
中国科学院北京基因组研究所2015年博士研究生入学考试
《生物信息学》考试大纲
本《生物信息学》考试大纲适用于中国科学院大学报考生物信息学专业的博士研究生入学考试。生物信息学是一门研究生物和生物相关系统中信息内容和信息流向的综合性科学。它采用信息科学、计算机科学、生物数学、比较生物学等学科的观点和方法对生命的现象及其组成分子（核酸、蛋白质等）进行研究，主要研究生命中的本质和规律，包括物质组成、结构功能、生命体的能量和信息交换传递等。通过对生物信息的计算处理，人们能从众多分散的生物学观测数据中获得对生命运行机制的详细而系统的理解。
考试内容
· 生物信息学概论和数据库
· 序列数据的收集和存储
· 基因组序列组装和基因注释
· 基因结构元件识别和分析
· 双序列与多序列比对
· 数据库检索算法
· 序列变异研究的算法与进化分析
· 数据的可视化
· RNA二级结构预测
· 基因表达与调控网络
· 表观遗传学数据分析
· 蛋白质分类与结构预测
考试要求
·      了解生物信息学概念、研究方向、发展趋势和重要事件，包括泛基因组和元基因组的概念，第一个全基因组序列和第一个基因组数据库的产生等。
·     了解重要的生物信息中心和常用数据库（包括DNA序列数据库、基因组数据库、蛋白质序列及结构数据库）
·      了解不同类型序列数据的获取方式，掌握常用的序列存储格式及转换方式。
·      掌握常用的序列联配算法及软件，掌握打分矩阵及空位罚分算法，理解贝叶斯统计在序列比对和进化分析中的应用。
·      理解多重序列比对与进化分析的关系，掌握常用的渐进算法及软件，掌握统计算法及位置特异性打分矩阵。
·      掌握FASTA和BLAST系列算法。
·      理解进化分析与亲缘树的关系，掌握三种进化分析算法（最大似然法、距离法和最大简约法）。
·      掌握多种生物信息数据的可视化软件，包括从头组装数据、变异发掘数据、扩增子深度测序数据、基因表达数据和表观遗传学数据等，了解不同类型数据可视化的难度和挑战。
·      了解RNA二级结构与三级结构的特点，掌握两种RNA二级结构预测方法（能量最小化法、碱基共变识别）。
·      掌握开放阅读框的预测方法，理解重复序列对基因预测的影响，掌握微生物基因组的基因预测，理解真核生物基因预测与外显子识别的关系，掌握神经网络算法和模式识别算法，了解启动子预测与调控模式的关系，了解转录因子结合位点的概念及作用。
·      了解原核生物与真核生物基因组分析的异同点，理解同源性识别与蛋白组分析，掌握基因组分析与进化的关系，了解功能基因组的研究方法。
·      掌握序列变异的检测方法、工具、评估及注释流程。
·      掌握转录组分析基本方法，基因表达差异分析及代谢网络分析的算法和软件，重点掌握RNA测序方法的数据处理和信息挖掘。
·      了解染色质免疫共沉淀技术，掌握ChIP-seq数据处理方法。
·      掌握蛋白质结构的组成和层次，掌握序列相似性与结构相似性同蛋白质分类之间的关系，了解蛋白质结构比对方法，掌握蛋白质结构预测方法，包括二级结构和三级结构。
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