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 پزشکی دانشکده

 99 بهمن – بیوانفورماتیک طرح درس

 

 بیوانفورماتیک:  عنوان درس

 بیوشیمی بالینی دکترای تخصصی اول دانشجویان ترم مخاطبان:

  2تعدادواحد: 

 هر جلسهپس از اتمام  روزتا یک  ساعت پاسخگویی به سوالات فراگیر:

 12تا  10شنبه ساعت ود روزساعت و نیمسال تحصیلی(  زمان ارائه درس:   )روز،

 سجاد امامی آل آقاو دکتر  ، دکتر ابراهیم برزگریمظفریهادی دکتر  مدرس: 

 - درس و پیش نیاز:

 

 هدف کلی درس :

 

 : )جهت هر جلسه یک هدف(هداف کلی جلساتا

 

 مقدمه ای بر بیوانفورماتیک  -1

 ی ستیداده ز یگاههایپا -2

 د بر پایگاه داده ژنومیمختلف با تاکیهای داده  گاهیپا یمعرف -3

 وکلئوتیدهان یتوال نییتع جینتا BLASTو  ARMSژن،  انی، بPCR-RFLP یبرا مریپرا یطراح -4

ررسی ی پرایمر و بتمرین عملی و ویدیو آموزشی )سرویسهای پایگاههای داده، یافتن توالی رفرنس، طراح -5

 پاتوژنیسیتی(

 BLASTابزار  یمعرف -6

   نیپروتئ یبعدساختار سه  ییشگویپ -7

   نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویانجام پ -8

 نیپروتئ-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ -9

  نیپروتئ-نیپروتئ یملکول نگیانجام داک -10

 گاندیل-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ -11

 گاندیل-نیپروتئ نگیانجام داک -12

 UniProtه داد گاهیبا پا هیاول ییو آشنا نیبر ساختار پروتئ یمرور -13

 )بخش اول( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا -14

 )بخش دوم( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا -15

مک نرم همولوگ به ک هاینیپروتئ یکیلوژنتدرخت فی ساخت -ها و مشاهده آن هانیدانلود ساختار سوم پروتئ -16

 MEGA-Xافزار 

 اه نیساختار دوم و سوم پروتئ یو صحه گذار ینیب شیپ -17
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 اهداف ویژه به تفکیک اهداف کلی هر جلسه:

 

  کیوانفورماتیبر ب یمقدمه ا هدف کلی جلسه اول:

  اهداف ویژه جلسه اول:

 معرفی علم بیوانفورماتیک، سیر تاریخی آن و موضوعات اصلی مطرح شده -1

 توضیح فواید بیوانفورماتیک -2

 ش داده هاتوضیح کلی الفبای ژنوم، نوکلئوتیدها و نمای -3

 داده ها معرفی ژنومیک و الفبای پروتئینها و داده های مختص آنها و منافع این دو شاخه از -4

 ه های زیست شناسی، ژنتیک و سیستم بیولوژیمعرفی سایر حوز -5

 وضیح دستاوردهای بیوانفورماتیک، پیش بینی ساختارها و تعامل آنهات -6

 ارهای مورد استفاده در پایگاههای دادهپایگاه داده و نرم افز توضیح فواید -7

تعریف  ودر ایران  دهای بیوانفورماتیک در پزشکی و تفاوت آن با انفورماتیک، جایگاه بیوانفورماتیکتوضیح کاربر -8

 پایگاه داده

 

 پایگاههای داده زیستی :دومهدف کلی جلسه 

 دوم:اهداف ویژه جلسه 

 های آنهاتشریح اهمیت پایگاههای داده و استفاده  -1

 وضیح طبقه بندی پایگاههای داده بر اساس محتوا و نحوه دسترسیت -2

 وضیح کلیدهای کمک کننده عمومی جستجو در پایگاه دادهت -3

آنها و  ههای داده اصلی اطلاعات اسیدهای نوکلئیک و پایگاههای اولیه و ثانویه و مشخصاتمعرفی پایگا -4

 الگوریتم ارتباطی آنها

 مرینی به برخی پایگاههاو مراجعه ت ین پایگاههای داده و عملکرد کلی آنهامعرفی برتر -5

  ولی، ساختار پایگاههای داده پروتئینی در زمینه توا در آنها وو تمرین جستجصلی معرفی موتورهای جستجوی ا -6

 عملکرد

 داده( و نرم افزارهای مفید پایگاههای IBCعرفی پایگاه مرکزی بیوانفورماتیک ایران )م -7

و  یکیوانفورماتبیک رکورد در پایگاه داده و انواع فرمتهای آن و معرفی کتابهای مفید در زمینه  تشریح اجزاء -8

 تهای مختلفتمرین عملی درباره تغییر فرم

 

 مختلف با تاکید بر پایگاه داده ژنومیداده  یها گاهیپا یمعرف :سوم هدف کلی جلسه

 سوم:اهداف ویژه جلسه 

، BLAST ،Structure ،dbGaP ،EST ،MeSH ،OMIM، محتوا و اجزاء آن شامل: کلیت NCBIیگاه معرفی پا -1

PMC ،Bookshelf ،dbSNP ،Genbank و بررسی و نحوه استفاده از اطلاعات این پایگاهها 

 وه سرچ و اعمال محدودیتهای جستجو در آنو تشریح نح Pubmedو بخش  Entrezمعرفی موتور سرچ  -2

  ختصارات مفید در جستجوتوضیح ا -3

  ونگی دستیابی به اطلاعات توالیهای اسید نوکلئیک در آزمایشگاهمرور کلی چگ -4

و  Refseqو  EST ،dbSTS ،WGS ،TPA ،SNP ،HTGs ،HTC ،TPAتشریح بخشهای مختلف بانک ژن:  -5

 اختصارات مفید توالیهای مختلف
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حتوای آن شامل جهشهای ثبت شده در ماز اطلاعات و و نحوه استفاده  HGMDمعرفی ثبت نام در سایت   -6

 ژنهای مختلف انسان

 یح کلی خدمات و سرویسهای رایگان آنهاو توض GeneCardsو  UCSC ،HGNC ،KEGGمعرفی سایتهای:  -7

مع جنده ها، آدرسها، نحوه تواناییها و سرویسهای آن شامل: جستجوی چکیده ها، نویس Scopusمعرفی سایت  -8

و ارزیابی  H-indexمحاسبه  توضیح نحوهومه پژوهشی محققین با تمام آدرسها و اسامی احتمالی، مفهوم و بندی رز

 اطلاعات و کیفیت مجلات مختلف نمایه در این پایگاه

 RNAو  DNAتوضیح نحوه یافتن توالیهای مرجع  -9

 

ج تعیین نتای BLAST و ARMS، بیان ژن، PCR-RFLPبرای  مریپرا یطراح :چهارمهدف کلی جلسه 

 نوکلئوتیدها توالی

 :چهارماهداف ویژه جلسه 

 .RNAو  DNAیافتن توالیهای مرجع  نحوهزم آن. توضیح تئوریک طراحی پرایمر و مقدمات لا -1

 و چگونگی نمایش در مقایسه دو رکورد Localو  Globalکردن  Alignتوضیح  -2

 تئین در همردیفیو پرو DNAتوضیح نحوه سیستم نمره دهی به توالیهای  -3

ه و نحو BLAST،توصیف انواع   و الگوریتم آن و معیارهای قضاوت در نتایج مقایسه BLASTمعرفی و تشریح  -4

 آنالیز نتایج و توضیح اجزاء مختلف داده در صفحه نتایج

 ختلف.م و توضیح و اعمال تنظیمات Primer 3حی پرایمر عملی در نرم افزار انتخاب یک توالی مثال و طرا -5

در  الیمزاحم احتم و ساختارهای کیفیت پرایمرها ارزیابی پایداری و تمرینیبررسی معرفی، توضیح تئوریک و  -6

 Oligoanalyzer و Generunnerهای نرم افزار

 NCBIپایگاه  BLASTچک کردن پرایمرها و تکراری نبودن توالی آنها در بخش نکات و نحوه  -7

 RFLPبرای تعیین ژنوتیپ در بررسی جهش با  ناسبتوضیح نحوه یافتن آنزیم م -8

با  ARMSو تکنیک (  NCBI Primer Blast)با نرم افزار آنلاین  شریح طراحی پرایمر با هدف بررسی بیان ژنت -9

 .Primer1نرم افزار 

 NCBIپایگاه  BLASTتوالی اسید نوکلئیک در  BLAST توضیح انجام -10

 

و ویدیو آموزشی )سرویسهای پایگاههای داده، یافتن توالی تمرین عملی  :پنجمهدف کلی جلسه 

 رفرنس، طراحی پرایمر و بررسی پاتوژنیسیتی(

 اهداف ویژه جلسه پنجم:

و  NCBI ،UCSC ،HGNC ،KEGGارایه فایلهای ویدیویی نحوه کار و استفاده ازخدمات مختلف پایگاههای داده: 

GeneCards  وHGMD ،طراحی پرایمر ،BLAST ی تئوریک پاتوژنیسیته جهشو بررس 

 

 

 BLASTابزار  یمعرف :ششمهدف کلی جلسه 

  :ششماهداف ویژه جلسه 

 پروتئین یا اسیدنوکلئیک  بین توالی های alignmentآموزش مفهوم  -1            

 از لحاظ طول توالی  alignmentآموزش انواع  -2

 از لحاظ تعداد توالی alignmentآموزش انواع  -3

 جفتی و چندگانه  alignmentش روش های آموز -4
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 alignmentآموزش الگوریتم های  -5

  alignmentموزش نرم افزارهای مورد استفاده برای آ -6

 برای جستجوی توالی های پروتئینی  BLASTچگونگی کار با ابزار  آموزش عملی -7
 

 

   نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویپ :هفتمهدف کلی جلسه 

 :هفتمجلسه اهداف ویژه 

 ساختار  ییشگویپ تیآموزش اهم -1

 ها  نیساختار پروتئ ییشگویپ یموجود برا یآموزش روش ها -2

 شده  ییشگویساختار پ یاعتبارسنج تیآموزش اهم -3

 

   نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویانجام پ :هشتم هدف کلی جلسه

 :هشتماهداف ویژه جلسه 

  SWISS-MODELبا استفاده از  نیپروتئ یبعدساختار سه  ییشگویپ یآموزش عمل -1

 شده  ییشگویساختار پ یاعتبارسنج یآموزش عمل -2

 

 نیپروتئ-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ :نهمهدف کلی جلسه 

 :نهماهداف ویژه جلسه 

 آنها  ییشگویو پ ینیپروتئ یبرهمکنشها تیآموزش اهم -1

 ها  نیپروتئ نیبرهمکنش ب نییتع یآموزش روش ها -2

  ینیساختار کمپلکس پروتئ ییشگویپ یآموزش روش ها -3

 

 نیپروتئ-نیپروتئ یملکول نگیانجام داک :دهمهدف کلی جلسه 

 :دهماهداف ویژه جلسه 

  نیسطح پروتئ یدهاینواسیآم نییتع یآموزش عمل -1

  HADDOCKز ابزار ابا استفاده  نیپروتئ-نیپروتئ نگیانجام داک یآموزش عمل -2

  HADDOCK جینتا ریتفس یآموزش چگونگ -3

 

 گاندیل-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ :یازده امهدف کلی جلسه 

  :یازده اماهداف ویژه جلسه 

  گاندیل-نیپروتئ یبرهمکنش ها یبررس تیآموزش اهم -1

  گاندیل-نیمطالعه برهمکنش پروتئ یآموزش روش ها -2

  یگاندیل یها ونیکنفورماس یجستجو یآموزش روش ها -3

  یازدهیسرچ و توابع امت یها تمیوزش الگورآم -4

  یملکول نگیداک ییکارا یابیارز یآموزش روشها -5

 

 گاندیل-نیپروتئ نگیانجام داک :دوازده امهدف کلی جلسه 

 :دوازده اماهداف ویژه جلسه 
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   نگیانجام داک یبرا گاندیل یآماده ساز یآموزش عمل -1

 گاندیل-نیپروتئ نگیداک یبرا AutoDockاستفاده از ابزار  یآموزش عمل -2

  گاندیل-نیپروتئ نگیداک یخروج زیآنال یآموزش عمل -3

 گاندیل-نیپروتئ نگیداک جینتا ریتفس یآموزش عمل -4

 

 UniProtداده  گاهیبا پا هیاول ییو آشنا نیبر ساختار پروتئ یمرور :سیزده ام هدف کلی جلسه

 :سیزده اماهداف ویژه جلسه 

 ها نیساختار سوم و چهارم پروتئ ه،یابرثانو ه،یثانو ه،یر اولبر ساختا یمرور -1

 کیوانفورماتیب یتهایمعمول در سا ریمعمول و غ نهیآم یدهایاس یمرور اختصارات تک حرف -2

 Gene ontologyو  Annotation  ،Curationاز جمله  کیوانفورماتیدر ب جیاصطلاحات را -3

 مذکور تیسا هایتیقابل یو معرف UniProt تیمختلف سا هایبا بخش ییآشنا -4

 

 )بخش اول( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا :چهارده امهدف کلی جلسه 

 :چهارده اماهداف ویژه جلسه 

 UniRefو    UniParc  ،UniProtKBداده   یها گاهیبا پا ییآشنا -1

 Swiss-Protو  TrEMBLبا  ییآشنا -2

 نهایپروتئ FASTA ینحوه به دست آوردن توال -3

 Gene Ontologyو  Annotation ،Curation میمفاه -4

 اطلاعات به دست آمده ریو تفس ینیاطلاعات پروتئ یبا نحوه جست و جو ییآشنا -5

 

 )بخش دوم( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا :پانزده امهدف کلی جلسه 

 :پانزده اماهداف ویژه جلسه 

 UniProt تیدر سا Supporting Dataبا  ییآشنا -1

 UniProt (Alignment) تیبه کمک سا ینیپروتئ یهایتوال یفیبا اصول همرد ییآشنا -2

 UniProt تیدر سا BLASTpبا نحوه انجام  ییآشنا -3

 (PPI) هانیبرهمکنش پروتئ یجهت بررس STRING تیاستفاده از سا -4

 

 یکیلوژنتدرخت فی ساخت -ها و مشاهده آن هانیدانلود ساختار سوم پروتئ :شانزده امهدف کلی جلسه 

  MEGA-Xهمولوگ به کمک نرم افزار  هاینیپروتئ

 :شانزده اماهداف ویژه جلسه 

 PDBاز جمله  هانیمرتبط با ساختار سوم پروتئ یتهایبا سا ییآشنا -1

 به کمک نرم افزار  ها،نیمشاهده ساختار سوم پروتئ -2

 RasMolمختلف و کاربرد نرم افزار  هایبا بخش ییآشنا -3

 MEGA-Xهمولوگ به کمک نرم افزار  هاینیپروتئ یکیلوژنتیساخت درخت ف -4

 

 اهنیساختار دوم و سوم پروتئ یو صحه گذار ینیب شیپ :هفده امهدف کلی جلسه 

 :هفده اماهداف ویژه جلسه 

 PSIPRED نیبه کمک نرم افزار آنلا هانیساختار دوم پروتئ ینیب شیپ -1
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 SWISS-MODELو به کمک نرم افزار  یبر اساس روش همولوژ هانیساختار سوم پروتئ ینیب شیپ -2

 RaptorXبه کمک نرم افزار  Ab initioو  Threadingبر اساس روش  هانیساختار سوم پروتئ ینیب شیپ -3

 نهایساختار سوم پروتئ ینیب شیپ یجهت صحه گذار WHAT IFاستفاده از نرم افزار  -4

 اچاندران()نمودار رام نهایساختار پروتئ ینیب شیپ یجهت صحه گذار MOLPROBITYبزار  استفاده از ا -5

 
 

 :در پایان دانشجو قادر باشد

ه ندی شدببا علم بیوانفورماتیک آشنا شود و عملکردها و کاربردهای آن را بشناسد. حوزه های طبقه  -1

م ردی و علوعملک وفورماتیک در بیولوژی ساختاری بیوانفورماتیک را آشنا شود و با استفاده های گوناگون بیوان

 مختلف پزشکی آشنا شود.
 

رسی به نحوه دست ها و با پایگاههای مختلف داده در علم بیوانفورماتیک آشنا شود. با چگونگی استفاده از داده .-2

د. با نا شوآشاطلاعات پایگاههای داده آشنا شود. با چگونگی جستجو و نکات کمکی سرچ در موتورهای جستجو 

اده یگاههای دین پاعملکردهای مختلف پایگاههای داده و روند منطقی تثبیت اطلاعات در آنها آشنا شود. با مهمتر

رمتها به فگونه چدر زمینه های مختلف آشنا شود. با رکوردهای ثبت شده در پایگاههای داده آشنا شود و بداند 

 یکدیگر قابل تبدیل اند.
 

ور کند. با موت نیها تمرآشنا شود. و درباره نحوه استفاده از آن NCBI گاهیپا یاصل یبخشها ریو زبا استفاده ها  -3

در سرچ  و کمک کننده دیآن آشنا شود. با اختصارات مف ماتیو نحوه سرچ و تنظ Pubmed زیو ن Entrezسرچ 

شناسد و مرور برا  RNAو  DNA آن درباره یداده بانک ژن آشنا شود و محتوا گاهیبا پا کند. نیآشنا شود و تمر

و  دهآشنا ش انک ژنبداده ثبت شده در و اجزاء رکورد داده با فرمت بانک ژن آشنا شود. با انواع  بیکند. با ترت

تفاده از خدمات اس یآشنا شود؛ نحوه ثبت نام برا HGMDداده  گاهیبا پا .آنها را بداند Curationسطح اعتبار و 

و  Scopus تی. با ساه دسترسی به جهشهای طبقه بندی شده در سایت را فرا گیردو نحو ردیبگ ادیرا  تیسا

و انواع  H-indexکند. با نحوه محاسبه  نیآشنا شود و تمر تیآن و نحوه سرچ و استفاده در سا دیاطلاعات مف

 یهایوالت فتنایکند. نحوه  نیواحد آشنا شده و تمر یستیسرچ افراد در ل جیکردن نتا کسانیمختلف سرچ داده و 

 کند.  نیرا تمر یمرجع ژن

 

 Primer 3در نرم افزار  مریپرا یطراح حوه. با نابدیژن هدف را ب یمرجع اصل یبتواند توال مریپرا یطراح یبرا -4

مزاحم آن  یو ساختارها مرهایکند و سپس پرا BLASTدر ژنوم  تیرا از لحاظ اختصاص مرهایپرا تاًی. نهاشودآشنا 

ارزیابی کند و  GeneRunnerپرایمرهای طراحی شده را در نرم افزار  .دینما یابیارز Oligoanalyzerار را در نرم افز

 RFLPسپس، بتواند برای پروتوکل  ری آنها را در نرم افزار چک کند.امکان تشکیل ساختارهای مزاحم و پایدا

 NCBIاید. همچنین در نرم افزار جهت تعیین ژنوتیپ جهش مدنظر، با استفاده از نرم افزار مناسب اقدام نم

Primer Blast  برای بررسی بیان ژن پرایمر طراحی نماید. یا در صورت لزوم با نرم افزارPrimer1  تکنیکARMS 

یا پروتئین آشنا شود. با روشهای استاندارد و الگوریتمهای  DNAبا معیارهای بررسی تشابه در توالی طراحی کند. 

وه امتیاز دهی تشابه سنجی آشنا شود. با جداول ماتریسی همردیفی آشنا شود. بداند همردیفی آشنا شود. با نح

BLAST  چیست و چه کاربردهایی دارد. با انواعBLAST  آشنا شود و بتواند توالیهایDNA  راBLAST .با  نماید

 آشنا شود. SIFTو  Polyphenحاصل در  نیپروتئ یآن بر توال ریتاث ایجهش  کیبودن  زایماریب ینحوه بررس

 

پس از مطالعه فایلهای ویدیویی راهنما بتواند از خدمات مختلف پایگاههای داده ذکر شده در جلسه سوم و  -5
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چهارم استفاده کند. توالی رفرانس ژنها را بیابد. پرایمرهای مناسب طراحی، اختصاصیت و مناسب بودن پرایمرهای 

، RFLPارزیابی نماید. سپس، بصورت تئوریک تکنیک  GeneRunnerطراحی شده را در نرم افزار الیگوآنالیزر یا 

ARMS طراحی پرایمر برای بررسی بیان ژن و ،BLAST .کردن پرایمر یا توالیهای طویل نوکلئوتیدی را انجام دهد 

 

د روش را ذکر کند. بتوان alignmentو انواع  یدهد. بتواند دسته بند حیرا توض alignmentدانشجو بتواند مفهوم  -6

 کی ،یملعه صورت بمربوطه را ذکرکند. بتواند  یها و نرم افزارها تمیرا شرح دهد. بتواند الگور alignment یها

 .دیارائه نما را BLAST جیاز نتا یحیصح ریجستجو کند. بتواند تفس BLASTبرنامه  طیرا در مح ینیپروتئ یتوال

 

ساختار  ییشگویپ یراموجود ب ید. بتواند درباره روش هاساختار را شرح ده ییشگویپ تیدانشجو بتواند اهم -7

 دهد. حیها توض نیپروتئ

 

-SWISSمربوط به آن را با استفاده از برنامه  یساختار سه بعد ،ینیپروتئ یتوال کی افتیدانشجو بتواند با در-8

MODEL شده را انجام دهد. ییشگویاعتبار و صحت ساختار پ یابیبه دست آورد. بتواند ارز 

 

واند روش دهد. بت آنها را شرح ییشگویپ تیاهم زیدر سلول و ن ینیپروتئ یبرهمکنشها تیدانشجو بتواند اهم -9

 ینیوتئکمپلکس پر ساختار ییشگویپ یرا ذکر کند. بتواند روش ها نیپروتئ-نیپروتئ یبرهمکنش ها نییتع یها

 را شرح دهد.

 

 نیو پروتئد نیب نگی. بتواند داکدینما نییرا تع نیپروتئ سطح یدهاینواسیآم یدانشجو بتواند به صورت عمل -10

 .دینما ریرا تفس HADDOCKنرم افزار  یبتواند خروج انجام دهد. HADDOCKرا با استفاده از برنامه 

 

 نیا یبررس یش هارا شرح دهد. بتواند رو گاندیل-نیپروتئ یمطالعه برهمکنش ها تیدانشجو بتواند اهم -11

رباره اند درا ذکر کند. بتو یگاندیل یها ونیکنفورماس یجستجو یر کند. بتواند روش هابرهمکنش ها را ذک

ا ر یملکول گنیاکد ییکارا یابیارز یدهد. بتواند روشها حیتوض نگیدر داک یازدهیسرچ و توابع امت یها تمیالگور

 .دیذکر نما

 

از نرم  ا استفادهب یرت عملدهد. بتواند به صو را انجام گاندیل یمراحل آماده ساز ،یدانشجو بتواند به طور عمل -12

 زینالرا آ نگیکدا ییهان یخروج لیدانشجو بتواند فا. را انجام دهد گاندیل کیبا  نیپروتئ کی نگیافزار اتوداک، داک

 .دینما ریرا تفس گاندیل-نیپروتئ نگیبه دست آمده از داک جی. بتواند نتادینما

 

 جیرا اصطلاحات وختصارات ا. دینما فیسوم و چهارم را توص ه،یابرثانو ه،یثانو ه،یاول یدانشجو بتواند ساختارها -13

 را بشناسد. Uniprot دیمف یسهایرا بشناسد. خدمات و سرو کیوانفورماتیدر ب دیو مف

 

 Swiss-Protو  UniParc  ،UniProtKB   ،UniRef ،TrEMBLداده  یگاههایمختلف پا یدانشجو با قسمتها -14

را  اهیتوال یسینو هیحاش یتخصص می. مفاهدیو استفاده نما رهیرا ذخ نهایپروتئ FASTA یهایبتواند توال آشنا شود.

 آن آشنا شود. ریو تفس ینیاطلاعات پروتئ یبشناسد. با نحوه جستجو

 

موزد و با نحوه آشنا شود. اصول همردیفی را بیا UniProt تیدر سا Supporting Dataبا نحوه استفاده از  -15

 .برهمکنش پروتئینها را ارزیابی نماید STRINGآشنا شود. بتواند در پایگاه داده  BLASTpانجام 



8 

 

 

ای رم افزارهنواند در با پایگاههای داده تحلیل کننده ساختار سوم و نحوه بررسی ساختار سوم آشنا شود. بت -16

و عملکردهای آن  وه استفاده از قسمتهاو نح RasMolمختلف ساختار سوم پروتئینها را بررسی کند. با نرم افزار 

 ا ترسیم نماید.ردرختهای مختلف شجره نامه ای  MEGA-Xآشنا شود. بتواند با استفاده از نرم افزار 

 

ا با وم پروتئینها رسپیش بینی ساختارهای ثانویه را انجام دهد. قادر باشد ساختار  PSIPREDبا نرم افزار  -17

سوم پروتئینها را با روش  پیش بینی نماید. قادر باشد ساختار SWISS-MODELروش همولوژی با نرم افزار 

Threading  وAb initio  به کمک نرم افزارRaptorX ینی شده را پیش بینی نماید. در نهایت ساختار سوم پیش ب

 تایید کند MOLPROBITYو ابزار  WHAT IFدرنرم افزار 

 

 

 

 Jean-Michel Claverie , Cedric Notredame , Bioinformatics) بیوانفورماتیک به زبان ساده منابع:

For Dummies, 2006, Wiley, ISBN: 978-0-470-08985-9 و راهنمای کامل و کاربردی )NCBI  تالیف

 ولی الله مهدی زاده

 

 

 

 و کار با اینترنت و نرم افزار ارائه به صورت سخنرانی روش تدریس:

 

فزار او نیز نرم  و نرم افزارهای مورد استفاده در موضوع درس Power Pointنرم افزار  :وسایل آموزشی
AnyMP4 Screen Recorder 

 

 سنجش و ارزشیابی 

سهم از نمره کل)بر  روش       آزمون

 حسب درصد(

 ساعت تاریخ 

پروژه طراحی 

  پرایمر

توالی انتخاب 

ژن و طراحی 

توسط  پرایمر

 دانشجو

سهم نمره دکتر  50%

 مظفری

ردیبهشت ا 30تا 

 تحویل گردد.

- 

معرفی سایت یا 

 نرم افزار

سهم نمره دکتر  %50 سمینار

 مظفری

اردیبهشت  30تا 

 تحویل گردد.

 

     

     

 

  مقررات کلاس و انتظارات از دانشجو:

 تکالیف و پروژها ها را به موقع انجام و ارسال نمایند.دانشجویان بایستی 
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                 ابراهیم برزگریو دکتر  ، دکتر سجاد امامی آل آقادی مظفریدکتر هانام و امضای مدرس:  

 پروفسور زهره رحیمینام و امضای مدیر گروه:   
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 ماریا شیروانیدکتر  دانشکده: EDOنام و امضای مسئول 

 

 :تاریخ ارسال                                     25/11/99تاریخ تحویل:   
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                                   بیوشیمی بالینی( دکترایبیوانفورماتیک ) درسجدول زمانبندی 

 12تا  10 شنبه ها ساعتدو :لسهروز و ساعت ج  

 

 مدرس موضوع هر جلسه              تاریخ جلسه

1 6/11/99 

 دوشنبه

 دکتر مظفری مقدمه ای بر بیوانفورماتیک

2 13/11/99 

 دوشنبه

 دکتر مظفری یستیداده ز یگاههایپا

3 20/11/99 

 دوشنبه

 مختلف با تاکید بر پایگاه داده ژنومیهای داده  گاهیپا یمعرف
 

 دکتر مظفری

4 27/11/99 

 دوشنبه

 دکتر مظفری نوکلئوتیدها یتوال نییتع جینتا BLASTو  ARMSژن،  انی، بPCR-RFLP یبرا مریپرا یطراح

5 4/12/99 

 دوشنبه

)سرویسهای پایگاههای داده، یافتن توالی رفرنس، طراحی پرایمر و  تمرین عملی و ویدیو آموزشی

 بررسی پاتوژنیسیتی(

 دکتر مظفری

6 11/12/99 

 دوشنبه

 برزگریدکتر  BLASTابزار  یمعرف

7 18/12/99 

 دوشنبه

 برزگریدکتر    نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویپ

8 25/12/99 

 دوشنبه

 برزگریدکتر    نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویانجام پ

9 16/1/00 

 دوشنبه

 برزگریدکتر  نیپروتئ-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ

10 23/1/00 

 دوشنبه

 برزگریدکتر  نیپروتئ-نیپروتئ یملکول نگیانجام داک

11 30/1/00 

 دوشنبه

 برزگریدکتر  گاندیل-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ

12 6/2/00 

 دوشنبه

 برزگریتر دک گاندیل-نیپروتئ نگیانجام داک

13 13/2/00 

 دوشنبه

 دکتر آل آقا UniProtداده  گاهیبا پا هیاول ییو آشنا نیبر ساختار پروتئ یمرور

14 20/2/00 

 دوشنبه

 دکتر آل آقا )بخش اول( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا

15 27/2/00 

 دوشنبه

 دکتر آل آقا )بخش دوم( UniProtداده  گاهیبا پا ییآشنا

16 3/3/00 

 دوشنبه

همولوگ به  هاینیپروتئ یکیلوژنتساخت درخت فی -ها و مشاهده آن هانیدانلود ساختار سوم پروتئ

 MEGA-Xکمک نرم افزار 

 دکتر آل آقا

17 10/3/00 

 دوشنبه

 دکتر آل آقا اهنیساختار دوم و سوم پروتئ یو صحه گذار ینیب شیپ
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