Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 
высшего образования 
Московский государственный университет имени М.В. Ломоносова
 Факультет Вычислительной математики и кибернетики




УТВЕРЖДАЮ
Декан факультета ВМК
______________/ Соколов И.А. /
«___» ________________2026  г.



РАБОЧАЯ ПРОГРАММА МЕЖФАКУЛЬТЕТСКОГО КУРСА
Наименование курса:
Методы искусственного интеллекта в прикладных задачах биологии


Уровень высшего образования: 
бакалавриат,  магистратура, специалитет


Форма обучения:
Очная, очно-заочная




Рабочая программа рассмотрена и одобрена
на заседании Ученого совета факультета
(протокол №______, ________________)




Москва 2026
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1. Место курса в структуре ОПОП: относится к вариативной части ОПОП, является обязательным для освоения.
2. Входные требования для освоения курса, предварительные условия: не требуются.
3. Планируемые результаты обучения по курсу.

	Планируемые результаты обучения по курсу

	Знать:
Основные подходы к математическому моделированию прикладных биологических задач.
Основы математической статистики, машинного обучения и методов искусственного интеллекта, требуемых для решения прикладных биологических задач.
Уметь
Правильно определить подход к математическому моделированию конкретной прикладной биологической задачи.
Всесторонне оценивать результаты математического моделирования конкретной задачи.
Владеть:
Базовыми навыками создания математических моделей биологических процессов и систем.
Применять методы искусственного интеллекта к данным моделям.
Использовать инструменты для решения прикладных задач математического моделирования в биологии.

	

	



4. Объем курса 1 з.е., в том числе 24 академических часа на контактную работу обучающихся с преподавателем, 12 академических часа  на самостоятельную работу обучающихся. 
5. Содержание курса, структурированное по темам (разделам) с указанием отведенного на них количества академических часов и виды

	Наименование и краткое содержание разделов и тем курса 

Форма промежуточной аттестации по курсу
	Всего
(часы)
	В том числе

	
	
	Контактная работа 
(работа во взаимодействии с преподавателем)
	Самостоятельная работа обучающегося


	
	
	Занятия лекционного  типа
	Всего
	Виды работ
	Часы
	Всего

	Тема 1. Основы моделирования метаболизма клетки. Анализ баланса потоков.
	6
	4
	4
	Выполнение домашних заданий
	2
	

	Тема 2. Методы оценки скорости протекания реакций при помощи изотопных экспериментов.
	8
	6
	6
	Выполнение домашних заданий
	2
	

	Тема 3. Прикладные задачи анализа и систематизации белков при помощи методов искусственного интеллекта.
	6
	4
	4
	Выполнение домашних заданий
	2
	

	Тема 4. Методы предсказания структуры белка.
	8
	6
	6
	Выполнение домашних заданий
	2
	

	Тема 5. Задача поиска метаболических путей. Ретробиосинтез.
	6
	4
	4
	Выполнение домашних заданий
	2
	

	Промежуточная аттестация 
	2
	
	
	Зачет
	2
	

	Итого: 
	36
	24
	
	12



6. Фонд оценочных средств для оценивания результатов обучения по курсу:

	РЕЗУЛЬТАТ ОБУЧЕНИЯ
 по курсу
	СРЕДСТВА
ОЦЕНИВАНИЯ
	ШКАЛА И КРИТЕРИИ ОЦЕНИВАНИЯ РЕЗУЛЬТАТА ОБУЧЕНИЯ по курсу

	
	
	2 (не зачтено)
	3 (зачтено)
	4 (зачтено)
	5 (зачтено)

	Знать:
	
	
	
	
	

	Основные подходы к математическому моделированию прикладных биологических задач.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Основы математической статистики, машинного обучения и методов искусственного интеллекта, требуемых для решения прикладных биологических задач.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Уметь:
	
	
	
	
	

	Правильно определить подход к математическому моделированию конкретной прикладной биологической задачи.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Всесторонне оценивать результаты математического моделирования конкретной задачи.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Владеть:
	
	
	
	
	

	Базовыми навыками создания математических моделей биологических процессов и систем.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Применять методы искусственного интеллекта к данным моделям.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания

	Использовать инструменты для решения прикладных задач математического моделирования в биологии.
	Тестирование
	Отсутствие знаний
	Фрагментарные знания
	Общие, но не структурированные знания
	Сформированные систематические знания



Типовые задания и иные материалы, необходимые для оценки результатов обучения
Примерные тестовые задания
Задача 1. Для заданной модели и выбранных генов провести анализ их нокаута при помощи метода анализа баланса потоков.
Задача 2. Для простой метаболической модели построить балансовые уравнения на основе «активности» атомов.
Задача 3. Для простой метаболической модели построить балансовые уравнения на основе изотопомерного подхода.
Задача 4. Для простой метаболической модели построить балансовые уравнения на основе кумомерного подхода.
Задача 5. Для простой метаболической модели построить балансовые уравнения на основе элементарных метаболических единиц.
Задача 6. Для заданных данных изотопных экспериментов и заданных уравнений метаболической модели составить и решить задачу регрессии.
Задача 7. Для заданного набора генетических последовательностей, обладающих одним из двух заданных характеристики, предложить признаковое пространство и построить простой классификатор.
Задача 8. Кластеризовать заданный набор генетических последовательностей при помощи выбранного метода кластеризации.
Задача 9. При помощи инструментов AlphaFold или аналогов предсказать структуру заданной белковой последовательности.
Задача 10. Для заданного метаболического пространства найти все элементарные метаболически режимы и по ним восстановить возможные пути синтеза целевого вещества. 
Вопросы к зачету:
1. Скорости протекания метаболических реакций. Метаболический стационар. Стехиометрия.
2. Анализ баланса потоков. Введение ограничений на скорости метаболических реакций, их природа. Задание целевой функции. Примеры применения анализа баланса потоков.
3. Расширения метода анализа баланса потоков. Анализ нестационарных метаболических потоков. Минимизация метаболического регулирования.
4. Моделирование изотопных экспериментов. Атомные перестановки. Моделирование распределения тяжелых изотопов в метаболической системе на основе «активности» отдельных атомов. Матричный подход к моделированию изотопных экспериментов.
5. Изотопомеры. Кумулятивные изотопомеры. Расширение матричного подхода к моделированию.
6. Элементарные метаболические единицы. Построение балансовых уравнений для метаболической системы на основе элементарных метаболических единиц.
7. Задача математической регрессии. Метод наименьших квадратов. Задача поиска скоростей метаболических реакций как задача математической регрессии.
8. Оценка результатов регрессии. Эффекты несогласованности модели регрессии и данных.
9. Интервальные оценки статистических величин. Метод Монте-Карло.
10. Задача оценки точности нахождения скоростей реакций в метаболической системе. Методы ее решения.
11. Признаки. Построение признакового пространства. Задача классификация. Обзор классических методов классификации.
12. Построение признакового пространства по генетическим и белковым последовательностям. Построение классификаторов. Примеры формулировок прикладных задач.
13. Метрика. Пример построения метрик для различных типов объектов: числа, последовательности, вероятностные распределения, функции. Задача кластеризации.
14. Примеры прикладных задач кластеризации белковых последовательностей.
15. Нейросеть. Типы нейросетей. Перцептрон. Сверточные нейросети. Обучение нейросетей.
16. Нейросети-трансформеры. Структура и архитектура трансформеров. Обучение трансформеров.
17. Предсказание структуры белка. Общая идея современных нейросетевых методов.
18. Задачи поиска метаболических путей. «Гипотетические» реакции. Методы генерации «гипотетических» реакций.
19. Метаболическое пространство. Моделирование метаболического пространства при помощи теоретико-графовых подходов. Задача поиска пути в метаболическом графе.
20. Ретробиосинтез. Методы сужения метаболического пространства.
7. Ресурсное обеспечение:
· Перечень основной и дополнительной учебной литературы
· Основная литература
1. Stephanopoulos, G., Aristidou, A. A., & Nielsen, J. (1998). Metabolic engineering: principles and methodologies.
2. Мухамедиев, Р.И. and Амиргалиев, Е.Н., 2024. Введение в машинное обучение. LitRes.
· Дополнительная литература
1. Голубева Л. И., Шуплецов М. С., Машко С. В. Анализ метаболических потоков с использованием 13 С изотопов ( 13C-MFA): I. Экспериментальные основы метода и состояние исследований // Биотехнология. — 2016. — Т. 32, № 5. — С. 10–37.
2. Шуплецов М. С., Голубева Л. И., Машко С. В. Анализ метаболических потоков с использованием 13С-изотопов (13C-MFA). II. Математические основы метода // Биотехнология. — 2016. — Т. 32, № 6. — С. 9–34.
3. Голубева Л. И., Шуплецов М. С., Машко С. В. Анализ метаболических потоков с использованием 13 С изотопов ( 13C-MFA): III. Значение для системной биологии и метаболической инженерии // Биотехнология. — 2017. — Т. 33, № 2. — С. 9–28.
4. Hassan, T., Fatima, A. and Sohaib, M., 2026. Machine Learning Methods for Protein Structure Prediction: A Systematic Literature Review. International Journal Bioautomation, 30(2), p.79.
5. Gricourt, G., Meyer, P., Duigou, T. and Faulon, J.L., 2024. Artificial intelligence methods and models for retro-biosynthesis: a scoping review. ACS Synthetic Biology, 13(8), p.2276.
· Перечень лицензионного программного обеспечения:  нет
· Перечень профессиональных баз данных и информационных справочных систем: 
· https://www.uniprot.org/
· https://www.genome.jp/kegg/
· https://www.metanetx.org/
· https://www.rcsb.org/
· https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/
· Перечень ресурсов информационно-телекоммуникационной сети «Интернет» (при необходимости):
· https://www.python.org/
· https://opencobra.github.io/cobrapy/
· https://sourceforge.net/projects/openflux2/
· https://alphafoldserver.com/
· Описание материально-технической базы:  не требуется

8. Язык преподавания:	Русский

9. Преподаватель:	Шуплецов М.С., к.ф.-м.н., доцент, факультет ВМК МГУ

