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1. ОРГАНИЗАЦИОННО-МЕТОДИЧЕСКИЙ РАЗДЕЛ

Цель дисциплины:
 – освещение фундаментальных и прикладных аспектов структурной и функциональной протеомики, а так же основных научно-методических подходов, использующихся для анализа протеома.
Задачи дисциплины:
– формирование целостной системы знаний о белках и их взаимодействиях в живых организмах;
– раскрыть современное состояние основных используемых в протеомике физико-химических методах анализа
– получение знаний в области современных методов работы с электронными базами данных
– получение знаний в области использования протеомного анализа для решения биохимических, биотехнологических, медицинских и фармакологических задач прикладного и фундаментального характера.
Место дисциплины в процессе подготовки аспиранта: содержание дисциплины «Протеомика» направлено на освоение и практическое применение методов протеомного анализа и основ масс-спектрометрического анализа при планировании, проведении исследований и обработке результатов. Программа предназначена для аспирантов, обучающихся по специальности 03.01.03 «Молекулярная биология». 

2. РАСПРЕДЕЛЕНИЕ ЧАСОВ ПО ТЕМАМ И ВИДАМ РАБОТ

	№
	Темы,
разделы
	Всего
часов
	Виды подготовки
	Самостоятельная работа аспиранта


	
	
	
	Лекции

	Практические и лабораторные занятия
	

	1
	Введение
	2
	2
	-
	-

	2
	Основные электрофоретические методы анализа сложных смесей белков
	6
	2
	-
	4

	3
	Методы фракционирования и выделения белков в сложных смесях
	8
	4
	-
	4

	4
	Идентификация белков. Ферменты.
	8
	4
	-
	4

	5
	Идентификация белков. Масс-спектрометрия как основная платформа современной протеомики.
	8
	4
	-
	4

	6
	Идентификация белков. Программное обеспечение и базы данных.
	8
	4
	-
	4

	7
	Моделирование физико-химических свойств и функций белков по известным нуклеотидным последовательностям.
	8
	4
	-
	4

	8
	Интерактомика.
	8
	4
	-
	4

	9
	Современные проблемы идентификации посттрансляционных модификаций белков.
	8
	4
	-
	4

	10
	Протеомика в медицине.
	8
	4
	-
	4

	ВСЕГО (часы)
	
	72
	36
	-
	36




3. СОДЕРЖАНИЕ ПРОГРАММЫ
3.1. Общее (по всем темам):
Тема 1. Введение.
Протеомика как постгеномная технология. Роль протеомики в развитии современной биологии. Классификация белковых семейств. Ферменты и полиферментные системы. Функциональная протеомика. Структурная протеомика.
Тема 2. Основные электрофоретические методы анализа сложных смесей белков. Электрофорез в полиакриламидном геле в присутствии додецилсульфата натрия; Изоэлектрическое фокусирование; Двумерный электрофорез, сочетающий разделение белков по молекулярной массе и по изоэлектрической точке. Иммуноблоттинг (вестерн-блоттинг), сочетающий одномерный или двумерный электрофорез с идентификацией белков с помощью антител)
Тема 3. Методы фракционирования и выделения белков в сложных смесях. Гель-хроматография, применяемая для разделения белков и пептидов по заряду, молекулярной массе, степени гидрофобности и другим признакам; Аффинная хроматография, основанная на специфическом взаимодействии белка с носителем; 
Тема 4. Идентификация белков. Ферменты. Основные ферменты, используемые в методах белкового фингерпринта. Трипсин. Сайт-специфические протеазы. Эндопротеиназы. Тромбин. Химические методы фрагментации полипептидной цепи. Бромциан.
Тема 5. Идентификация белков. Масс-спектрометрия как основная платформа современной протеомики. Ионизация пептидов; Масс-спектрометрия, позволяющая с высокой чувствительностью проводить идентификацию отдельных белков в их смеси; Инфракрасная спектроскопия, применяемая для исследования структурных характеристик белков; Рентгеновская кристаллография и ядерно-магнитный резонанс, применяемые для характеристики трехмерной структуры пептидов и белков;
Тема 6. Идентификация белков. Программное обеспечение и базы данных. ProteinProspector Tools, Expasy Tools, Mascot. Разница пептидных масс. Модификации белков в процессе пробоподготовки и интерпретация результатов.
Тема 7. Моделирование физико-химических свойств и функций белков по известным нуклеотидным последовательностям. Механизмы формирования пространственных структур биологических макромолекул. Предсказание структуры ферментов с помощью компьютерных методов молекулярного моделирования. Квантовомеханические методы. Метод молекулярной динамики. Компьютерная визуализация пространственной структуры ферментов. Компьютерный дизайн ферментов. Методы моделирования взаимодействий между макромолекулярными комплексами. Самоорганизация макромолекулярных комплексов. Предсказание физико-химических свойств и функции белков.
Тема 8. Интерактомика. Фишинг. KEGG PATHWAY Database как ключ к современной метаболомике.
Тема 9. Современные проблемы идентификации посттрансляционных модификаций белков. Базы данных по посттрансляционным модификациям. 
Тема 10. Протеомика в медицине. Клиническая протеомика. Поиск белковых маркеров для диагностики и терапии социально-значимых заболеваний, 

3.2. Темы практических и лабораторных занятий. Учебным планом не предусмотрены.

3.3. Примерный список вопросов к зачету:
1. Протеомика как постгеномная технология.
2. Основные электрофоретические методы анализа сложных смесей белков
3. Методы фракционирования и выделения белков в сложных смесях
4. Идентификация белков. Ферменты.
5. Идентификация белков. Масс-спектрометрия как основная платформа современной протеомики.
6. Идентификация белков. Программное обеспечение и базы данных.
7. Моделирование физико-химических свойств и функций белков по известным нуклеотидным последовательностям.
8. Интерактомика.
9. Современные проблемы идентификации посттрансляционных модификаций белков.
10. Протеомика в медицине. 

4. ФОРМЫ ПРОМЕЖУТОЧНОГО И ИТОГОВОГО КОНТРОЛЯ
4.1. Формой промежуточного контроля является собеседование по соответствующим разделам программы, коллоквиумы.
4.2. Формой итогового контроля является зачет.

5. УЧЕБНО-МЕТОДИЧЕСКОЕ ОБЕСПЕЧЕНИЕ КУРСА
[bookmark: _GoBack]Интернет-источники: www.expasy.org, http://www.matrixscience.com, 
www.prospector.ucsf.edu, www.genome.jp/kegg, www.ncbi.nlm.nih.gov/PubMed - свободный доступ в крупнейшую базу научных данных в области биомедицинских наук MedLine, включая биохимию; www.molbiol.ru - учебники, научные монографии, обзоры, лабораторные практикумы в свободном доступе на сайте практической молекулярной биологии, http://isir.ras.ru - интегрированная система информационных ресурсов РАН, http://www.viniti.msk.su - ВИНИТИ РАН, www.chem.qmul.ac.uk/iubmb - биохимическая классификация и номенклатура ферментов, свободный доступ на сайте международного союза биохимии и  молекулярной биологии, www.swissprot.com – свободный доступ к международной базе данных по первичным и 3D структурам ферментов, http://journal.issep.rssi.ru - Соросовский образовательный журнал – свободный доступ к обзорным статьям по биологии.
Аспирантам обеспечен локальный и удаленный доступ к книжным фондам ГПНТБ СО РАН, зарубежным и отечественным полнотекстовым, реферативным и библиографическим базами данных, в т.ч к ISI Web of Knowledge – интегрированной веб-платформе, предоставляющей исследователям и специалистам информацию по всем отраслям знания.
Оборудование: ноутбук, мультимедийный проектор. Лаборатория молекулярно-биологических исследований, оборудованная ламинарными боксами биологической безопасности класс II для чистой работы с ДНК-пробами при проведении ПЦР – диагностики; амплификатор ДНК, источники тока, камеры для электрофореза, центрифуги, термостаты, холодильники, морозильные камеры, шейкер. 
Лаборатория для проведения секвенирования, оборудованная центрифугой «Allegra», секвенатором ДНК Beckman Coulter, холодильником. «Холодная комната», оборудованная для хранения коллекций и образцов ДНК различных групп организмов; низкотемпературная камера (температура от -20°С до -90°С).
Материалы: иллюстрации (таблицы, графики, рисунки), мультимедийные презентации.
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