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1. Опис навчальної дисципліни 

«Біоінформатика та біологічна статистика» 
 

Галузь знань, спеціальність, освітня програма, освітній ступінь 

Освітній ступінь Магістр 

Спеціальність 162 «Біотехнології та біоінженерія» 

Освітня програма Екологічна біотехнологія та біоенергетика 

Характеристика навчальної дисципліни 

Вид Обов’язкова 

Загальна кількість годин 120 

Кількість кредитів ECTS 4 

Кількість змістових модулів 2 

Курсовий проект (робота) (за наявності) - 

Форма контролю Іспит  

Показники навчальної дисципліни для денної та заочної форм навчання 

 

денна форма навчання заочна форма навчання 

Рік підготовки (курс) 1 1 

Семестр 1 1 

Лекційні заняття 30 год. 2 год. 

Практичні, семінарські заняття 15 год. - 

Лабораторні заняття  год. 

Самостійна робота 75  год. 118 год. 

Індивідуальні завдання  год. 

Кількість тижневих аудиторних годин 

для денної форми навчання 

3 год. 
 

 

2. Мета, завдання та компетентності навчальної дисципліни 

Мета: Формування у студентів практичного досвіду використання 

основних веб-інструментів біоінформатики, навичок оцінки джерел даних та 

пошуку вирішень біологічних задач шляхом аналізу послідовностей, 

алгоритмів пошуку в базах даних, використання програмного забезпечення та 

інтерпретації результатів, а також  вміння формулювання узагальнень і 

висновків  із застосуванням методів біологічної статистики. 

Завдання:  

- сформувати розуміння сучасних концепцій біоінформатики та дати 

цілісне уявлення про  структуру і методи аналізу біологічних 

послідовностей;  

- сформувати розуміння структури та методів  комп’ютерного аналізу 

геномів; 
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- сформувати загальне уявлення про зміст, завдання і методи науково 

обґрунтованих оцінок результатів вимірювань в галузі біологічних 

досліджень; 

- сформувати навички обробки статистичних даних та інтерпретації 

отриманих результатів. 

Набуття компетентностей: 

інтегральна компетентність (ІК): здатність розв’язувати складні задачі і 

проблеми у біотехнології, що передбачає проведення досліджень та/або 

здійснення інноваційних біотехнологічних науковотехнічних розробок, 

характеризується невизначеністю умов і вимог. 

загальні компетентності (ЗК):  

ЗК 2. Здатність до пошуку, оброблення та аналізу інформації з різних джерел;  

ЗК14. Здатність діяти соціально відповідально та свідомо. 

фахові (спеціальні) компетентності (ФК):  

ФК 2. Здатність здійснювати пошук літератури, консультуватися і критично 

використовувати наукові бази даних та інші відповідні джерела інформації, 

здійснювати аналіз з метою детального вивчення і дослідження інженерних 

питань у біотехнології;  

ФК 4. Здатність обґрунтовувати та оптимізувати проектно конструкторські 

рішення в галузі біотехнології, використовуючи сучасне програмне 

забезпечення. 

Програмні результати навчання (ПРН):  

ПРН 1. Здійснювати патентний пошук та обробляти науково технічну 

інформацію; самостійно складати заявку на винахід та оформляти супутні 

документи для їх подачі з метою отримання патенту; Використовувати 

нормативно правові документи, наукову, патентну та іншу літературу при 

проведенні патентного пошуку. 

ПРН 3. Вміти розрізняти плагіат та компіляцію, а також володіти технічними 

засобами їх виявлення та уникнення. 

 

3. Програма та структура навчальної дисципліни для: 

повного терміну денної форми навчання; 

Назви змістових 

модулів і тем 

Кількість годин 

денна форма Заочна форма 

тижні усього у тому числі усього у тому числі 

л п лаб інд с.р. л п лаб інд ер- 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

Змістовий модуль 1. Основи біоінформатики послідовностей 
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Тема 1. Вступ до 

біоінформатики та 

аналізу 

послідовностей 

1 14 2  2  10  2     

Тема 2. Інтернет-

ресурси для 

біоінформатики. 

 

 

 

 

2 14 2  2  10       

Тема 3. Бази даних 

ДНК 

3 16 4  2  10       

Тема 4. Пошук і 

аналіз 

послідовностей 

білків. 

4-6 16 4  2  10       

Разом за змістовим 

модулем 1 

 60 12  8  40       

Змістовий модуль 2. Біоінформатика геномів 

Тема 5. Крос-

молекулярний 

пошук: BLASTX та 

TBLASTN. 

7-10 18 6  2  10       

Тема 6. Проблеми 

аналізу, пов'язані з 

короткими 

послідовностями. 

11-13 18 6  2  10       

Тема 7. 
Вирівнювання 

послідовності. 

14-15 24 6  3  15       

Разом за змістовим 

модулем 2 

 18  7  35       

Усього 

годин 

 60 18  7  35       

Курсовий проект 

(робота) з

 ________________  

  

- - 

   

— — 

   

(якщо є в робочому 

навчальному плані) Усього 

годин 

120 30 15   75 120 2    118 

 

4. Теми семінарських занять 

№ 

з/п 

Назва теми Кількість 

годин 

1 
  

2 
  

... 
  

 

5. Теми практичних занять 

№ 

з/п 

Назва теми Кількість 

годин 
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Не передбачено робочим навчальним планом  

 
  

 

 

6. Теми лабораторних занять 

 

№ 

з/п 

Назва теми Кількість 

годин 

1 Вирівнювання нуклеотидних та амінокислотних 

послідовностей за допомогою пошукової системи 

BLAST в NCBI 

3 

2 Оцінка значимості вирівнювань 2 

3 Пошук дальніх гомологів у білків 2 

4 Розрахунок PSSM-матриці 2 

5 Еволюційні дослідження білків – гомологів 2 

6 

Множинне вирівнювання за допомогою програми 

ClustalOmega 

2 

7 

Підбір праймерів для полімеразної ланцюгової реакції  

іоінформаціними методами 

2 

 
7. Теми самостійної роботи 

 

№ 

з/п 
Назва теми 

Кількість 

годин 

1 Молекулярні методи дослідження ДНК у 

біофінорматичних дослідженнях 

10 

2 Робота з ДНК-бібліотеками 10 

3 Алгоритми збирання геномів де-novo 10 

4 Анотації генів в бактеріальному геномі 10 

5 Метагеномні проекти і біоінформатичні ресурси для їх 

реалізації 

10 

6 Дослідження бази 16S в Ab-silva 10 

7 Аналіз даних та аналіз генів-маркерів мікробіому за 

допомогою QIIME 

15 
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8. Контрольні питання, комплекти тестів для визначення рівня 

засвоєння знань студентами. 

 

1) Сформулюйте визначення біоінформатики.  

2) У чому полягають цілі біоінформатики?  

3) Які задачі біоінформатики?  

4) Які методи використовує біоінформатика? 
5) Принцип роботи BLAST.  

6) Яка відмінність між ортологами та паралогами?  

7) За якими параметрами можна судити про гомологію між 

білками(генами)? 

8) Що таке праймери, для чого вони потрібні?  

9) В яких етапах полімеразної ланцюгової реакції беруть участь 

праймери?  

10) За допомогою якого алгоритму динамічного програмування 

можна проводити підбір праймерів?  

11) Які функції виконують бази даних ?  

12) Яким чином, зазвичай, класифікують бази даних?  

13) На які типи за тематикою поділяються бази даних?  

14) Які методики пошуку інформації у БАЗИ ДАНИХ Вам відомі?  

15) Розкрийте суть роботи програми BLAST.  

16) Основні причини необхідності порівняння біологічних 

послідовностей.  

17) Що називають вирівнюванням послідовностей?  

18) Яка величина характеризує якість вирівнювання?  

19) Які основні особливості має алгоритм динамічного 

програмування?  

20) Опишіть основні кроки алгоритму глобального вирівнювання. У 

яких випадках застосування глобального вирівнювання дає суттєву 

інформацію для аналізу біологічних послідовностей?  

21) Яке вирівнювання називається локальним? У яких випадках 

вонозастосовується?  

22) Охарактеризуйте відмінності між алгоритмами локального і 

глобального вирівнювання.  

23) Опишіть основні кроки алгоритму псевдоглобального 

вирівнювання.  

24) У чому полягає основна ідея алгоритму порівняння подібних 

послідовностей? 

25) Які методи множинного вирівнювання Вам віддомі? 
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26) Що таке дискретні та незалежні випадкові величини?  

27) Що таке незалежні події?  

28) Чому дорівнює ймовірність достовірної події?  

29) Чому дорівнює ймовірність неможливої події?  

30) Що таке функція розподілу? 

 

Тестові питання   
1. Процедура секвенування за методом Сенгера передбачає: 1) використання "універсального 

праймера", міченного радіоактивним фосфором або сіркою 2) маркування радіоактивними 

нуклеотидами, комплементарними до крайньої основи на 5'-кінці 3) Руйнування азотистих основ 4) 

введення в синтезований ланцюг ДНК дидеоксинуклеотиду (ddTNP), 

2. Гомологічні послідовності це : 1.Білкові або нуклеотидні послідовності, що мають 

високу подібність 2.Послідовності в одній хромосомі 3.Послідовності амінокислот в 

різних ланцюгах білка-димера 

3. E-value у BLAST це: а) статистично значущий рівень;b) це кількість збігів, які можна 

очікувати випадково під час пошуку в базі даних; c) кількість значущих збігів, які не є 

випадковими. 

4. Ріди це: 1. відновлення змісту послідовностей у всьому геномі організму 2. короткі 

ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки проб через рестрикцію ДНК. 3. набір 

сегментів ДНК, що перекриваються, які в сукупності являють собою консенсусну ділянку 

ДНК. 

5. Що таке консесус: 1. ділянка ДНК, відтворена після складання 2. відновлення ділянок 

початкової послідовності ДНК 3. короткі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки 

проб через рестрикцію ДНК. 

6. Overlap-Layout-Consensus це: А) підхід, який знаходить усі перекриття між маленькими 

фрагментами, які були отримані із сиквенсних інструментів. В) підхід,, заснований на 

вирівнюванні прочитань проти референсного геному, що покаже відмінність одного від 

іншого С) підхід, який знаходить усі перекриття між окремими великими послідовностями, 

які були отримані із сиквенсних інструментів. 

7. Ресиквенсинг або перечитування це: 1. підхід, який знаходить усі перекриття між 

маленькими фрагментами, які були отримані із сиквенсних інструментів. 2. підхід,, 

заснований на вирівнюванні прочитань проти референсного геному, що покаже відмінність 

одного від іншого 3. підхід, який знаходить усі перекриття між окремими великими 

послідовностями, які були отримані із сиквенсних інструментів. 
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8. Анотація геному це: А) підхід, заснований на вирівнюванні прочитань проти 

референсного геному, що покаже відмінність одного від іншого В) процес інтерпретації 

сиквенсних даних із використанням біологічної інформації С) процес, який знаходить усі 

перекриття між окремими великими послідовностями, які були отримані із сиквенсних 

інструментів. 

9. Контиги це: 1) набір сегментів ДНК, що перекриваються, які в сукупності являють собою 

консенсусну ділянку ДНК. 2) короткі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки проб 

через рестрикцію ДНК 3) ділянка ДНК, відтворена після складання 

10. Повногеномне секвенування це: 1) вирівнювання прочитань проти референсного генома 

2) відновлення змісту послідовностей у всьому геномі організму 3) відновлення ділянок 

початкової послідовності ДНК 

11. Асемблер – це: 1) програма для моделювання білків 2) програма для відновлення ділянок 

початкової послідовності ДНК 3) програма для порівняння рідів 

12. Геномна бібліотека – це: 1. колекція з рідів геномної ДНК, отримана від одного 

організму та підготовлена для секвенування 2) частка неправильних нуклеотидів, 

визначених під час секвенування 3) набір секвенсних прочитань, одержаних під час одного 

запуску секвенатора 

13. Абревіатура BLAST розшифровується: 1. Basic Leadership And Staff Training 2) Business 

Line Acquisition Strategy Team 3) Basic Local Alignment Search Tool 

14. Продуктивність секвенатора: 1) набір секвенсних прочитань, одержаних під час одного 

запуску секвенатора 2) частка неправильних нуклеотидів, визначених під час секвенування 

3) колекція з рідів геномної ДНК, отриману від одного організму та підготовлену для 

секвенування. 

15. До технологій наступного покоління секвенування належать: 1) Технологія SOLiD 2) Метод 

Максама-Гілберта 3) Технологія Illumina 4) Платформа Roche 454 5) Секвенування за Сенгером 

16. Індекси  це: 1) короткі олігонуклеотидні послідовності, відомі досліднику заздалегідь, 

які фланкують ДНК-бібліотеки 2) короткі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки 

проб через рестрикцію ДНК. 3) реконструйована частина геному, отримана в результаті 

аналізу бібліотек великого розміру та правильного взаємного розташування контигів 4) 

довгі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки проб через рестрикцію ДНК. 
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17. Скеффолд це: 1) короткі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки проб через 

рестрикцію ДНК. 2) довгі ділянки ДНК, які одержують на етапі підготовки проб через 

рестрикцію ДНК. 3) набір сегментів ДНК, що перекриваються, які в сукупності являють 

собою консенсусну ділянку ДНК. 4) реконструйована частина геному, отримана в 

результаті аналізу бібліотек великого розміру та правильного взаємного розташування 

контигів. 

18. Технологія секвенування наступного покоління включає: 1) короткі бібліотеки 200-800 

пар нуклеотидів 2) лігування адаптерів 3) використання "універсального праймера", 

міченного радіоактивним фосфором або сіркою 4) здійснення ПЛР 5) введення в 

синтезований ланцюг ДНК дидеоксинуклеотиду (ddTNP) 

19. Рівень помилок: 1) колекція з рідів геномної ДНК, отримана від одного організму та 

підготовлена для секвенування 2) частка неправильних нуклеотидів, визначених під час 

секвенування 3) набір сиквенсних прочитань, одержаних під час одного запуску 

секвенатора 

20. Процедура секвенування за методом Максама-Гілберта передбачає: 1) використання 

"універсального праймера", міченного радіоактивним фосфором або сіркою 2) маркування 

радіоактивними нуклеотидами, комплементарними до крайньої основи на 5'-кінці 3) 

Руйнування азотистих основ 4) введення в синтезований ланцюг ДНК дидеоксинуклеотиду 

(ddTNP) 

21. Формат FASTA це 1) Перший широко використовуваний алгоритм пошуку схожості в базі 

даних .2) це текстовий формат для представлення нуклеотидних послідовностей або 

амінокислотних (білкових) послідовностей, 3) Базовий інструмент пошуку локального 

вирівнювання 

22) Gap це 1) Пробіл, введений у вирівнювання , щоб компенсувати вставки та видалення в 

одній послідовності відносно іншої. 2) Ступінь, до якої дві (нуклеотидні або амінокислотні) 

послідовності мають однакові залишки в тих самих положеннях у вирівнюванні ,3) 

Статистичний параметр, який використовується для обчислення показників BLAST 

23) Мотив це: 1) Коротка консервативна область в послідовності білка. 2) Гомологічний 

біологічний компонент 3) Відсоток прийнятої мутації  

24) Паралоги це: 1) Гомологічні біологічні компоненти в межах одного виду, які виникли в 

результаті дуплікації генів. 2) Гомологічні біологічні компоненти (гени, білки, структури) у різних 

видів, які виникли з одного компонента, наявного у спільного предка виду 3) висококонсервативні 

частини доменів. 
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25) Ортологи це: 1) Гомологічні біологічні компоненти в межах одного виду, які виникли в 

результаті дуплікації генів. 2) Гомологічні біологічні компоненти (гени, білки, структури) 

у різних видів, які виникли з одного компонента, наявного у спільного предка виду 3) 

висококонсервативні частини доменів. 

26) Р value (р-значення) це 1) Імовірність випадкового вирівнювання з певним результатом 

або кращим результатом пошуку в базі даних.2) Ступінь спорідненості нуклеотидних або 

білкових послідовностей.3) Вхідна послідовність, з якою мають порівнюватися всі записи 

в базі даних. 

27) Запит (query) це 1) Наявність неідентичної амінокислоти в даній позиції у вирівнюванні  

2) Ступінь спорідненості нуклеотидних або білкових послідовностей. 3) Вхідна 

послідовність, з якою мають порівнюватися всі записи в базі даних. 

28) Вирівнювання: 1) Процес або результат зіставлення нуклеотидних або амінокислотних 

залишків двох або більше біологічних послідовностей для досягнення максимального рівня 

ідентичності 2) Видалення повторюваних ділянок або ділянок низької складності з 

послідовності, щоб підвищити чутливість пошуку подібності послідовності, що 

виконується з цією послідовністю. 3) Дослідження, розробка або застосування 

обчислювальних інструментів і підходів для розширення використання біологічних, 

медичних, поведінкових даних. 

29) Значення очікування або очікуване значення це: 1) E value 2) E value 3) K value  

30) K-value   (значення К)  це: 1) Статистичний параметр, який використовується для 

обчислення показників BLAST, який можна розглядати як природну шкалу для розміру 

простору пошуку.2) Оцінка вирівнювання, що розраховується як сума оцінок заміни та 

розриву 3) Очікуване значення, яке представляє кількість різних вирівнювань з оцінками, які 

випадково виникнуть під час пошуку в базі даних 

9. Методи навчання 

Успіх навчання загалом залежить від внутрішньої активності студентів, 

від характеру їхньої діяльності, то саме характер діяльності, ступінь 

самостійності та творчості мають бути важливими критеріями у виборі 

методу.  

Пояснювально-ілюстративний метод. Студенти здобувають знання, 

слухаючи розповідь, лекцію, з навчальної або методичної літератури, через 

екранний посібник у "готовому" вигляді. Сприймаючи й осмислюючи факти, 

оцінки, висновки, вони залишаються в межах репродуктивного 
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(відтворювального) мислення. Такий метод якнайширше застосовують для 

передавання значного масиву інформації. Його можна використовувати для 

викладення й засвоєння фактів, підходів, оцінок, висновків. 

Репродуктивний метод. Ідеться про застосування вивченого на основі 

зразка або правила. Діяльність тих, кого навчають, є алгоритмічною, тобто 

відповідає інструкціям, розпорядженням, правилам - в аналогічних до 

представленого зразка ситуаціях. 

Метод проблемного викладення. Використовуючи будь-які джерела й 

засоби, педагог, перш ніж викладати матеріал, ставить проблему, формулює 

пізнавальне завдання, а потім, розкриваючи систему доведень, порівнюючи 

погляди, різні підходи, показує спосіб розв'язання поставленого завдання. 

Студенти стають ніби свідками і співучасниками наукового пошуку. 

Частково-пошуковий, або евристичний метод. Його суть - в організації 

активного пошуку розв'язання висунутих педагогом (чи самостійно 

сформульованих) пізнавальних завдань або під керівництвом педагога, або на 

основі евристичних програм і вказівок. Процес мислення набуває 

продуктивного характеру, але його поетапно скеровує й контролює педагог 

або самі студенти на основі роботи над програмами (зокрема й 

комп'ютерними) та з навчальними посібниками. Такий метод, один з 

різновидів якого є евристична бесіда, - перевірений спосіб активізації 

мислення, спонукання до пізнання. 

Дослідницький метод. Після аналізу матеріалу, постановки проблем і 

завдань та короткого усного або письмового інструктажу ті, кого навчають, 

самостійно вивчають літературу, джерела, ведуть спостереження й виміри та 

виконують інші пошукові дії. Ініціатива, самостійність, творчий пошук 

виявляються в дослідницькій діяльності найповніше. Методи навчальної 

роботи безпосередньо переходять у методи, які імітують, а іноді й реалізують 

науковий пошук. 

10. Форми контролю 

Контроль знань і умінь студентів (поточний і підсумковий) з дисципліни  

здійснюють згідно з кредитно-модульною системою організації навчального  

процесу. Рейтинг студента із засвоєння дисципліни визначається за 100 

бальною шкалою. Він складається з рейтингу з навчальної роботи, для 

оцінювання якої призначається 70 балів, і рейтингу з атестації (екзамену) – 30 

балів.  

Критерiї оцiнки рiвня знань на лабораторних, семiнарських та 

практичних заняттях. На лабораторних заняттях кожен студент з кожної теми 

виконує iндивiдуальнi завдання. Рівень знань оцінюється: “відмінно” – 
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студент дає вичерпнi, обгрунтованi, теоретично i практично вiрнi вiдповiдi не 

менш нiж на 90% запитань, рiшення задач та лабораторнi вправи вiрнi, 

демонструє знання пiдручникiв, посiбникiв, iнструкцiй, проводить 

узагальнення i висновки, акуратно оформляє завдання, був присутнiй на 

лекцiях, має конспект лекцiй чи реферати з основних тем курсу; “добре”– коли 

студент володiє знаннями матерiалу, але допускає незначнi помилки у 

формуваннi термiнiв, категорiй i розрахункiв, проте за допомогою викладача 

швидко орiєнтусться i знаходить правильнi вiдповiдi, був присутнiй на 

лекцiях, має конспект лекцiй чи реферати з основних тем курсу; “задовільно”– 

коли студент дає правильну вiдповiдь не менше нiж на 60% питань, або на всi 

запитання дає недостатньо обгрунтованi, невичерпнi вiдповiдi, допускає грубi 

помилки, якi виправляє за допомогою викладача. При цьому враховується 

наявнiсть конспекту за темою завдань та самостiйнiсть; “незадовiльно з 

можливiстю повторного складання” – коли студент дає правильну вiдповiдь не 

менше нiж на 35% питань, або на всi запитання дає необгрунтованi, невичерпнi 

вiдповiдi, допускає грубi помилки. Має неповний конспект лекцiй. 

Пiдсумкова (загальна оцiнка) курсу навчальної дисципліни. Є сумою 

рейтингових оцiнок (балiв), одержаних за окремi оцiнюванi форми навчальної 

дiяльностi: поточне та пiдсумкове тестування рiвня засвоєностi теоретичного 

матерiалу пiд час аудиторних занять та самостiйної роботи (модульний 

контроль); оцiнка (бали) за виконання лабораторних дослiджень. Пiдсумкова 

оцiнка виставляється пiсля повного вивчення навчальної дисциплiни, яка 

виводиться як сума промiжних оцiнок за змiстовнi модулi. Остаточна оцiнка 

рiвня знань складається з рейтингу з навчальної роботи, для оцінювання якої 

призначається 70 балів, і рейтингу з атестації (екзамену) – 30 балів. 

Розподіл балів, які отримують студенти. Оцінювання знань студента 

відбувається за 100-бальною шкалою і переводиться в національні оцінки 

згідно з табл. 1 «Положення про екзамени та заліки у НУБіП України» (наказ 

про уведення в дію від 26.04.2023 р. протокол № 10). 

Рейтинг студента, 

бали 

Оцінка національна за результати 

складання 

екзаменів заліків 

90-100 Відмінно 

Зараховано 74-89 Добре 

60-73 Задовільно 

0-59 Незадовільно Не зараховано 
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Для визначення рейтингу студента (слухача) із засвоєння дисципліни RДИС (до 

100 балів) одержаний рейтинг з атестації (до 30 балів) додається до рейтингу 

студента (слухача) з навчальної роботи RНР (до 70 балів): R ДИС  = R НР  + R АТ. 

11. Навчально-методичне забезпечення 

 Науково-методичне забезпечення навчального процесу передбачає: 

державні стандарти освіти, навчальні плани, навчальні програми з усіх 

нормативних і вибіркових навчальних дисциплін; програми навчальної, 

виробничої та інших видів практик; підручники і навчальні посібники; 

інструктивно-методичні матеріали до семінарських, практичних і 

лабораторних занять; індивідуальні навчально-дослідні завдання; контрольні 

роботи; текстові та електронні варіанти тестів для поточного і підсумкового 

контролю, методичні матеріали для організації самостійної роботи студентів. 

12. Рекомендовані джерела інформації  

 

Основна література: 

1. Осташ Б. Біоінформатика: аналіз генетичних послідовностей. Львів: 

ЛНУ ім. Івана Франка, 2022.- 232 с. 

2. Koonin EV, Galperin MY. Sequence - Evolution - Function: Computational 

Approaches in Comparative Genomics. Boston: Kluwer Academic; 2003. Chapter 

4, Principles and Methods of Sequence Analysis. Available from: 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK20261/ 

3. Agostino, Michael J. Practical bioinformatics / Garland Science, Taylor & 

Francis Group, LLC, 2013, 397 р. 

4. Основи біоінформатики. [Eлектронний навчальний посібник] / С.В. 

Горобець, О.Ю. Горобець, Т.А. Хоменко. – Київ : НТУУ «КПІ», - 2020 .- 155 

с. 

5. Горобець С.В., Горобець О.Ю., Булаєвська М.О. «Біоінформатичні бази 

даних» електронний навчальний посібник . – Київ : НТУУ «КПІ», 2020. – 130 

с. 

6. Кеца О. В. Основи біоінформатики: навч.-метод. посібник / О. В. Кеца. 

– Чернівці : Чернівецький нац. ун-т ім. Ю. Федьковича, 2018. – 192 с. 
Допоміжна література 

1. Огурцов А. Н. Введение в биоинформатику : учеб. пособие / А. Н. Огурцов 

; Нац. техн. ун-т "Харьков. политехн. ин-т". – Харьков : НТУ "ХПИ", 2011. – 

208 с. 

2. Біоінформатика. Практикум [Електронний ресурс] : навч. посіб. для студ. 

спеціальності 162 «Біотехнологія та біоінженерії» / КПІ ім. Ігоря Сікорського; 

автор.: С.В. Горобець, О.Ю.Горобець, І.В. Дем’яненко. – Електронні текстові 

дані (1 файл: 12,78 Мбайт). – Київ : КПІ ім. Ігоря Сікорського, 2020. – 87 с. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK20261/
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Інформаційні ресурси 

1. Електронний ресурс: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

2. BLAST ® Довідка [Інтернет]. 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK62051/#:~:text=Gap%20scores%20are%

20typically%20calculated,L%20(1%2D2). 

3. https://www.arabidopsis.org/Blast/BLASToptions.jsp 

4. https://www.arb-silva.de 
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