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1. ОРГАНИЗАЦИОННО-МЕТОДИЧЕСКИЙ РАЗДЕЛ

Цель дисциплины:

- получение аспирантами основных знаний в области молекулярной эволюции, формирование целостного понимания механизмов и факторов эволюции информационных молекул. Получение знаний и навыков о методах, используемых в молекулярно-эволюционных исследованиях.

Задачи дисциплины:

- сформировать системные представления о биологических структурах  на основе знаний смежных естественнонаучных дисциплин  (физика, математика, биохимия и физиология);

- изучить основные понятия, гипотезы, теории и законы молекулярной эволюции;

- получение знаний о роли основных факторов влияющих темпы и характер молекулярной эволюции;

- получение теоретических знаний и практических навыков в использовании инструментов и методов исследований молекулярной эволюции, в планировании и интерпретации результатов экспериментов.

Место дисциплины в процессе подготовки аспиранта:

Программа по дисциплине «Молекулярная эволюция» относится к числу факультативных дисциплин для аспирантов, обучающихся по специальности 03.02.10 – «Гидробиология». Курс предполагает наличие базовых знаний, полученных по основным программам вуза, по общей генетике, биохимии, и молекулярной биологии.

2. РАСПРЕДЕЛЕНИЕ ЧАСОВ ПО ТЕМАМ И ВИДАМ РАБОТ

	№
	Темы,

разделы
	Всего

часов
	Виды подготовки
	Самостоятель-ная работа аспиранта



	
	
	
	Лекции


	Практические и лабораторные занятия
	

	1.
	Введение
	2
	2
	-
	-

	2.
	Основные понятия, принципы и закономерности молекулярной  эволюции
	28
	14
	-
	14

	3.
	Модели молекулярной эволюции
	24
	12
	-
	12

	4.
	Методы филогенетического анализа
	18
	8
	-
	8

	ВСЕГО (часы)
	
	72
	36
	-
	36


3. СОДЕРЖАНИЕ ПРОГРАММЫ

3.1. Общее (по всем темам):

Тема 1. Введение. История и предмет исследований молекулярной эволюции.  

Тема 2. Основные понятия, факторы и закономерности молекулярной  эволюции. Эволюционные изменения в нуклеотидных и аминокислотных последовательностях. Структура гена, генетический код, мутации. Эволюция геномов органелл. Полиморфизм ДНК в популяциях, закрепление мутаций. Структура и скорость замен нуклеотидов.  Дупликация генов и перетасовка доменов. Согласованная эволюция мультигенных семейств. Роль мобильных генетических элементов в эволюции. Горизонтальный перенос генов. 

Тема 3. Модели молекулярной эволюции. Синонимичные и несинонимичные замены нуклеотидов. Теория нейтральности. Концепция молекулярных часов. Известные молекулярно-филогенетические маркеры и особенности их эволюции. Основные методы получения исходных данных (прямое секвенирование и анализ нуклеотидных последовательностей ДНК, RAPD, RFLP, AFLP). Модели Джукса-Кантора (Jukes-Cantor), двухпараметрическая Кимура (Kimura, K2P), Тамуры (Tamura), Хасигава-Кишино-Яно (Hasigawa-Kishino-Yano, HKY), Тамуры-Нея (Tamura-Nei, TrN), общая реверсивная (General time reversible, GTR). 

Тема 4. Методы филогенетического анализа.  Основные понятия: наиболее ранний общий предок; корневые, бескорневые, простирающиеся деревья; внешняя группа; монофилия, парафилия. Основные методы построения филогенетических древ: методы использующие дискретные признаки (Parsimony, Maximum likelihood, Bayesian inference); методы, использующие матрицу генетических расстояний (UPGMA, Neighbor joining, Minimum evolution). Методы оценки достоверности филогенетических деревьев. Компьютерные программы, используемые для филогенетического анализа. 

3.2. Темы практических и лабораторных занятий (учебным планом не предусмотрены).
3.3. Тематика заданий для самостоятельной работы:

1. Использование методов и программ для выравнивания нуклеотидных последовательностей ДНК.

2. Оценка эволюционной модели для различных филогенетических маркеров.

3. Выявление и оценка влияния факторов искажающих оценку степени филогенетического родства, эффект насыщения, действие отбора.

4. Решение задач, связанных с использованием дискретных признаков для построения филогенетических древ.

5. Решение задач, связанных с использованием матрицы генетических расстояний для построения филогенетических древ.

6. Оценка времени эволюции.

7. Использование компьютерных программ для филогенетического анализа (MEGA, Phylip, MrBayes, PAUP, Lintre). 

3.4. Примерный список вопросов к зачету:

1. Структура гена, генетический код, мутации.

2. Эволюция геномов органелл.

3. Полиморфизм ДНК в популяциях, закрепление мутаций.

4. Структура и скорость замен нуклеотидов.

5. Дупликация генов и перетасовка доменов.

6. Согласованная эволюция мультигенных семейств.

7. Роль мобильных генетических элементов в эволюции.

8. Горизонтальный перенос генов.

9. Синонимичные и несинонимичные замены нуклеотидов. Теория нейтральности. Концепция молекулярных часов.

10. Известные молекулярно-филогенетические маркеры и особенности их эволюции.

11. Основные методы получения исходных данных (прямое секвенирование и анализ нуклеотидных последовательностей ДНК, RAPD, RFLP, AFLP).

12. Модель Джукса-Кантора (Jukes-Cantor),

13. Двухпараметрическая модель Кимуры (Kimura, K2P)

14. Модель Тамуры (Tamura)

15. Модель Хасигава-Кишино-Яно (Hasigawa-Kishino-Yano, HKY),

16. Модель Тамуры-Нея (Tamura-Nei, TrN)

17. Общая реверсивная модель эволюции (General time reversible, GTR)

18. Методы построения филогенетических древ, использующие дискретные признаки (Parsimony, Maximum likelihood, Bayesian inference). 

19. Методы построения филогенетических древ, использующие матрицу генетических расстояний (UPGMA, Neighbor joining, Minimum evolution). 

20. Методы оценки достоверности филогенетических деревьев. 

21. Компьютерные программы, используемые для филогенетического анализа. 

4. ФОРМЫ ПРОМЕЖУТОЧНОГО И ИТОГОВОГО КОНТРОЛЯ

4.1. Формой промежуточного контроля является собеседование по соответствующим разделам программы.
4.2. Формой итогового контроля является зачет.

5. УЧЕБНО-МЕТОДИЧЕСКОЕ ОБЕСПЕЧЕНИЕ КУРСА

Интернет-источники: http://academic.ru/ (образовательный портал), http://ru.wikipedia.org/ (образовательный портал), http://www.ncbi.nlm.nih.gov/, http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html.

Оборудование: 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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