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معرفی ابزارها و دیتابیس های بیوانفورماتیک 

 NCBI
NCBI (National Center for Biotechnology Information) حــــــاوی پــــــایگاه هــــــای داده عــــــمومی می 
بـاشـد ، تحقیقات در زمینه زیست شـناسی مـحاسـباتی را هـدایت می کند ، نرم افزار هـایی برای آنـالیز اطـلاعـات 

توسعه می دهد و اطلاعات زیست پزشکی را منتشر می کند. 
در زیر مهم ترین منابع (Resources) ارائه شده توسط NCBI آمده است : 

 PubMed: موتور جستجوی رایگان برای دسترسی به مقالات زیست پزشکی می باشد. •
 BLAST: ابزار جسـتجوگـر بـر پـایه شـباهـت تـوالی هـای نـوکلئوتیدی یا پـروتئینی که پـس از جسـتجو در تـمام •

پایگاه داده خود تعدادی از شبیه ترین توالی ها به توالی مدنظر شما را نمایش می دهد. 
 BLAST-Primer: این ابزار برای طراحی پرایمر بـصورت اتـومـاتیک و الـبته بـا تنظیماتی که شـما انـجام می •

رایمر هـــای FORWARD و REVERSE که مـــناســـب تـــر از بقیه  دهید اســـتفاده می شـــود و تـــوالی جـــفت پــ
هستند را در اختیار شما قرار می دهد. 
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      مــعرفی ابــزارهــا و دیتابیس هــای بیوانــفورمــاتیک | بــررسی یک پــروتئین | ســوالات 
عملی



اکنون به جستجو در پایگاه داده NCBI پرداخته و به دنبال ژن خاصی می گردیم. 

رای دسـترسی بـه تـمام مـنابـع سـایت می تـوانید از زبـانـه Resources در  پـس از وارد شـدن بـه سـایت NCBI بـ
بــالای صــفحه اســتفاده کنید امــا امکانــات مــحبوب ســایت را می تــوانید در قــسمت Popular Resources در 

سمت راست صفحه مشاهده کنید. 

روی Gene کلیک کنید تا صفحه جدیدی باز شود. 
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نـام ژن یا پروتئین مـورد نـظر را وارد کنید، می تـوانید برای اخـتصاصی تـر شـدن جسـتجو نـام علمی گـونـه را هـم در 
ادامـــــه وارد کنید و روی دکمه search کلیک کنید. بـــــدلیل انـــــتخاب گـــــزینه Gene در هـــــر صـــــورت تـــــوالی 

نوکلئوتیدی برایتان به نمایش در می آید. 

از بین ژن های نشان داده شده روی نام (Gene ID/Name) ژن مورد نظر خود کلیک کنید. 
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در این صفحه اطلاعات مربوط به ژن از قبیل توالی آن به همراه  annotationها و همچنین در قسمت 
RefSeq لینک مربوط به پروتئین مربوطه در UniProt آمده است که با استفاده از آن می توانید اطلاعات 

بیشتری درباره خود پروتئین کسب کنید. 
برای دانلود توالی ژن در ابتدا در بخش Genomic Region روی FASTA کلیک کنید. 

 Send ببینید امـا برای دانـلود فـایل متنی آن روی FASTA در این قـسمت می تـوانید تـوالی مـربـوطـه را بـا فـرمـت
to کلیک کرده و در قسمت choose Destination گزینه File را انتخاب کرده و create file کنید. 

 FASTA Protein را انــتخاب کرده و بــا اســتفاده از coding sequence در این قــسمت در ضــمن می تــوانید
توالی آمینواسیدی را دانلود کنید. 
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 EBI

Pairwise alignment: برای مقایسه ی دوتایی توالی ها استفاده میشود. 
برای استفاده از این ابزار مرورگر خود را بر روی آدرس ebi.ac.uk/tools/msa قرار دهید. در این صفحه الگوریتم های 

مختلف برای 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. 
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توالی های FASTA خود را در پنجره های مربطه کپی کنید. با کلیک کردن روی دکمه ی more options میتوانید 

تنظیمات همراستایی را از حالت پیش فرض تغییر دهید. ماتریس جهش مورد استفاده و گپ پنالتی از جمله این موارد 
هستند. 
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در آخر دکمه ی submit  را زده و منتظر 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: با استفاده از این ابزار میتوانید چندین توالی را با هم مقایسه کنید. امکان استفاده از 
خروجی این نوع همراستایی برای کشیدن درخت فیلوژنتیک نیز وجود دارد. 

برای شروع مرورگر خود را بر روی آدرس ebi.ac.uk/tools/msa قرار دهید. در این صفحه الگوریتم های مختلف برای 
همراستایی چندگانه را مشاهده میکنید. در این مثال از الگوریتم Clustal Omega برای مقایسه ی چند توالی پروتئین 

استفاده می کنیم. 
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در اولین پنجره Enter or paste a set of  امکان تغییر همراستایی برای نوکلئوتید وجود دارد. در ابتدا توالی های 
FASTA مورد نظر خود را در پنجره مربوطه کپی کنید. دقت داشته باشید که بین پایان یک توالی و آغاز توالی بعد باید 

یک خط فاصله باشد. 
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پس از پایان کار صفحه ی زیر را مشاهده خواهید کرد. با کلیک کردن روی تب های مختلف بالای صفحه میتوانید 
اطلاعات بیشتری راجع به این همراستایی پیدا کنید یا آن را به عنوان ورودی به برنامه های دیگر بدهید. 
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با کلیک بر روی تب  Result summary با صفحه ی زیر مواجه خواهید شد. هر کدام از لینک های موجود در صفحه 
اطلاعاتی در مورد همراستایی انجام شده به شما میدهد. 

 Uniprot
Uniprot یکی از مهم ترین Data Base های بیوانفورماتیکی به ویژه در زمینه پروتئین هاست.  

از این سایت می توانید برای اهداف زیر استفاده کنید : 
پیدا کردن توالی پروتئین با داشتن اسم آن 1)
پیدا کردن توالی پروتئین با داشتن قطعه ای از توالی آن 2)
به دست آوردن اطلاعات پیشرفته در رابطه با پروتئین ها ( برهمکنش ها ، بیماری ها و ... ) 3)
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در ادامه به توضیح بخش های مختلف این سایت می پردازیم . عکس های مربوط به این بخش در قالب ضمیمه به 
شما داده شده است . 

بخش اول: صفحه اصلی  ( عکس شماره 1 ) 
بخش اصلی این سایت به نام UniProtKB (knowledgebase) متشکل از داده های پروتئین ها به صورت مجزاست 

(هر پروتئین کد و صفحه مخصوص به خود را دارد ) . 

فلش ۱: از این قسمت با جستجو نام پروتئین یا ژن کد کننده آن می توانید به اطلاعات آن پروتئین دسترسی پیدا 
کنید. 

فلش UniProtKB :۲ از دو دسته داده پروتئین تشکیل شده است :  
دسـته اول یا Prot-Swiss  شـامـل پـروتئین هـایی اسـت که عـلاوه بـر پیش بینی وجـود و تـوالی شـان از روی داده هـای •

DNA ، به صورت مستقیم ( خود پروتئین ) نیز بررسی و تایید شده است . 
دســـته دوم یا TrEMBL هـــمان طـــور که از اســـم اش نیز مـــشخص می شـــود (Translate of EMBL) تـــنها از پیش •

بینی وجـود و تـوالی پـروتئین از روی تـوالی هـای DNA مـوجـود در DataBase سـایت EMBL بـوجـود آمـاده اسـت و از 
اعتبار کمتری بر خوردار می باشد   

فلش UniRef :۳ دربردارنده خانواده های پروتئینی است ( آستانه ای که دو توالی را در یک خانواده در نظر بگیرد در 
سه سطح 50 و 90 و 100 درصد قابل تنظیم است ). 

 

!12



فلش UniParc :۴ در واقع DataBase ای است که از یکی کردن توالی های که در UniProtKB بیش از یک بار با 
نام های متفاوت تکرار شده بودند به وجود آمده است .  

فلش Proteomes :۵ دربردارنده تمام توالی های پروتئینی مربوط به یک ارگانیسم می باشد . اکثر این توالی ها از 
پیش بینی وجود و توالی پروتئین از روی ژنوم این ارگانیسم ها به دست آمده است . 

فلش 6 : برای جست و جوی بیماری ها و از آن طریق فهمیدن پروتئین های دخیل در آن بیماری ها به کار می رود . 
فلش 7 : برای جست و جوی ساختار های سلولی و پروتئین های موجود در آن ساختار ها به کار می رود . 
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بررسی یک پروتئین 
برای این کار ابتدا نام پروتئین مد نظر (در این مورد prion ) را در نوار جست و جو UniProtKB وارد می کنیم . 

صفحه زیر ظاهر می شود: 

در این صـفحه لیستی از پـروتئین هـا بـا نـام هـای مـشابـه یا یکسان بـا نـام وارد شـده مـشاهـده می کنید بـا انـتخاب یکی از 
پروتئین ها می توانید وارد صفحه جزییات آن شوید . 

*از ستون سمت چپ می توان برای انتخاب ارگانیسمی که پروتئین متعلق به آن است استفاده کرد . 
*با انتخاب چند پروتئین می توان Alignment انجام داد . 
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اطلاعات پروتئین (تصویر شماره ۲): 
این صفحه شامل اطلاعات متنوعی در مورد پروتئین مد نظر ما است که در چند دسته بندی قرارگرفته اند .   

برای مشاهده هر کدام از این قسمت ها باید تیک کنار آن قسمت در جدول سمت چپ صفحه زده شده باشد.  
* پیشنهاد می شـود که ابـتدا هـمه تیک هـا را بـرداشـته ( بـوسیله دکمه None ) و سـپس تک تک قـسمت هـا را بـررسی 

کنید . 
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دسته بندی ها: 

Function : این قسمت نمایی کلی از ساختار و عملکرد پروتئین به ما می دهد . 1.

Taxonomy & Name : نـام رسمی و کد مـخصوص این پـروتئین را در این سـایت و  پـایگاه داده هـای دیگر می دهـد 2.
 .

Subcellular location : جایگاه پروتئین مد نظر را در سلول نشان می دهد  3.

رتــبط بــا این پــروتئین و جــهش هــایی در پــروتئین اســت که 4. Biotech & Pathology : نــشان دهــنده بیماری هــای مــ
باعث آن بیماری ها میشوند . 

Processing/PTM : نشان دهنده تغییرات بعد از ترجمه پروتئین ( سیگنال پپتید ، گلیکوزیلاسیون و ... ) است . 5.

Expression : حاوی لینک پایگاه داده های بیان این پروتئین در بافت های مختلف است . 6.

Interaction  : نشان دهنده برهمکنش دو به دو پروتئین مد نظر ما با دیگر پروتئین ها است . 7.

Structure  : نشان دهنده ساختار سه بعدی پروتئین می باشد . 8.

Domains & Family : نشان دهنده دمین های ساختاری یا عملکردی موجود در پروتئین است . 9.
Sequences : این قـــسمت شـــامـــل تـــوالی پـــروتئین اســـت که میتوان آن را بـــه صـــورت فـــایل FASTA ذخیره کرد و 10.

همچنین  جهش ها و پلی مورفیسم موجود برای این پروتئین است . 
Similar proteins : این قسمت پروتئین های شبیه به این پروتئین از نظر ساختار اول را نشان می دهد . 11.
references-Cross و Entry information : حـاوی اطـلاعـاتی مـربـوط بـه کد مـخصوص این پـروتئین در این پـایگاه 12.

داده یا کد معادل در پایگاه داده های دیگر است . 
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سؤالات عملی 
تـنها ابزار هـای مـجاز برای اسـتفاده در این بـخش سـایت هـای EBI , NCBI , Uniport می بـاشـند و اسـتفاده از اینترنـت ( 
غیر از مـوارد ذکر شـده ) و یا ابزار هـای آفـلاین ( مـانـند نـوت پـد یا اکسل ) مـمنوع می بـاشـد و بـا فرد خـاطی برخـورد خـواهـد 

شد . 

۱. برای هر کدام از بیماری های ژنتیکی زیر : در کل 50 نمره 
توضیح کوتاهی از پاتولوژی بیماری به فارسی بنویسید . 1 نمره -
ژن یا ژن ها و پروتئین یا پروتئین های درگیر در بیماری را بیابید . 2 نمره -
عملکردهای احتمالی پروتئین یا پروتئین های درگیر در بیماری را بنویسید . 1 نمره -
تـوالی بـخش CDC ژن یا ژن هـای درگیر در بیماری را در فرمـت FASTA در فـایل Q1.TEXT در پـوشـه Q1 ذخیره کنید -

( اسم هر بیماری را قبل توالی های مورد نظر ذکر کنید ) . 3 نمره 
جهش یا جهش های عامل بیماری را مشخص کنید ( در صورت تعداد بالا 3 مورد ذکر شود ) . 2 نمره -
مکان تجمع و قرارگیری پروتئین ها را معین کنید . 1 نمره -

 (Favism) فاویسم
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  : (Huntington) هانتینگتون

 : (Phenylketonuria) فنیل کتونوریا
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 : (Alkaptonuria) آلکاپتونوریا

 : (Duchenne muscular dystrophy) دیستروفی عضلانی دوشن
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برای سوالات بعدی به توضیحات زیر توجه کنید : 

کم خـونی داسی شکل یک بیماری ژنتیکی و یک اخـتلال خـونی اسـت که بـا هـموگـلوبین معیوب (Hbss) شـناخـته می شـود. 
ســلول  هــای هــموگــلوبین ســلول داسی ســفت و بــه شکل داس می بــاشــند. این مــولکول هــای هــموگــلوبین تــمایل دارنــد بــه 

شکل خوشه ای و در کنار یکدیگر قرار گیرند، بنابراین به راحتی از مویرگ های خونی عبور نمی کنند.   
سـلول هـای طبیعی بیش از ۱۲۰ روز زنـده هسـتند، سـلول هـای داسی بـعد از ۲۰–۱۰ روز از بین می رونـد. این رونـد طی یک 

دوره مزمن منجر به بروز کم خونی می گردد. 
هـر دو نـسخه ژن بـتا هـموگـلوبین افراد یک شجره نـامـه تـوالی یابی شـد و تـوالی آن هـا در پـوشـه Q2 در اختیار شـما گرفـته 
اســت , بـرای هــر فـرد دو تــوالی ( دو کرومــوزوم ) وجــود دارد که بــا L1 و L2 مــشخص شــده انــد , بــا تــوجــه بــه تــوالی هــا و 

اطلاعات بالا به سوالات زیر پاسخ دهید . فرض کنید فراوانی آلل این بیماری در جامعه برابر 10 درصد می باشد . 

۱. ژنـوتیپ تـمام افراد شجـره را مـشخص کرده و بـنویسید. در مـواردی که پـاسـخ بـه صـورت قطعی مـشخص نیست حـالـت 
های ممکن و احتمال هر یک را بنویسید . 9 نمره 
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۲. چه قدر احتمال دارد فرزند مشخص شده با علامت سوال , دختری بیمار باشد ؟ 1 نمره 

۳. صحت صحت گزاره های زیر را بررسی کنید . 20 نمره ( هر پاسخ درست 25+ هر پاسخ نادرست -2 ) 
الف) برای تشخیص اولیه هانتینگتون در جمعیت باید از تستی با حساسیت بالا استفاده کنیم . 

ب) انــتظار می رود در خــون بیمار مــبتلا بــه فنیل کتونــوریای کنترل نشــده شــاهــد مــقادیر افــزایش یافــته هــورمــون هــای 
تیروئیدی آزاد باشیم . 

پ) بیماری گـلبول قرمـز داسی شکل را می تـوان یک بیماری اتـوزومی غـالـب بـا تجـلی پـذیری پـایین در حـالـت هـتروزیگوت 
در نظر گرفت . 

ت) هــموگــلوبین معیوب (Hbss) در کانــفورمــاسیون Tight نســبت بــه کانــفورمــاسیون Relax تــمایل بیشتری بــه تجــمع و 
پلیمر شدن دارد . 

ج) بـه دلیل فـشار سهمی اکسیژن کمتر در خـون جنین , تجـلی پـذیری بیماری گـلبول قـرمـز داسی شکل در دوران جنینی 
بیشتر است. 

د) در بیماری فاویسم میزان بیان ژن گلوتاتیون در گلبول های قرمز افزایش می یابد. 
ه) با توجه به اطلاعات داده شده , خانواده مورد بررسی ما احتمالا از مناطقی با شیوع بالای مالاریا انتخاب شده است . 

ی) در بیماری بتا تالاسمی , جهش ایجاد شده در زنجیره بتا از نوعMissense  می باشد. 
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