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 واحد( 2) بیوانفورماتیک پشرفتهطرح درس 

 
 دکترای تخصصی بیوتکنولوژی کشاورزی رشته:

 

  مدرس:

 ،  )عملی((gh.mirzaghaderi@uok.ac.ir   ايمیل:) قادر میرزاقادري

 

 و بیوشیمی آشنایی با ژنتیک و آمار تک و چند متغیره:  پیشنیاز

  :کد درس

 

 ر،ی. در چند دههٔ اخمی پردازد داده های مولکولی زیستی تحلیلکه به  بین رشته ای استعلمی  کیوانفورماتیب: مقدمه

، DNA ،RNA توالی و ساختار حجم بسیار زیادی از داده های مختلف موجودات ماکرومولکول ها در ی یابیتوال نهیدر زم شرفتیپ

نوظهور و  یبیوانفورماتیک دانشخیره شده است. ذو در پایگاه های داده  به دست دادهاطلاعات اپی ژنتیکی و غیره را  و پروتئین

ار و توالی، رفتو تفسیر  پردازش است که به و بیوفیزیک شیمیبیو ، آمار، ریاضی،رکامپیوتژنتیک، علوم  مرکب از ایبین رشته

مقایسه ای،  کیژنوم از جمله مواردی چون ایجاد و جستجوی بانک های داده های زیستی، زیستی عملکرد ماکرومولکول های

و بازسازی و روابط تکاملی آنها ها و ساختار و عملکرد و تکامل پروتئین ها  بیان ژنتحلیل ، یکینتی ژهاچند شکلی تحلیل

 .می پردازدمسیرهای متابولیکی و غیره 

 

توالی ملکولهای  آشیینایی با ،بوانفورماتیکیببرای اهداف  R( برنامه Linuxسیییسییتم عامل لینوک  )توانایی کار با  :درس اهداف

لی محل یک ژن یا تواتوانایی مشییخک کردن  .از پایگاه های داده مختلف آنها اسییتخرا  و تواناییاسیییدنوکلئیک یا پروتئین مورد نیاز 

در  یپروتئین یهادومینکردن مشییییخک های توالی ها.   و توانایی تعیین ویژگی های مرتبطپایگاهاز  اسییییتفیادهبیا  خیا  در ژنوم

و نشیییان دادن سیییاختارهای  حاوی اطلاعات سیییاختار سیییه بعدی یک پروتئین pdbاسیییتخرا  فایل همولوگ، توانایی های پروتئین

پرایمر مناسب برای مقاصد برای طراحی  Primer3استفاده از  . تواناییرهیها، اگزون ها و غ نترونیپروموتورها، ا ییشناسامربوطه، 

 مطالعهبرای یک و توانایی اسییییتخرا  داده های میکرواری های میکرواری با تحلیل داده. آشیییینایی مختلف مانند بررسییییی بیان ژن

، پیام در سییلول مسیییرهای انتقالتوانایی بررسییی  آن.تحلیل و اسییتنتا   و توانایی مربوطه  داده هایمشییخک، از پایگاه یبیولوژیک

 Gene setهای ژنی )سازی دستههای غنیروش، های مرتبطپایگاهاز داده ، استفادههای آنبندیو دسته Gene Ontologyمفهوم 

Enrichment) ، لتفرمبا اصول اولیه، انواع پآشنایی ، پروتئین مرتبط با یک دسته ژنی-شبکه میانکنش پروتئینترسییم و شیناسیایی 

ژنهای مختلف  میزان بیان و توانایی بررسی NGS تحلیل داده های ، تواناییNext Generation Sequencing (NGS)جام ها و نحوه ان

ارتباط بین چند انایی بررسییییی و. تIGV در ابزار NGSداده های ، توانایی مشییییاهده الگوی بیان ژنهای مربوز به و ایزوفرم هیای آنهیا

و انجام آنالیزهای مقدماتی بر روی توالی با اسییتفاده از  Biopythonو  Perl ،Pythonآشیینایی با  .( و بیان ژنSNP) نوکلئوتیدشییکلی 

Biopython. 
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پروژه ها  .3گردد.  ذف درس میح. غیبت بیش از دو جلسه باعث 2داشته باشد.  کلاسدر  منظم حضور باید. دانشیجو 1مقررات: 

نمره منزله  ارائه هر پروژه به. عدم 4شود و بعد از آن نمره ای تعلق نمی گیرد. فقط در تاریخ تعیین شیده تحویل گرفته می فیتكال و

 باشد.می پروژه آن برایصفر 

 

 :(خواهند برد.)برخی عناوین دو یا چند جلسه زمان  در طول ترم عملی برنامه کلاس

 پایه( و مرور دستورات Linuxنصب لینوک  ) 1

 کار با لینوک  2

 (، فایل نیوویکLocal and multiple alignmentهمتایابی و همردیفی چندگانه ) 3

 Rبردارها، جداول و لیست ها، رسم گراف های پایه در و دستورات پایه،  Rنصب  4

 و ... pheatmap ،ggtree ،ggplot2کار با بسته های مرتبط با بیوانفورماتیک مثل  5

 EnsemblPlantو  GeneBankو پروتئین در  توالی اسید نوکلئیکجستجوی ژن،  6

 بوت استرپینگ درخت فیلوژنی و 7

 مختلف و توالی های ژنومی gtf موجود مثل فایل های و FTP، آشنایی با سایت EnsemblePlanی ژنوم کار با دیتابی  8

 به صورت آفلاین  (UniGene, Gene, EST, EnsemblPlants)  پروتئین آنها و gtf، فایل ژنهای خا استخرا  توالی  9

 (NCBI, UniProt, InterPro, MeMe, Pfam, PDB) و شناسایی موتیف های کانسرو  توالی و ساختار پروتئینبررسی  11

 درخت فیلوژنی به آنهاو افزودن  TBtoolsرسم ساختار ژنها و دومین های پروتئینی با استفاده  11

 Primer 3با  مریپرا یطراح 12

 با آنها در لینوک و کار  NGSآشنایی با داده های  13

 : استخرا ، کنترل کیفیت و تریم کردن، نمونه گیری ...RNASeq تحلیل داده های 14

 IGV بلینگ(، مشاهده الگوی بیان ژنها در ابزارم)الاینمنت و اس بیان ژنها و بررسی RNASeq تحلیل داده های 15

 Rو رسم نمودارهای مربوطه در  بیان ایزوفرم ها و بررسی RNASeq تحلیل داده های 16

 ها از خوانش های ایلومیناSNP، واریانت کالینگ و شناسایی VCFآشنایی  و کار با فایل های  17

 Rبا  داده ها تحلیلو  مرتبط با یک آزمایش های میکرواریدادهاستخرا   18

 و آنتولوژی ژنها Rبا میکرواری داده های  تحلیل 19

 نایلومیا یها از خوانش هاSNP ییو شناسا نگیکال انتی، وارVCF یها لیو کار با فا  ییآشنا 21

 ( GWAS ,Genome wide association study) یسراسرژنوم یمطالعه ارتباط 21

 Biopythonو انجام آنالیزهای مقدماتی بر روی توالی با استفاده از  Biopythonو  Perl ،Pythonنصب  22

 


