
لیست ابزار های مورد استفاده 
Pairwise alignment  -۱: برای مقایسه ی دوتایی توالی ها استفاده میشود. 

 بــرای اســـتفاده از این ابــزار مـــرورگـــر خـــود را بـــر روی آدرس ebi.ac.uk/tools/psa قــرار دهید. در این صـــفحه الـــگوریتم هـــای مـــختلف بــرای 
همراستایی توالی ها وجود دارد که هر کدام را میتوان بر روی توالی های نوکلئوتیدی یا آمینواسیدی اجرا کرد. 

 با توجه به پروژه ی خود الگوریتم مربوطه را انتخاب کنید. در این مثال Global Alignment برای دو توالی پروتئینی نشان داده شده است.  

http://ebi.ac.uk/tools/psa


ره هــای مــربــطه کپی کنید. بــا کلیک کردن روی دکمه ی more options میتوانید تنظیمات هــمراســتایی را از  تــوالی هــای FASTA خــود را در پنجـ
حـالـت پیش فرض تغییر دهید. مـاتـریس جـهش مـورد اسـتفاده و گـپ پـنالتی از جـمله این مـوارد هسـتند. در آخـر دکمه ی submit را زده و مـنتظر 

شوید تا همراستایی انجام شود. در پایان با چنین صفحه ای مواجه میشوید که خلاصه تنظیمات و نتایج همراستایی را در بر دارد.   

Multiple alignment -۲: بـا اسـتفاده از این ابزار میتوانید چـندین تـوالی را بـا هـم مـقایسه کنید. امکان اسـتفاده از خـروجی این نـوع هـمراسـتایی 
برای کشیدن درخت فیلوژنتیک نیز وجود دارد.  

برای شـروع مـرورگـر خـود را بـر روی آدرس ebi.ac.uk/tools/msa قرار دهید. در این صـفحه الـگوریتم هـای مـختلف برای هـمراسـتایی چـندگـانـه را 
مشاهده میکنید. در این مثال از الگوریتم Clustal Omega برای مقایسه ی چند توالی پروتئین استفاده میکنیم.  

http://ebi.ac.uk/tools/msa


در اولین پنجره Enter or paste a set of امکان تغییر هـمراسـتایی برای نـوکلئوتید وجـود دارد. در ابـتدا تـوالی هـای FASTA مـورد نـظر خـود را در 
پنجره مربوطه کپی کنید. دقت داشته باشید که بین پایان یک توالی و آغاز توالی بعد باید یک خط فاصله باشد. 

 

پـس از پـایان کار صـفحه ی زیر را مـشاهـده خـواهید کرد. بـا کلیک کردن روی تـب هـای مـختلف بـالای صـفحه میتوانید اطـلاعـات بیشتری راجـع بـه 
این همراستایی پیدا کنید یا آن را به عنوان ورودی به برنامه های دیگر بدهید. 



بـا کلیک بـر روی تـب Result summary بـا صـفحه ی زیر مـواجـه خـواهید شـد. هـر کدام از لینک هـای مـوجـود در صـفحه اطـلاعـاتی در مـورد •
همراستایی انجام شده به شما میدهد. 

- Percent Identity Matrix بـــــا کلیک کردن بـــــر روی لینک
میتوانید درصد تشابه هر جفت توالی را ببینید.  

رنــامــه از نتیجه هــمراســتایی بـرای رســم • بـرای رســم درخــت فیلوژنتیک بــاید بــر روی تــب Send to simple phylogeny کلیک کنید. این بـ
درخـــت اســـتفاده میکند. در صـــفحه حـــاصـــل میتوانید تنظیمات کشیدن درخـــت را تغییر دهید. از مـــهم تـــرین این تنظیمات میتوان بـــه 

الگوریتم رسم درخت اشاره کرد. با کلیک کردن روی دکمه ی submit رسم درخت آغاز میشود. 



خــروجی این ابـزار بــه شکل روبــرو اســت. نــام هــر شــاخــه -
اولین خــط در تــوالی FASTA ای اســت که بــه نــرم افــزار 
Multiple Aignment داده شـــــده اســـــت. شـــــما میتوانید 
طـول شـاخـه هـا تغییر دهید تـا نسـبت هـای واقعی آنـها را 

مشاهده کنید و درخت حاصل را ذخیره کنید. 

BLAST -۳: این ابزار برای جستجوی یک توالی در بین تمامی entry های یک پایگاه داده استفاده میشود.  

بــرای اســـتفاده از این الـــگوریتم جســـتجو، آدرس ncbi.nlm.nih.gov را در مـــرورگـــر وارد کنید و از قـــسمت Popular Resources بـــر روی لینک 
BLAST کلیک کنید. در این صـــفحه بـــاید نـــوع BLAST را انـــتخاب کنید. بــرای جســـتجوی یک تـــوالی نـــوکلئوتیدی در پـــایگاه داده نـــوکلئوتید از 
Nucleotide BLAST و بــرای جســتجوی یک تــوالی پــروتئینی در پــایگاه داده پــروتئین از Protein BLAST اســتفاده میکنیم. دو نــوع دیگر بــرای 

جستجو پروتئین در پایگاه داده نوکلئوتید و بالعکس استفاده میشوند. نوع جستجوی مورد نیاز خود را انتخاب کنید.  

http://ncbi.nlm.nih.org


در این مثال Protein BLAST نمایش داده شده است. در صفحه ی حاصل میتوانید جستجوی خود را انجام دهید و تنظیمات را تغییر دهید.  
با استفاده از دکمه ی Choose File فایل FASTA را آپلود کرده یا توالی را در پنجره ی بالای صفحه کپی کنید. •
در قسمت Query subrange میتوانید تنظیم کنید که تنها بخش خاصی از پروتئین مورد نظر شما در پایگاه داده جستجو شود. •
در قسمت Organism میتوانید موجوداتی را که تمایل دارید که در نتایج جستجو دخیل شده یا نشوند را تعیین کنید. •
Max target sequences تعداد hit های نمایش داده شده در خروجی را تغییر میدهد.  •
Expect threshold نتایجی که e-value بالاتر از حد تعیین شده دارند را از خروجی حذف میکند.  •
Word size اندازه کلمات جستجو را تغییر میدهد؛ عدد بزرگتر جستجوی بهتر و طبعاً زمان بیشتر را به همراه دارد.  •
در قسمت Matrix میتوانید ماتریس جهش مورد استفاده را تغییر دهید.  •
Gap Cost امتیاز های منفی شروع و ادامه ی گپ را مشخص میکند.  •

پس از اعمال تمامی تنظیمات خود روی دکمه ی BLAST کلیک کنید و صبر کنید تا جستجو تمام شود.  
 



پـس از پـایان جسـتجو بـا صـفحه  ی زیر مـواجـه خـواهید شـد. هـر کدام از خـطوط رنگی مـشاهـده شـده نـمایانـگر یک تـوالی هسـتند که در جسـتجوی 
انـجام شـده بـه عـنوان hit شـناخـته شـده انـد. بـا اسـتفاده از راهـنمای رنگی بـالای صـفحه میتوانید اطـلاعـاتی نسـبت بـه امتیاز هـمراسـتایی برای کل 

یا بخش هایی از hit کسب کنید.  

بــا پــایین رفــتن در صــفحه ی نــتایج بــه لیست پــروتئین هــای hit خــواهید رسید روبــروی هــر کدام از این تــوالی هــا درصــد identity و e-value را 
مشاهده میکنید. با کلیک کردن بر روی لینک accession میتوانید وارد آن entry مشخص در پایگاه داده ی ncbi شوید.  


