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Тема 1. Информационные процессы в молекулярной биологии.

· 1. Сведения из молекулярной биологии: большие молекулы (ДНК, РНК, белки). Их составляющие (основания, аминокислоты). Генетический код, системы стандартных обозначений аминокислот.

· 2. Основная аксиома молекулярной биологии: процессы репликации, транскрипции, трансляции, их механизмы. Структура генома (интроны, экзоны, промоторы, регуляторные сигналы и т.д.).

· 3. Генетические банки данных и принципы их построения: источники информации, элементы данных, секвенирование геномов. Банки данных GenBank и EMBL. Как находить инфомацию в банке данных (поиск в Интернете).

· 4. Основные задачи анализа геномов: статистический анализ последовательности, предсказание функций по последовательности (распознавание генов, поиск регуляторных сигналов, предсказание функций белков), анализ пространственной структуры белков и РНК, теория молекулярной эволюции.

Тема 2. Выравнивание последовательностей (ДНК и белковых) на основе алгоритмов динамического программирования.

· 1 Алгоритмы выравнивания двух последовательностей. Метод динамического программирования (задача поиска пути наименьшей стоимости в графе). Метод выравнивания Ниделмана-Вунша.

· 2 Алгоритм поиска сходных фрагментов в последовательности. Закон логарифма Эрдеша-Реньи (о длине наиболее длинного совпадения в случайной последовательности). Длина наиболее длинного совпадения в двух случайных последовательностях.

· 3 Алгоритмы множественного выравнивания. 

2 семестр.

Тема 3. Методы построения филогенетических деревьев.

· 1. Постановка задачи классификации. Деревья и их характеристические свойства. Оценка числа бинарных деревьев с заданным числом листьев.

· 2. Определения расстояния между последовательностями. Дистанционные ме-тоды построения филогенетических деревьев (кластеризация, невзвешенный парно-групповой метод, критерий Фитча-Марголиаша).

· 3. Методы наибольшей экономии.

· 4. Методы максимального правдоподобия.

· 5. Понятие консенсусного дерева. Консенсусные методы построения "усред-ненных" деревьев.

· 6. Модели эволюционных событий: дивергенция генов, дупликация, потеря ге-нов, горизонтальные переносы генов. Гомоморфизм деревьев, цена расхож-дения между деревом генов и деревом видов.

· 7. Построение деревьев эволюции видов на основе использования моделей дупликации и потери генов. Алгоритмы построения деревьев видов на основе минимиации цены расхождения между деревом видов и набором деревьев генов.

· 8. Модели горизонтального переноса. Алгоритм оценки горизонтального переноса генов на основе филогенетических деревьев.

Тема 4. Поиск регуляторных сигналов в последовательностях ДНК.

· 1. Алгоритмы поиска регуляторных сигналов на основе информационного расстояния.

· 2. Алгоритм динамического программирования поиска регуляторных сигналов.

Тема 5. Вторичная консервативная и альтернативная структуры РНК.

· 1. Понятие о вторичной и третичной структурах РНК. Их физические механизмы.

· 2. Модели и алгоритмы поиска потенциальных альтернативных структур РНК.

· 3. Модели и алгоритмы поиска консервативных структур РНК. 

Тема 6. Распараллеливание и программная реализация на кластерной архитектуре вычислительного устройства базисных алгоритмов геномики.

· 1. Представление о языках и методах распараллеливания алгоритмов.

· 2. Параллельная многопроцессорная программа поиска регуляторного сигнала.

· 3. Параллельная многопроцессорная программа поиска вторичной структуры.

· 4. Параллельная многопроцессорная программа поиска консенсусного дерева.







