Список статей и Интернет-ресурсов для зачетного реферата по сравнительной геномике
Критерии оценки (в скобках – максимальный балл):

· Описание решаемой задачи (6)

· Пересказ методов (6)

· Пересказ результатов (для статей) или что выдается и как этим пользоваться (для Интернет-ресурсов) (6)

· Собственные идеи и соображения: чем пользоваться (программы и базы данных)? чему верить (статьи)? что еще было бы полезно сделать и/или проверить? (8)

· Надбавки за сложные ресурсы (PEDANT, Human Genome Browser – 8; Genome Properties, STRING – 4)

Сумма за хороший пересказ – 18, максимум – 34.

Можно взять статью не из списка, предварительно согласовав; за это возможен штраф до 8 баллов.

Варианты сдачи:

· 5-10-минутный рассказ на занятии (дату надо согласовать). За сдачу в октябре премия 8, в ноябре – 4.

· Текст (срок сдачи полдень 9 декабря).

Штрафы за просрочку:

· Текст: после 9 декабря, но до начала зачетной сессии – 4

· Рассказ: после согласованной даты без предупреждения или уважительной причины – 8 

· После начала зачетной сессии, но до зачета или на зачете – 8

· После зачета, но до экзамена или на экзамене – 12

· Весенний семестр 2006 года – 16
· Весенняя сессия 2006 года – 24
· Позднее – очков не дается

Статьи и Web-сайты:
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· GATA: a graphic alignment tool for comparative sequence analysis. 
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· Structure and evolution of the mouse pregnancy-specific glycoprotein (Psg) gene locus.
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· Bioinformatics. 2005 Apr 15;21(8):1592-5. Generalized Venn diagrams: a new method of visualizing complex genetic set relations. Kestler HA, Muller A, Gress TM, Buchholz M.
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http://wishart.biology.ualberta.ca/BacMap/
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· Daugherty M, Polanuyer B, Farrell M, Scholle M, Lykidis A, de Crecy-Lagard V, Osterman A.  Complete reconstitution of the human coenzyme A biosynthetic pathway via comparative genomics. J Biol Chem. 2002 Jun 14;277(24):21431-9. Epub 2002 Mar 28. 
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· STRING (P. Bork, EMBL)

· PEDANT (D. Frishman, MIPS)

· Human Genome Browser (D. Haussler, UCSD)

