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مواد و وسایل مورد نیاز:  

فولدر Bioinformatics Task حاوی فایل های:  
-  sequence_K.txt تا sequence_A.txt
day_0_var_1.txt تا day_60_var_1.txt به تعداد کلی ۶ فایل -
day_0_var_2.txt تا day_60_var_2.txt به تعداد کلی ۶ فایل -
- protein_3.txt تا protein_1.txt
appendix.pdf ضمیمه آموزش کار با ابزار های مورد استفاده -

 :rcsb.org صفحه مرورگر حاوی تب های سایت
- 3J6R
- 1QGT
- 1M4X
- 5VF3
- 5OAC
-3J2J 
-1QBE 
-6C21 
-5WK1 
-2ZTN 

صفحه مرورگر حاوی تب های:  
- NCBI BLAST
- EBI pairwise alignment
- EBI multiple alignment

ماشین حساب 
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بخش اول: توالی یابی ژنوم ویروس  

بـا تـوجـه بـه اینکه شـما هـنوز در آزمـایشگاه خـود هسـتید و تجهیزات بسیار پیشرفـته ای در اختیار دارید، تصمیم میگیرید 

ژنــوم ویروس مــورد نــظر را تــوالی یابی کنید بلکه اطــلاعــات جــدیدی بــه دســت آورید. دســتگاه تــوالی یابی که در اختیار 

دارید بسیار دقیق اســت؛ بــدین معنی که هیچوقــت در تشخیص یک نــوکلئوتید اشــتباه نمیکند. امــا مشکلی که پیش 

روی شـماسـت این اسـت که این دسـتگاه تـنها امکان خـوانـدن تـوالی هـای کوتـاه را دارد. بـنابـراین نمیتوانید تـمام ژنـوم 

ویروس را در یک بـار آزمـایش تـوالی یابی کنید. بـرای حـل این مشکل ژنـوم ویروس را بـه چـندین قـطعه تقسیم میکنید 

که آن قـدر کوچک هسـتند که دسـتگاه تـوانـایی تعیین تـوالی آنـها را داشـته بـاشـد. پـس از بـه دسـت آوردن تـمام این تـوالی 

هــا، قــصد دارید تــوالی ژنــوم کامــل را بــازســازی کنید. میدانید که حــاصــل تکه تکه کردن ژنــوم، قــطعات پشــت ســر هــم 

نیست، بلکه قـطعات کوچک بـا هـم هـمپوشـانی (overlap) دارنـد. پـس میتوانید بـا شـناسـایی این هـمپوشـانی هـا، تـوالی 

اولیه را بسازید (assemble کنید). مطالب بالا در این تصویر خلاصه شده اند.  

در فـولـدر پیش روی شـما ۱۱ فـایل مـتن sequence_A.txt تـا sequence_K.txt وجـود دارد که تـوالی ۱۱ قـطعه ی حـاصـل از 

تکه تکه کردن ژنـــوم ویروس اســـت. بـــا اســـتفاده از ابـــزار هـــایی که در اختیار دارید، ژنـــوم اصلی را assemble کنید و 

ترتیب درسـت قـطعات کوچک را در جـدول پـایین بـنویسید. بـدیهی اسـت که کد گـذاری تـوالی هـا ربطی بـه ترتیب آنـها در 

ژنوم ندارد و  تصادفی است.  



روشی که برای حل این مسئله به کار بردید را توضیح دهید. 

بخش دوم: بررسی کپسیدهای ویروسی 

راین شـروع بـه  پـس از تـوالی یابی ژنـوم بـه فکرتـان میرسـد که شـاید بـررسی کپسید ویروس اطـاعـات جـدیدی بـه شـما بـدهـد، بـنابـ

رفــته اســت. بــه  تحقیق میکنید. هــمانــطور که میدانید کپسید یک پــوشــش پــروتئینی اســت که مــاده ی ژنتیکی ویروس را در بــر گـ

صـــورت کلی ســـه نـــوع اصلی کپسید در ویروس هـــا دیده میشونـــد که عـــبارتـــند از کپسید هـــای مـــارپیچی helical، بیست وجهی 

icosahedral و پیچیده complex که میتوان گـفت دارای سـر icosahedral و دم helical هسـتند. میدانیم که ویروس مـورد نـظر مـا 

دارای کپسید icosahedral است.  



دانــشمندان یونــان بــاســتان کشف کرده بــودنــد که تــنها اشکالی بــا ویژگی هــای 

هـندسی خـاص تـوانـایی تشکیل یک محیط سـه بـعدی بسـته را دارنـد. بـه عـنوان 

رم، مکعب و بیست وجهی مـنتظم. پـس از پیشرفـت میکروسکوپ هـا،  مـثال هـ

مـشاهـده شـد که ویروس هـایی که پیشتر بـه شکل کره دیده میشدنـد در اصـل 

بیست وجهی مـــنتظم هســـتند. این نـــوع آرایش مــزایای بسیاری بــرای ویروس 

دارد که از جـمله آنـها میتوان بـه نیاز بـه انـواع کمی از زیرواحـد هـای سـازنـده برای 

ســـاخـــت یک کپسید مســـتحکم و پیچیده اشـــاره کرد. میتوان تـــنها بـــا کنار هـــم 

گــذاشــتن پــنج ضلعی هــای مــنتظم یک بیست وجهی ســاخــت؛ هــمانــطور که در 

شکل روبـــرو و در کپسید ســـاده تـــرین ویروس هـــا مـــشاهـــده میکنیم. امـــا در 

کپسید هـای پیچیده تـر ترکیبی از پـنج ضلعی هـا و شـش ضلعی هـای مـنتظم را 

نیز مـشاهـده میکنیم. پـس هـر یک از زیر واحـد هـا میتوانـد مرکز یک پـنج ضلعی یا یک شـش ضلعی بـاشـد. یکی از روش هـایی که 

برای بررسی پیچیدگی کپسید ویروس ها وجود دارد، استفاده از پارامتر T است که بدین صورت تعریف میشود.  

å  

که در آن h و k مـقادیر صحیحی (شـامـل صـفر) هسـتند که از بـررسی کپسید بـه دسـت میایند. بـرای بـه دسـت آوردن این مـقادیر 

بـاید از مرکز یک پـنج ضلعی (دسـته ی پـنج زیرواحـدی که بـه طـور مـنظم قرار گرفـته اسـت) در سـطح کپسید بـه مرکز نزدیک تـرین پـنج 

ضلعی برسیم، بـه طـوری که در راه بـر روی مراکز شـش ضلعی (دسـته ی شـش زیرواحـدی که بـه طـور مـنظم قرار گرفـته اسـت) سـطح 

کپسید فـرود بیاییم. تـعداد قـدم هـایی که در یک راسـتا داریم برابـر بـا h و در صـورت نیاز بـه تغییر جهـت حرکت، تـعداد قـدم هـایی 

که در راستای دیگر داریم برابر با k است.  

بـه عـنوان مـثال مـقدار T برای یک بیست وجهی سـاده (شکل بـالا) برابـر بـا ۱ اسـت. زیرا تـمامی زیرواحـد در دسـته هـای پـنج ضلعی 

مرتب شده اند و بنابراین تنها یک جهش برای رسیدن از مرکز یک پنج ضلعی به مرکز پنج ضلعی بعد نیاز است. پس: 

å  

å  

 برای مـثال بـعد میتوان بـه تـوپ فـوتـبال اشـاره کرد. در این حجـم هـندسی، هـم 

دسـته هـای پـنج ضلعی مـشاهـده میشونـد و هـم شـش ضلعی. بـرای رسیدن از 

رکت داریم که در دو  رکز پـــنج ضلعی دیگر نیاز بـــه دو حــ یک پـــنج ضلعی بـــه مــ

راستای متفاوتند. پس: 

 å

 å

T = h 2 + h k + k2

h = 1,k = 0
T = 12 + 1 × 0 + 02 = 1

h = 1,k = 1
T = 12 + 1 × 1 + 12 = 3



بــه عــنوان مــثال آخــر کپسید یک نــوع ویروس را بــررسی خــواهیم کرد (شکل ســمت راســت). هــمانــطور که مــشاهــده میکنید این 

کپسید از تکرار یک زیرواحـد ۳ تـایی تشکیل شـده اسـت. اگـر بـر روی این کپسید الـگوی هـای پـنج ضلعی و شـش ضلعی را مـشخص 

کنیم به شکل سمت چپ خواهیم رسید. بنابراین: 

   

 å

 å

حـال پـارامـتر T را بـرای چـندین ویروس مـختلف مـحاسـبه خـواهید کرد. بـر روی کامپیوتـر شـما ۱۰ تـب از سـایت PDB بـاز اسـت که 

ساختار سه بعدی کپسید ویروس های مختلف را نشان میدهد. با بررسی آن مقدار T هر کپسید را جلوی نام ویروس وارد کنید.  

h = 1,k = 1
T = 12 + 1 × 1 + 12 = 3

human papilloma virus type 16

human hepatitis B

 PBCV-1

bacteriophage T4

FLiP

coxsackievirus A9

BACTERIOPHAGE Q BETA

Staphylococcus aureus phage 80alpha

marine siphovirus TW1

Hepatitis E virus ORF2



بخش سوم: تخمین زمان اشتقاق ویروس بیماری زا  

بــا بــررسی نــمونــه هــایی که از این ویروس دارید، مــتوجــه میشوید که در نــمونــه خــون بیماری دو “واریته” از این نــوع 

ویروس وجــود دارد که از لــحاظ ژنتیکی بــا هــم تــفاوت هــایی دارنــد. از آنــجا که نــمونــه هــای این بیمار را در زمــان هــای 

مــختلف دارید بــه این فکر میفتید که تغییرات ژنتیکی این ویروس را نســبت بــه زمــان بــررسی کنید. در فــولــدر شــما ۱۲ 

فـایل مـتن وجـود دارد که حـاوی تـوالی یک قـطعه پـروتئینی از این ویروس برای هـر دو “واریته” و در زمـان هـای مـتفاوت 

نـمونـه گیری اسـت. فـایل day_0_var_1.txt بـه مـعنای تـوالی “واریته” اول در روز صـفر اسـت و فـایل day_0_var_2.txt بـه 

معنای توالی “واریته” دوم در روز صفر. با مقایسه این دو  “واریته” در طی زمان به سوالات زیر پاسخ دهید. 

۱- آیا میزان تغییرات similarity بین این دو تــوالی از نــظریه ســاعــت مــولکولی پیروی میکند؟ اگــر بــله مــعادلــه خــط را 

بـنویسید و نـمودار آن را در پـایین بکشید(بـا تـوجـه بـه تـعداد نـقاطی که دارید، ضــریب همبسـتگی بـالای ۰.۹۵ از لـحاظ 

آماری معنی دار است) و تخمین بزنید زمان ظهور این ویروس کی بوده است. 

روشی که برای حل این مسئله به کار بردید را توضیح دهید. 



بخش چهارم: بررسی نوع زندگی ویروس ها  

برای آشـنایی بیشتر بـا چرخـه زنـدگی این ویروس، چـند گـونـه ویروس نزدیک را بـررسی خـواهید کرد. در پـایگاه داده خـود 

رخــه ی زنــدگی بــرای ســه گــونــه ویروس را پیدا کرده اید. عملکرد این  تــوالی هــای مــربــوط بــه یک پــروتئین کلیدی در چـ

رخـه هـای زنـدگی که در پـایین نـشان داده شـده  پـروتئین هـا را در جـدول پـایین بـنویسید و مـشخص کنید هـر یک از چـ

 protein_1.txt اسـت میتوانـد مـتعلق بـه کدام یک از این ویروس هـا بـاشـد. در فـولـدری که در اختیار دارید سـه فـایل مـتن

تا protein_3.txt مربوط به این قسمت هستند.  

دو چرخـه زنـدگی که در صـفحه بـعد مـشاهـده میکنید میتوانـند مـربـوط بـه کدام یک از این ویروس هـا بـاشـند؟ (دقـت کنید 

که عامل اصلی در تصمیم گیری پروتئینی که در اختیار دارید است) 

کدام یک از این سه ویروس میتواند باعث بیماری سرطان در انسان شود؟  

عملکردپروتئین

1

2

3

ویروس حاوی پروتئین ۱، ۲ یا ۳چرخه

1

2
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 AIDS بخش پنجم: مدل سازی بیماری 

حـال قـصد داریم بـه بـررسی دینامیک ویروس HIV در بـدن بیماران بـپردازیم. این ویروس بـا حـمله بـه CD4+ T-cells آنـها 

را آلــوده کرده و سیستم ایمنی بــدن را بــا اخــتلال مــواجــه میکند. بــه طــور خــلاصــه بـرای این کار از مــدلی ســاده اســتفاده 

میکنیم که در آن تــعداد ویروس هــای HIV را بــه صــورت CD4+ T-cells هــای آلــوده شــده لــحاظ میکند. در این مــدل 3 

رتیب مـتناظـر بـا CD4+ T-cells هـا آلـوده شـده بـه ویروس،  CD4+ T-cells هـای آلـوده  پـارامـتر Y،X وZ را داریم که بـه تـ

نشده به ویروس و CD8+ T-cells ها هستند. دینامیک مدل به صورت زیر است. 

	�

	�

 !

حروف a-h همگی ثابت هستند و با استفاده از روش های تجربی محاسبه میشوند. همچنین N برابر با جمع Y،X و Z است.  

راوانی اجـزای مـختلف  ردی بـه تـازگی دچـار عـفونـت بـا HIV شـده اسـت و قـصد داریم بـا اسـتفاده از مـدل فـوق، تغییراتی که در فـ فـ

دخیل در بیماری رخ میدهد را پیش بینی کنیم.  

کدامیک از گزاره های زیر در رابطه با این مدل صحیح است؟ 

الف) مستقل از نقطه شروع مدل، سیستم ایمنی بدن تضعیف میشود. 

ب) هرچه a بیشتر باشد، انتشار HIV در بدن سریع تر است 

پ) سلول های CD8+ T-cells در غیاب حضور ویروس موجب تکثیر CD4+ T-cells  ها میشوند. 

å خواهد بود.  ت) در صورتی که هیچ ویروسی در بدن نباشد، تعداد تعادلی CD4+ T-cells ها برابر با 

å باشد، جمیعت CD4+ T-cells ها زیاد می شود.    < å ج) در همه شرایط، تنها اگر 

چ) b از g کوچکتر است. 

ح) در این مدل اگر عفونتی وجود نداشته باشد، تعداد CD8+ T-cells در نهایت صفر می شود. 

خ) هرچه c  و  e بزرگتر باشند، پاسخ سیستم ایمنی و مقاومت آن در برابر عفونت، قویتر و بیشتر است. 

د) h نشان دهنده کارایی CD8+ T-cells ها در سرکوب عفونت است 
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بـه پـای ایستگاه بـروید و بـگویید آیا هـر یک از مـوارد زیر در مـورد دینامیک عـفونـت در بیمار هـای 1، 2و 3 درسـت یا نـادرسـت اسـت. 

همچنین مقادیر اولیه Y،X و Z را برای هر بیمار مشخص کنید.  

الف) در نهایت سلول های ایمنی به طور کامل از بین می روند 

ب) افزایش اولیه ای در پاسخ به عفونت در تعداد لنفوسیت ها دیده می شود.  

 CD8+ tcells ج)  در ابتدا کاهش می یابند

د) هردوی لنفوسیت ها با هم به صورت پایدار افزایش می یابند 

بیمار اول:  

بیمار دوم:  

بیمار سوم: 
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