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 با بهترین آرزوها

 97آخرین روز های زمستان 

  



 بخش تشکیل شده است: 5این آزمایشگاه از 

 نمرهHIV (20 ): تشخیص آلودگی به ویروس 1بخش 

 نمره( 30) کلونینگ: 2بخش 

 (نمره 17.5) : متاژنومیکس میکروبیوم3بخش 

 نمره( 17.5) ، خان دومSequence assembly: 4بخش 

 (نمره 15) : بررسی آناتومی مغز5بخش 

 

 واهید کرد.استفاده خ Geneiousاز نرم افزار  تنها برای انجام تحلیل های بیوانفورماتیک،

 

 

 

  



 HIVتشخیص آلودگی به ویروس : 1بخش 

طراحی کنید که نمونه آلوده به تمام این توالی  سیستمی )سویه های مختلف( داده شده است.  HIVتوالی از ژن پروتئین سطحی ویرس  10

 .ها را قادر باشد شناسایی کند

 آن فایل راایجاد کنید و در فولدری ذخیره کنید.  ریدروش خود را در کادر زیر توضیح دهید: درصورتیکه نیاز به ارجاع به یک فایل توالی دا

 

 

 

 

 

 

 

 



 کلونینگ: 2بخش 

کلون کنیم تا در مخمر  pET26Bرا در وکتور  Dictyoglomus thermophilumاز  xylanaseپروتئین دمین اصلی در نظر داریم 

 بیان این پروتئین را داشته باشیم.

 داده های مورد نیاز در نرم افزار در اختیار شماست:

  yxnAفایل  :)منطقه بالادست + ژن + منطقه فرودست(  CDSتوالی کامل 

 XYNA_proteinلی پروتئین و سیگنال پپتید: فایل شامل توا Uniprotاطلاعات 

 pET26B: فایل pET26Bاطلاعات وکتور 

 MscIو  SacIو  BamHI , NcolIبه شرح زیر است:  داریدآنزیم های برشگر که در اختیار 

 توضیح دهید.

را )داخل نرم افزار( گزارش کنید. و کل داده ها را بنام خود  Virtual Gelو  PCRبرای هردو سوال پرایمرهای طراحی شده، محصول 

Export .کنید 

 



 متاژنومیکس میکروبیوم :3بخش 

ن و نقش آن در عملکرد بدن به طور روز افزونی در حال شناسایی است. از اصلی ترین راه های مطالعه امروزه اهمیت میکروبیوم به عنوا

شوند. باتوجه به تنوع میکروبیوم متاژنومیکس است. در این رویکرد نمونه هایی از میکروبیوم گرفته شده و از نظر محتوای ژنتیکی بررسی می

ندان زیاد هرکدام از آنها، بسیار شایع است که در یک بررسی خوانش های کافی از سراسر یک بالای میکرواورگانیسم ها و فراوانی نه چ

 .( تبدیل شودContigکل آن به یک کانتیگ ) assemblyنداشته باشیم تا در هنگام  DNAقسمت 

آن را توالی یابی کرده ایم. توالی خوانش های انجام شده در فایل  DNAبار از یک میکروبیوم نمونه برداری کرده ایم و محتوی  4ما

 کنید.   Assembleکانتیگ های موجود در میکروبیوم را زیرمجموعه  4قرار دارند. به کمک این  3تا  Subset 0میکروبیوم، در فایل های 

 تیگ ها به ترتیب از کدام خوانش ها تشکیل شده است:در کادر زیر مشخص کنید در میکروبیوم، چند کانتیگ وجود دارد و هرکدام از کان

ها بیش از تعداد مورد نیاز تعبیه شده است. هر تعداد از خانه های جدول را که مورد نیاز شماست پر کنید و بقیه  خوانش) تعداد کانتیگ ها و 

 (خوانشرا خالی بگذا

شماره  1 خوانش 2 نشخوا 3 خوانش 4 خوانش 5 خوانش 6 خوانش 7 خوانش 8 خوانش 9 خوانش

 کانتیگ

         1 

         2 

         3 

         4 

         5 

         6 

         7 

         8 

         9 

         10 

         11 

         12 

         13 

 

 

 

 



 ، خان دومSequence assembly :4بخش 

پلاسم این مخمر در اختیار داریم و میخواهیم آن را از نظر محتوای ژنتیکی بررسی کنیم. میدانیم در سیتونمونه ای از سیتوپلاسم یک سلول 

توالی یابی کرده ایم. وجود دارد. محتوای ژنومی سیتوپلاسم را و یک پلازمید خطی  جفت باز 3000با اندازه حدود سلول یک پلازمید حلقوی

در قطعه بدست آمده را  کنید و ترتیب خوانش ها Assembleقرار دارد. این خوانش ها را  Assemblyخوانش های بدست آمده در فایل 

 در کادر زیر مشخص کنید:

 

  

 

 

 

 

 

 



 بررسی آناتومی مغز :5بخش 

تصاویر ویر را نام گذاری کنید. )شماره قسمت های مشخص شده در تصا خوانش: با توجه به نرم افزار و عکس هایی که در اختیار دا1بخش 

 متناظربا ترتیب آنهاست(

 



 

 

 

 



 

 

 

 



 

 

 پاسخ های خودر را در جدول زیر وارد کنید:

Fig 1 1 

Fig2 2.1 

2.2 

Fig 3 3 

Fig 4 4.1 

4.2 

Fig 5 5 

Fig 6 6 

Fig 7 7 



 

 

درباره مغز ساختار های مغز موش را مشخص کنید.  و اطلاعات خودتان  خوانش: با توجه به تصویری از مغز انسان که در اختیار دا2بخش  
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