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بیوانفورماتیک
Alignment. ادامه ابزارها.

اهداف آزمایش: 
۱. ادامه آشنایی با ابزارهای بیوانفورماتیک 

 Alignment ۱. آشنایی با دانش تئوری مربوط به

زمان آزمایش: ۹۰ دقیقه

این فایل به منظور آموزش عملی دانش پژوهان المپیاد زیست شناسی ایران گردآوری شده است.

آزمایشگاه آموزشی 
بیست ودومین المپیاد 
زیست شناسی ایران

روز هفتم 
۹۸/۵/۱۵



 Alignment تئوری

!2

      تئوری Alignment | ادامه معرفی ابزارهای بیوانفورماتیک | سوالات



 

!3



ادامه معرفی ابزارهای بیوانفورماتیک 

 EBI
با رفتن به بخش سرویس ها می توان به تمامی امکانات EBI  دسترسی پیدا کرد. 
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Needle (EMBOSS) 

EMBOSS Needle creates an optimal global alignment of two sequences using the 
Needleman-Wunsch algorithm. 

Stretcher (EMBOSS) 
EMBOSS Stretcher uses a modification of the Needleman-Wunsch algorithm that 
allows larger sequences to be globally aligned. 

Water (EMBOSS) 
EMBOSS Water uses the Smith-Waterman algorithm (modified for speed 
enhancements) to calculate the local alignment of two sequences. 

GeneWise 
GeneWise compares a protein sequence to a genomic DNA sequence, allowing for 
introns and frameshifting errors.
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Clustal Omega 

New MSA tool that uses seeded guide trees and HMM profile-profile techniques to 
generate alignments. Suitable for medium-large alignments. 

Kalign 
Very fast MSA tool that concentrates on local regions. Suitable for large alignments. 
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سؤالات 

سوال ۱. دو توالی DNA داده شده را به روش برنامه ریزی پویا به صورت سراسری هم ردیف کنید و نتیجه نهایی هم 
ردیفی و امتیاز آن را بنویسید .  

Pairwise Global Alignment By Dynamic Programing ! 

Match = +5 / Mis Match = - 1 / Gap = 0 

1) GTTC 

2) ATTGC 

سوال ۲.  با توجه به جدول پنالتی های داده شده برای هم ردیفی بالا درستی یا نادرستی گزاره های زیر را مشخص کنید. 

الف. توالی داده شده احتمالا مربوط به اینترون یک ژن می باشد. 

ب. توالی داده شده احتمالا مربوط به یک ژن بسیار حفاظت شده می باشد. 

ج. نرخ جهش حذف در جانداران مورد بررسی ما کمتر از میانگین مورد انتظار در جاندارن مشابه می باشد. 

د. نتیجه نهایی هم ردیفی این دو توالی نسبت به تغییر جدول پنالتی ها پایدار است (حساس نیست). 
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سوال ۳. فرمول توزیع گامبل ( توزیع فراوانی Scoreهای نهایی هم ردیفی در صورت استفاده از توالی های رندم) برای 
!   می باشد . مقدار p-value این هم ردیفی را بدست آورید و  هم ردیفی سوال 1 به صورت 

بگویید آیا هومولوژی / آنالوژی دو توالی بالا رد می شود یا خیر؟ (آلفا برابر 5 درصد) 

راهـنمایی یک : اگـر در نـظر بگیریم تسـت آمـاری مـا one-tail می بـاشـد در این صـورت میزان p-value برابـر مـساحـت 
زیر نمودار توزیع گامبل از اسکور هم ردیفی مورد نظر ما تا اسکور مثبت بی نهایت است!  

البته حواستون به one-tail یا two-tail بودن تست مون هم باشه ! 

P = 1 − e−0.014*eScore
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