Сравнительная геномика – введение

· План курса. 

1) Гомология, деревья, эволюция

2) Сравнительный анализ последовательностей ДНК

3) Функциональная аннотация генов и белков

4) Сравнительная геномика

5) Негеномные данные

6) Метаболическая реконструкция

7) Анализ регуляторных взаимодействий

8) Системная биология – графы

9) Системная биология – модели

10) Эволюция геномов

· Интернет-страница курса. Адреса и явки. Семинар.
· Зачетные задания:

· реферат:

· выбор темы, коллективная работа,

· сроки сдачи,

· критерии оценки;

· аннотация метагеномного фрагмента:

· выбор фрагмента,

· сроки сдачи,

· Примерный план реферата:

· какая задача решается,

· зачем,

· на чем основаны подходы к решению (какая биология за этим стоит),

· специфика отдельных методов, программ и т.п.

· как этим пользоваться,

· что можно было бы сделать лучше.

· Составление библиографии:

· PubMed (keywords, related articles, clipboard) http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=PubMed
· Google Scholar (keywords, citations) 
http://scholar.google.com 

· Что входит в аннотацию:

1) выделение открытых рамок считывания (ОРС), формальная трансляция,

2) поиск тРНК –  tRNAscan

3) первичный поиск других РНК (рРНК) – BLASTN
4) BLASTP, COGnitor – первичная аннотация,

5) BLASTN по бактериальным геномам (полным и неполным),

6) определение таксономической принадлежности фрагмента по результатам 3, 4, 5 – первое приближение,

7) уточнение начал генов, удаление лишних (пересекающихся с аннотированными генами) ОРС,

8) BLASTN для неаннотированных межгенных промежутков – дополнительный поиск генов РНК и других особенностей,

9) TBLASTN для аннотированных ОРС по бактериальным геномам (полным и неполным),

10) TBLASTX для неаннотированных участков и ОРС по бактериальным геномам (полным и неполным),

11) дополнительный анализ неаннотированных и плохо аннотированных ОРС: поиск сигнальных пептидов, трансмембранных сегментов, участков coiled-coil, белковых доменов (InterPro, PFAM) и т.п.,

12) уточнение таксономической принадлежности по результатам пп. 9, 10,

13)  (факультативно) поиск регуляторных сигналов (участки связывания рибосом, промоторы, терминаторы, сайты связывания факторов транскрипции, РНК-переключатели, и т.п.).

14) BLASTN неаннотированных межгенных промежутков по бактериальным геномам (полным и неполным) – поиск консервативных особенностей.

Литература по курсу: 
· А.С.Кондрашов. Хроника неожиданного открытия. http://nauka.relis.ru/08/0506/08506028.htm Есть также версия с картинками http://nauka.relis.ru/cgi/nauka.pl?08+0506+08506028+HTML

· S.Eddy. "Antedisciplinary" science. http://compbiol.plosjournals.org/perlserv/?request=get-document&doi=10.1371/journal.pcbi.0010006
· E.V.Koonin, M.Y.Galperin. Sequence - Evolution – Function. Computational Approaches in Comparative Genomics. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/bv.fcgi?call=bv.View..ShowTOC&rid=sef.TOC&depth=1

· М.С.Гельфанд. Апология биоинформатики. «Биофизика» т. 50 № 4 (2005)
Московский семинар по биоинформатике http://www.iitp.ru/RTCB/msb/Index.htm
