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Введение 

На изучение дисциплины «Биоинформатика» запланировано 144 ч, в 

том числе 44 аудиторных и 100 (69,4%) отведено для самостоятельного 

освоения. Учебным планом предусмотрены экзамен и контрольная работа. 

Основная цель дисциплины – формирование у студентов 

теоретических знаний и практических навыков в области биоинформатики — 

междисциплинарной науки, объединяющей биологию, информатику, 

математику и статистику для анализа биологических данных. 

В процессе изучения дисциплины решаются следующие задачи: 

- изучение основ биоинформатики, включая методы обработки 

геномных, транскриптомных и протеомных данных; 

- освоение программных инструментов и языков программирования, 

применяемых в биоинформатике; 

- развитие навыков работы с биологическими базами данных и 

алгоритмами анализа последовательностей ДНК/РНК; 

- применение методов машинного обучения и искусственного 

интеллекта для решения задач молекулярной биологии и генетики. 

Требования к уровню освоения учебной дисциплины. В соответствии с 

требованиями ФГОС ВО дисциплина «Биоинформатика» направленна на 

формирование следующих компетенций по направлению подготовки 

09.04.03 Прикладная информатика (квалификация (степень) магистр): 

- способен применять на практике новые научные принципы и методы 

исследований (ОПК-4); 

- способен исследовать современные проблемы и методы прикладной 

информатики и развития информационного общества (ОПК-6); 

- способен осуществлять технологическое сопровождение, адаптацию и 

внедрение ПО в условиях производства (ПК-4). 
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1. Общие методические указания по самостоятельному изучению 

разделов дисциплины 

Самостоятельное изучение разделов дисциплины целесообразно 

начинать с подбора рекомендованной учебной и методической литературы. 

После изучения необходимо провести самопроверку знаний путем ответов на 

вопросы, предусмотренные по каждой теме. 

 

Рекомендуемая литература 

Основная 

1. Федотова, Е. Л. Информационные технологии в науке и образовании: 

учебное пособие / Е.Л. Федотова, А.А. Федотов. — Москва: ФОРУМ: 

ИНФРА-М, 2024. – 335 с. – (Высшее образование). – ISBN 978-5-8199-0884-

6. – Текст: электронный. – URL: https://znanium.ru/catalog/product/2116864. 

2. Бутусов, О. Б. Основы информатизации и математического 

моделирования экологических систем: учебное пособие / О.Б. Бутусов, В.П. 

Мешалкин. – 2-е изд., перераб. и доп. – Москва: ИНФРА-М, 2024. – 374 с. – 

(Высшее образование). – DOI 10.12737/1477254. - ISBN 978-5-16-016994-1. – 

Текст: электронный. – URL: https://znanium.ru/catalog/product/1477254. 

 

Дополнительная 

3. Гришин, В. А. Методы обработки данных и моделирование на языке 

R: учебно-методическое пособие / В. А. Гришин, М. С. Тихов. – Нижний 

Новгород: ННГУ им. Н. И. Лобачевского, 2019. – 54 с. – Текст: электронный 

// Лань: электронно-библиотечная система. – URL: 

https://e.lanbook.com/book/144653. 

4. Иванищев, В. В. Молекулярная биология: учебник / В. В. Иванищев. 

– 2-е изд. – Москва: РИОР : ИНФРА-М, 2024. – (Высшее образование). – 233 

с. – DOI: https://doi.org/10.29039/01857-6. – ISBN 978-5-369-01857-6. – Текст: 

электронный. – URL: https://znanium.ru/catalog/product/2122970. 
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5. Методы обработки экспериментальных данных и математического 

моделирования процессов: учебное пособие / Новосибирский гос. аграрн. ун-

т; сост.: Е.В. Камалдинов, С.Г. Куликова, М.Л. Кочнева, К.Н. Нарожных. – 3-

е изд., доп. – Новосибирск: Изд-во НГАУ, 2021. – 158 с. – Электронная 

программа (визуальная). Электронные данные: электронные. -  URL: 

https://edubiotech.ru/file/1995401. 
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2. Методические указания по самостоятельному изучению 

отдельных тем дисциплины и вопросы для проверки знаний 

Раздел 1.  Общие вопросы биоинформатики и информационной 

биологии 

Тема 1.1 Уровни организации биологических объектов 

Классификация живых объектов и уровни организации живого. 

Генетические макромолекулы: ДНК, РНК и белки: структура, функции, 

компьютерное представление. Организация геномов про- и эукариот. 

Системная биология: от молекул к молекулярным ансамблям и 

функциональным сетям. Метаболические сети. Экспрессия генов, генные 

сети. 

 

Тема 1.2 Интеграция гетерогенных данных в биоинформатике 

Методы онтологического моделирования и обзор проектов по 

созданию онтологий в биоинформатике. Языки программирования в 

биоинформатике и программно-инструментальные средства. Методы 

интеграции приложений в биоинформатике. Базы данных белков и генов. 

 

Раздел 2. Анализ и обработка данных молекулярно-генетических 

исследований 

Тема 2.1. Анализ генетических последовательностей и экспрессии 

генов 

Алгоритмы структурной и функциональной аннотаций геномных 

последовательностей. Методы выравнивания последовательностей. 

Применение автоматического анализа текстов (Text-mining) для 

реконструкции ассоциативных генетических сетей. Представление и анализ 

сетевых моделей сложных биологических систем (генные сети, 

ассоциативные сети). Поиск и анализ структурных мотивов. Математическое 

моделирование динамики функционирования живых систем на различных 
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иерархических уровнях их организации. Genomestudio - программа для 

визуализации и анализа данных генетического секвенирования. 

 

 

Тема 2.2. Филогенетический анализ 

Высокопроизводительные вычисления в биоинформатике. GRID 

системы. Программное обеспечение для высокопроизводительных 

вычислений. Технологии параллельных вычислений.  Библиотеки, 

используемые для параллельных вычислений. Филогенететический анализ в 

языке программирования R, библиотекиphylogram, ape. 

 

Тема 2.3. Популяционно-генетический анализ 

Встречаемость аллей и генотипов в популяциях. Родство и 

идентичность по происхождению. Инструменты для рисования родословной, 

которые ориентированы на создание компактных макетов без вмешательства 

пользователя. Недавние дополнения включают утилиты для обрезки объекта 

родословной по различным критериям и родство по Х-хромосоме. 

Библиотекиkenship, plink, genlib, pedigree. 

 

Текущий контроль успеваемости 

Вопросы для опроса 

Раздел 1. Общие вопросы биоинформатики и информационной 

биологии 

1. Какие уровни организации биологических объектов можно 

выделить и что характерно для каждого уровня? 

2. Какова роль генетических макромолекул (ДНК, РНК, белки) в 

организации клетки и передаче генетической информации? 

3. В чем отличия организации геномов прокариот и эукариот? 

4. Что представляет собой системная биология и какие методы она 

использует для исследования биологических систем? 
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5. Что такое метаболические сети и как они участвуют в обмене 

веществ в клетке? 

6. Что такое экспрессия генов и какие механизмы регулируют этот 

процесс? 

7. Какие процессы и механизмы лежат в основе передачи 

генетической информации от ДНК? 

8. В чем заключается компьютерное представление биологических 

объектов и какие методы используются для обработки и анализа 

биологических данных? 

9. Какие методы классификации живых объектов существуют и чем 

они отличаются друг от друга? 

10. Каким образом связаны геномы организмов с их эволюционными 

отношениями и специфическими чертами? 

11. В чем заключается онтологическое моделирование данных в 

биоинформатике? 

12. Какие языки программирования наиболее часто используются в 

биоинформатике? 

13. Какие программно-инструментальные средства широко 

применяются для работы с биоинформацией? 

14. Какие методы интеграции приложений используются в 

биоинформатике для объединения гетерогенных данных? 

15. Какую роль играют базы данных белков и генов в 

биоинформатике? 

16. Какие проблемы возникают при интеграции данных из 

различных источников в биоинформатике? 

17. Какие подходы используются для сопоставления данных из 

разных баз данных белков и генов? 

18. Какие алгоритмы используются для поиска и анализа 

биологических данных в биоинформатике? 
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19. Какие методы обработки данных применяются для интеграции 

геномных и протеомных данных? 

20. Что такое биологическая сеть в биоинформатике и какие 

существуют методы ее анализа? 

21. Какие стандарты существуют для обмена биологическими 

данными в биоинформатике? 

22. Какие методы машинного обучения применяются для анализа 

биологических данных в биоинформатике? 

23. Какую роль играют алгоритмы сравнения последовательностей в 

биоинформатике и какие методы их улучшения существуют? 

 

Раздел 2. Анализ и обработка данных молекулярно-генетических 

исследований 

1. Каковы основные шаги и процессы анализа дифференциальной 

экспрессии генов на основе полученных данных? 

2. Что представляют собой белковые семейства, домены и мотивы, 

и как они классифицируются в рамках протеомики? 

3. Какие алгоритмы применяются для анализа структур белковых 

макромолекул и предсказания их функций в рамках протеомики? 

4. Какие принципы лежат в основе структурной биоинформатики и 

как она помогает в понимании структуры и функции белков? 

5. Какие вычислительные методы помогают в прогнозировании 

взаимодействий между белками и предсказании структур белковых 

комплексов? 

6. Каким образом исследования пространственной структуры 

белков могут привести к разработке новых методов терапии и 

фармацевтических препаратов? 

7. Какие проблемы могут возникнуть при предсказании функций 

белков на основе их структурных данных, и как их можно решить? 
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8. Какие биоинформационные инструменты используются для 

анализа пространственных данных белков? 

9. Что такое алгоритмы молекулярной эволюции, и как они 

используются для анализа филогенетических отношений между 

организмами? 

10. Какие методы построения филогенетических деревьев 

существуют, и как выбрать наиболее подходящий метод в конкретной 

задаче? 

11. Какие основные принципы работы с высокопроизводительными 

вычислениями в биоинформатике, и какие преимущества они могут принести 

при анализе геномных данных? 

12. Какое программное обеспечение используется для 

высокопроизводительных вычислений в биоинформатике, и какие 

функциональные возможности имеют эти программы? 

13. Каким образом происходят параллельные вычисления, и какие 

преимущества это дает при вычислениях в биоинформатике? 

14. Как проводится филогенетический анализ с использованием 

языка программирования R, и какие библиотеки, такие как phylogram и ape, 

могут быть использованы для этой цели? 

15. Какие факторы могут повлиять на встречаемость аллей и 

генотипов в популяциях? 

16. Чем отличается миграция от инбридинга? 

17. Какие процедуры можно использовать для обработки семейных 

данных с помощью объекта pedigree? 

18. Что представляют собой корреляционные структуры, 

описывающие семейные отношения? 

19. Что такое родство и идентичность по происхождению? 

20. Как можно использовать рисование родословной в анализе 

генетических данных? 
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21. Каким образом можно определить уровень инбридинга в 

популяции? 

22. Какие методы могут быть использованы для оценки 

генетического разнообразия в популяции? 

23. Как можно использовать результаты популяционно-

генетического анализа для улучшения селекции и сохранения генетического 

разнообразия? 

24. Процедуры для обработки семейных данных с помощью 

библиотеки pedigree.  

25. Чем отличаются и для чего используются библиотеки kenship, 

plink, genlib, pedigree в рамках работы с данными родословных? 

26. В чем состоит значение использования библиотек genlib и 

pedigree для работы с генетическими данными родословных? 

27. Какие аспекты родства и генотипов в популяциях наиболее 

важны для исследования генетического разнообразия? 

28. Каким образом можно провести анализ родства и идентичности 

по происхождению с использованием библиотеки kenship? 

29. Genomestudio - программа для визуализации и анализа данных 

генетического секвенирования 

30. Какие инструменты можно использовать для визуализации 

результатов филогенетического анализа в R? 

 

 

Критерии оценки:  

- оценка «зачтено» выставляется студенту, который твердо усвоил 

программный материал, грамотно и по существу, без существенных 

неточностей отвечает на вопросы, владеет навыками и приемами выполнения 

практических заданий; 

- оценка «не зачтено» выставляется студенту, который не знает 

значительной части программного материала, допускает принципиальные 
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ошибки, неуверенно, с большими затруднениями выполняет практические 

задания. 
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3. Выполнение контрольной работы 

Реферат по дисциплине «Биоинформатика» является результатом 

индивидуальной работы студентов и отражает способности исполнителей к 

самостоятельной работе с литературой и навыки анализа конкретной 

проблемы.  

1. При выполнении реферата должно быть использовано не менее 

20 источников литературы. 

2. Реферат должен быть хорошо отформатирован в следующем 

формате: шрифт 14, TimesNewRoman. 

3. Реферат должен содержать сведения из оригинальных 

источников, а не составлен из ссылок и рефератов, позаимствованных из 

Интернета. 

4. Объем реферата должен быть не менее 15 страниц и не более 25 

5. Все части реферата, составленные по литературным источникам, 

должны быть логически связаны и объединены единой темой. 

6. Реферат должен быть хорошо структурирован, разбит на 

тематические разделы. 

7. Презентация для защиты реферат должны содержать не менее 15 

слайдов. 

Темы рефератов: 

1. Высокоспециализированные базы данных. 

2. Проблемы баз данных: избыточность, наличие ошибок, 

проблемы, связанные с открытостью. 

3. Genomestudio – программа для визуализации и анализа данных 

генетического секвенирования. 

4. Вычисление коэффициента родства между индивидами на основе 

генетических данных посредством пакета «kenship» (язык R). 

5. Инструмент для работы с генетическими данными и проведения 

анализа ассоциаций в исследованиях на геномном уровне – пакет «plink» 

(язык R). 
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6. Библиотека общего назначения для генетического 

программирования (GP) – Пакет «genlib»  

7. Программное обеспечение или библиотека, предназначенная для 

работы с генеалогическими данными и построения генеалогических деревьев 

(пакет pedigree). 

8. Своя тема. 

 

Критерии оценки: 

Критериями оценивания контрольной работы являются: актуальность 

выбранной темы, глубина освоения материала, качество и всесторонность 

подбора и использования источников литературы, степень 

самостоятельности, обоснованности и аргументированности выводов, 

предложений, общая культура изложения, уровень доклада и ответов на 

вопросы. При неудовлетворительной защите курсовой работы (то есть работа 

не соответствует предъявляемым требованиям, содержанию и при ответах на 

вопросы студента были обнаружены серьезные пробелы в профессиональных 

знаниях), ему назначается повторная защита. 

- оценка «зачтено» выставляется студенту, если содержание 

контрольной работы в целом соответствует теме задания, 

продемонстрировано знание фактического материала и уверенное владение 

понятийно - терминологическим аппаратом дисциплины, отсутствуют 

ошибки в употреблении терминов, ответы четко структурированы и 

выстроены в заданной логике, работа выполнена аккуратно. 

- оценка «не зачтено» выставляется студенту, если содержание 

контрольной работы не соответствует теме задания или соответствует ему в 

очень малой степени, продемонстрировано крайне низкое знание 

фактического материала и слабое владение понятийно - терминологическим 

аппаратом дисциплины, присутствуют многочисленные ошибки в 

употреблении терминов, ответ представляет собой сплошной текст без 



16 

структурирования, нарушена заданная логика, работа выполнена 

неаккуратно. 
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4. Промежуточная аттестация 

 

Вопросы для экзамена 

 

1. Белки. ДНК. РНК. Строение. Функции.  

2. Методы секвенирования белков и нуклеиновых кислот.  

3. Форматы хранения данных о структуре биополимеров и 

химических молекул.  

4. Базы данных биологической и биотехнологической информации. 

Виды предоставляемой информации, инструменты для работы.  

5. Множественное выравнивание первичных последовательностей. 

Оценка схожести/различия между парой последовательностей. 

Филогенетический анализ  

6. Молекулярная динамика. Принципы метода, ограничения. 

Инструменты/сервисы для работы.  

7. Как работают алгоритмы BLAST, BLAT и SSAHA? В чем их 

основные отличия? 

8. Какова роль генных сетей и ассоциативных сетей в анализе 

сложных биологических систем? 

9. Что такое транскриптомика и какие основные задачи решает это 

направление биологии? 

10. Что такое алгоритмы молекулярной эволюции, и как они 

используются для анализа филогенетических отношений между 

организмами? 

11. Каким образом происходит параллельные вычисления с 

помощью библиотек MPI и OpenMP, и какие преимущества это дает при 

вычислениях в биоинформатике? 

12. Как проводится филогенетический анализ с использованием 

языка программирования R, и какие библиотеки, такие как phylogram и ape, 

могут быть использованы для этой цели? 
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13. Какие процедуры можно использовать для обработки семейных 

данных с помощью объекта pedigree? 

14. Что такое родство и идентичность по происхождению? 

15. Как можно использовать рисование родословной в анализе 

генетических данных? 

16. Каким образом можно определить уровень инбридинга в 

популяции? 

17. Что такое родство и идентичность по происхождению? 

18. Процедуры для обработки семейных данных с помощью 

библиотеки pedigree.  

19. Чем отличаются и для чего используются библиотеки kenship, 

plink, genlib, pedigree в рамках работы с данными родословных? 

20. В чем состоит значение использования библиотек genlib и 

pedigree для работы с генетическими данными родословных? 

21. Какие аспекты родства и генотипов в популяциях наиболее 

важны для исследования генетического разнообразия? 

22. Каким образом можно провести анализ родства и идентичности 

по происхождению с использованием библиотеки kenship? 

23. Genomestudio - программа для визуализации и анализа данных 

генетического секвенирования 

24. Какие инструменты можно использовать для визуализации 

результатов филогенетического анализа в R? 

 

Критерии оценивания 

Для аттестации студентов по дисциплине используется традиционная 

система контроля и оценки успеваемости обучающихся. 

Промежуточный контроль проводится с целью установления уровня 

освоения материала по самостоятельным разделам в виде контрольных работ 

и выполнения заданий на семинарских занятиях. 
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Итоговый контроль – оценка уровня освоения дисциплины по 

окончании её изучения в форме экзамена в устной форме. 

Описание шкалы оценивания: 

Критерии оценивания устного ответа на экзаменационные вопросы: 

«5» (отлично) – дан полный, развёрнутый ответ на поставленный 

вопрос, показана совокупность осознанных знаний об объекте, доказательно 

раскрыты основные положения темы; в ответе прослеживается чёткая 

структура, логическая последовательность, отражающая сущность 

раскрываемых понятий, теорий, явлений. Знание об объекте демонстрируется 

на фоне понимания его в системе данной науки, и междисциплинарных 

связей. Ответ изложен литературным языком в терминах науки, показана 

способность быстро реагировать на уточняющие вопросы; 

«4» (хорошо) – дан полный, развёрнутый ответ на поставленный 

вопрос, показано умение выделить существенные и несущественные 

признаки, причинно-следственные связи. Ответ чётко структурирован, 

логичен, изложен в терминах науки, Однако допущены незначительные 

ошибки ли недочёты, исправленные студентом с помощью «наводящих» 

вопросов; 

«3» (удовлетворительно) – дан неполный ответ, логика и 

последовательность изложения имеют существенные нарушения. Допущены 

грубые ошибки при определении сущности раскрываемых понятий, теорий 

явлений, в следствии непонимания студентом их существенных и 

несущественных признаков и связей. В ответе отсутствуют выводы. Умение 

раскрыть конкретные проявления обобщённых знаний не показано. Речевое 

оформление требует поправок, коррекций.  

«2» (неудовлетворительно) – студент демонстрирует незнание 

теоретических основ предмета, не умеет выделять аргументированные 

выводы и приводить примеры, показывает слабое владение 

монологистической ре-чью, не владеет терминологией, проявляет отсутствие 

логичности и последовательности изложения, делает ошибки, которые не 
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может исправить да-же при коррекции преподавателем, отказывается 

отвечать на занятия. 
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Приложение 

МИНИСТЕРСТВО НАУКИ И ВЫСШЕГО ОБРАЗОВАНИЯ РФ 

ФГБОУ ВО Университет биотехнологий 

Институт цифровых технологий 

Кафедра прикладной биоинформатики 

 

 

 

 

 

Контрольная работа  

по дисциплине: «Биоинформатика» 

Вариант … 

 

 

 

 

 

Выполнил(а): студент(ка) … курса 

группы … 

ФИО 
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