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ادامه معرفی ابزارهای بیوانفورماتیک 

 NCBI
هدف شما در این جلسه آشنایی و یادگیری BLAST می باشد.  

  : BLAST کاربرد های

تعیین اینکه چه پروتئین ها یا توالی های نوکلئوتیدی پارالوگ یا اورتولوگی برای توالی ما وجود دارد. •
تعیین اینکه پروتئین یا نوکلئیک اسید توالی مد نظر ما در یک گونه وجود دارد یا نه. •
تعیین هویت توالی مد نظر ما •
کشف ژن های جدید •
تعیین انواع واریانت های یک ژن یا پروتئین •

 :BLAST  انواع

 Nucleotide BLAST: ورودی : توالی نوکلئوتید جستجو در پایگاه داده نوکلئوتیدی •
 Protein BLAST: ورودی : توالی آمینواسیدی جستجو در پایگاه داده پروتئینی •
 Blastx: ورودی : توالی نوکلئوتید جستجو در پایگاه داده پروتئینی  ( در تمام 6 فریم ممکن ) •
 tblastn: ورودی : توالی آمینواسیدی جستجو در پایگاه داده نوکلئوتیدی ( در تمام 6 فریم ممکن ) •
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در این بـخش می خـواهیم برای یک تـوالی DNA نـاشـناخـته عملیات BLAST را انـجام دهیم تـا بفهمیم مـربـوط بـه چـه ژنی 
در چه گونه ای می باشد . 

روی گزینه BLAST در بخش Popular Resources کلیک کنید. 

وارد بخش Nucleotide BLAST شوید. 
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در این صفحه می توانید جستجوی خود را انجام دهید و تنظیمات مناسب را اعمال کنید. 
• Browse : در این قسمت می توانید فایل متنی با فرمت FASTA را آپلود کنید. همچنین می توانید  

توالی را در کادر بالا کپی کنید. 
• Query subrange : در این قسمت می توانید تنظیم کنید تنها بخش خاصی از توالی شما در پایگاه  

داده جستجو شود. 
Organism : می تـوانید گـونهـ هـایی را که می خـواهید در نـتایج جسـتجو ظـاهـر شـوندـ را تعیین کنید یا بعضی گـونهـ هـا را •

از جستجو خارج کنید. 
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 Optimize : در این بخش الگوریتم هاي مختلف BLAST مانند MegaBlast یا blastn را می توانید انتخاب کنید. •
MegaBlast  o براي پیدا کردن توالی هاي بسیار مشابه ، مناسب براي query هاي بلند ،سرعت بالا 

 Blasn o براي تـوالی هـاي بـا تـشابـه کمتر، دقـت بیشتر در پیدا کردن تـوالی هـاي مـشابـه ، نـامـناسـب براي تـوالی 
هاي بسیار بلند، سرعت کمتر 

Max target sequences : تعیین تعداد hit هاي نمایش داده شده در خروجی. •
Expect threshold : حذف نتایجی که داراي E-Value بیشتر از حد تعیین شده هستند. •
Word Size : اندازه کلمات جستجو را تغییر می دهد، عدد بزرگ تر زمان بیشتر و جستجوي بهتري به همراه دارد. •
Gap Cost : تعیین امتیاز منفی شروع و ادامه گپ •

در نـهایت روي BLAST کلیک کنید تـا نـتایج ظـاهـر شـود. بـا تـوجـه بـه طـول تـوالی و پـایگاه داده مـورد اسـتفاده و تنظیمات 
دیگر، زمان انتظار متفاوت خواهد بود.  

هرکدام از خـطوط قرمـز مـربـوط بـه یک hit می بـاشـند که بـر اسـاس کم بـودن Value-E از بـالا بـه پـایین مرتـب شـده انـد. 
این ترتیب در لیست پایین هم موجود است. 
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در این قـسمت identity و Value-E هـر hit  را مـشاهـده می کنید. بـا کلیک بـر روی نـام آن alignment ، hit مـربـوطـه 
را مشاهده خواهید کرد و با کلیک بر روی accession  آن وارد entry مشخص در پایگاه داده ncbi می شوید. 
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 EBI
در این جلسه فعالیت های را که می توانیم بر روی نتیجه الایمنت چندگانه انجام دهیم می آموزیم . 

پــس از پــایان کار صــفحه ی زیر را مــشاهــده خــواهید کرد. بــا کلیک کردن روی تــب هــای مــختلف بــالای صــفحه میتوانید 
اطلاعات بیشتری راجع به این هم راستایی 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 می دهد. 

 

با کلیک کردن بر روی لینک Percent Identity Matrix میتوانید درصد تشابه هر جفت توالی را ببینید.  
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رنــامــه از نتیجه هــم  بـرای رســم درخــت فیلوژنتیک بــاید بــر روی تــب  Send to simple phylogeny کلیک کنید. این بـ
راســتایی بـرای رســم درخــت اســتفاده می کند. در صــفحه حــاصــل می تــوانید تنظیمات کشیدن درخــت را تغییر دهید. از 
مـــهم تـــرین این تنظیمات می تـــوان بـــه الـــگوریتم رســـم درخـــت اشـــاره کرد. بـــا کلیک کردن روی دکمه ی submit  رســـم 

درخت آغاز می شود. 

    Multiple اي است که به نرم افزار  FASTA خروجی این ابزار به شکل روبرو است. نام هر شاخه اولین خط در توالی
Aignment  داده شـده اسـت. شـما میتوانید طـول شـاخـه هـا تغییر دهید تـا نسـبت هـاي واقعی آنـها را مـشاهـده کنید و 

درخت حاصل را ذخیره کنید.  
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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 . 

Subpart 1: Your scientist friend invited you to her office in Tehran. She was working on the 
phylogenic relations of some organisms based on a specific gene. you find her murdered in her 
office and the only evidence left is a paper found on her desk 
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Question 1:  What was the specific Gene? Find the specific gene based on the sequence. 4 point 

Question 2:  Write down some functions of the product of this gene in humans based on your 
knowledge. 1 point 

Question 3:  Draw the UPGMA tree. 9 points 
Save it in Q3 folder.  

Question 4:  What is the first name of killer? 1 point 
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زیر بخش 2 : در زیر چند توالی پروتئینی آورده شده است : 

 CCCCPCCCCCCPCCCCCCCCCPCCCCCCCCPCCCCCC ( الف
 HHHHHHHHHHHHHH ( ب

 EEQEQEQQQQEQEQEEQEQEQQQQEEE (پ
 YKCTICGKAFLLESLLKNHVAAH ( ج

راوانی یافــت شــدن در پـروتئین هــای انــسانی مـرتــب کنید . 8 نــمره ( هــر مــورد 2  ســوال 5) تــوالی هــای بــالا را بــه تـرتیب فـ
نمره) 

سوال 6) نتایج سوال 5 را مورد به مورد توجیه کنید . 7 نمره 
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