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ПОЯСНИТЕЛЬНАЯ ЗАПИСКА 
 

 Цели и задачи учебной дисциплины 

Цель учебной дисциплины «Введение в биоинформатику» – изучение 

теоретических основ биоинформатики, включая базовые элементы 

молекулярной биологии, экспериментальные методы регистрации и анализа 

биологических последовательностей, основы статистического 

программирования и интеллектуального анализа данных с использованием 

языка R.  

Задачи учебной дисциплины: 

1) сформировать у студентов комплексное представление об 

обобщенном математическом описании и принципах построения алгоритмов 

биоинформатики; 

2) Научить производить расчеты с применением современных методов 

биоинформатики; 

3) решать широкий спектр прикладных задач обработки биологических 

наборов данных в среде статистического программирования R. 

Место учебной дисциплины. В системе подготовки специалиста с 

высшим образованием учебная дисциплина «Введение в биоинформатику» 

относится к циклу дисциплин специализации компонента учреждения 

высшего образования. 

Связи с другими учебными дисциплинами, включая учебные 

дисциплины компонента учреждения высшего образования, дисциплины 

специализации и др. 

Учебная программа составлена с учетом межпредметных связей и 

программ по учебным дисциплинам «Теория вероятностей и математическая 

статистика», «Программирование», «Интеллектуальный анализа данных». 

Требования к компетенциям 

Освоение учебной дисциплины «Введение в биоинформатику» должно 

обеспечить формирование следующих академических, социально-личностных 

и профессиональных компетенций:  

академические компетенции: 

АК-1. Уметь применять базовые научно-теоретические знания для 

решения теоретических и практических задач. 

АК-4. Уметь работать самостоятельно.  

АК-6. Владеть междисциплинарным подходом при решении проблем.  

АК-7. Иметь навыки, связанные с использованием технических устройств, 

управлением информацией и работой с компьютером.  

профессиональные компетенции: 

ПК-4. Разрабатывать численные алгоритмы и программы. 

ПК-7. Применять профессиональные знания и навыки для проведения на-

учных исследований в области прикладной информатики.  

ПК-8. Разрабатывать и совершенствовать методы исследований в области 

информационных и телекоммуникационных систем.  
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ПК-9. Работать с научно-технической информацией с использованием со-

временных информационных технологий.  

ПК-10. Формулировать выводы и рекомендации по применению резуль-

татов научно-исследовательской работы.  

ПК-1I. Пользоваться глобальными информационными ресурсами.  

В результате освоения учебной дисциплины студент должен:  

знать:  

– базовые понятия и принципы биоинформатики,  

– основные алгоритмы методов и моделей биоинформатики и подходы к 

их созданию,  

– задачи анализа больших наборов биологических данных; 

уметь:  
– производить расчеты с применением алгоритмов биоинформатики,  

– применять методы биоинформатики в среде статистического 

программирования R для решения практических задач управления и 

обработки биоинформации,  

– творчески и эффективно использовать полученные знания в 

профессиональной деятельности. 

владеть:  
‒  инструментами разработки программных средств с использованием 

ресурсов Интернет-проектов статистического программирования R-project, 

RStudio и среды R, 

‒  технологиями анализа биололгических данных с использованием 

среды статистического программирования R.  

Структура учебной дисциплины 

 Дисциплина изучается в VII семестре. Всего на изучение учебной 

дисциплины «Введение в биоинформатику» отведено: 

– для очной формы получения высшего образования – 144 часа, в том 

числе 66 аудиторных часов, в том числе: лекции – 34 часа, из них 12 часов 

(ДО), лабораторные занятия – 32 часа. 

Трудоемкость учебной дисциплины составляет 4 зачетные единицы. 

Форма текущей аттестации – зачет.  
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СОДЕРЖАНИЕ УЧЕБНОГО МАТЕРИАЛА  

 

Раздел 1. Введение в биоинформатику 

Тема 1.1. Основные понятия дисциплины «Введение в 

биоинформатику». Структура биоинформатики. Информационные ресурсы. 

Задачи, методы и модели биоинформатики. Данные и базы данных. Понятие 

данных. Форматы данных. Геномные и белковые базы данных. Примеры 

практического применения биоинформатики. Фармацевтика. Медицина. 

Пищевая промышленность. Экология. Аэрокосмические исследования.  

Раздел 2. Биоинформационные системы 

Тема 2.1. Биологические последовательности и центральная догма 

молекулярной биологии. Биология клетки. Биологические 

последовательности. Белки. Молекулы ДНК и РНК. Ген. Геном. Генетический 

код. Центральная догма молекулярной биологии. Транскрипция. Экзоны. 

Интроны. РНК сплайсинг. Альтернативный сплайсинг. Трансляция. 

Транскрипт. Экспрессия гена. 

Тема 2.2. Алгоритмы сравнения биологических 

последовательностей. Выравнивание биологических последовательностей. 

Глобальное и локальное выравнивание. Парное и множественное 

выравнивание биологических последовательностей. Алгоритмы сравнения с 

использованием выравнивания. Точечная матрица сходства. Расстояния 

Хэмминга и Левенштейна. Алгоритм динамического программирования. 

Алгоритм Нидлмана-Вунша. Алгоритм Смита-Уотермана. Алгоритмы FASTA 

и BLAST. Алгоритмы сравнения без выравнивания. Алгоритм k-tupels. 

Алгоритм CPF.  

Тема 2.3. Технологии секвенирования молекул ДНК. Основные 

принципы классического секвенирования ДНК. Секвенирование ДНК. Риды. 

Сборка генома. Гель-электрофорез. Полимеразная цепная реакция (ПЦР). 

Секвенирование по методу Максама-Гилберта. Секвенирование по методу 

Сангера. Геномные библиотерки. Контиги. Скэфолды. Технологии геномного 

секвенирования NGS. Roche 454. Ion Torrent. Illumina. Pacific Biosciences. 

Oxford Nanopore. Алгоритмы сборки генома. Сборка генома de novo. Метод 

графов Де Брюйна. Проект Bioconductor. 

Раздел 3. Биостатистическое программирование на языке R 

Тема 3.1. История и основные принципы организации среды R. 
Программные ресурсы для анализа данных. Типы данных. Константы. 

Атрибуты объектов. Базовые операторы и функции. Векторы. Скрытая 

коэрсия. Матрицы. Списки. Факторы. Пропущенные значения. Таблицы. 

Имена.  
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Тема 3.2. Работа с данными в R. Управление наборами данных. Доступ 

к элементам структур данных, матриц и списков. Частичное совпадение 

(Partial matching). Векторные операции. Чтение и запись данных. Функции 

read.table, readLines, source, dget, load, write.table, writeLines, dump, dput, dget, 

source, file.  

Тема 3.3. Организация вычислений в R. Управляющие структуры if, 

else, for, while, repeat, break, next, return. Функции. Сопоставление аргументов 

функций. Ленивое вычисление (Lazy Evaluation). Правила следования 

аргументов функций. Правила видимости свободных переменных в функциях.  

Тема 3.4. Обработка даты и времени, векторизированные 

вычисления. Дата и время. Функции as.Date, as.POSIXct, as.POSIXlt, Sys.time, 

strptime. Векторизированные функции. Функции lapply, sapply, apply, tapply, 

mapply, split.  

Тема 3.5. Отладка программного кода и имитационное 

моделирование. Поиск и исправление ошибок в программном коде. 

Сообщения message, warning и error. Функции отладки программного кода 

traceback, debug, browser, trace, recover, print. Программная оболочка для среды 

R – RStudio. Имитационное моделирование. Базовые функции среды R для 

моделирования дискретных и непрерывных случайных величин. 

Моделирование непрерывной случайной величины методами обратных 

функций и Неймана. Моделирование дискретной случайной величины. 

Моделирование нуклеотидной последовательности. Формирование случайной 

выборки. 

Раздел 4. Интеллектуальный анализ биологических данных в среде 

R  

Тема 4.1. Предварительный анализ данных. Описательная 

статистика. Характеристики центральной тенденции. Характеристики 

вариации. Графическое представление данных в R. Двумерный график. 

Гистограмма. Изоповерхности и контурные линии. Коробчатая диаграмма. 

Столбиковые диаграммы. Диаграмма рассеяния. Диаграмма рассеяния в 3D. 

Поверхность функции. Очистка данных. Нормировка и стандартизация 

данных. Анализ выбросов и аномальных значений.  

Тема 4.2. Корреляционный и регрессионный анализ. 
Корреляционный анализ. Коэффициент корреляции Пирсона. Определение 

значимости коэффициента корреляции. Ранговая корреляция. Критерий 

Спирмена. Критерий Кендэла. Регрессионный анализ. Общие модели 

линейной и нелинейной регрессий. Проверка точности регрессионной модели.  

Тема 4.3. Дисперсионный анализ и методы снижения размерности 

данных. Дисперсионный анализ. Однофакторный и двухфакторный 

дисперсионный анализ. Методы снижения размерности данных. Метод 

главных компонент. Метод главных координат. Факторный анализ.  
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Тема 4.4. Методы кластерного анализа. Кластерный анализ. Этапы 

кластерного анализа. Расстояния между объектами данных. Математические 

характеристики кластера. Критерии качества кластеризации. Иерархические 

методы кластерного анализа. Дендрограмма. Формула Ланса-Уильямся. 

Расстояния между кластерами данных. Иерархический агломеративный, 

дивизимный и гибридный кластерный анализ. Неиерархические методы 

кластерного анализа. Алгоритмы k-средних, Fuzzy k-средних, PAM, PAMk, 

CLARA, DBSCAN.  

Тема 4.5. Методы классификации. Методы классификации данных. 

Алгоритмы k-ближайших соседей. Деревья решений. Анализ данных с 

использованием деревьев решений. Методика «разделяй и властвуй». 

Критерии и функции качества разбиения узлов дерева. Алгоритмы построения 

деревьев решений. Алгоритмы Conditional Inference Tree, CART, Random 

Forests. Нейронные сети. Нейрон. Нейронная сеть. Нейронные сети Кохонена. 

Нейронная сеть слой Кохонена. Самоорганизующиеся карты Кохонена. Метод 

опорных векторов. 

Тема 4.6. Методы поиска ассоциативных правил и визуализация 

многомерных данных. Методы поиска ассоциативных правил. 

Ассоциативные правила. Алгоритм Apriori. Визуальное представление 

данных. Ресурсы R для визуального представления данных. 
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УЧЕБНО-МЕТОДИЧЕСКАЯ КАРТА УЧЕБНОЙ ДИСЦИПЛИНЫ  

Очная (дневная) форма получения образования с применением электронных средств обучения (ДО) 
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 

1 Введение в биоинформатику  2       

1.1 Основные понятия дисциплины 

«Введение в биоинформатику» 

2      Тест 

2 Биоинформационные системы  8   4    

2.1 Биологические последовательности 

и центральная догма молекулярной 

биологии 

2 

 

     Тест.  

2.2 Алгоритмы сравнения 

биологических последовательностей 

2   4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

2.3 Технологии секвенирования 

молекул ДНК 

4      Тест. Реферативные работы 

3 Биостатистическое 

программирование на языке R 

10   8    

3.1 История и основные принципы 

организации среды R 

2      Тест 

3.2 Работа с данными в R 2   4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе  

3.3 Организация вычислений в R 2   4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе 
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3.4 Обработка даты и времени, 

векторизированные вычисления 

2      Тест 

3.5 Отладка программного кода и 

имитационное моделирование 

2      Тест 

4 Интеллектуальный анализ 

биологических данных в среде R 

14   20    

4.1 Предварительный анализ данных 2   4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

4.2 Корреляционный и регрессионный 

анализ 

2 

(ДО) 

     Тест. Реферативные работы  

4.3 Дисперсионный анализ и методы 

снижения размерности данных 

2 

(ДО) 

  4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

4.4 Иерархические методы кластерного 

анализа 

2 

(ДО) 

  4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

4.4 Неиерархические методы 

кластерного анализа 

2 

(ДО) 

  4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

4.5 Методы классификации 2 

(ДО) 

  4   Тест. Отчет по лабораторной 

работе. Реферативные работы 

4.6 Методы поиска ассоциативных 

правил и визуализация 

многомерных данных 

2 

(ДО) 

     Тест. Реферативные работы 

Итого 34   32    

  



Белорусский государственный университет 

 
ИНФОРМАЦИОННО-МЕТОДИЧЕСКАЯ ЧАСТЬ 

Перечень основной литературы  

 

1. Стефанов, В. Е. Биоинформатика: учебник для академического 

бакалавриата / В. Е. Стефанов, А. А. Тулуб, Г. Р. Мавропуло-Столяренко. – М.: 

Издательство Юрайт, 2019. – 252 с. 

2. Часовских, Н. Ю. Биоинформатика: учебник / Н. Ю. Часовских. – М.: 

ГЭОТАР-Медиа, 2020. – 352 с. 

3. Наглядная математическая статистика: учеб. пособие / Б. М. Лагутин. 

– М.: БИНОМ. Лаборатория знаний, 2021. – 472 с. 

4. Норман, М. Искусство программирования на R. Погружение в большие 

данные / М. Норман; пер. с англ. – Спб.: Питер, 2019. – 416 с.  

5. Введение в биоинформатику: методические указания к лабораторным 

работам / Н. Н. Яцков, А. А. Юдин. – Минск: БГУ, 2018. – 51 с. 

 

Перечень дополнительной литературы  

1. Введение в биоинформатику / А.Леск; пер. с англ. – М.: БИНОМ. 

Лаборатория знаний, 2009. – 318 с. 

2. Основы биоинформатики : учеб. Пособие / А.Н. Огурцов. - Х.: НТУ 

«ХПИ», 2013. – 400 с. 

3. Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis / David W. Mount, Gold 

Spring Harbor Laboratoty Press. 2004 - 565 pp. 

4. Яцков, Н. Н. Интеллектуальный анализ данных : пособие / Н. Н. 

Яцков. – Минск : БГУ, 2014. – 151 с. 

5. MacLean, D. R Bioinformatics Cookbook. Use R and Bioconductor to 

perform RNAseq, Genomics, Data Visualization, and Bioinformatic Analysis / D. 

MacLean. – Packt Publishing, 2021. – P. 307. 

6. MacLean, D. R Bioinformatics Cookbook. Use R and Bioconductor to 

perform RNAseq, Genomics, Data Visualization, and Bioinformatic Analysis / D. 

MacLean. – Packt Publishing, 2021. – P. 307. 

7. Gagniuc, P. A. Algorithms in Bioinformatics. Theory and Implementation / 

P. A. Gagniuc. – John Wiley & Sons, Inc., 2020. – P. 528. 
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Перечень рекомендуемых средств диагностики и методика 

формирования итоговой отметки 

 

Для диагностики компетенций, учащихся рекомендуется использовать 

следующие формы: устная и техническая. 

Отметка за ответы на лекциях (опрос) может включать в себя полноту 

ответа, наличие аргументов, примеров из практики и т.д. 

При оценивании практических работ принимается во внимание 

правильность полученных результатов, владение соответствующим 

теоретическим материалом, ответы на контрольные вопросы, способность 

учащегося теоретически обосновать и детально пояснить полученные 

результаты и практическую реализацию задания. 

Техническая форма диагностики реализуется в виде электронных тестов, 

проводимых с использованием специализированных информационных систем, 

применяемых в БГУ.  

Выполняется самостоятельная работа по темам реферативных работ.  

Формой текущей аттестации по дисциплине «Введение в 

биоинформатику» учебным планом предусмотрен зачет. 

Примерные весовые коэффициенты, определяющие вклад текущего 

контроля знаний и текущей аттестации в итоговую отметку: 

Формирование оценки за текущую успеваемость: 

 Тест – 20 % 

 Отчет по лабораторной работе – 60 % 

 Реферат – 20 %  

Итоговая отметка по дисциплине рассчитывается на основе отметки 

текущей успеваемости – 50 % и отметки на зачёте – 50 %. 

 

Примерная тематика лабораторных занятий 

 

1. Основы работы в R (4 часа). 

2. Предварительный анализ больших наборов биологических данных (4 

часа). 

3. Метод главных компонент (4 часа). 

4. Иерархические методы кластерного анализа (4 часа). 

5. Неиерархические методы кластерного анализа (4 часа). 

6. Неиерархические методы кластерного анализа (4 часа). 

7. Метод опорных векторов (8 часов). 

8. Глобальное выравнивание пар нуклеотидных последовательностей. 

алгоритм Нидлмана-Вунша (8 часов). 
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Описание инновационных подходов и методов к преподаванию  

учебной дисциплины  

 

При организации образовательного процесса используется метод 

учебной дискуссии, который предполагает участие студентов в 

целенаправленном обмене мнениями, идеями для предъявления и/или 

согласования существующих позиций по определенной проблеме. 

Использование метода обеспечивает появление нового уровня 

понимания изучаемой темы, применение знаний (теорий, концепций) при 

решении проблем, определение способов их решения. 

 

Методические рекомендации по организации  

самостоятельной работы обучающихся 

 

При изучении учебной дисциплины рекомендуется использовать 

следующие формы самостоятельной работы: 

– поиск (подбор) и обзор литературы и электронных источников по 

индивидуально заданной проблеме курса; 

– решение задач и выполнение упражнений, выдаваемых на практических 

занятиях; 

– подготовка презентаций в качестве отчетов по практическим занятиям; 

– подготовка к практическим занятиям с использованием размещенных в 

сетевом доступе учебных и учебно-методических материалов (программа 

курса, электронные учебные материалы лекций, методические указания, 

задания и информационные ресурсы для выполнения лабораторных работ, 

список рекомендуемой литературы и др.). 

 

Примерная тематика реферативных работ 

 

1. Технологии геномного секвенирования. 

2. Алгоритмы локального выравнивания биологических 

последовательностей. 

3. Алгоритмы глобального выравнивания биологических 

последовательностей. 

4. Моделирование нуклеотидных последовательностей. 

5. Форматы файлов геномного секвенирования следующего поколения 

(NGS). 

6. Алгоритмы определения одномолекулярного полиморфизма (Single 

nucleotide Polimorphysm (SNP) calling). 

7. Алгоритмы определения одномолекулярного варьирования (Single 

nucleotide variation (SNV) calling). 

8. Алгоритмы сборки генома по данным секвенирования. 

9. Алгоритмы векторизации нуклеотидных последовательностей. 

10. Алгоритмы классификации биоданных.  
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11. Ансамблевые алгоритмы классификации биоданных.  

12.  Алгоритмы кластерного анализа биоданных.  

13.  Методы снижения размерности биоданных. 

14.  Статистические методы. Алгоритмы предварительного и 

корреляционного анализа биоданных.  

15. Статистические методы. Методы регрессионного и дисперсионного 

анализа биоданных. 

16. Алгоритмы автоматического отбора информативных признаков 

биообъектов. 

17. Методы поиска ассоциативных правил при обработке биоданных.  

18. Методы визуализации биоданных. 

19. Алгоритмы вычисления мер схожести между биологическими 

последовательностями. 

20. Распараллеливание R-кодов. 

21. Ускорение R-кодов. 

22. Анализ больших биоданных с использованием среды R. 

23. Разработка R-пакетов для опубликования в проекте Bioconductor. 

24. Разработка программных приложений, интегрирующих R-коды, для 

решения задач биоинформатики. 

 

Примерный перечень вопросов к зачету 

 

1. Основные понятия дисциплины «Введение в биоинформатику». 

Структура биоинформатики.  

2. Задачи, методы и модели биоинформатики. Данные и базы данных. 

3. Понятие данных. Форматы данных. Геномные и белковые базы 

данных. 

4. Примеры практического применения биоинформатики. 

Фармацевтика. Медицина. Пищевая промышленность. Экология. 

Аэрокосмические исследования. 

5. Биология клетки. Биологические последовательности.  

6. Центральная догма молекулярной биологии. 

7. Ген. Генетический код. 

8. Транскрипция. Экзоны. Интроны. 

9. Сплайсинг. Альтернативный сплайсинг. 

10. Трансляция. Экспрессия гена. Транскрипт. Геном. 

11. Глобальное и локальное выравнивание биологических 

последовательностей. 

12. Парное и множественное выравнивание биологических 

последовательностей. 

13. Алгоритмы сравнения биологических последовательностей с 

использованием выравнивания. 

14. Точечная матрица сходства. Расстояния Хэмминга и Левенштейна. 

15. Алгоритм Нидлмана-Вунша. 
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16. Алгоритм Смита-Уотермана. 

17. Алгоритмы FASTA и BLAST. 

18. Алгоритмы сравнения без выравнивания. Алгоритм k-tupels.  

19. Алгоритмы сравнения без выравнивания. Алгоритм CPF. 

20. Основные принципы классического секвенирования ДНК. 

21. Секвенирование ДНК. Геномные библиотерки. Риды.  

22. Секвенирование ДНК. Гель-электрофорез. Полимеразная цепная 

реакция. 

23. Секвенирование ДНК по Максаму-Гилберту. 

24. Секвенирование ДНК по Сангеру. 

25. Технологии геномного секвенирования NGS. Roche 454. 

26. Технологии геномного секвенирования NGS. Ion Torrent. 

27. Технологии геномного секвенирования NGS. Illumina. 

28. Технологии геномного секвенирования NGS. Pacific Biosciences.  

29. Технологии геномного секвенирования NGS. Nanopore. 

30. Проект Bioconductor. 

31. История и основные принципы организации среды R.  

32. R. Типы данных. Константы. Атрибуты объектов. Базовые 

операторы и функции. Векторы. Скрытая коэрсия.  

33. R. Матрицы. Списки. Факторы. Пропущенные значения. Таблицы. 

Имена.  

34. R. Управление наборами данных. Доступ к элементам структур 

данных, матриц и списков.  

35. R. Чтение и запись данных. Функции read.table, readLines, source, 

dget, load, write.table, writeLines, dump, dput, dget, source, file.  

36. R. Управляющие структуры if, else, for, while, repeat, break, next, 

return.  

37. R. Функции. Сопоставление аргументов функций. Правила 

следования аргументов функций. Ленивое вычисление (Lazy Evaluation).  

38. R. Обработка даты и времени. Функции as.Date, as.POSIXct, 

as.POSIXlt, Sys.time, strptime. 

39. R. Векторизированные функции lapply, sapply, apply, tapply, mapply, 

split.  

40. R. Правила видимости свободных переменных в функциях.  

41. R. Поиск и исправление ошибок в программном коде. Сообщения 

message, warning и error. 

42. R. Поиск и исправление ошибок в программном коде. Функции 

отладки программного кода traceback, debug, browser, trace, recover, print.  

43. R. Имитационное моделирование. Базовые функции R для 

моделирования дискретных и непрерывных случайных величин.  

44. Моделирование непрерывной случайной величины методами 

обратных функций и Неймана. 

45. Моделирование дискретной случайной величины. 

46. Моделирование нуклеотидной последовательности.  
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47. Формирование случайной выборки. 

48. Предварительный анализ данных. Описательная статистика 

49. Предварительный анализ данных. Графическое представление 

данных.  

50. Предварительный анализ данных. Очистка, нормировка и 

стандартизация данных.  

51. Предварительный анализ данных. Анализ выбросов и аномальных 

значений.  

52. Корреляционный анализ. Коэффициент корреляции Пирсона. 

Определение значимости коэффициента корреляции.  

53. Ранговая корреляция. Критерий Спирмена.  

54. Ранговая корреляция. Критерий Кендэла.  

55. Регрессионный анализ. Модель линейной регрессии.  

56. Дисперсионный анализ. Однофакторный и двухфакторный 

дисперсионный анализ.  

57. Метод главных компонент.  

58. Метод главных координат. 

59. Факторный анализ.  

60. Кластерный анализ. Типы кластеров. Математические 

характеристики кластера. Критерии качества кластеризации.  

61. Иерархические методы кластерного анализа. Дендрограмма. 

Формула Ланса-Уильямся для вычисления меры сходства кластеров.  

62. Иерархический агломеративный, дивизимный и гибридный 

кластерный анализ.  

63. Неиерархические методы кластерного анализа. Алгоритм k-средних.  

64. Неиерархические методы кластерного анализа. Алгоритм Fuzzy k-

средних.  

65. Неиерархические методы кластерного анализа. Алгоритм PAM.  

66. Неиерархические методы кластерного анализа. Алгоритмы PAMk и 

CLARA. 

67. Неиерархические методы кластерного анализа. Алгоритм DBSCAN.  

68. Алгоритмы k-ближайших соседей.  

69. Деревья решений. Анализ данных с использованием деревьев 

решений.  

70. Алгоритмы построения деревьев решений. Алгоритмы Conditional 

Inference Tree, CART, Random Forests.  

71. Нейронные сети. Нейрон. Нейронная сеть. 

72. Нейронная сеть слой Кохонена. 

73. Самоорганизующиеся карты Кохонена. 

74. Метод опорных векторов. 

75. Методы поиска ассоциативных правил. 

76. Ассоциативные правила. Алгоритм Apriori. 

77. Визуальное представление данных. Ресурсы среды R для 

визуального представления данных.  
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ПРОТОКОЛ СОГЛАСОВАНИЯ УЧЕБНОЙ ПРОГРАММЫ УВО 
 

Название 

учебной  

дисциплины,  

с которой  

требуется 

согласование 

Название  

кафедры 

Предложения  

об изменениях в 

содержании учебной 

программы  

учреждения высшего  

образования по учебной 

дисциплине 

Решение, принятое 

кафедрой, 

разработавшей 

учебную 

программу (с 

указанием даты и  

номера протокола) 

1. Модели 

данных и 

системы 

управления 

базами 

данных  

Кафедра 

системного 

анализа и 

компьютер

ного 

моделиров

ания 

нет Изменений не 

требуется. 

Протокол № 12 от 

10 мая 2022 г. 
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