
СОДЕРЖАНИЕ ПРОГРАММЫ КАНДИДАТСКОГО ЭКЗАМЕНА ПО 

ДИСЦИПЛИНЕ «МАТЕМАТИЧЕСКАЯ БИОЛОГИЯ, БИОИНФОРМАТИКА» 

 

I. Основные главы математической биологии и биоинформатики 
 
1.  Предметная область биоинформатики: изучение организации и 

функционирования биологических систем на основе теоретических 

представлений, методов и технических средств информатики. Генетические 

макромолекулы: ДНК, РНК и белки, компьютерное представление и модели. 

Генные и метаболические сети. Уровни организации живой материи: 

макромолекулы, клетки, органы, ткани, организмы, популяции, виды, 

биогеоценозы, биосфера. Взаимодействие биологических отраслей, 

математических дисциплин. История возникновения биоинформатики.  

2.  Базы и банки биологических и медицинских данных. Информационная 

поддержка исследований. Описание функций генов.  

3.  Выравнивание последовательностей. Постановка задачи, алгоритмы 

глобального и локального выравнивания. Быстрый поиск сходства. Сравнение 

генов, РНК и геномов. Алгоритм BLAST. Программы выравнивания 

последовательностей. 

4.  Множественное выравнивание последовательностей. Профиль, весовая 

матрица. Поиск сайтов в последовательностях ДНК. Поиск белковых доменов. 

Программы и базы данных по мотивам и сайтам ДНК и белковым доменам. 

5.  Эволюционная биоинформатика. Эволюция нуклеотидных и белковых 

последовательностей. Марковские модели эволюции. Эволюционное 

расстояние. Реконструкция филогенетических деревьев. 

6.  Структура гена про- и эукариот. Основная догма биологии. Распознавание 

генов в геномных последовательностях.  

7.  Экспрессия генов. Методы транскриптомного секвенирования/RNA-seq. 

Постановка эксперимента. Структура конвейера биоинформатической 

обработки данных секвенирования транскриптома. Использование 

референсного генома и сборка de novo для реконструкции транскриптома. 

8.  Оценка уровня экспрессии РНК. Дифференциальная экспрессия генов. 

Основные статистики. Анализ обогащения групп генов терминами GO. 

Проблема множественной проверки гипотез.  

9.  Структура и функция белка. Уровни структурной организации. Первичная, 

вторичная, третичная и четвертичная структуры. Домены. Проблема укладки 

белка (фолдинг). Сравнение белковых структур. Особенности эволюции 

белковых последовательностей и структур. 

10.  Предсказание белковой структуры. Методы на основе шаблона, de novo. 

Моделирование белковых структур, молекулярная динамика. 

11.  Генные сети и метаболические сети. Особенности структуры и 

функционирования. Методы реконструкции генных сетей (взаимодействие, ко-

экспрессия, регуляция и т.п.). Особенности эволюции генных сетей.  

 

  



II. Моделирование биологических систем и процессов 

1. Моделирование реальных систем, процессов и явлений. Математические 

модели. Задачи и вопросы математического моделирования биологических 

систем. 

2. Компьютерное моделирование, имитационные и агентные (индивидуально-

ориентированные) модели. 

3. Внешнее и внутреннее представление компьютерной модели. Примеры. 

4. Классификации математических моделей. 

5. Статические и динамические модели. 

6. Регрессионные и механистические модели. 

7. Численные и структурные модели. 

8. Детерминированные и стохастические модели.  

9. Исследование операций; концепции и механизмы выбора оптимального 

решения.  

10. Текстовые модели представления знаний и данных. 

11. Форматы представления моделей биологических систем, SBML, SBGN. 

12. Взаимосвязь между биоинформатикой и системной биологией. 

13. Графы в описании биологических объектов. Моделирование с помощью графов 

и сетей. 

14. Генные сети. Моделирование генных сетей. 

15. Логические подходы в моделировании генных сетей. 

16. Моделирование генных сетей с помощью обыкновенных дифференциальных 

уравнений. 

17. Генные сети как платформа для моделирования эволюционных процессов. 

18. Прямые и обратные задачи моделирования. Явные и неявные подходы к 

решению обратных задач. 

19. Моделирование биохимических реакций. Закон действующих масс. Правило 

суммирования локальных скоростей. Теорема Корзухина. 

20. Ферментативные реакции. Метаболические пути. Формула Михаэлиса-

Ментен. 

21. Моделирование регуляции ферментативной активности. 

22. Моделирование генетической регуляции. 

23. Принципы регуляции внутренней среды организмов, адаптации к изменениям 

внешних условий. Модели гомеостаза. 

24. Моделирование с помощью анализа баланса потоков (flux balance analysis). 

25. Индивидуальное развитие организмов. Морфогенез. 

26. Моделирование индивидуального развития организмов, дифференцировки и 

специализации клеток. 

27. Моделирование запрограммированной гибели клеток (апоптоза). 

28. Экологическое моделирование. Сообщества организмов. Популяции. 

Биогеоценозы. 

29. Теории видообразования, моделирование эволюционных процессов. 

30. Моделирование популяционно-генетических процессов. 
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