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АННОТАЦИЯ
рабочей программы учебной дисциплины

Бl.В.02 <<Биоинформатика в селекции растений>>
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 актуЕLльных задач генетики, биотехнологии и селекции.

Место дисциплины в учебном плане: дисциплина включена в часть, фор-
мируемую участниками образователъных отношений, уrебного плана по направ-
лению подготовки 0б.04.0 1 Биология

Требования к результатам освоения дисциплины: в результате освое-
ния дисциплины формируются следующие компетенциц: 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 растений
- это дисциплина, которая объединяет знания из области биологиии информа-
тики для улучшения селекционных программ. Она использует р€Iзличные методы
анализа геномов, а также статистические и математические €tлгоритмы для иден_
тификации генов, связанных с желаемыми признаками, и понимания механизмов
их регуляции. Биоинформатика в селекции растений играет важную роль в улуч-
шении качества растительных культур и повышении урожайности.

Общая трудоемкость дисциплины: 108/3 (часы/зач. ед.)
Промеясуточный 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. Такжеl дон-

ная дисциплина охватывает задачи, возникающие на стыке биологических наук,
математики и информатики, такие как анализ сходства аминокислотных и нук-
леотидных последовательностей, компьютерное моделирование и визу ализация
трёхмерных структур белков, анализ геномных и транскриптомных данных.

2. Место дисциплины в учебном процессе

,Щисциплина <<Биоинформатика в селекции растений) включена в часть профес-
сион€Lльного цикла, формируемую участниками образовательных отношений.
Реализация в дисциплине <<Биоинформатика в селекции растений>> требований
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ФГОС ВО, ОПОП и Учебного плана по направлению 06.04.01 Биология для под-
готовки магистров направленности <<Биоинформатика).

Предшествующими курсами, накоторых непосредственно базируется дис-
циплина <Биоинформатика в селекции растений>>, являются <<Популяционная ге-
нетика), <Структурная и сравнительная геномика>>, <<Молекулярная биология>>,
кЯзык R в биологических исследованиях), <<Генерация и анализ омиксных дан_
ных).

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

,,Щанная дисциплина знакомит студентов с основными методами и подхо-
Дами биоинформатики, используемыми при работе с р€tзличными типами биоло-
гических данных. Кроме того, ее особенность закJIючается в том, что она помо-
гает развиватъ навыки работы со 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 ,,ЩIК, определять и исследо-
ватъ точечные мутации, а также предск€lзыватъ структуру и функцию белков.

Рабочая программа дисциплины <Биоинформатика в селекции растений>>
для инваJIидов и лиц с ограниченными возможностями здоровья разрабатывается
индивидуаJIьно с учетом особенностей психофизического развития, индивиду-
€lльных возможностей и состояния здоровъя таких обучающихся.

3. Перечень планируемых результатов обучения по дисциплине
<<Биоинформатика в селекции растений>>о соотнесенных с планируемым и

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 трудоёмкости дисциплины по видам работ

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

пределение по видам работ семестрам представлено в таблице 2.
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пределение трудоемкости дисциплины по видам раOот по семестрам

Вид учебной работы
Трудоёмкость

час.

Общая трудоёмкость дисциплины по 1.,rебному плану 108
1. Контактная работа: 40.4
Аудиторная работа 38
в mол4 чuсле;

цццuu (Л) |4
пракmuч е скuе з аняmuя (П З) 24
ко н сульmацuu пер е d экз aJv, ен о л| 2
конmакmная рабоmа на промеuсуmочно74 конmроле (КРД) 0,4
2. Самостоятельная работа (СРС) 67,6
саJиосmояmельное uзученuе разdелов, сапtопоdzоmовка
(пр ор а б о mк а u п о в m о р е нu е л е кцu о нн о 2 о 7| аm е р u ал а 11 Jй аm е -
puaJla учебнuков u учебных пособuй, поdеоmовка к лабора-
mорныll u пр акmuч е скuJч, з аняmuялt, колл окв llу.tчlам u m, d, )

з4

П о d е о mо вка к экз ctlyle ну (ко нmр о ль) зз,6
Вид промежуточного контроля: Экзамен

ОЧНАЯ ФОРМА ОБУЧЕНИЯ

оёмкости дисциплины по вид
Таблица2а

Рас бот

4.2 Содержание дисциплины

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
растений

108 |4 24 2,4 з4

Тема 1. Введение в биоинформатику в се-
лекции растений

7 1 2 4

Тема 2. Основы гономики 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-
нивание. 10 2 4 4

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

Тема 6. Тема 6. Филогения I2 2 4 6
Тема 7. Анализ протеомных данных 10 2 4 4
Тема 8" Методы биоинформатики в селек-
ции растений

l0 2 4 4

Консультация перед экзаменом 2 2
Контактная работа на промежуточном
контроле (КРА) 0,4 0,4

Подготовка к экзамену зз,6 зз,6
Итого по дисциплине 108 14 24 2,4 6,7,6
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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 иперспективы. Специфика работы с биологическими данными. Методология
исполъзования 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 Л{К, 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€Lлиза транскриптома. Эпигенетическая регуля-
ция генома растений. Типы эпигенетических механизмов регуляции. Ролъ эпиге-
нетической регуляции в развитии растений и адаптации к окружающей среде.

Тема 3. Ооновные 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, СliпVаr); 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 Рrоtеоmе Atlas, NeXtProt.

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

выравнивание. Fasta, BLAST (Basic Local Alignment Sеаrсh Тоо1). Принципы вы-

равнивания последовательностей. Понятие гомологии. Ортологи и паралоГи.

Расчёт оценки выравнивания (Score). Сходство последовательностей (идентич-
ность, консервативность). Матрицы замен (РАМ, BLOSUM). Глобальное и ло-
к€шьное выравнивание. Оптимиз ация выравнив ания. Методы парного выраВни-
вания (алгоритмом Ниделмана-Вунша, динамическое программирование, аJIго-

ритм Смита_Уотермана). Инструмент для поиска удаленных эволюционных вза-

имоотношений PS I-BLAST. Множественные выравн ивания. Алгоритмы и пара-
метры множественного выравнив ания. Программы для проведения множествеН-
ного выравнивания решение задач множественного выравнивания с Помощъю
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ПРОГРаММ ClustalW, Praline, Probcons, MUSCLE, TCoffee. Использование метода
СКРЫТых Марковских моделей для множественного выравнивания последова-
ТеПЬНОСТеЙ. Щомены и профили. Регулярные выражения. Базы данных для поиска
мотивов в белках PROSITE. Базы данных по ан€шизу белковых семейств РFдМ.

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 (microarrays) и анализ
профилей экспрессии генов. Технология RNASeq. Инструменты для ан€Lлиза ка-
чества результатов секвенирования. Предварительная обработка и нормztлизация
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 б. 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 ан€Lлиз геномов в филогенетических исследованиях. Изменчи-
вость генетической информации: делеции, дупликации, рекомбинации, инвер-
сии, транслокации, перемещения мобильных генетических элементов горизон-
та-пъный перенос генетической информации, геномные мутации. Транзиции и
трансверсии. Факторы эволюции генетических систем. Принципы определения
филогенетического родства и эволюционных взаимоотношений. Концъпция мо-
лекулярных часов. Филогенетические деревья. Алгоритмы построения филоге-
нетических деревьев. Топология деревъев.

Тема 7. Анализ протеомных данных
Структура белка (вторичнаlI, третичная, четвертичнаая). Методы получе-

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 $ICBI VAST). Изучение свойств белковых
молекул при помощи программы PyMol. Методы предскЕвания 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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Таблица 4

с одержание п актических занятии и кон льные мероприятия

ль
пlп

Название
раздела,

темы

J\Ъ и название лекций/
практических/ семинарскпх

занятий

Форми
руемые
компет
енции

Вид
коптрольного
мероприятия

Кол-во
часов

Раздел 1. Биоинформатика в селекции
ПКос-

J-
ПКос-а

устный опрос
контрольнаяра-

бота1',2

17

1

Тема 1, Вве-
дение в био-

информа-
тику в селек-

ции расте-
ний

Лекционное занятие Nsl. Введе-
ние в биоинформатику в селек-

ции растений

ПКос-
з,

ПКос-4
1

Практическое занятие Jtlb 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-
3,

ПКос-4
устный опрос 1

2

Тема 2. ос-
новы гено-

мики и тран-
скриптомики

растений

Лекционное занятие J\Ъ2. Основы
геномики и транскриtIтомики

растений

ПКос-

ПКос-4
1

Практическое занятие Jtlb3.

Структура и функция.ЩНК и
РНК. Гены и их экспрессия. Ге-
номные и транскриптомные ана-

лизы.

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 1

Рубехtная контрольная работа по
темам 1, 2

ПКос-
з,

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-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие Jr&4.

Базы данньж. Классификация баз

данных.

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 2

4

Тема 4. Пар-
ное и множе-
ственное вы-

равнивание

Лекционное занятие Nb4. Парное
и множественное выравнивание

ПКос-
э,

ПКос-4
2

Практическое занятие }Гч5. Пар-
ное выравнивание и его оценка,
множественное выравнивание,

вычислительные ресурсы

ПКос-
э)

ПКос-4
устный опрос 4

5

Тема 5. Ана-
лиз последо-
вательностей
ЩНК и РНК

Лекционное занятие Jф5. Анализ
последовательностей ЩНК и РНК

ПКос-
з,

ПКос-4
2

4.3 Практические занятия

и
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л}
п/п

Название
раздела,

темы

.}{Ь и название лекций/
практическиr/ семинарских

занятий

Форми
руемые
компет
енции

Вид
контрольного
мероприятия

Кол-во
часов

Практическое занятие J\Ъ6. Ме-
тоды секвенирования генома и

транскриптома

ПКос-
3,

ПКос-4
устный опрос 1

Практичоское занятие Ns7
ФункционаJIьное аннотирование
генома и транскриптома. Сравни-

тельный анаJIиз генома и тран-
скриптома.

ПКос-
3,

ПКос-4
устный опрос 2

Рубежная контрольная работа по
темаN4 З,4,5

ПКос-
з,

ПКос-4

контрольнаяра-
бота2

1

6
Тема 6. Фи-

логения

Лекционное занятие J\Гs6.

Филогения

ПКос-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие ]ф8.
Филогенетические модели и ана-
лиз данньIх. Сравнительный ана-
лиз геномов в филогенетических

иссподованиях.

ПКос-
J,

ПКос-4
устный опрос 1

Практическое занятие М9.
Филогения. База данньж NCBI

HomoloGene. MEGA -программа
для филогенетического анаJIиза

последовательностей.

ПКос-
3,

ПКос-4
устный опрос 1

7
Тема 7. Ана-
лиз протеом-
ньж данньж

Лекционное занятие J\Гs7.

Анализ протеомных данньж

ПКос-
з,

ПКос-4
2

Практическое занятие ]ф1 0.
Инструменты для интерактив-
ной визуализация белковых

структур. Выявления сходных 3-
мерных структур белков (NICBI

VAST)..

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 2

Практическое занятие Jtlb1 1.

Моделирование трехмерной
структуры белка методом гомо-
логического моделирования в

программе Modeller.

ПКос-
3,

ПКос-4
устный опрос 2

8

Тема 8. Ме-
тоды биоин-
форматики в

селекции
растений

Лекционное занятие }Ъ8.
Методы биоинформатики в се-

лекции растений

ПКос-
3,

ПКос-4
2

Практическое занятие J\Ъ 1 2.
Использование маркеров для

определения генотипов и фено-
типов растений

ПКос-
э)

ПКос-4
устный опрос 2

Практическое занятие М1 3.
Построение генных карт и меж-

видовых карт.

ПКос-
з,

ПКос-4
устный опрос 2
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п
Таблица 5

плиныеречень вопросов для самостоятельноfо изучения дисциIIJIины
м
п/п

Название раздела,
темы

Перечень рассматриваемых вопросов для самостоятельного
изучения

Раздел 1. БиоинформатI llta в селекции

1

Тема 1. Введение
в биоинформа-
тику в сепекции

растений

Определение понятия <биоинформатика). Основные понятия: ДНК,
РНК, ген. Геном, транскриптом, протеом. Понятие сиквенса. Основ-
ные задачи и направления биоинформатики. Геном растения: ядер-
ныйо митохондриЕrльный, 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 материчrла, осо-
бенности строения хромосом. Различные типы геномов растений.
Методы исследования генома растений. Транскрипция. Методы
анализа транскриrrтома. ЭпигенетическffI регуляция генома расте-
ний. Типы эпигенетических механизмов регуляции. Роль эпигене-
тической регуляции в развитии растений и адаптации к окружаю-
щей среде. ПКос-3, ПКос-4

з.

Тема 3. основные
биоинформатиче-

ские ресурсы и
базы данньrх.

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

4.
Тема 4. Парное и
множественное
выравнивание

Выравнивания последовательностей. Щели и типы выравниваний.
Парное выравнивание. Fasta, BLAST (Basic Local Alignment Search
Тоо1). Принципы выравнивания последовательностей. Понятие го-
мологии. Ортологи и паралоги. Расчёт оценки выравнивания
(Score). Сходство поспедовательностей (идентичность, консерва-
тивность), Матрицы зzl]ч{ен (РАМ, BLOSUM). Глобальное и локulJIь-

ное выравнивание. Оптимизация выравнивания. Методы парного
выравнивания (алгоритмом Ниделмана-Вунша, динамическое про-
граммирование, алгоритм Смита-Уотермана). Инструмент для по-
иска удаленньш эволюционньж 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 аIIЕIлизу белковых семейств РFАМ.
ПКос-3, ПКос-4

5.

Тема 5. Анализ
последовательно-
стей Днк и Рнк

Анализ последовательностей нуклеотидов. Методы секвенирования
генома и транскриптома. Современные fiринципы работы с целым
геномом. Инструменты для сборки и работы с геномом. Микрочипь!
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ль
п/п

Название раздела,
темы

Перечень рассматриваемых вопросов для самостоятельного
изYчения

(microarrays) и анализ профипей экспрессии генов. Технопогия
RNASeq. Инструменты для анализа качества р9зультатов секвени-
рования. Предварительная обработка и нормаJIизация данньIх.
Функциональное аннотирование генома и транскриптома. Сравни-
тельный анализ генома и транскриптома. Идентификация организ-
мов и расшифровка генетических маркеров с помощью последова-
тельности,ЩНК и РНК. ПКос-3, ПКос-4

6.
Тема 6. Филоге-

ния

Филогенетический анализ и молекулярнчuI эволюция. Подходы к
изучению филогенеза, видового разнообр азия и эволюционньIх вза-
имоотношений. Современные принципы биологической таксоно-
мии. Филогенетические модели и анализ данных. Сравнительный
анализ геномов в филогенетических иссJIедованиях. Изменчивость
генетической информации: долеции, дупликации, рекомбинации,
инверсии, транслокации, перемещения мобильньж генетических
элементов горизонтальный перенос генетической информации, ге-
номные мутации. Транзиции и трансверсии. Факторы эволюции ге-
нетических систем, Принципы опредепения филогенетического
родства и эволюционньж взаимоотношений. Концепция молекуляр-
ных часов. Филогенетические деревья. Алгоритмы построения фи-
логенетических д9ревьев. Топология деревьев. ПКос-3, ПКос-4

7.

Тема 7. Анализ
протеомных дан-

ных

Структура белка (вторичная, третичнаJI, четвертичнаая). Методы
полгIения 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 сходньIх 3-мер-
ных структур белков (NCBI VАSТ). Изучение свойств белковых мо-
лекул при помощи программы РуМо1. Методы предсказания 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

ИМеНеНИе аКТиВных и интерактивных образовательных технологиЙ
.п{ь

п/п 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

) Тема 3. Основные биоинфор-
матические ресурсы и базы
данных

пз Круглый стол
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.Nъ

п/п
Тема и форма занятия

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

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

пз Интерактивная форма: мастер-класс

4. Тема 5. Анализ последова-
тельностей ЩНК и РНК

пз Круглый стол

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

пз Круглый стоп

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

б.1. Типовые контрольные задания или иные материалы, необходимые
для оценки знаний, умений и навыков и (или) опыта деятельности

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

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

щии, компьютерное представление.
2. Организация геномов про - и эукариот.
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 функцион€lльной аннотаций геномньж по-

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

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

их функций.
1 3 . Сравнение пространственных структур белков.
1 4.Предсказание и моделирование пространственных структур белков.
1S.PDB. Структура записи PDB.
1 6.Предск€вание параметров спирали lЩК.
17.Предскuвание 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 ана"пизу
экспрессии, протеомике, и т.п. Банки белковых семейств (SCOP,
Prosite, ProDom, РFАМ, InterPro).

2 1 .Метаболические базы данных. 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. ФУнкцион€tJIьные особенностей основных групп программ : нукJIеотид-

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

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

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

1. Определение понятия <биоинформатика).
2. СТРУКтУра генома растений: организация генетического матери€Lла, особенно-
сти строениrI хромосом.
3. Методы анаJIиза транскриптома.
4. Типы эпигенетических механизмов регуJuIции.

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

Контрольная работа .I\&2

Вариант 1

1. Глобальное и лок€uIьное выравнивание.
2. Алгоритмы и параметры множественного выравнивания.
3. Методы секвенирования генома.
4. Методы анапиза множественной экспрессии генов.

27. Подходы к изучению филогенеза, видового р€rзнообразия 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 ЛЬ1
Вариант 1
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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 (microarrays) и анализ профилей экспрессии генов.

Перечень вопросов, выносимых на промежуточную аттестацию (экзамен)

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

бенности строения хромосом.
7. Различные типы геномов растений.
8. Методы исследованшI генома растений.
9. Транскрипция. Методы анализа транскриптома.
1 0. Эпигенетическая регуляция генома растений.
1 1. Типы эпигенетических механизмов реryляции.
12. Роль эпигенетической регуляции в развитии 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
19. Базы данных по экспрессии генов.
20. Выравнивания последовательностей.
21. Щели и типы выравниваний.
22. Парное выравнивание. 

,

23. BLAST (Basic Local АligпЙепt Search Тоо1).

24 . Принципы выравнивания последо вательно стей.
25. Понятие гомологии.
26. Ортологи и пар€IJIоги.

27 . Расчёт оценки выравнив ания (Score).
28. Сходство последовательностей.
29. Матрицы замен.
30. Глобальное и локальное выравнивание.
3 1 . Оптимизация выравнивания.
32. Методы парного выравнивания.
33. Алгоритмом Ниделмана-Вунша.
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34.,Щинамическое программирование
35. Алгоритм Смита-Уотермана.
зб. PSI_BLAST.
37. Множественные выравнивания.
38. Алгоритмы и параметры множественного выравнивания.
39. Программы дJuI проведения множественного вьIравниваниrI.
40. ClustalW, Praline, Probcons.
41. MUSCLE, TCoffee.
42,ислользование метода скрытых марковских моделей для множествен-

ного выравнивания последователъностей.
43. Щомены и профили.
44. Реryлярные выражения.
45. Базы данных для поиска мотивов в белках PROSITE.
46. Базы данных по анапизу белковых семейств РFАМ.
47. Методы секвенированиrI ДНК.
48. Методы секвенированиrI РНК.
49. NGS: технологии секвенированиrI, 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. ТехнологрIя RNASeq.
56. Технология ChiP-Seq.
57. Анализ качества результатов секвенирования.
58. Сборка генома.
59. Картирование генома.
60. Предварительная обработка и нормал изация данных.
61. Функцион€tльное аннотирование генома.
62.Функциональное аннотирование транскриптома.
63. Сравнительный анализ генома.
б4. Сравнительный анаJIиз транскриптома.
65. Идентификация организмов с помощью последовательности !НК и

рнк.
66. Расшифровка геЕетических маркеров.
б7. Структура белка (вторичная, третичная, четвертичнаая).
б8. Методы получения трехмерной структуры белка.
69. Структура PDB файла.
70. Базы данных трехмерных структур.
7 | . Инструменты дJUI интерактивной визуализация белковых структур.
72. NCBI чАSт.
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.ИспоJIьзование маркеров для определения генотипов и фенотипов рас-
тении.

77. Генные карты.
78. Межвидовые карты.
79. Построение генных карт и межвидовьIх карт.
80. КоличественнЕUI 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 - 30% от нормативного рейтинга дис-

циплины и за итоговый контроль - 40% от нормативного рейтинга дисциплины.

Таблица7

Система рейтинговой

посещаемость рассчитывается, как отношение числа пропущенных заrrятий к об-

щему чисJIу занятий.

Максимальное число баллов - 100

!ля допуска к сдаче зачета с оценкой по дисциплине необходимо:
- фактический рейтинг семестрового KoHTpoJuI должен составлять более 50% от

норматиВного рейтинга семестрового контроля дпя дисциплины (Rфакт.сем )
SO%RHopM семестр), 

".е. 
должен быть достигнут пороговый рейтинг;

- должен быть выполнен объем аудиторных занятий (включ€и посещение лек-

ций), предусмотренный 1^rебным планом.

истема итин оценки

Оценочные средства Баллы

Устный опрос 0 2 4 5

Контрольная работа 0-4 5-6 7-8 9-10

Экзамен 0-8 9- 13 |4-т7 18-20

Оценка Неуд. Удовл. Хорошо Отлично

Посещение лекций и практических занятий

Посещаемость <85о^ 86-88% 89-91'% 92-I00%

Баллы 0 10 20 з0
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Рейтинговый балл, выставляемый студенту
Рейтинговый балл Оценка по традиционной шкzше
(в % от макс. балла за дисциплину)
85,1_100%
65,1 _ 85 %
60,1 _ 65 %
Менее 60 %

отлично
Хорошо
Удовлетворительно

Неудовлетворительно

7. Учебно-методическое и информационное обеспечение дисциплины

7.1 Основная литература

1. Основы биоинформатики [Текст] : уrебное пособие / А. В. Смиряев, Л. К.
Панкина; Московская сельскохозяйственная академия им. К. А. Тимирязева.
- М. : МСХА, 2008. - l02 с.

2. Худякова, Е. В. IИФРОВЫЕ ТЕХНОЛОГИИ В АПК: 1"rебник / 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. 220 с.
http :i/elib.timacad.ru/dl/full/s |00 |2023TsT_v_APK.pdf.

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 ISBN
978-5-98591-145-9. - Текст : электронньlй llЛань : электронно_библиотеч_
ная систе URL: https://e.lanbook.com/book/138707

2, КОТИКОво П. Е. Анализ данных : учебно-методическое пособие lП. Е. Коти_
ков. - Санкт-Петербург : СПбГПМУ, 2019. - 48 ISBN 978-5-907184-
46-6. - Текст : электронньlй llЛань : электронно-библиотечная система. -URL : https ://е. lanbook.corn/book/ 1 7449 8

3. Кузьмин, В. И. Методы анализа данных : 1^lебное пособие lВ.И. Кузьмин,
А. Ф. Гадзаов. -2-е изд., перераб. и доп. - Москва : РТУ МИРЭА, 2О2О. -155 С. - Текст : электронньIй ll Лань : электронно-библиотечная система. -URL : https ://е. 1anbook.qorц/book/ 1 7 1 43 3

4. fuльнев, 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, 2023. - 2|6 ISBN 978-5-507-45402-0. - Текст : электроннъlй ll

https ://е. lanbook. com/book/267 3 8 З

5. общая селекция растений / Ю. Б. Коновалов, В. В. Пыльнев,Т.И, Хупаца-
рия, В. С. Рубец. - 5-е изд., стер. - Санкт-Петербург : Лань, 202з.- 480 с.

- ISBN 978,5,507-45737-З. - Текст : электронный ll Лань: электронно-
библиотечная система. - IJRL : https ://е. lanbook. com/book/2 82З 8 б

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

1. Protein Data Bank, база данных PDB - http://www.rcsb.org (открытый доступ)

URL:
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J.

4.

2. Европейская молекулярно -биол огическая лаборатория -

htlps ://www.emb 1.orУ (открытый доступ)
Бесплатная поисковая система по биомедицинским исследованиям PubMed -

https_: фubmed.ncbi. nlm. n ih. gov/ (открыты й доступ)
Сервер Национального центра биотехнологической информации США
(NCBI): базы данных GenBank, NCBI Protein Database, UniGene, HomoloGene
и др. - http ://www. ncbi.nlm.nih. gov (http ://www.рцЬmеd. соm)
DNA Data Bank of Japan - https://www.
SWISS-PROT, UniProt the protein sequence data bank, база данных UniProt -

http : //bet а. uп i рrоt-о_.:г g ( открытый до ступ) ( открыты й до ступ)
данных UniProt на сервере Европейского института

5.

6.

теомики (Еurореап Bioinformatics Institute, EBI) - http://www.ebi.ac.uk/uniprot
8. Базы данных Swiss-Prot, TrEmbl, UniProt на сервере ExPASy (Expert Protein

Analysis System) Швейцарского Института Геномики и протеомики SIB -
http ://www.expas.v_.9r9sprot (открытый доступ)

9. База данных САТН Protein Structure Classification - http:/www.cathdb.infu/
l0. NCBI VAST - https://wwlv.ncbi.nlm.nih€pv/Structure/VAST/vast.shtm1 (откры-

тый доступ)
11.Классическая и молекулярная биология - htф://доJЬiоl.ru (открытый доступ)
12.Объединенный Щентр вычислительной биологии и геномики, и протеомики,

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

13.Практическая молекулярная биология - http://molbiol.edu.ru (открытый до-
ступ)

14. База данных геномов растений - httpp://www.plantкdb,qrУ
15.Сервер Щентра моделирования молекул Национального Института Здоровья

NIH, CIIIA -http ://cmm. info.nih. gov/modeling (открытый доступ)

9. Перечень программного обеспечения и информационных справочных
систем

Таблица В

ого обеспечения

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

Процесс изrIения дисциплины обеспечен аудиторией, оборудованной персо-
наJIьными компьютерами, мультимедийными средствами длядемонстрации презен-
таций и доступом к информационно-телекоммуникационной сети <Интернет).

Таблица 9

Сведения об обеспеченности специализированными аудиториями, ка-
бинетами, лабораториями

7. База

п ень проfраммн

м
п/п

наименование
раздела учебной

дисциплины

наименование
программы

Тип
программы Автор

Год
разра-
ботки

1
Коммерческие программное обеспечение и информационно справочные системы не

используются
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Наименование специальных" поме-
щений и помещеlrий для самостоя-
тельной работы (ЛЪ учебного кор-

пYса, М аудитории)

Осrrащенность спсцIIаJIьIIьIх помGщGrrий rr rro-
мещений для самостоятельной работы**

1 )

Idентральная наrшш библиотека имени
Н.И. Железнова, Читальные залы библио-

теки

Столы, стулья, у"rебная литература

Общежитие J\Ъ5 Комната для самоподго-
товки

Столыо стулья

11. МетоДические рекомендации студентам по освоению дисциплины
ОСновной объем материала студенту необходимо освоитъ 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 активностъ на занятиях. Важ_
НОе МеСТО В образовательном процессе занимает самостоятельная работа студен-
ТОВ. ДЛя Организации самостоятельноЙ работы студентов по курсу используются
СОВРеМеННЫе информационные технологии: р€вмещенные в сетевом доступе
КОМПЛеКСЫ УIебных 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.

1,2. 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 дискуасии по те_
мам дисциплины.

все практические работы носят строго профессиональный характер.
навыки, полученные при выпопнении этих работ, пригодятся студенту на всех
ЭТаПаХ ОбУЧеНия, ПРи подготовке выпускноЙ работы магистра и в профессио_
нальной деятельности.

ПРИ преподавании курса необходимо ориентироваться на современные об-
Р€ВОВаТеЛЬные технологии путем использования груtIпового способа обучения
на практических занятиrIх, разбора конкретных ситуаций и интерактивного об-
суждениrI результатов исследовательских 1^лебных работ. Реализация современ-

;э



ного подхода должна обеспечиватъся широким исполъзованием активных интер-
активных фор, проведен ия занятий, посещение профильных научно-исследова-
тельских )п{реждений и повысить интерес к изучению дисциплины. Задачей пре-

подаватеJUI является приведение максимального количества позитивных приме-

ров учреждений и специ€tлистов 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 растениfu) ОПОП

ВО по направлению 0б.04.01 Биология, направленность <Биоинформатика> (квалифи-
кация выпускника - магистр).

Монахосом Григорием Федоровичем, генеральным директором ООО кСелекционная
станция им. Н.Н.Тимофеева>, кандидатом сельскохозяйственньIх наук, старшим научным со-
трудником (да.lrее по тексту роцензент), проведена рецензия рабочей программы дисциплины
кБиоинформатика в селекции растений) ОПОП ВО по Еаправлению 06.04.01 Биопогия,
направленность кБиоинформатика) (магистратура) разработанной в ФГБОУ ВО кРоссийский
государственный аграрный университет - МСХА имени К.А. Тимирязева>, на кафедре бота-
ники, селекции и семеноводства садовых растений Qлазрабоmчuка - Лuсовая !арья tмum-
рuевна, ассuсmенm, Монахос Сокраm Грuzорьевач, завеdуюu4uй кафеlрой, d. с.-х.н., профес-
сор).

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

1. Предъявленная рабочая программа дисциплины кБиоинформатика в селекции расте-
ний> (лаrrее по тексту Программа) соответствует требованиям ФГОС ВО по направлению
06.04.01 Биология. Программа соdероюum все основные ра:lделы, сооmвеmсmвуеm требова-
ниям к нормативно-методическим документам.

2. ПредставленнЕuI в Программе акmушльносmь учебной дисциплины в рамках реали-
зации ОПОП ВО не поdлеэюur,п соллненuю - дисциплина относится к части, формируемой
участниками образовательных отношений - Б1.

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

4. В соответствии с Программой задисциплиной <Биоинформатика в селекции расте-
ний> закреплена 2 компеmенцаu. Дисциплина кБиоинформатика в селекции растений> и
представлеIIна;I Программа способна реалuзоваmь их в объявленньIх требованиях.

Резульmаmы обученuя, представленные в Программе в категориях знать, уметь, вла-
деть сооmвеmсmвуюm специфике и содержанию дисциплины и dемонсmрuруюm вазмоэtсносmь
получения заявленных результатов.

5. Общая трудоёмкость дисциплины кБиоинформатика в с9лекции растений> состав-
ляет.3 зачёtпньtх еduнuцьt (108 часов).

6. Информация о взаимосвязи изгIаемых дисциплин и вопросам исключения дубли-
рования в содержании дисциплин сооmвеmсmвуеm действительности. .Щисциплина <Биоин-
форматика в селекции растений> взаимосвязана с другими дисциплинами ОПОП ВО и Учеб-
ного плана по наrrравлению 06.04.01 Биология и возможность дублирования в содержании
отсутствует.

7. ПредставленнаlI Программа предпопагает использование современных образова-
тельньIх технологий, используемые при реализации различньIх видов учебной работы. Формы
образовательных технологий сооmвеmсmвуюm специфике дисциплины.

8. Программа дисциплины <Биоинформатика в селекции растений> предполагает 18
часов занятий в интерактивной форме.

9. Виды, содержание и трудоёмкость самостоятельной работы студентов, представ-
пенные в Программе, сооmвеmсmвуюm требованиям к подготовке выпускников, содержа-
щимся во ФГОС ВО направJIения 06.04.01 Биология.

10. ПредставлеIIные и описанные в Програ:rлме формьт mекуu4ей оценки знаний (опрос,
как в форме обсуждения отдельньж вопросов, так и выступленияиучастие в дискуссиях, дис-
пугах и аудиторных заданиях), сооmвеmсmвуюm специфике дисциплины и требованиям к вы-
пускникам.

Форма промежуточного контроля знаний студентов, предусмотреннаjI Программой,

осуществляется в форме экзалrена, что соответствует статусу дисциплины, как дисциплины
уrебного цикла - Б1 ФГОС ВО направления 06.04.01 Биология.
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11. Формы оценки знаний, представленные в Программе, соOmвеmсmвуюm специфике
дисциплины и требованиям к выrrускникам.

12. Учебно-методическое обеспечение дисциплины продставлено: основной литерату-
рой - 2 uсmочнuкс (базовый 1,.rебник), дополнительной литературой _ 4 налLforенованttя,Ин-
тернет-ресурсы - 15 uсmочнuков и сооmвеmсmвуеm требованиям ФГОС ВО направления
06.04.01 Биология.

1 3. МатериаJIьно-техническое обеспечение дисциплины соответствует специфике дис-
циплины кБиоинформатика в селекции растениЙ> и обеспечивает использование современных
образовательных, в том числе интерактивньIх методов обучения.

14. Методические рекомендации студентаN4 и методические рекомендации lIреподава-
телям по организации обучения по дисциплине дают представление о специфике обучения по
дисциплине кБиоинформатика в селекции растений>.

ОБЩИЕ ВЫВОДЫ
На основании проведенной рецензии можно сделать заключение, что характер, струк-

тура и содержание рабочей программы дисциплины кБиоинформатика в селекции растений>
ОПОП ВО по направлению 06.04.01 Биология" направленность кБиоинформатика) (квалифи-
кация выпускник& 1 м&гистр), разработанная ЛисовоЙ ,ЩарьеЙ ,.ЩмитриевноЙ, ассистентом и
Монахосом Сократом ГРигорьевичем, заведующим rсафедрой, д.с.-х.н., соответствует требо-
ваниям ФГОС ВО, о'овременным требованиям экономики, рынка труда и позволит rrри её реа-
лизации успешно обеспечить формирование заlIвленных компетенций.

Рецензент: Монахос Григорий Федорович, генеральный директор ООО <<Селекци-
оннаJI станция им. Н.Н.Тимофеева сельскохозяйственных наук, стар-
ший наlчный сотрудник к20> августа2O2З t.
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