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ВСТУП 

1. Опис навчальної дисципліни 

Робочу програму навчальної дисципліни «Комп’ютерні методи в біонанотехнології» 

укладено відповідно до вимог стандарту вищої освіти України: перший (бакалаврський) 

рівень, галузь знань 10 – «Природничі науки», спеціальність 105 – «Прикладна фізика та 

наноматеріали», затвердженого і введеного в дію наказом Міністерства освіти і науки 

України від 16.06.2020 р. № 804. 

 

1.1. Метою викладання навчальної дисципліни є поглиблене вивчення сучасних методів 

комп’ютерного моделювання складних біосистем з використанням апаратних та 

програмних обчислювальних засобів.  

1.2. Основні завдання вивчення дисципліни:  

– теоретичне та практичне опанування методів моделювання in silico; 

– вивчення алгоритмів аналізу та візуалізації отриманих даних. 

Вивчення дисципліни «Комп’ютерні методи в біонанотехнології» спрямовано на 

забезпечення таких загальних (ЗК) та фахових компетентностей (ФК) за спеціальністю, 

затвердженого Стандартом вищої освіти: 

ЗК 1. Здатність застосовувати знання у практичних ситуаціях 

ЗК 5. Навички використання інформаційних і комунікаційних технологій.  

ЗК 6. Здатність до проведення досліджень на відповідному рівні 

ЗК 7. Здатність до пошуку, оброблення та аналізу інформації з різних джерел.  

ЗК 9. Здатність працювати автономно. 

 

ФК 6. Здатність використовувати сучасні теоретичні уявлення в галузі фізики 

для аналізу фізичних систем.  

ФК 7. Здатність використовувати методи і засоби теоретичного дослідження та 

математичного моделювання в професійній діяльності. 

ФК 8. Здатність працювати в колективах виконавців, у тому числі в 

міждисциплінарних проектах. 

ФК 10. Здатність виконувати обчислювальні експерименти, використовувати 

чисельні методи для розв’язування фізичних задач і моделювання фізичних 

систем 

ФК 12. Здатність використовувати комп’ютерне моделювання для дизайну 

біонанотехнологічних об’єктів із заданими властивостями (зокрема, лікарських 

засобів та їх нанотранспортерів, нанорозмірних візуалізуючих агентів для 

медичної діагностики).  

 

 

 1.3. Кількість кредитів - 11 

 

1.4. Загальна кількість годин – 210 

1.5. Характеристика навчальної дисципліни 

за вибором 

Денна форма навчання 

Рік підготовки 

3-й  

Семестр 

6-й  

Лекції 

48 год. 

Лабораторні заняття 
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- год. 

Практичні заняття 

64 год. 

Самостійна робота 

98 год. 

Індивідуальні завдання  

3 год. 

 

1.6. Заплановані результати навчання 

Очікувані результати навчання відповідають програмним результатам навчання ОП 

«Біомедичні нанотехнології» за спеціальністю 105 – «Прикладна фізика та 

наноматеріали»: 

 

ПРН-1. Застосовувати фізичні, математичні та комп'ютерні моделі для дослідження 

фізичних явищ, розробки приладів і наукоємних технологій. 

ПРН-2. Мати навички роботи із сучасною обчислювальною технікою, вміти 

використовувати стандартні пакети прикладних програм і програмувати на рівні, 

достатньому для реалізації чисельних методів розв’язування фізичних задач, 

комп’ютерного моделювання фізичних явищ і процесів, виконання обчислювальних 

експериментів. 

ПРН-3. Презентувати результати досліджень і розробок фахівцям і нефахівцям, 

аргументувати власну позицію. 

ПРН-4. Мати навички самостійного прийняття рішень стосовно своїх освітньої 

траєкторії та професійного розвитку. 

 

Зокрема, відповідно до вимог ОКХ бакалавра прикладної фізики та наноматеріалів, 

студенти будуть: 

знати: сучасні методи молекулярного моделювання біосистем та основні методи 

математичного моделювання біологічних процесів.  

вміти: застосовувати методи візуалізації та аналізу структури біомакромолекул та 

результатів дослідження, проводити квантово-хімічні розрахунки, молекулярно-динамічне 

моделювання.  

 

 

 

2. Тематичний план навчальної дисципліни 

Розділ 1 Візуалізація та аналіз структури та динаміки біомакромолекул. 

Тема 1. Методи in silico в сучасній біологічній та медичній фізиці. Загальна 

характеристика методів комп’ютерного моделювання. Поняття системи та моделі. Типи 

задач, що вирішуються методами in silico. Реальний та обчислювальний експеримент. 

Тема 2. Біоінформаційні бази даних. Мета, завдання та напрямки біоінформатики. 

Шляхи розвитку біоінформатики. Об’єкти досліджень біоінформатики. Класифікація баз 

даних біологічної інформації. Нуклеотидні бази даних. Бази даних білків і амінокислотних 

послідовностей. Бази даних метаболічних шляхів. Таксономічні бази даних. Бази даних 

медичного спрямування. Бази даних наукової інформації. Методики пошуку інформації у 

базах даних.  

Тема 3. Методи біоінформаційних досліджень. Вирівнювання послідовностей. 

Глобальне вирівнювання. Локальне вирівнювання. Псевдоглобальне вирівнювання. 

Вирівнювання подібних послідовностей. Загальна функція штрафу. Оцінка статистичної 

значущості вирівнювання. Множинне вирівнювання послідовностей. Міра подібності 
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послідовностей. Типи та спосіб побудови філогенетичних дерев. Матриці амінокислотних 

замін. Методи передбачення структури та функцій білків. 

Тема 4. Основи квантово-хімічних розрахунків у біології та медицині. Молекулярний 

редактор Avogadro. Зображення молекул у середовищі Avogadro. Редагування зв’язків та 

кутів молекул. Можливості комплексу квантово-хімічних розрахунків GAMESS. 

Створення input-файлу для квантово-хімічних розрахунків. Розрахунок енергії системи. 

Оптимізація геометрії системи. Розрахунок вібраційних частот молекул. Візуалізація 

розрахунків GAMESS у середовищі MacMolPT. 

Тема 5. Теоретичні основи методу молекулярної динаміки. Статистично-механічні 

засади методу МД. Рівняння руху Ньютона. Силові поля. Процедура чисельного 

інтегрування.  

Тема 6. Основні етапи МД. Ініціалізація. Вибір часового кроку інтегрування. Термостати 

та баростати. Стабільність процедури інтегрування. 

Тема 7. Молекулярна динаміка білків у розчині та у мембранному середовищі. 

Підготовка та модифікація топології. Завдання типу комірки та додавання розчинника. 

Додавання іонів. Орієнтування білка і мембрани. Пакування ліпідів навколо білка. 

Мінімізація енергії. Розрахунок МД. Аналіз отриманих даних. 

Розділ 2 Математичне моделювання біологічних процесів та аналіз результатів 

експериментальних досліджень. 

Тема 8. Обробка та візуалізація експериментальних даних у середовищі Origin. 

Основні можливості пакету Origin. Імпортування даних та генерація числових даних. 2D 

та 3D графіки. Відображення на графіку похибки експериментальних даних. Розриви осей 

координат. Створення шаблонів та клонування графіків. Апроксимація даних лінійними та 

нелінійними функціями. Інтегрування графіків. Деконволюція графіків. Згладжування 

графіків.  

Тема 9. Обчислювальні математичні пакети для моделювання біологічних процесів. 

Основні математичні пакети. Порівняння можливостей пакетів MathCad та MATLAB. 

Основи роботи у середовищі MathCad. Синтаксис математичного пакету. Символьна та 

обчислювальна математика. Операції з числами. Арифметичні оператори середовища 

MathCad.Завдання масисів. Індекси чисел. Рішення системи лінійних та нелінійних 

рівнянь. Мінімізація функції. Побудова дво- та тривимірних графіків. 

Тема 10. Фрактали в медицині. Поняття фракталу. Природні фрактали. Фрактальні 

біологічні об’єкти. Модель гілчастості. Модель дифузійно-обмеженої агрегації. 

Математичне моделювання послідовності ДНК. Фрактальний ландшафт. Детенденційний 

флуктуаційний аналіз. 

Тема 11. Штучний інтелект в біотехнології.  Будова нейрона. Поняття штучного 

інтелекту. Нейронні мережі. Модель Хопфілда. Нейрон Мак-Kаллока–Піттса. Правило 

навчання Хебба. Багатошарові нейронні мережі. Навчання персептрона. Алгоритм 

«дельта-правила». Алгоритм зворотного розповсюдження помилки. 

Тема 12. Кластерний аналіз в біотехнології. Трансформація мікроаррей-даних. Методи 

обчислення відстаней для алгоритмів кластеризації. Ієрархічний кластерний аналіз. Метод 

кластеризації k-середніх. Карти ознак, що самоорганізуються. SOTA-кластеризація. 

Інструменти програмування. 

Тема 13. 3D моделювання в медицині. Напрямки застосування тривимірних технологій в 

медицині. Основні поняття твердотільного геометричного моделювання. Загальні 

рекомендації щодо побудови тривимірних моделей. Процес створення медичної 3D-

моделі. Програми для 3D-моделювання. Особливості 3D-друку. Етапи підготовки 3D-
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моделей до друку. 3D-друк органів людини та імплантів. Складність друку штучних 

органів.  

Тема 14. 3D-моделювання в програмі Blender. Знайомство з інтерфейсом: система 

вікон, орієнтація в 3D-просторі, базові маніпуляції з об’єктами. Просте моделювання з 

Mesh: примітиви, основні інструменти редагування, високополігональне моделювання, 

додаткові інструменти. Криві та поверхні NURBS: операції зі сплайнами, деформація 

об’єктів, створення об’ємних моделей, поверхні NURBS. Матеріали та текстури: поняття 

матеріалу, створення і налаштування матеріалу, створення і налаштування текстур. 

 

 

3. Структура навчальної дисципліни 

 

Назви розділів і тем Кількість годин 

денна форма 

усього  у тому числі 

л п лаб. інд. с.р. 

1 2 3 4 5 6 7 

Розділ 1 Візуалізація та аналіз структури та динаміки біомакромолекул 

Тема 1. Методи in silico в сучасній біологічній 

та медичній фізиці 
 3    6 

Тема 2. Біоінформаційні бази даних  4 7   12 

Тема 3. Методи біоінформаційних досліджень  4 6   13 

Тема 4. Основи квантово-хімічних розрахунків 

у біології та медицині 
 3 4   6 

Тема 5. Теоретичні основи методу 

молекулярної динаміки 
 3    6 

Тема 6. Основні етапи МД  3 9   6 

Тема 7. Молекулярна динаміка білків у розчині 

та у мембранному середовищі. 
 4 21   6 

Розділ 2 Математичне моделювання біологічних процесів та аналіз результатів 

експериментальних досліджень 

Тема 8. Обробка та візуалізація 

експериментальних даних у середовищі Origin 
 4 6   6 

Тема 9. Обчислювальні математичні пакети для 

моделювання біологічних процесів. 
 3 3   6 

Тема 10. Фрактали в медицині.  3   2 6 

Тема 11. Штучний інтелект в біотехнології.    3   1 6 

Тема 12. Кластерний аналіз в біотехнології.  3    6 

Тема 13. 3D моделювання в медицині.  4 3   6 

Тема 14. 3D-моделювання в програмі Blender  4 5   7 

Усього годин 210 48 64  3 98 

 

 

 

4. Теми семінарських (практичних, лабораторних) занять 

 

Теми практичних занять 

 Назва теми Кількість 

годин 

1. Пошук в базі даних просторових структур біомакромолекул 3 
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PDB. Аналіз текстового файлу 

2. Особливості візуалізації біомакромолекули в програмах PyMol 

та UCSF Chimera 
4 

3. Вирівнювання нуклеотидних та амінокислотних послідовностей  3 

4. Розрахунок PSSM-матриці 3 

5. Оптимізація геометрії ліганду та візуалізація розрахунків 4 

6. Підготування вхідних файлів для молекулярно-динамічного 

моделювання білка в водному розчині за допомогою графічного 

інтерфейсу CHARMM-GUI. 

3 

7. Підготування вхідних файлів для молекулярно-динамічного 

моделювання білка в ліпідному бішарі за допомогою 

графічного інтерфейсу CHARMM-GUI. 

3 

8. Параметризація ліганду. Підготування вхідних файлів для 

молекулярно-динамічного моделювання ліганду в ліпідному 

бішарі за допомогою програм MarvinSketch, Avogadro, 

R.E.D.Server та графічного інтерфейсу CHARMM-GUI. 

3 

9. Молекулярно-динамічна симуляція білка в водному розчині в 

програмному пакеті GROMACS. 
2 

10. Молекулярно-динамічна симуляція білка в ліпідному бішарі в 

програмному пакеті GROMACS. 
2 

11. Молекулярно-динамічна симуляція ліганду в ліпідному бішарі в 

програмному пакеті GROMACS. 
2 

12. Аналіз МД симуляції білка в водному розчині за допомогою 

GROMACS та VMD. Порівняння параметрів МД моделювання 

для дикого типу та мутантного білка. 
5 

13. Аналіз МД симуляції білка в ліпідному бішарі за допомогою 

GROMACS, FATSLiM та VMD. Порівняння параметрів МД 

моделювання для досліджуваної та контрольної системи 

(ліпідний бішар у воді). 

5 

14. Аналіз МД симуляції ліганду в ліпідному бішарі за допомогою 

GROMACS, FATSLiM та VMD. Порівняння параметрів МД 

моделювання для досліджуваної та контрольної системи 

(ліпідний бішар у воді). 

5 

15. Основи роботи в Origin: генерування даних та налаштування 

графіку, імпорт різних типів файлів, створення шаблонів. 
3 

16. Особливості обробки даних в Origin: апроскимація, 

зглажування та деконволюція графіків. 
3 

17. Основи роботи в MathCad. Рішення рівнянь в MathCad. 3 

18. Огляд існуючих 3D-моделей штучних органів та систем 

кровоносних судин, що знаходяться в вільному доступі 
3 

19. Знайомство з інтерфейсом програми Blender. Створення 

простих об’ємних фігур. 
5 

 Разом 64 

 

 

5. Завдання для самостійної роботи 

№ 

з/п 

Назва теми Кількість 

годин 

Розділ 1 Візуалізація та аналіз структури та динаміки біомакромолекул  

1. Системний підхід до вивчення фізіологічних систем людини. 

Фізіологічна система організму людини як об’єкт моделювання 

6 
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2. Фактори, які сприяли розвитку біоінформатики 6 

3. Бази даних спеціалізованих біоінформатичних ресурсів 6 

4. Теорія ймовірності як інструмент біоінформатики 7 

5. Біоінформатика у пошуку та розробці ліків 6 

6. Особливості моделювання великих систем в GAMESS 6 

7. Комп’ютерні грід-технології та їх застосування в молекулярній 

біології 

6 

8. Розрахунок електростатичних полів методом Евальда 6 

9. Особливості молекулярної динаміки біосистем та її застосування 

в біомедичних технологіях 

6 

Розділ 2 Математичне моделювання біологічних процесів та аналіз результатів 

експериментальних досліджень  

10. Основи статистичної обробки даних в Origin 6 

11. Зчитування даних з файлу в програмі MathCad 6 

12. Фрактальний аналіз медичних діагностичних зображень 6 

13. Можливості та застосування сучасних нейромереж 6 

14. Мікроарей-біоінформатика 6 

15. Сучасні виклики та перспективи біопринтингу серцевої та 

ниркової тканин. Класифікація технологій 3D-друку. 

6 

16. Фізичний світ Blender. Робота з камерою. Система рендерінга 

Blender. 

7 

 Разом  98 

 

 6. Індивідуальні завдання  

Реферат обсягом 1 год. за темою 11 "Штучний інтелект в біотехнології", розрахунково-

графічна робота обсягом 2 год. за темою № 10 " Фрактали в медицині". 

 

7. Методи контролю 

Поточного:  

− відвідування занять та ведення конспекту;  

− поточний контроль на практичних заняттях (домашні завдання);  

− контрольні роботи; 

− самостійна робота та індивідуальне завдання. 

Складові підсумкового контролю: 

− бали поточного контролю; 

− комбінований письмовий екзамен. 

 
Якісні критерії оцінювання успішності виконання  контрольних робіт, 

індивідуальних завдань, інших видів  роботи, що потребують оцінювання 

Вимоги для оцінки „відмінно”: 

- міцне засвоєння змісту програми навчальної дисципліни та наукових першоджерел; 

- здатність повністю, глибоко і всебічно розкрити зміст поставленого завдання;  

- правильне застосування одержаних знань з різних дисциплін для вирішення 

поставлених завдань; послідовне і логічне викладання матеріалу; 

- здатність обґрунтувати власну думку та ставлення до певних фахових проблем; 

- чітке розуміння і вільне доречне застосування фахової науково-технічної 

термінології, вміння грамотно ілюструвати відповідь прикладами; 

- здатність встановлювати взаємозв’язок між основними поняттями; 

- вільне використання теоретичних знань для аналізу практичного матеріалу;  

- демонстрація високого рівня набутих практичних навичок. 
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Можлива наявність незначних неточностей у викладенні матеріалу, які не приводять до 

помилкових висновків і рішень, але впливають на отриманий бал.  

Вимоги для оцінки „добре”: 

- добре засвоєння основного зміст навчальної дисципліни, основних ідей наукових 

першоджерел; 

- належна аргументація, правильне та послідовне розкриття основного змісту 

матеріалу; 

- демонстрація власних міркувань з приводу тих чи інших проблем; 

- точне використання наукової термінології; 

- демонстрація основних практичних навичок при аналізі фахових задач. 

Можлива наявність певних непринципових неточностей у використанні спеціальної 

термінології, похибок у логіці викладання теоретичного матеріалу або аналізу практичних 

даних, невизначальних помилок у висновках та узагальненнях, що не впливають на 

конкретний зміст відповіді, але впливають на отриманий бал.  

Вимоги для оцінки „задовільно: 

- засвоєння лише базових понять дисципліни, обмеженість відповіді лише такими 

поняттями, відсутність поглибленого аналізу та опису проблеми чи питання, 

наявність у відповіді лише частини необхідної інформації; неналежне оперування 

інформацією з наукових першоджерел; 

- неналежна послідовність та логіка у викладанні матеріалу та висновків; 

- неналежне чи відсутнє обґрунтування оцінки фактів та явищ; 

- наявність суттєвих помилок при викладенні матеріалу, поясненні термінології та 

вирішенні практичних питань. 

Обсяг викладення змісту питання, кількість та суттєвість помилок визначально впливають 

на  отриманий бал. 

Оцінку „незадовільно” студент отримує, якщо: 

- основний зміст завдання не розкрито;  

- продемонстровано низький рівень орієнтації у змісті програми дисципліни та 

наукових першоджерелах;  

- не підтверджене знання наукових фактів та визначень; 

- допущені суттєві принципові помилки у викладанні матеріалу та висновках; 

- продемонстровано низький рівень знання та застосування спеціальної термінології; 

- відсутність наукового мислення та практичних навичок. 

 

8. Схема нарахування балів 

 

Поточний контроль, самостійна робота, індивідуальні завдання Екзамен Сума 

Відвідування 

занять та 

ведення 

конспекту 

Домашні 

завдання 

Контрольна 

робота 

Індивідуальне 

завдання 

Разом 

5 35 10 10 60 40 100 

 

Для допуску до складання підсумкового контролю (екзамену) здобувач вищої освіти 

повинен набрати не менше  30  балів з навчальної дисципліни під час поточного контролю, 

самостійної роботи, індивідуального завдання. 

 

Шкала оцінювання 

 

Сума балів за всі види навчальної 

діяльності протягом семестру 

Оцінка 

для чотирирівневої для дворівневої 
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шкали оцінювання шкали 

оцінювання 

90 – 100 відмінно   

 

зараховано 
70-89 добре  

50-69 задовільно  

1-49 незадовільно не зараховано 

 

 

9. Рекомендована література 

Основна література 

1. SchlickT. MolecularModeling and Simulation. AnInterdisciplinary Guide. – N.Y.: Springer, 

2006. – 635 p.  

2. AllenM.P., Tildesley D.J. ComputerSimulationofLiquids. – Oxford: ClarendonPress. – 1987. 

– 385 p. 

3. В.М. Трусова, Г.П. Горбенко, М.С. Гірич. Основи молекулярно-динамічного 

моделювання біополімерів // Навчальний посібник. Харків: ХНУ, 2016. 212 с. 

4. Кеца О. В. Основи біоінформатики: навч.-метод. посібник / О. В. Кеца. – Чернівці : 

Чернівецький нац. ун-т ім. Ю. Федьковича, 2018. – 192 с. 

5. Одинець К. О., Корнелюк О. І. Методи аналізу та моделювання просторової структури 

білків. Наукові записки. Том 19. Біологія та екологія. 2001 

6. Біоінформатичні бази даних: [Електронний ресурс] : навч. посіб. для студ. 

спеціальності 162 «Біотехнології та біоінженерія» / С. В. Горобець, О. Ю. Горобець, М. 

О. Булаєвська; КПІ ім. Ігоря Сікорського. – Електронні текстові дані (1 файл: 3,86 

Мбайт). – Київ : КПІ ім. Ігоря Сікорського, 2020. – 117 с. 

7. Біоінформатика. Практикум [Електронний ресурс] : навч. посіб. для студ. спеціальності 

162 «Біотехнологія та біоінженерії» / КПІ ім. Ігоря Сікорського; автор.: С.В. Горобець, 

О.Ю.Горобець, І.В. Дем’яненко. – Електронні текстові дані (1 файл: 12,78 Мбайт). – 

Київ : КПІ ім. Ігоря Сікорського, 2020. – 87 с. 

8. С.В. Горобець, О.Ю. Горобець, Т.А. Хоменко. Основи біоінформатики. Підручник для 

студентів напряму підготовки 6.051401 «Промислова біотехнологія» факультету 

біотехнології і біотехніки, 2010 – 155 с 

9. О.Ю. Нипорко. Молекулярна динаміка білків: класичні силові поля і надійність 

траєкторій. Ukrainica Bioorganica Acta 1 (2013) 53—67 

10. Наноматеріали, нанотехнології, нанопристрої / Боровий М.О., Куницький Ю.А., 

Каленик О.О., Овсієнко І.В.,Цареградська Т.Л. – Київ: «Інтерсервіс», 2015. – 350 с. 

11. С.С.Івахно, О.І. Корнелюк, О.П. Мінцер. Методики кластеризації в програмі 

MICROARRAYTOOL для аналізу даних ДНК-мікроарреїв. Медична інформатика та 

інженерія, № 2, 2008 

12. Оникієнко Н. Ю. Застосування 3D-моделювання в медицині при підготовці до 3D-

друку. Electron. & Acoust. Eng., 2021, vol. 4, no. 1 

13. 3D друк в умовах біомедичного використання [Електронний ресурс] : Методичні 

вказівки з виконання лабораторних робіт з дисципліни «3D друк в умовах 

біомедичного використання» для студентів спеціальності 163 «Біомедична інженерія» 

денної та заочної форм навчання / уклад. Б. В. Єфременко. – Маріуполь: ДВНЗ «ПДТУ», 

2019. – 17 с. 

14. 3D друк в умовах біомедичного використання [Електронній ресурс] : конспект лекцій з 

дисципліни «3D друк в умовах біомедичного використання» для студентів 
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спеціальності 163 «Біомедична інженерія» денної та заочної форм навчання / уклад. Б. 

В. Єфременко. – Маріуполь: ДВНЗ «ПДТУ», 2019. – 56 с. 

 

 

Допоміжна література 

1. Orry A.J.W. Homology modeling. Methods and protocols / A.J.W. Orry, R. Abagyan. - New 

York : Humana Press. 2012. - 432 p 

2. Lesk A.M. Introduction to Bioinformatics / Lesk A.M. - Oxford : Oxford University Press. 

2002. - 255 p. 

3. Prediction of protein structures, functions, and interactions / Ed. by J.M. Bujnicki. - 

Chichester : Wiley. 2009. - 287 p. 

4. Protein structure prediction: Methods and pijotocols / Ed. by D.M. Webster. -Totowa : 

Humana, 2000. -415 p. 

5. Selzer P.M. Applied bioinfonnatics: An introduction / P.M. Selzer. R..T. Mar-hofer. A. 

Rohwer. - Berlin : Springer. 2008. - 287 p. 

6. Voet D. Biochemistry D. Voet. J.G. Voet. - Hoboken : Wiley. 2011. - 1487 p. 

7. Young D.C. Computational drug design: A guide for computational and medicinal chemists / 

D.C. Young. - Hoboken : Wiley. 2009. - 307 p. 

8. Біоінформатика: Методичні вказівки до лабораторних робіт для студентів 

спеціальності 162 – Біотехнології та біоінженерія, спеціалізації «Молекулярна 

біотехнологія» / Уклад.: С.В. Горобець, О.Ю. Горобець, Є.А. Дарменко, М.О. 

Булаєвська. – К.: КПІ ім. Ігоря Сікорського, 2017. – 52 с. 

9. Brent Maxfield. Engineering With Mathcad. Using Mathcad to Create and Organize Your 

Engineering Calculations. Butterworth-Heinemann is an imprint of Elsevier. 2006. 521 p. 

10. Комп’ютерне моделювання фізіологічних систем людини. Навчально-методичний 

посібник для студентів всіх форм навчання ЗДІА спеціальності 6.09.0800 “Фізична та 

біомедична електроніка" за спрямуванням "Електроніка" / Е.Я. Швець. О.О. Кісарін. - 

Запоріжжя. 2009. -175с. 

 
10. Посилання на інформаційні ресурси в Інтернеті, відео-лекції, інше методичне 

забезпечення 

1. OriginLab https://www.originlab.com/doc/Tutorials/Tutorial-GettingStarted  

2. GROMACS Tutorials http://www.mdtutorials.com/gmx/  

3. GROMACS 2022.4 » User guide https://manual.gromacs.org/current/user-guide/index.html 

 

 

https://www.originlab.com/doc/Tutorials/Tutorial-GettingStarted
http://www.mdtutorials.com/gmx/
https://manual.gromacs.org/current/user-guide/index.html

