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ОПИС ДИСЦИПЛІНИ 

 

Напрямки досліджень в біоінформатиці охоплюють три головні аспекти: створення 

баз даних для зберігання класифікованих біологічних даних; розробка алгоритмів і методів 

статистичного аналізу для керування базами даних та  визначення співвідношень між 

даними;  отримання нових знань з використанням програмного забезпечення, алгоритмів і 

баз даних для аналізу біологічних даних різних типів, що включають дослідження 

послідовностей ДНК, РНК і білків, білкових структур, профілів експресії генів і біохімічних 

шляхів.  

Навчальний курс дисципліни «Біоінформатика і біологічна статистика» розглядає 

основні поняття біоінформатики та основи аналізу біологічних послідовностей, 

обчислювальні методи аналізу повних геномів, їх порівняння, розпізнавання генів та 

метаболічну реконструкцію. Дисципліна  є базовою для фундаментальної природничо-

наукової підготовки та професійної підготовки в галузі біотехнологій. 

Компетентності ОП: 

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. 

 

 

СТРУКТУРА КУРСУ 

 

Тема 

Години 
(лекції/ 

лаборато

рні) 

Результати навчання Завдання Оцінювання 

1 семестр 

Модуль 1. Основи біоінформатики послідовностей 

Тема 1. Вступ до 

біоінформатики 

та аналізу 

послідовностей 

2/2 Розуміти  основні завдання, 

що вирішує біоінформатика. 

Знати особливості та 

труднощі обчислень в 

біоінформатиці. Виділяти 

перспективи застосування 

різних областей 

біоінформатики. Знати  URL-

адреси 

основних біоінформатичних 

центрів та  характеристики 

банків даних: послідовностей 

нуклеїнових кислот та білків 

GenBank, EMBL, Uniprot. 

Вміти застосовувати  

схеми надходження даних та 

використовувати 

формати даних біологічних 

послідовностей raw i fasta.  

 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальни

й бал  10 

Тема 2. Інтернет-

ресурси для 

біоінформатики. 

2/2  Знати основні застосунки 

BLAST (англ. Basic  Local 

Alignment Search Tool) - 

родини комп'ютерних 

програм для пошуку  

гомологів білків або 

нуклеїнових кислот, для яких 

відома первинна структура  

(послідовність) або її 

фрагмент. 

Розуміти алгоритми 

глобального (послідовності 

порівнюються повністю) та 

локального (порівнюються 

лише певні ділянки 

послідовностей) 

вирівнювання. 

Вміти використовувати NCBI, 

PubMed, iHOP, OMIM, WIPO 

для пошуку наукової та 

патентної літератури. 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

 

 

 

 

 

Максимальни

й бал  10 



Тема 3 

Бази даних ДНК 

4/2 Вміти здійснювати пошук у 

базах даних ДНК за 

допомогою ДНК-запитів: 

BLASTN і знаходження 

послідовності запиту в 

GenBank.  

Знати алгоритм переведення 

файлу запиту в формат 

FASTA та виконання пошуку 

BLASTN. виконувати 

інтерпретація результатів 

BLASTN. 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальний 

бал  10 

Тема 4 

Пошук і аналіз 

послідовностей 

білків 

4/2 Вміти здійснювати пошук в 

Protein BLAST (BLASTP) на 

веб-сайтах NCBI та ExPASy. 

Застосовувати алгоритми 

одержання результатів 

пошуку BLASTP, 

вирівнювання, віддалені 

гомології. Виконувати 

алгоритм парного BLAST. 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальни

й бал  10 

Модуль 2. Біоінформатика геномів 

Тема 5. Крос-

молекулярний 

пошук: BLASTX 

та TBLASTN 

6/2 Знати структуру мРНК і 

синтез кДНК. Здійснювати 

кДНК в базах даних. 

Розуміти алгоритми 

нормалізованих бібліотеки 

кДНК. Вміти 

використовувати BLASTX 

нуклеотидного запиту для 

пошуку в базі даних білків. 

Використання TBLASTN 

білкового запиту для 

пошуку в базі даних 

нуклеотидів. Використання 

BLASTX і TBLASTN для 

аналізу послідовностей 

кДНК та дослідження 

великих бібліотек кДНК на 

наявність послідовностей, 

що цікавлять. 

 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальни

й бал  10 



Тема 6. Проблеми 

аналізу, пов'язані з 

короткими 

послідовностями 

6/2 Здійснювати виявлення 

екзонів за допомогою 

BLASTN або TBLASTN та 

коригування оцінка розриву 

(gap) у пошуку BLAST.  

Знати загальний алгоритм 

детекція екзонів і виявлення 

екзонів за допомогою 

TBLASTN. Уміти 

досліджувати тандемні 

повтори ДНК, прості 

послідовності, сателітна ДНК 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальни

й бал  10 

Тема 7. 

Вирівнювання 

послідовності 

6/3 Знати особливості впливу 

послідовності на структуру та 

теоретичні основи білкового 

аналізу. Уміти здійснювати 

пошук в Primer-BLAST. 

Застосовувати побудову 

філогенетичних дерев та 

здійснювати вирівнювання 

кільках наслідностей з 

допомогю NCBI BLAST. 

Уміти проводити навігацію 

по геному за допомогою 

браузера UCSC Genome 

Browser для вивчення 

деталей гена. 

Контрольна 

робота (тестові 

завдання).  

Виконання 

завдання з 

використанням 

комп’ютерного 

програмного 

забезпечення 

(ПЗ) 

Максимальни

й бал  10 

Всього за 1 семестр 70 

Екзамен    30  

Всього за курс 100 

 

ПОЛІТИКА ОЦІНЮВАННЯ 

 

Політика щодо 

дедлайнів та 

перескладання: 

Роботи, які здаються із порушенням термінів без поважних 

причин, оцінюються на нижчу оцінку. Перескладання модулів 

відбувається із дозволу лектора за наявності поважних причин 

(наприклад, лікарняний).  

Політика щодо 

академічної 

доброчесності: 

Всі індивідуальні роботи перевіряються на академічну 

доброчесність, використання коректного посилання на 

джерела. Списування під час контрольних робіт та екзаменів 

заборонені (в т.ч. із використанням мобільних девайсів) 

Політика щодо 

відвідування: 

Відвідування занять є обов’язковим. За об’єктивних причин 

(наприклад, хвороба, міжнародне стажування) навчання може 

відбуватись індивідуально (в он-лайн формі за погодженням із 

деканом факультету) 

 

 

ШКАЛА ОЦІНЮВАННЯ СТУДЕНТІВ 

 

Рейтинг здобувача 

вищої освіти, бали 

Оцінка національна за результати складання екзаменів 

заліків 

екзаменів заліків 

90-100 відмінно зараховано 

74-89 добре 



60-73 задовільно 

0-59 незадовільно не зараховано 
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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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