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ЦЕЛЬ, РЕЗУЛЬТАТЫ ОСВОЕНИЯ ДИСЦИПЛИНЫ И ПРЕРЕКВИЗИТЫ
Цель освоения дисциплины «Современные методы принятия решений:Алгоритмы биоинформатики последовательностей» — общий обзор базовых алгоритмов биоинформатики последовательностей. Студенты овладеют знаниями об основных алгоритмах, применяемых в анализе биологических последовательностей, таких, как выравнивание, поиск паттернов, множественные выравнивания, предсказание структур структры РНК. После окончания курса студенты смогут свободно читать научную литературу, связанную с биоинформатикой последовательностей а также проводить элементарные самостоятельные исследования. 
Настоящая дисциплина относится  естественнонаучному циклу дисциплин, к блоку дисциплин базовой части, обеспечивающих подготовку.
Для освоения учебной дисциплины студенты должны владеть знаниями и компетенциями следующих дисциплин: Элементы молекулярной биологии, Теория вероятностей, Алгоритмы.

Содержание УЧЕБНОЙ ДИСЦИПЛИНЫ 
Тема 1. Основы Байесового подхода. Байесово оценивание параметров. Максимизация ожидания. Модели последовательностей 
Тема 2. Гомология и сходство последовательностей. Понятие и золотом стандарте. Алгоритмы выравнивания и его связь с динамическим программированием на графах. Методы быстрого поиска сходства
Тема 3. Скрытые Марковские модели. Основные Алгоритмы. Биологические примеры. Оценивание параметров моделей. Скрытые Марковские модели выравниваний. Модели сайтов связывания, построение моделей сайтов. Понятие об информационном содержании модели.
Тема 4. Множественное выравнивание. Динамическое программирование, Прогрессивное выравнивание, алгоритмы CLUSTAL и ProbCons.

Тема 5. Вторичная структура РНК. Элементы вторичной структуры, Динамическое программирование для максимизации числа спаренных оснований. Энергия вторичной структуры, минимизация энергии. Ансамбли структур и статистические суммы. Контекстно-свободные грамматики. 
ОЦЕНИВАНИЕ
В течение курса проводится одна промежуточная самостоятельная работа по скрытым марковским моделям, финальная контрольная работа, семминарские занятия, на которых каждый студент должен разобрать современную научную статью по биоинформатике. По самостоятельной работе оценивается качество решения поставленной задачи (0-10 баллов); по результатам финальной контрольной работы выставляется балл в зависимости от количества правильно решенных задач (0-35 баллов). По представленному докладу по статье выставляется балл в зависимости от того, насколько хорошо и критично разобрана статья и насколько хорошо она доложена (0-10 баллов). На семинарах также оценивается активность слушателей при обсуждении работы (0-5 баллов). Требуется обязательное получение не менее 5 баллов за самостоятельную работу, не менее 15 баллов за контрольную работу и не менее 5 баллов за доклад по статье. 

В конце курса проводится устный экзамен по билетам. Билет содержит 2 вопроса. В процессе экзамена студенту предлагаются дополнительные вопросы по курсу и задача. 

Итоговая оценка суммируется по правилу 10% – самостоятельная работа; 20% – разбор статьи; 20% – финальная контрольная; 50% – устный экзамен
Процесс пересдачи по самостоятельной работе – надо сделать другую задачу (с понижением балла).  По финальной контрольной надо переписать аналогичную контрольную и набрать не менее 18 баллов. По представлению статьи пересдача заключается в индивидуальном рассказе статьи преподавателю с понижением балла. Пересдача экзамена происходит обычным путем без понижения балла.
ПРИМЕРЫ ОЦЕНОЧНЫХ СРЕДСТВ 
Самостоятельная работа – даны параметры скрытой Марковской модели и набор наблюдений. Необходимо средствами Excel расшифровать состояния методами Витерби и Вперед-Назад.
Контрольная работа состоит из трех разделов A, B, C. Раздел А предполагает выбор правильных ответов из заданного набора. Радел B – надо применить байесову оценку для конкретной задачи, вычислить свободную энергию структуры РНК и т. п. Раздел C  – надо решить наметить путь решения мимнимальной творческой задачи. Всего в контрольной работе около 30 вопросов с разными баллами. В сумме надо набрать 15 баллов (18 на пересдаче)
Статья – типичная статья из журнала Bioinformatics
РЕСУРСЫ

Основная литература 
Р. Дурбин, Ш. Эдди, А. Крог, Г. Митчисон "Анализ биологических последовательностей". Регулярная и хаотическая динамика,  2006.
 Дополнительная литература
 Программное обеспечение
	№ п/п
	Наименование

	Условия доступа

	1.
	 Microsoft Windows 7 Professional RUS

Microsoft Windows 10

Microsoft Windows 8.1 Professional RUS
	Из внутренней сети университета (договор)

	2.
	Microsoft Office Professional Plus 2010

	Из внутренней сети университета (договор)


Профессиональные базы данных, информационные справочные системы, интернет-ресурсы (электронные образовательные ресурсы)
	№ п/п
	Наименование
	Условия доступа

	
	Профессиональные базы данных, информационно-справочные системы

	1.
	Консультант Плюс
	Из внутренней сети университета (договор)

	2.
	Электронно-библиотечная система Юрайт 
	URL: https://biblio-online.ru/

	
	Интернет-ресурсы (электронные образовательные ресурсы)

	1.
	Открытое образование 

	URL: https://openedu.ru/


 
Материально-техническое обеспечение дисциплины
Учебные аудитории для лекционных занятий по дисциплине обеспечивают использование и демонстрацию тематических иллюстраций, соответствующих программе дисциплины в составе:

ПЭВМ с доступом в Интернет (операционная система, офисные программы,  антивирусные программы);

мультимедийный проектор с дистанционным управлением.

Учебные аудитории для лабораторных и самостоятельных занятий по дисциплине оснащены ​​​​​​​​​​​​​​​​​​​​​​​​ ______________, с возможностью подключения к сети Интернет и доступом к электронной информационно-образовательной среде  НИУ ВШЭ.  
 
