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آزمایشگاه بیوانفورماتیک 
آزمون نهایی

زمان آزمون: ۱۲۰ دقیقه 

Analysis | IAA | Cloning | ORF | Kontorase      

آزمایشگاه سنجشی 
بیست ودومین المپیاد 
زیست شناسی ایران



دانش پژوه گرامی لطفا موارد زیر را به دقت مطالعه کنید: 

تمامی سوالات را در پاسخ برگ پاسخ دهید (محتویات این دفترچه تصحیح نمی شود) . -
تمامی اعداد مقادیر پیوسته را تا ۲ رقم اعشار گرد کنید. -
بــه هــمراه داشــتن هــر وسیله و شیئی بــه غیر از روپــوش آزمــایشگاهی، لــوازم التحــریر مــورد نیاز (فــقط خــودکار آبی و -

خط کش)، ماشین حساب مجاز و ساعت (یا کرنومتر) ممنوع است. 
پاسخ های خود را خوش خط و خوانا فقط در کادر مربوطه در پاسخ برگ بنویسید. -
تـمامی سـوالات غیرتشـریحی این آزمـون نـمره ی منفی دارنـد. میزان نـمره ی منفی هـر سـوال بـه صـورتی تنظیم می گـردد -

که امید ریاضی سوال مربوطه برابر صفر شود (برای مثال نمره ی منفی یک سوم برای سوال چهارگزینه ای). 
در صـورتی که مـواد و وسـایل و ابزارهـای شـما کامـل نیست می تـوانید بـا بـلند کردن دسـت در 15 دقیقه ی اول آزمـون آن -

را گزارش دهید . بعد از این مدت به هیچ عنوان به درخواست شما رسیدگی نمی شود. 
در پـایان زمـان آزمـون زنگی بـه صـدا در می آید . پروتکل خـود را بـه سرعـت بـبندید . شـما 15 ثـانیه فرصـت دارید پروتکل -

رار دهید. بـــعد از پـــایان مهـــلت مـــقرر مســـئول آزمـــون پـــاکت هـــا را  خـــود را در درون پـــاکت کنار محـــل نشســـتن خـــود قــ
جمع آوری می کند. 

بـعد از پـایان مـدت آزمـون و جـمع آوری پـاکت هـا، محـل نشسـتن شـما تـوسـط مسـئول تسک چک شـده و هـمان گـونـه که -
تحویل داده شده تحویل گرفته می شود. 

توجه کنید صحبت کردن با صدای بلند اکیداً ممنوع است و به سوال های علمی پاسخ داده نمی شود. -
اسـتفاده از مـواد و وسـایل و ابزارهـایی بـه جـز مـوارد عـنوان شـده در بـخش مـواد و وسـایل و ابزارهـا مـمنوع اسـت و تـقلب -

مـحسوب می شـود. صـفحات کامپیوتـر هـای شـما تـوسـط مسـئول آزمـون نـظارت می شـود ودر صـورت تخـلف از شـما نـمره 
کسر خواهد شد. 

عدم رعایت هر کدام از موارد بالا منجر به اخراج و یا کسر نمره از آزمون خواهد شد. 
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چرک نویس:



مواد و وسایل و ابزار ها: 

کامپیوتر: 
- https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ :(دسترسی کامل) NCBI
-https://www.ebi.ac.uk/ :(دسترسی کامل) EBI
-https://embnet.vital-it.ch/software/PRSS_form.html :PRSS3
- Exam folder on desktop

استفاده از ویکی پدیا، نوت پد، گوگل و ... ممنوع است. 

همراه خود دانش پژوه: 
ماشین حساب مجاز -
ساعت (کرنومتر) -
روپوش آزمایشگاهی -
لوازم التحریر مورد نیاز (فقط خودکار آبی و خط کش) -

!3

چرک نویس:

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ebi.ac.uk/
https://embnet.vital-it.ch/software/PRSS_form.html


Kontorase (مجموعا ۲۸ نمره) 
رایند هــای شــناختی  شــما در هــنگام تحقیقات بــر روی مــولکول کنتور (یک مــولکول مــهم و بسیار حیاتی دخیل در تــمام فـ
مــوجــودات زنــده ذی شــعور) در یک گــونــه جــانــدار خــاص، ژنی کدکننده کشف می کنید که پــروتئین آن (Kontorase) این 
مـولکول را تجـزیه می کند و قـابلیت درک را از جـانـدار مـورد بـررسی سـلب می کند. بـا بـررسی هـای بیشتر مـتوجـه می شـوید 
رایند پیرایش  این ژن دارای چـــندین اینترون و اگــزون بـــوده و واریته هـــای مختلفی از mRNA از آن ایجاد می شـــونـــد (بـــا فــ
مـتناوب) که نـسخه هـای مختلفی از پـروتئین Kontorase را ایجاد می کنند. بـا بـررسی هـای بیش تـر کلmRNAهـای مـربـوط 
بـه این ژن از جـانـدار مـورد بررسی اسـتخراج و بـه cDNA تـبدیل و تـوالی یابی شـدنـد. تـوالی ژن مـورد بررسی و بـخش کدینگ 
(CDS) این واریته هـا در پـوشـه Part 2 قرار دارد و عـدد هـر فـایل متنی مـتناظـر عـدد واریته ی مـورد نـظر اسـت. فرض کنید 
هــر اگــزون حــداقــل در یکی از واریته هــا مــوجــود می بــاشــد. همچنین تــوجــه کنید کد ژنتیکی (کدون هــای آغــاز و پــایان و 

آمینواسیدها) در جاندار مورد بررسی ما لزوما با حالت استاندارد یکسان نیست. 

سوال 1. تعداد اگزون های ژن مورد بررسی و شماره نوکلئوتید شروع و پایان هر کدام را بنویسید. (۱۴ نمره) 
اگـزون هـا را بـه ترتیب محـل قرارگیری در ژن (از نـوکلئوتید بـا شـماره کم تـر بـه نـوکلئوتید بـا شـماره ی بیش تـر) مرتـب کنید و 

آن ها را به ترتیب از 1 شماره گذاری کنید و مقابل هر کدام شماره ی نوکلئوتید شروع و پایان را بنویسید. 
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تعداد اگزون ها (۲ نمره):



 ً سـوال 2. بـا پـر کردن جـدول زیر مـشخص کنید هـر کدام از واریته هـا شـامـل کدام اگـزون هـا می بـاشـند؟ (مجـموعـا
۱۲ نمره) 

در خانه یی مربوطه ضربدر یا تیک بگذارید.  
توجه کنید اشتباه در پاسخ به سوال 1 این بخش می تواند پاسخ شما را به این سوال به شدت تحت تاثیر قرار دهد. 

همچنین توجه کنید در جدول زیر تعداد ستون ها (تعداد اگزون ها) مازاد نیاز می باشد. 
هر خانه ۰.۲ نمره  

سـوال 3. روش پـاسـخ گـویی خـود بـه ۲ سـوال قبلی را بـه اخـتصار شـرح دهید. تـوجـه کنید این سـوال نـمره نـدارد 
اما در صورت خالی گذاشتن این سوال، 2 سوال قبلی تصحیح نمی شود. (0 نمره) 

10987654321

اگزون 

mRNA واریته ی 
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ORF (مجموعاً ۲۷ نمره) 
ORF یا Open Reading Frame بـه تـوالی پیوسـته ای از کدون هـا در DNA می گـویند که بـا کدون آغـاز (ATG) شـروع و 

با یکی از کدون های پایان خاتمه می یابد. 
در این قــسمت، بخشی از تــوالی DNA یک بــاکتری بــه شــما داده شــده اســت. این تــوالی در فــایل متنی DNA در فــولــدر  
رفــته اســت.  هــدف شــما پیدا کردن تــمامی ORFهــای مــوجــود در این تــوالی DNA اســت. بــدین مــنظور  رار گــ Part 2 قـ
ساختار یک ژن پروکاریوتی برای شما شرح داده شده که می تواند به شما در پیدا کردن ORFهای موجود کمک کند.  

ساختار یک ژن پروکاریوتی : 
ژن هــای کدکننده ی پــروتئین بـرای انــجام کامــل عملکرد خــود نیاز بــه تــوالی هــایی دارنــد که سیستم رونــویسی و تـرجــمه را 

به وسیله ی آن توالی ها به کار بگیرند. بعضی از این توالی ها در جدول زیر آمده اند: 

نکات مهم:  
- non-coding) هـایی در این سـوال مـد ظـر مـا هسـتند (بـاید شـمرده شـونـد) که مـحصول شـان پلی پپتید فـعال بـاشـدORF

RNA نباشد) . 
حداقل طول یک پلی پپتید برای آن که فعال در نظر گرفته شود 25 آمینو اسید است. -
در این سوال فقط توالی رشته ’5 به ’3 به شما داده شده است ولی هر دو رشته می تواند حاوی ژن باشد. -

توضیحاتتوالی (‘3→’5)نام توالی
دخیل در رونویسی

-10 element (Pribnow box)TATAAT
قسمتی از پروموتور که معمولا 10 
نوکلئوتید بالادست نقطه ی شروع 

رونویسی قرار دارد.

-35 elementTTGACA
قسمتی از پروموتور که معمولا 35 
نوکلئوتید بالادست نقطه شروع 

رونویسی قرار دارد.

transcription termination siteبسیار متغیر در بین گونه ها

در محلی قرار می گیرد که 
رونویسی از قسمت کدکننده تمام 

شده باشد. این توالی در بین 
گونه های مختلف بسیار متغیر 

است.
دخیل در ترجمه

AGGAGGTتوالی شاین – دلگارنو
حدودا ۴ - ۱۴ از بالادست کدون 
آغاز می آید و برای اتصال ریبوزوم 

به mRNA ضروری است.

ATGکدون آغاز
لازم برای شروع ترجمه و کد کننده 

(M) آمینواسید متیونین

TAG / TAA / TGAکدون های پایان
لازم برای پایان ترجمه و جدا شدن 

ریبوزوم
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سـوال 1. بـا تـوجـه بـه تـوضیحات داده شـده، ORFهـا را پیدا کرده و طـبق آن هـا جـدول زیر را پـر کنید . (مجـموعـا 
۲۷ نمره) 

تعداد سطر ها الزاما با تعداد ORF واقعی موجود برابر نیست. در خانه های اضافی خط تیره بگذارید. 

تعداد ORF موجود (۳ نمره)

ORF شماره

شماره ی اولین باز کدون 
آغاز از سمت ’5  

۱.۵ نمره

شماره ی اولین باز کدون 
پایان از سمت ’5  

۱.۵ نمره

تعداد آمینواسید در 
پلی پپتید متناظر ژن  

۰.۵ نمره

توالی ژن در کدام رشته 
قرار گرفته 

 (3’→5’) / (5’→3’)

۰.۵ نمره

1

2

3

4

5

6
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Cloning (مجموعاً ۳۶ نمره) 
تـولید پـروتئین هـای طبیعی و نـوترکیب در ابـعاد صنعتی قـدمی بـزرگ در جهـت درمـان بیماران (بـه طـور مـثال تـولید انـسولین 
رایند بــا روش هــای مختلفی  انــسانی) و یکی از بـزرگ تــرین مــوفقیت هــای زیست فــناوری در دهــه هــای اخیر می بــاشــد. این فـ

انجام می شود که یکی از آن ها کلونینگ کلاسیک با استفاده از پلازمید بیانی (وکتور) می باشد. 
وکتور یک پـلازمید طراحی شـده برای دریافـت ژن هـای مـورد نـظر مـا بـا تـوان بیان کردن آن هـا در مـوجـود مـورد نـظر می بـاشـد. 

یک وکتور به طور کلی از بخش های زیر تشکیل می شود: 
رار می گیرد و حــــاوی تــــعداد زیادی تــــوالی - MCS (Multiple Cloning Site): محــــلی که ژن مــــورد نــــظر مــــا در آن قـــ

آنزیم های محدودکننده می باشد. 
Origin : محل آغاز همانندسازی پلازمید -

ژن مقاومت آنتی بیوتیکی که در جهت تشخیص و جداسازی باکتری های نوترکیب در محیط کشت به کار می رود. -
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 DNA آنـزیم هـای محـدودکننده یا آنـدونـوکلئازهـای محـدودکننده آنـزیم هـایی هسـتند که بـه طـور اخـتصاصی، تـوالی خـاصی از
را شـناسـایی کرده و آن را بـرش می دهـند. در صـورتی که تـوالی هـایی تـوسـط عـواملی مـثل متیله شـدن تغییر یافـته بـاشـند 
مـورد شـناسـائی آنـزیم قرار نمی گیرنـد. از آنـزیم هـای محـدودکننده جهـت انـتقال ژن بـه وکتور پـلاسمیدی در فرایند کلونینگ 

ژن و تولید پروتئین استفاده می شود. 
 در شکل صـفحه قـبل و روبـه رو تـوالی بـرش اخـتصاصی چـندین آنـزیم محـدود 
کننده نـــشان داده شـــده اســـت. بــرای کلون کردن یک ژن کدکننده ی خـــاص 

مراحل زیر دنبال می شود: 
انتخاب وکتور مناسب و تعیین آنزیم های محدود کننده مناسب -
رای تکثیر ژن مـورد نـظر بـا روش PCR که در - رایمر هـایی بـ راحی جـفت پـ طـ

انتهای ’5 خود توالی برش آنزیم های انتخاب شده را دارا باشند. 
- PCR تکثیر ژن با پرایمرهای طراحی شده و روش
راورده هـای - بـرش وکتور بـا آنـزیم هـای انـتخاب شـده و انکوبـه کردن آن بـا فـ

PCR در جهت تولید وکتور نوترکیب 

انتقال وکتور نوترکیب به باکتری و …. -

در شکل زیر این مراحل نشان داده شده اند: 

به شکل زیر در مورد اسم دو پرایمر به کار رفته در فرآیند PCR توجه کنید. 
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جـدول زیر خـصوصیات مـطلوب برای پرایمرهـای طراحی شـده مـا را مـشخص می کند. تـوجـه کنید این خـصوصیات لـزومـاً در 
پرایمر های واقعی (به دلیل محدودیت های موجود برای طراحی در شرایط واقعی) رعایت نمی شوند. 

رایمر یعنی دمـایی که  Tm یا دمـای ذوب بـه مـعنای دمـایی می بـاشـد که دو رشـته DNA از هـم جـدا می شـونـد (و در مـورد پـ

پرایمر از رشته ی DNA جدا می شود) و در تعیین دمای Annealing اهمیت دارد. 

زار در صـفحه BLAST بـه  برای طراحی پرایمر از Primer BLAST در NCBI اسـتفاده می کنیم. برای دسـترسی بـه این ابـ
بخش Specialized searches می رویم. 
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در بـخش Enter sequence تـوالی مـورد نـظر برای جسـتجو را در فرمـت FASTA وارد می کنیم و یا می تـوانیم فـایل آن -
را آپلود کنیم.  

در بخش Range می توانیم محل پرایمرها را مشخص کنیم. -
در بخش PCR product size اندازه ی محصول PCR را می توان مشخص کرد. -
of primers to return # تعداد جواب هایی که نمایش داده می شوند را مشخص می کند. -

در بخش Tm می توان دمای ذوب پرایمر ها را تعیین کرد.  Opt به معنی مقدار مطلوب می باشد. -

رایمر  رایمرهـــای طــراحی شـــده یکی از مـــوارد مـــهم و مـــورد تـــوجـــه در طــراحی پــ  هـــمان طـــور که می دانید اخـــتصاصیت پــ
می باشد. بدین منظور ابزار مورد استفاده ما پرایمرهای کاندید را در دیتابیس BLAST می کند. 

تیک بخش Specificity check روشن یا خاموش بودن این فرایند را مشخص می کند. -
در بــخش Database می تــوانیم دیتابیسی که BLAST در آن انــجام می شــود را مــشخص کنیم. این پــارامــتر را بــر -

روی Genome For Selected Organisms تنظیم کنید. 
در بخش Organism میتوان جاندار مورد بررسی را تعیین کرد. -

با کلیک کردن بر روی Advance Parameters می توان وارد تنظیمات پیشرفته تر شد. 

در بخش Primer Size می توان اندازه ی پرایمر را تنظیم کرد. Opt به معنی مقدار مطلوب می باشد. -
در بخش Primer GC content می توان درصد نوکلئوتیدهای G و C را تنظیم کرد. -
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شــما تــمایل دارید پــروتئین حــاصــل از یک ژن کدکننده تــازه کشف شــده (که اینترون نــدارد) در یک جــانــدار خیالی را در 
مقادیر بالا تولید کنید. به این منظور باید مراحل شرح داده شده در بالا را انجام دهید. 

رار گـرفــته اســت. مکان CDC (نــاحیه ای که بــه پــروتئین تـرجــمه  تــوالی این ژن در فــایل متنی Gene در فــولــدر Part 3 قـ
می شــود) در این ژن از نــوکلئوتید 21 تــا 102 می بــاشــد. بــررسی هــای شــما نــشان می دهــد اســتفاده از وکتور بیانی خیالی 
رار گـرفــته اســت. تــوجــه کنید مکان  KB79 مــناســب می بــاشــد. تــوالی این وکتور در فــایل متنی Vec در فــولــدر Part 3 قـ
MCS در این وکتور از نـــوکلئوتید 346 تـــا 567 می بـــاشـــد. همچنین تـــوجـــه کنید کد ژنتیکی (کدون هـــای آغـــاز و پـــایان و 

آمینواسیدها) در جاندار مورد بررسی ما لزوماً با حالت استاندارد یکسان نیست. 

ســـوال 1 . بـــا تـــوجـــه بـــه دانســـته هـــای خـــود آنـــزیم هـــای محـــدود کننده مـــناســـب بــرای کلونینگ را پیدا کنید و 
بنویسید. (20 نمره) 

تـوجـه کنید آنـزیم هـا نـباید بقیه ی وکتور (بـه جـز MCS) و مـحصول PCR ژن را بـرش بـدهـند. تـنها آنـزیم هـایی در دسـترس 
هستند که توالی برش و اسم آنها در صفحه 16 آمده است. 

نمره منفی این سوال برابر نمره ی آن می باشد. 

 
آنزیم های محدودکننده ی انتخاب شده:  

(لزوما نیاز به پر کردن تمامی کادر ها نیست.) 

سـوال 2. بـا تـوجـه بـه دانسـته هـای خـود جـفت پرایمرهـای مـناسـب برای مـورد عـنوان شـده را پیدا کنید و بـنویسید. 
(مجموعاً 16 نمره) 

رایمر را مــناســب می دانید  حــتما جهــت ’3 و ’5 تــوالی نــوشــته شــده را مــشخص کنید و در صــورتی که بیش از یک جــفت پـ
بهترین آن ها را انتخاب کنید. 

(هر کدام ۸ نمره) 

 :Forward پرایمر

  :Reverse پرایمر
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IAA (مجموعاً ۱۷ نمره) 
در پـژوهشی بـه مـنظور بـررسی ژن هـای دخیل در مسیر بیوسـنتز اکسین در گیاه مـدل آرابیدوپسیس تـالیانـا، بـافتی از گیاه 
که برای تـولید اکسین تحـریک شـده بـود جـدا و از کلیه mRNAهـای مـوجـود در این بـافـت cDNA تهیه شـد. سـپس تـمام 

cDNAها توسط توالی یابی نسل جدید (NGS) توالی یابی شدند.  
در مرحـله ی بـعد مـقدار بیان تـمامی ژن هـای یافـت شـده از روی تـعداد کپی cDNA مـوجـود تخـمین زده شـد و cDNAهـایی 
که افـزایش بیان مـعنادار از لـحاظ آمـاری داشـتند، انـتخاب شـده و قـطعه کدکننده ی پـروتئین در این cDNAهـا مـشخص 

شده و به آمینواسید ترجمه شدند. 
اکنون شــما در فــولــدر Part 4، 10 فــایل متنی حــاوی تــوالی پــروتئینی مــربــوط بــه ژن هــایی دارید که در اثــر تحــریک تــولید 

اکسین، افزایش بیان داشته اند. می دانیم 7 پروتئین از این 10 پروتئین در مسیر بیوسنتز اکسین نقش دارند.  
مسیر مـتابـولیسمی اکسین در تـصویر زیر آمـده اسـت. شـماره هـای 1 تـا 7 روی تـصویر نـشان دهـنده ی آنـزیم هـای دخیل در 

این مسیر هستند. 
وظیفه ی شــما این اســت که تشخیص دهید هــر کدام از تــوالی هــای 1 تــا 10 (P1  تــا P10) مــربــوط بــه کدام یک از آنــزیم 

های 1 تا 7 است. 
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سوال ۱. جدول زیر را تکمیل کنید. (مجموعاً 14 نمره) 
جدول آنزیم ها و توالی ها: 

هر کدام ۱.۸ نمره 

سوال ۲. باتوجه به پژوهش قبل صحیح یا غلط بودن گزاره های زیر را مشخص کنید. (مجموعاً 3 نمره) 
هر کدام 1 نمره 

رایمر مــناســب بـرای ســاخــت cDNA، دلیل پیدا کردن ســه تــوالی غیر از تــوالی هــای دخیل در  آ. بــه احــتمال زیاد اشــتباه در انــتخاب پـ
مسیر بیوسنتز اکسین بوده است. 

ب. پرایمرهای مورد استفاده برای ساخت cDNAها باید برای ژن های دخیل در بیوسنتز اکسین تقریبا اختصاصی باشند. 

ج. وجــود همبســتگی میان بیان ژن هــای مسیر بیوســنتز اکسین بــا بیان ژن هــای کمپلکس ATP-Synthase ، نــشان دهــنده ی اثــر 
تنظیمی مثبتِ هورمون اکسین بر روی ژن کدکننده ی این کمپلکس می باشد. 

نام توالی شماره آنزیم 

1

2

3

4

5

6

7
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Analysis (مجموعاً ۲۵ نمره) 
این بخش شامل دو قسمت است. 

 در قــسمت اول پــس از Align کردن دوبــه دوی 3 تــوالی، معنی داری شــباهــت این ســه تــوالی را بــا یک دیگر از طــریق بــه 
دست آوردن p-value مقایسه می کنید. 

در قـسمت دوم، شـما بـا یک تـوزیع ارزیابی Alignment جـدید (بـه جـز تـوزیع Gumbel) کار می کنید . بـه این صـورت که 
بـا وارد کردن بعضی از پـارامـتر هـای این تـوزیع، شکل نـمودار آن را مـشاهـده خـواهید کرد. شـما بـاید از این طـریق مـعادلـه ی 

صحیح این توزیع جدید را انتخاب کرده و درستی یا نادرستی گزاره ها را در مورد این توزیع نشان دهید. 

قسمت اول 
سه توالی با نام های Seq1, Seq2, Seq3 در فولدر Part 5 به شما داده شده است.  

مـرحــله ی اول. ابــتدا هــر ســه تــوالی را دو بــه دو بــا یکدیگر تــوســط ســایت Align ،PRSS3 کنید. بــدین مــنظور در پنجـره ی 
 1st Query sequence سـایت تنظیمات را تغییر نـدهید (روی حـالـت پیش فرض بـمانـد) و تـوالی هـای خـود را در قـسمت
و 2nd Query sequence کپی کنید و نــام تــوالی را نیز در قــسمت sequence title وارد کنید. ســپس روی دکمه ی 

Run PRSS کلیک کنید. 

 Alignment را برای هـر (Smith-Waterman score, Lambda (! ), K) مرحـله ی دوم. در صـفحه ی نـتایج سـه پـارامـتر
در جدول زیر یادداشت کنید. 

سپس از طریق این پارامترها و فرمول زیر p-value را برای هر Alignment محاسبه کنید. 

 :p-value فرمول محاسبه ی

!
K: پارامتری که از صفحه نتایج سایت به دست می آورید. 

n ,m: که طول توالی اول و دوم هستند. 

  (e = 2.718) عدد نپر :e
)Lambda: پارامتری که از صفحه ی نتایج سایت به دست می آورید.  ! )

 x  : برابر با Smith-Walterman score که از صفحه ی نتایج سایت به دست می آورید. 

λ

p = 1 − e−K.m.n.e−λ.x

λ
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سوال 1. جدول زیر را تکمیل کنید . (مجموعاً 18 نمره) 
جدول نتایج: 

قسمت دوم  
بــرای ارزیابی معنی داری یک Alignment معـــمولا Score  آن Alignment را بـــا تـــوزیع Scoreهـــای بـــه دســـت آمـــده از 
Align کردن تــعداد بسیار زیادی تــوالی بــه هــم ریخته شــده، که از یکی از دو تــوالی Alignment اول بــه دســت آمــده انــد، 

مقایسه می کنیم.  
شــما بــا تــوزیع Gumbel بــرای این کار آشــنایید. امــا دانــش مــندان بــه تــازگی تــوزیع جــدیدی را کشف کرده انــد که نــتایج 

واقعی تری را در مورد معنی داری Alignment به ما می دهد.  
در این قسمت شما باید با کمک از نرمافزار Part5 - Task2 معادله ی صحیح برای توزیع جدید را پیدا کنید.  

به این منظور: 
ابتدا روی آیکون نرم افزار  Part5 - Task2 دبل کلیک کنید. 1.
کمی صبر کنید تا نرم افزار اجرا شود. 2.
در صفحه ی نرم افزار 3 جای خالی برای وارد کردن مقدار دلخواه تان برای 3 پارامتر c ،b ،a  وجود دارد. 3.
کمی پایین تر یک نوار قابل جابه جایی وجود دارد که به وسیله ی آن می توانید مقدار پارامتر d را تغییر دهید. 4.
وقتی مـقدار دلـخواه خـود را برای هـر 4 پـارامـتر وارد کردید، روی دکمه Draw کلیک کنید، بـا این کار پنجره ی جـدیدی 5.

برای شما باز می شود که در آن توزیع جدید با پارامترهایی که شما وارد کردید، کشیده شده است. 
در صــورت تــمایل بــه رســم تــوزیع بــا پــارامــترهــایی مــتفاوت، دکمه ضــربــدر در پنجــره تــوزیع را بــزنید و پــس از تغییر 6.

پارامتر ها در صفحه ی اصلی نرم افزار دوباره دکمه ی Draw  را بزنید. 

بــزرگ نـــمایی را بیش تـــر نکته: در صـفحه ای که نـمودار تـوزیع کشیده شـده اسـت، می تـوانید بـا اسـتفاده از دکمه ی 

به حالت اولیه برگردید. کرده و بــا اســتفاده از دکمه ی 

نام توالی اول
 m

۰.۵ نمره

نام توالی 
دوم

 n

۰.۵ نمره

 K

۱ نمره

Smith-
 Waterman

 score

۱ نمره

 p-value

(به صورت عدد 
علمی بنویسید) 

۲ نمره

Seq1Seq2

Seq1Seq3

Seq2Seq3

 Lambda(o )

۱ نمره

λ
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سوال 2. حال با توجه به نتایج نرم افزار معادله ی مربوط به توزیع جدید را انتخاب کنید. (۱۰ نمره) 
نمره ی منفی این سوال برابر نمره آن می باشد. 

 (0 < K < 1) .در تمامی معادلات زیر یک ثابت مجهول است K توجه: پارامتر
تـوجـه: در تـمامی مـعادلات زیر x نـشان دهـنده ی مـؤلـفه ی افقی (alignment score) و y نـشان دهـنده ی مـؤلـفه ی عـمودی 

(Probability) است. 
 

آ.  
 

ب.  

ج. 
 

د.  

ه.  

و. 
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