання

	Кількість кредитів  – 
1,5
	Галузь знань

_______________

(шифр і назва)
	Нормативна

(за вибором)



	
	Напрям підготовки 

0702 прикладна фізика

(шифр і назва)
	

	Індивідуальне науково-
	Спеціальність (професійне

спрямування):

____8.070204    біофізика 
	Рік підготовки:

	
	
	2-й

	дослідне завдання ___________

                                          (назва)
	
	Семестр

	Загальна кількість годин -150 (5 кредитів) 
	
	3-й

	аудиторних – 48
самостійна робота студента - 70
	
	Лекції
48 год.

	Тижневих годин для денної форми навчання:
аудиторних – 3
самостійної роботи студента - 1
	Освітньо-кваліфікаційний рівень:
магістр

	

	
	
	Практичні, семінарські

	
	
	32 год.

	
	
	Лабораторні


	
	
	- 

	
	
	Самостійна робота

	
	
	70 год.

	
	
	

	
	
	Вид контролю: екзамен


Співвідношення кількості годин аудиторних занять до самостійної та індивідуальної роботи становить (%):

для денної форми навчання – 75% - 25%

для заочної форми навчання -

2. Програма навчальної дисципліни

Модуль 1. Основні поняття біоінформатики. Класична біоінформатика. (5 лекції – 10 годин). 

Визначення та предмет досліджень біоінформатики. Основні розділи біоінфоматики. Особливості та труднощі обчислень в різних галузях біоінформатиці. Застосування результатів досліджень біоінформатики в різних галузях біології та медицини.  – 2 години.

Первинні біологічні дані. Банки та бази біологічних послідовностей. Основні характеристики банків даних. Формати даних біологічних послідовностей. – 4 години.

Парне вирівнювання біологічних послідовностей. Якість вирівнювання. Матриці амінокислотних замін. Пошук гомологів в банках даних. Основні алгоритми пошуку гомологічних послідовностей. – 2 години.

Множинні вирівнювання біологічних послідовностей. Значення та алгоритми. Вимога до однозначності множинного вирівнювання. Молекулярна філогенія і еволюція. Філогенетичні дерева. – 2 години.

Модуль 2. Структурна біоінформатика (комп’ютерна структурна біологія) (7 лекції – 14 годин).

Структурна біоінформатика. Ієрархічність властивостей живих систем. Зв’язок “послідовність-просторова структура”. Особливості просторової організації структури біополімерів. Стабілізація просторової організації макромолекул. – 4 години.

Особливості представлення даних, що описують просторову структури макромолекул. Формати файлів. Банки даних просторових структур. Методи визначення просторової структури макромолекул. Візуалізація молекулярних даних.  – 4 години.

Методи відтворення просторової структури білків. Реконструкція ab initio (конформаційний пошук). Реконструкція за гомологією. Однозначний зв’язок між первинною та третинною структурою. - 2 години.

Структура білків та еволюція. Доменний склад і доменна архітектура. Родини та надродини білків. Порівняння просторової структури макромолекул та просторове вирівнювання. Передбачення і пошук потенційно активних сайтів на поверхні білків.  – 4 години.

Модуль 3. Комп’ютерна геноміка (4 лекції – 8 годин). 

Загальні уявлення про обчислювальну геноміку. Повні та неповні геноми. Ортологи та паралоги, шляхи їх виникнення. – 2 години.

Порівняння близьких та віддалених геномів. Анотування геномів. Розпізнавання білок-кодуючих областей в нуклеотидних послідовностях. Пошук регуляторних послідовностей.  – 2 години.

Особливості методів дослідження транскриптому. Функціональна діагностика за допомогою біочипів. Метаболічна реконструкція.  – 2 години.

Динамічна взаємодія протеому з геномом. Поняття генної мережі. Структурна геноміка. Внесення змін в геном та протеом. Генетична та білкова інженерія. – 2 години.

3. Структура навчальної дисципліни

	Назви модулів і тем
	

	
	Кількість годин 

	
	Усього 
	у тому числі

	
	
	л
	прак    ср

	Модуль 1. Основні поняття біоінформатики. Класична біоінформатика.

	Тема 1. Мета, задачі і методи біоінформатики, загальні застосування.   
	4
	2
	   -         2          

	Тема 2. Банки та бази даних.
	8
	4
	 2         2

	Тема 3. Вирівнювання біологічних послідовностей.
	10
	4
	 4         2

	Разом за модулем 1
	22
	10
	 6         6

	Модуль 2. Структурна біоінформатика. Методи обчислювального відтворення та аналізу просторової організації біополімерів.

	Тема 5. Особливості просторової організації структури біополімерів. Зв’язок між послідовністю та просторовою структурою біомакромолеулекул. 
	6
	4
	-          2

	Тема 6. Банки даних просторових структур. Порівняння послідовностей та просторове вирівнювання. 
	12
	6
	4          2

	Тема 7. Структура білків та еволюція. Передбачення і пошук потенційно активних сайтів на поверхні білків.  
	8
	4
	2          2

	Разом за модулем 2
	26
	14
	6          6

	Модуль 3. Комп’ютерна геноміка

	Тема 8. Загальні уявлення про обчислювальну геноміку.
	4
	2
	 -            2

	Тема 9. Порівняння та анотування геномів.
	8
	4
	 2           2

	Тема 10. Структурна геноміка.
	6
	2
	 2           2

	Разом за модулем 3
	18
	8
	 4           6

	Усього годин
	150
	48
	32         70


4.Теми практичних занять

	№

з/п
	Назва теми
	Кількість годин

	1
	Знайомство з банками даних GenBank, EMBL, Uniprot. Пошук послідовностей білків та нуклеїнових кислот за різними критеріями.
	2

	2
	Знайомство з програмним забезпеченням, що використовується для вирівнювання послідовностей (ClustalX, T-Cofee, MEGA). Парне вирівнювання послідовностей білків різного ступеня консервативності з використанням різних вагових матриць амінокислотних замін (BLOSSUM, PAM, Gonnet, матриця ідентичності).
	2

	3
	Знайомство з системою SRS (Sequence Retrieve System). Пошук у банках GenBank, EMBL, Uniprot, GeneBee за допомогою SRS послідовностей нуклеїнових кислот та білків, гомологічних до заданих, з використанням серій алгоритмів BLAST і FASTA.
	2

	4.
	Множинні вирівнювання послідовностей білків та нуклеїнових кислот за допомогою алгоритмів NJ і UPGMA (використовується програма ClustalX). Візуалізація вирівнювання (DS Vizualizer). Візуалізація філогенетичних дерев за допомогою TreeView та NjPlot. Порівняння дерев, побудованих на базі різних алгоритмів вирівнювання.
	2

	5.
	Огляд форматів PDB, gro, mol2 та hin. Пошук в Protein Data Bank даних щодо просторових структур заданих білків за різними критеріями. Знайомство з засобами візуалізації молекулярних даних: RasMol, PyMol, DS Vizualizer, візуалізація білків, полінуклеотидів та низькомолекулярних сполук.
	2

	6.
	Знайомство з настільними (MODELLER, SwissPDB Viewer) та веб базованими (3D-Jigsaw, SwissModel) засобами гомологічного моделювання білків. Пошук Міжнародному банку білкових структур білків, які є оптимальними матрицями для моделювання просторової структури заданих білків. Використання найдених матриць для реконструкції просторової структури в MODELLER і SwissPDB Viewer.
	2

	7. 
	Визначення доменної архітектури заданних білків за допомогою веб-інструментів SMART, Pfam, PROSITE, HMM. Знайомство з банками даних SCOP та CATH. Визначення за допомогою SCOP та CATH типів упаковки заданих білків.
	2

	8.
	Пошук та розшифровка генів за допомогою інструментів GENMARK та ORF Finder.
	2

	
	
	      Усього годин
	16


5. Самостійна  робота

	№

з/п
	Назва теми
	Кількість

годин
	Форма контролю

	1
	Основні розділи біоінформатики. Особливості та труднощі обчислень в класичній та структурній біоінформатиці.
	2
	опитування

	2
	Банки даних біологічних послідовностей. 
	2
	опитування

	3
	Формальне визначення парного вирівнювання. Якість вирівнювання. Вагові матриці. 
	2
	опитування

	4
	Особливості просторової організації і структури біополімерів. 
	2
	опитування

	5
	Методичні підходи до визначення просторової структури макромолекул. 
	2
	опитування

	6
	Білок-білкові та білок-нуклеїнові взаємодії. 
	2
	опитування

	7
	Сучасний стан вивченості геномів. Повні та неповні геноми. 
	2
	опитування

	8
	Пошук регуляторних послідовностей. 
	2
	опитування

	9
	Генні мережі. 
	2
	опитування

	
	                                                                                  Разом
	18
	


6. Індивідуальні завдання
Підготовка рефератів за наданими темами.
Теми рефератів.
1. Актуальні проблеми біоінформатики
2. Банки та бази біологічних послідовностей.
3. Структурна біоінформатика.
4. Еволюція на молекулярному рівні

5. Молекулярна філогенія і еволюція. 

6. Філогенетичні дерева і дерева схожості. 

7. Реконструкція просторової структури білків за гомологією. 

8. Структурні та статистичні методи визначення вторинної і доменної архітектури. 
9. Білки як мішені для лікарських препаратів.
10. Методи дослідження транскриптому. 

11. Технологія біочипів (мікроареї, мікроматриці). 
12. Функціональна діагностика за допомогою біочипів.
13.  Структурна геноміка. 

7. Методи навчання

Лекції, практичні заняття, самостійна робота, індивідуальні заняття.

8. Методи контролю

Контрольні роботи за модулями, напис рефератів за обраними темами, доповіді.
9. Розподіл балів, які отримують студенти

Залік:

	Поточне тестування та самостійна робота
	Сума

	Розділ 1
	Розділ 2
	Розділ 3
	100

	Т1
	Т2
	Т3
	Т4
	Т5
	Т6
	Т7
	Т8
	Т9
	Т10
	Т11
	Т12
	

	10
	10
	10
	10
	10
	10
	10
	10
	10
	10
	-
	-
	


	Сума балів за всі види навчальної діяльності протягом семестру
	Оцінка ECTS
	Оцінка за національною шкалою

	
	
	для екзамену
	для заліку

	90 - 100
	А
	відмінно
	зараховано

	80-89
	В
	добре
	

	70-79
	С
	
	

	60-69
	D
	задовільно
	

	50-59
	Е
	
	

	1-49
	FX
	незадовільно
	не зараховано


10. Рекомендоване методичне забезпечення

Базова література
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