附件2：

广东省高等学校“十一五”
省级教材规划选题
申  报  表

教材名称：    计算分子生物学
主编姓名：    苏永春     

工作单位：   南方医科大学    

（拟）出版单位：科学出版社
申请日期： 2002年2月26日    

广东省教育厅  制

二O O五年十一月
一、申报教材基本情况

	教材名称
	计算分子生物学
	新编   ■    修订  □

	修订教材
	原教材出版时间
	
	印数
	

	
	原教材出版社
	

	
	修订内容及比例



	指 南 号
	
	非指南   ■

	申报理由

（非指南）
	自从改革开放以来，我省生物技术产业迅猛发展，急需生物信息学的专业人才，我校是华南地区第一所开办生物信息学本科专业的单位。目前这一专业的相关教材在国内属于空白阶段，计算分子生物学是生物信息学专业的重要核心课程之一，因此该书的出版既可以填补国内在这一专业教材领域的空白，又可以为广大科研工作者提供参考书。

	适用层次
	本    科  ■     高职高专 □

	课程类型
	基础课程 □     专业课程■
	其他
	

	适用专业
	

	教材主要形式
	纸    质  ■    电子/音像 □

	语    种
	汉语  ■   少数民族语 □   外国语 □    双语 □

	参考学时
	60学时
	估计字数
	40万


二、编写人员情况

	主
编
情
况
	姓名
	苏永春
	性别
	男
	出生年月
	1972.11

	
	职称
	讲师
	学历
	博士
	民    族
	汉

	
	地址
	南方医科大学生物医学工程学院
	邮政编码
	510515

	
	电话
	020-31632739
	电子邮箱
	suyc@fimmu.com

	
	主要教学经历（授课名称、起止时间、授课对象、授课学时、所在单位等）

医用物理学：2001—2006 本科教学     总计约800学时
生物信息学：2005—     本科、研究生课程   40学时


	
	主要教学、科学研究、实践经历（项目名称、来源、鉴定结论、获奖情况等）

1、参与生医用物理学和生物信息学的教学
2、获得广东省自然科学基金博士启动项目“鼻咽癌虚拟细胞模型的初步研究（05300485）”资助
3、发表论文10余篇，其中“Mathematical Model of Phosphatidylinositol -4,5-bisphosphate Hydrolysis Mediated by Epidermal Growth Factor Receptor Generating Diacylglycerol”被Journal of Biotechnology 杂志录用（第一作者，该杂志2004年影响因子2.323）正待发表（Article Number: 4230）


	
	曾经编写过的教材（教材名称、出版时间、字数、出版社、获奖情况等）
参与编写“现代医学仪器设计原理”一书于2004年5月由科学出版社出版，约82万字

	参
编
人
员
情
况
	姓 名
	年 龄
	职称
	工 作 单 位
	承担编写的任务

	
	邓亲恺
	58
	教授
	南方医科大学
	种系发育树构造方法

	
	谭小丹
	36
	讲师
	南方医科大学
	生物序列分析

	
	田辉勇
	30
	讲师
	南方医科大学
	基因和蛋白质结构预测

	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	

	
	
	
	
	
	

	申报基础（教学改革的基础，教材或讲义试用的次数及效果，社会效益等）
我校已于2005年开办生物信息学本科专业，并储备了大量从事生物信息学研究的科技人才（博士学位），在生物信息学方面具有很好的科研基础和实力


	教材研究（列举国内外的同类教材，并分析其优缺点，若无同类教材请注明）

目前国内还没有“计算分子生物学”本科专用教材
国外教材在教材编写编写方面也处于起步阶段，有些教材针对生物科学专业的学生，显得教材理论不够坚实；有些教材针对理工科专业的学生，又显得理论内容过于空洞，没有很好的联系生物科学中的实际问题。国外教材以Pavel A. Pevzner 编写的“ Computational Molecular Biology——an Algorithmic Approch”一书（The MIT Press, Cambridge, Massachusetts 2000）最具有代表性，既能理论联系实际，又考虑到了生物信息学的学科特性。但是该书主要面向科研人员，其内容和生物信息学专业的教学方向有很大差异，因此我们有必要编写一套适合生物信息学本科专业实际情况的教材。


三、本教材特色
	本教材以人类基因组计划为开端，详细叙述了计算分子生物学和人类基因组计划的密切关系，分章节讲述了计算分子生物学在生命科学中的重要作用以及重要应用。本教材的主要内容拟编写如下：
第1章、 绪论

第一节、人类基因组计划（HGP）
第二节、人类基因组计划（HGP）与计算分子生物学

第三节、计算分子生物学——后基因组时代的呼唤
第四节、计算分子生物学主要研究内容和方法
第2章、 生物序列分析

第1节、 生物序列的相似性、同源性以及序列比对

第2节、 生物序列的统计分析方法
第3节、 动态规划简介

第4节、 利用动态规划进行多序列比对

第5节、 Markov链及HMM简介

第6节、 生物序列的Markov过程

第7节、 应用HMM进行基因及蛋白质序列比对
第8节、 常用的生物序列搜寻以及比对软件
第3章、 基因与蛋白质的结构预测

第1节、 人工神经网络（ANN）简介

第2节、 人工神经网络（ANN）学习算法

第3节、 利用ANN 进行DNA序列的功能位点的预测
第4节、 利用ANN 进行氨基酸序列的蛋白质构象预测
第5节、 多序列联配的统计分析

第6节、 利用统计偶联的方法预测氨基酸序列上功能相互关联的位点

第7节、 常用的基因与蛋白质结构预测软件
第4章、 种系发育树的构造方法

第1节、 生物进化的分子基础

第2节、 种系发育树的种类及主要构建方法

第3节、 系统发育树的构建方法之一——距离法

第4节、 系统发育树的构建方法之二——最大简约法
第5节、 系统发育树的构建方法之三——最大似然法
第6节、 常用分子进化与系统发育分析的软件
第5章、 遗传调控网络的建模与仿真

第1节、 描述遗传调控网络的常用方法

第2节、 Bayesian网络与遗传调控系统

第3节、 Boolean网络与遗传调控系统

第4节、 非线性微分方程与遗传调控系统

第5节、 应用实例之一——生长因子介导的信号转导通路的建模与仿真
第6节、 应用实例之二——海马LTP、LTD形成的分子机制建模与仿真




四、工作安排及进度：
	完成编写大纲的时间
	2005年6月完成大纲的编写

	完成书稿的编写时间
	2006年6月完成书稿的编写

	审定时间
	2006年9月审定

	书稿交出版社的时间
	2006年10月

	出版时间
	2006年12月


五、学校推荐意见
	本教材选题符合学校专业建设学科发展的需要，具有良好的研究基础和自身特色，同意参加申报广东省“十一五”省级教材选题。
        学校（盖章）

                            年    月    日


六、出版单位（本表为已确定出版单位的选题填写）

	1、出版单位保证计划实施的主要条件：



	2、出版单位推荐意见：
出版单位名称（盖章）   
                                       年    月    日
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