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مدت زمان آزمون: ۱۰۵ دقیقه



۱. یک توالی پروتئینی 10 اسید آمینه ای، از حداکثر چند توالی DNA کدکننده می تواند به دست آمده 
باشد؟ 

آ. ۶۱۰   ب. ۴۱۰   ج. ۴۳۰   د. ۴۲۷ 

۲. کدام گزینه(ها) درست است؟ برای دو توالی دلخواه: 
آ.  هر semi-global-alignment یک local-alignment است. 

ب. بهترین نمره semi-global-alignment بیش تر از بهترین نمره global alignment است. 
ج. بهترین نمره local-alignment  بیش تر از بهترین نمره global alignment است. 

د. موارد فوق بستگی به سیستم نمره دهی دارد. 

 ،linear gap pentalty = -2 دو تــــوالی زیر را بــــا فــــرض global alignment ۳. نــــمره بهــــترین
Mismatch = -1 و match = +2 به دست آورید. 

 TACGAGTACGA
 ACTGACGACTGAC

آ. ۲   ب. ۴   ج. ۶   د. ۸ 

۴. در مــاتــریس نــمره دهی PAM250 نــمره جــایگزینی GLY بــه ARG، 3- در نــظر گـرفــته شــده اســت. 
راوانی نســبی ARG در پــایگاه داده پــروتئینی 0.041 اســت. بــا چــه احــتمالی بــعد از PAM250 زمــانی  فـ

GLY به ARG تبدیل می شود. 
آ. اطلاعات مساله کافی نیست. 

ب. 0.02 
 41 x 10-6 .ج

د. 0.005 

۵. یک ژن پــروکاریوتی، تــوالی پشــت ســر همی از کدون هــاســت. یک ژن بــا کدون ATG آغــاز و بــا یکی از 
رتـبه ی دوم  سـه کدون TAA ,TAG ,TGA پـایان می پـذیرد. قـصد داریم مـدلی مبتنی بـر زنجیر مـارکوف مـ

برای احتمال یک توالی بسازیم. این مدل چه تعداد پارامتر دارد؟ 
الف. 238514     ب. 226981    ج. 238205   د. 226989 

۶. یک dot-plot بــــــا window size = 8 و stringency = 6 در نــــــظر بگیرید. در این plot، یک 
جــفت قــطعات بــه طــول 8 از جــفت تــوالی x, y  را matching pair در نــظر می گیرنــد، اگــر حــداقــل 6 
عــدد match وجــود داشــته بــاشــد. در دو تــوالی بــه طــول 1000، بــه طــور مــتوســط چــند جــفت تــطابــق 

( matching pair) مشاهده می شود؟ احتمال وقوع نوکلئوتیدهای T,C,A,G برابر است با: 
 P(A)=P(T)= 0.30,    P(C)=P(G)=0.20. 

آ. 2860      ب. 260000         ج. 256370      د. 2900 
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۷. ماتریس فاصله برای گونه های A, B, C, D, E به صورت زیر داده شده است. 

در درخت فیلوژنی به دست آمده با روش Neighbor-Joining فاصله جد مشترک D, E را با W و 
جد مشترک A, B را با Y نشان می دهیم. فاصله W از Y برابر است با: 

آ. ۲   ب. ۳   ج. ۴   د. ۷ 

۸. کدام درخت های روبه رو با هم معادل هستند؟ 
 iii ,i .آ

 iv ,iii .ب
 iv,iii,i .ج

د. هیچکدام 

 once a gap, always a gap ۹. قاعده
آ. منجر به multiple alignment با جواب بهینه می شود. 

 multiple alignment ب. فـرض می کند که گــپ هــا میان تــوالی هــایی که نـزدیک تــرین بــه هــم هســتند بــاید در
حفظ شود. 

ج. فـرض می کند که تـوالی هـایی که اخیراً در تکامـل از هـم جـدا شـده انـد دارای اولـویت از نـظر تـرتیب در سـاخـت 
multiple alignment هستند. 

د. ممکن اسـت گـپ هـای ایجاد شـده بـا اضـافـه کردن تـوالی جـدید در مراحـل سـاخـت multiple alignment  بـه 
صورت نامناسبی قرار بگیرد. 

۱۰. بازدهی برنامه های multiple alignment را چگونه می توان ارتقا داد؟ 
آ. با اضافه کردن اطلاعات مربوط به ساختار سوم پروتئین 

 psi-blast ب. با انجام دادن
 pair-wise alignment ج. با داشتن اطلاعات

د. هیچکدام 

B C D E

A 5 4 9 8
B 5 10 9
C 7 6
D 7
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۱۱. درستی و نادرستی گزاره های زیر را مشخص کنید. 
آ. درخت ساخته شده توسط UPGMA یک Cladogram است. 

ب. دو روش out group و midpoint عمده ترین روش های ریشه دار کردن درخت هستند. 
ج. Bootstrapping اغلب برای تایید طول شاخه های درخت به کار گرفته می شود. 
د. درخت ایجاد شده توسط neighbor-joining  یک درخت ultrametric است. 

۱۲. تـــوالی DNA از 1000 ویروس که هـــر کدام 500 نـــوکلئوتید دارنـــد را در نـــظر بگیرید. اگـــر بـــخواهید 
بدانید کدام جفت توالی تقریبا یکسان هستند کدام روش زیر ماراتر است؟ 

 Neighbor joining phylogenetic .ب          BLAST  .آ
 PSI-Blast .د                STAR .ج

Multiple alignment .۱۳ زیر مـربـوط بـه تـوالی پـروتئینی 6 گـونـه ی انـسان، شـامـپانـزه، مـوش، رت، 
مرغ و کوسه است. 

آ. اسید آمینه ها در conserved positions با اسید آمینه های conserved در PAM250 همخوانی دارند. 
ب. اگر توالی اول مربوط به انسان و توالی سوم مربوط به rat باشد، توالی دوم شامپانزه است. 

ج. اگر توالی اول مربوط به انسان و توالی سوم مربوط به rat باشد، توالی چهارم موش است. 
د. اگر توالی اول مربوط به انسان و توالی سوم مربوط به rat باشد، توالی پنجم مرغ است. 
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۱۴. بــرای پیش بینی عملکرد پـــروتئینی از دو ســـایت (site) بــرای جســـتجو بـــه روش BLAST اســـتفاده 
کردیم. نتایج این دو سایت در زیر آمده است.  

صحت گزاره ی زیر را تعیین کنید. (نمره منفی دو برابر نمره سوال) 
نتایج Site 1 معتبرتر از نتایج Site 2 است. -

۱۵. گزاره (های) صحیح کدام است؟ 
آ. E-value تعداد مورد انتظار false positive در جستجوی BLAST را گزارش می کند. 

ب. تغییر ماتریس نمره دهی از PAM30 به APM120 باعث می شود BLAST توالی های کم تری بدهد. 
 T هـایی که نـمره آن هـا بـزرگ تـر از آسـتانـه ی”word“ .هـا تهیه می شـود”word“ لیستی از BLAST ج. در الـگوریتم
بــاشــد، hit نــامیده می شــونــد. Hitهــا در database جســتجو می شــونــد تــا exact match یافــته شــونــد و ســپس 

آن ها از هر دو طرف گسترش داده می شوند. 
د. normalized BLAST Score که Bit Score هم نامیده می شود بدون واحد (unitless) است. 

 :multiple alignment ۱۶. رایج ترین روش در
آ. تمام توالی ها یک باره الاین شوند. 

ب. توالی ها دو به دو و با روش پیش رونده progressive الاین می شوند. 
ج. توالی ها یکی پس از دیگری الاین می شوند. 

د. هیچکدام 
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Dot-plot .۱۷ یک توالی در مقابل خودش در شکل زیر داده شده است. نواحی حول قطر اصلی چه 
چیزی را نشان می دهد؟ 

 palindrome region (الف
 low complexity region (ب

 local alignment (ج
 repeated region (د

۱۸. گزاره های صحیح را انتخاب کنید. 
آ. ساخت ماتریس های PAM مبتنی بر مدل مارکوف است. 

ب. در سـاخـت مـاتـریس نـمره دهی PAM فـرض شـده که نـرخ جـهش هـر اسید آمینه در هـر پـوزیشن روی تـوالی بـا 
هم برابر است. 

ج. ماتریس های BLOSUM مبتنی بر الاینمنت پروتئین های خویشاوند نزدیک است. 
د. Henikoff and Henikoff در ســـــال 1992 نـــــشان دادنـــــد که مـــــاتـــــریس BLOSUM62  عملکرد بهـــــتری از 

ماتریس های PAM در جستجوی BLAST دارد. 

۱۹. گزاره های صحیح را انتخاب کنید. 
آ. ساعت مولکولی فرضیه ای است که بیان می کند توالی های مولکولی با نرخ های متفاوتی تکامل یافته اند. 

ب. طول شاخه ها (branch length) در یک phylogram متناسب با زمان تکامل است. 
ج. درخت تولید شده توسط روش UPGMA یک phylogram است. 

د.  درخت تولید شده توسط روش nighbor-joining یک درخت ultrametric است. 

و   match = +1 نـــــــمـره دهی  سیــســتــم  بـــــــا   y = GAGGT و  x = ACGGTAC تـــــــوالی دو   .۲۰
mismatch=-1 و d = 3 و e = 2 که نـمره گـپ بـا طـول k بـه صـورت w(k) = -d + (k - 1)e مـحاسـبه 

می شود. گزاره (های) صحیح کدام است؟ 
 lx(7,5) = -4 .آ

 M(7,5) = -4 .ب
 ly(7,5) = -4  .ج
 M(7,5) = -6 .د

۲۱. گزاره(های) صحیح کدام است؟ 
آ. برای مقایسه دو توالی نسبتاً دور از ماتریس نمره دهی BLOSUM45 استفاده می کنیم. 

ب. BLOSUMها برای الاینمنت پروتئین های خیلی دور مناسب هستند. 
ج. برای local alignment ماتریس های BLOSUM مناسب تر از PAM هستند. 

د. اگــر دو تــوالی بــعد از گــلوبــال الاینمنت، 50 درصــد یکسانی (identity) داشــته بــاشــند در این صــورت بــه طــور 
متوسط 80 تغییر رخ داده است. 
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۲۲. یک tandem repeat  از الــگویی مــانــند P = p1, p2, …pm، تــوالی بــه طــول mxk اســت که از 
رفــتن k نــسخه از P بــه دســت می آید و آن را بــا Pk نــمایش می دهیم. بــه عــنوان مــثال  رار گـ کنار هــم قـ
برای الـگوی P = GGT و تـوالی T = ACCGGTGCT بـزرگـترین tandem repeat بـا k = 3 بـه صـورت 

زیر به دست می آید. 
ACCGGTGCTG-TAA 
        GGTGGTGGT 

مقدار tandem repeat در گزاره های آ، ب، ج و د را از کوچک به بزرگ مرتب کنید. 
آ. 

            

! جواب مساله است.  نمره ماکسیمم در ماتریس F روی سطر km که 

ب.  
             

! جواب مساله است.  نمره ماکسیمم در ماتریس F روی سطر km که 

ج.  
                   
                  

! جواب مساله است.  نمره ماکسیمم در ماتریس F روی سطر km که 
د. 

                   
                  

! جواب مساله است.  نمره ماکسیمم در ماتریس F روی سطر km که 

0 ≤ k ≤ n

0 ≤ k ≤ n

0 ≤ k ≤ n

0 ≤ k ≤ n
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رتــبه ی اول زیر را در نــظر بگیرید. محققی احــتمالات انــتقال که روی یال هــا درج  ۲۳. زنجیره مــارکوف مــ
شده را گزارش کرده و مستطیل ها خالی مانده است.  

 CCGCACG برابر یک است. با توجه به مدل، توالی C فرض کنید احتمال آغاز توالی با
آ. محتمل تر است که در CpG island باشد. 

ب. محتمل تر است که در Normal DNA باشد. 
ج. احتمال آن که در CpG island باشد برابر است با احتمال آن که در Normal DNA باشد. 

د. اطلاعات داده شده برای پاسخ دادن به این سوال که کدام مدل محتمل تر است کافی نیست. 

۲۴. دو الاینمنت زیر را در نــــظر بگیرید. بــــا نــــمره دهی mismatch = -1 ،match = +1 بــــرای چــــه 
مقداری از g در linear gap الاینمنت i نمره بهتری نسبت به الاینمنت ii دارد؟ 

i.  –CGCATG 
  ACG–A–G 
ii.  CGCATG 
  ACGA–G 

آ. 1-                          ب. 2-                             ج. 3-                  د. 4- 

!8 سوالات


