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

 

 گی برای این آزمون در نظر گرفته نشده است(. بر پاسخ دهید )پاسخ همین دفترچه آزمون تمامی سوالات را در 

 رقم اعشار گرد کنید.  3تا مقادیر پیوسته را برای پاسخ گویی را 

 مقادیر را گرد و یا قطع نکنید. در مراحل محاسبات خود 

از روپوش    ایبه همراه داشتن هر وسیله   نیاز  ،کرنومتر(  ا ی)  ساعت ی،آزمایشگاهبه غیر  التحریر مورد  و ماشین حساب    لوازم 

 .ممنوع است ،مجاز

 .بنویسید محل مشخص شدهدر و   واضح ،خوش خط ،با اعداد انگلیسی پاسخ های خود را

به صورتی تنظیم    در صورت ذکر نشدن در سوال  تشریحی این آزمون نمره منفی دارند. میزان نمره منفی تمامی سوالات غیر  

 .می گردد که امید ریاضی سوال مربوطه برابر صفر شود

 آن را گزارش دهید.  ساین قرمزدر صورتی که مواد و وسایل و ابزار های شما کامل نیست می توانید با 

 

 آزمون از ساین زرد استفاده کنید. برای صحبت با ناظر 

 

 پیروی کنید. ی که اعلام می شود آزمون از دستور العملدر پایان زمان 

 استفاده از مواد و وسایل و ابزار هایی به جز موارد عنوان شده در بخش مواد و وسایل و ابزار ها ممنوع است.
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 مواد و وسایل و ابزار ها :

 

 کامپیوتر : 

 

 تمام ظرفیت آفلاین  •

 در مرورگر  شده   Bookmarkدسترسی آنلاین به موارد •

 

• “Exam” folder 

 

 

لحظه ای مطمئن   تلاابزار های آنلاین ممکن نیست ابتدا از عدم وجود اختلاهر یک از  ی که دسترسی به  در صورت

 شده و سپس آن را با ساین قرمز گزارش دهید.

 .دیگری دارید می توانید آن را با ناظر آزمون مطرح کنیدابزار  استفاده از  ی که نیاز به  در صورت

 از آن استفاده نکنید. ، )حتی اگر مجاز ذکر شده باشد( در صورت تذکر ناظر آزمون در خصوص موردی خاص

 

 دانش پژوه : همراه خود  

 

 ماشین حساب مجاز •

 کرنومتر(یا  ) ساعت •

 روپوش آزمایشگاهی  •

 لوازم التحریر مورد نیاز  •
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 نمره( 90)مجموعا   Structural Phylogenetics:  1بخش 

بررسی تشابه های ساختاری پروتئین ها می تواند   ساختار بهتر از توالی حفظ می شود.نشان داده شده که  ،در بسیاری موارد

به ما در حل سوالات حل نشده تکاملی و فیلوژنتیکی که توالی در پاسخ به آن ها ناتوان است کمک کند. در این بخش با  

یک برای آن ها رسم  ت، درخت فیلوژنferritin-like superfamily (SCOP)استفاده از مقایسه ساختار چند پروتئین از 

 مقایسه می کنیم.  ، یک حاصل از مقایسه توالی های آن هاتکرده و نتیجه را با درخت فیلوژن

 پروتئین های مورد بررسی به شکل زیر است: 

 مورد بررسی دقت کنید.  Chainبه 

 

 

 

 

 

 نمره(  60)مجموعا ساخت درخت فیلوژنی بر اساس ساختار :  1زیر بخش 

از طریق ابزار    Secondary-structure matching (SSM)از روش    ،3D Alignmentبرای مقایسه ساختار ها به روش  

PDBeFold  راه اندازی از(srv/ssm-https://www.ebi.ac.uk/msd ) .استفاده می کنیم 

 استفاده می کنیم.  scoreQبرای تعیین فاصله پروتئین ها از پارمتر 

 

 

 

را مورد توجه قرار ی ردیف ( و هم طول توالی ها و هم RMSDهمان طور که مشخص است، این پارامتر هم کیفیت هم ردیفی )

 به ما می دهد.  [0,1]داده و مقداری نرمال شده در بازه  

 یک ضریب نرمال کننده بوده و در عمل تعیین می شود.  0Rپارامتر 

 استفاده می کنیم.  Distance Matrixبرای تعیین فاصله و ساخت     − score Qd = 1از مقدار 

حاصل از هم   scoreQ ممکن است استفاده، ترتیب ساختار ها در نتیجه هم ردیفی اهمیت داشته وبا توجه به ذات روش مورد 

  حاصل از میانگین دو مقدار صورت رخ دادن این پیشامدمتفاوت باشد. در  Aبا  Bبا مقدار حاصل از هم ردیفی   Bبا  Aردیفی 

 بررسی می کنیم.  Precision( و با بالاترین Pairwiseساختار ها را دو به دو ) می کنیم.برای تعیین فاصله استفاده 

Chain PDB ID 

A 1EUM 

A 1JI4 

A 1JI5 

A 1Z6O 

A 1R03 

A 1O9R 

https://www.ebi.ac.uk/msd-srv/ssm/
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 برای ساخت درخت فیلوژنی استفاده می کنیم. UPGMA روشاز  Distance Matrixبعد از ساخت 

 

 یادآوری:

 

 نمره(  30)مجموعا  Distance Matrix ساخت:    1سوال  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 نمره( 30)مجموعا  فاصله ها، رسم کنید. تمام نهایی را به همراه Dendrogram:    2سوال  

 

           

 

 

 

 

 

 

1O9R 1R03 1Z6O 1JI5 1JI4 1EUM Distance 

     0 1EUM 

    0 1JI4 

   0 1JI5 

  0 1Z6O 

 0 1R03 

0 1O9R 
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 نمره( 10)مجموعا ساخت درخت فیلوژنی بر اساس توالی :  2زیر بخش 

 برای ساخت درخت فیلوژنی بر اساس توالی پروتئین ها استفاده می کنیم.  UPGMA روشاز 

 

 نمره( 10)مجموعا  فاصله ها، رسم کنید. تمام نهایی را به همراه Dendrogram:    1سوال  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 نمره( 20)مجموعا مقایسه درخت ها :  3زیر بخش 

 پارامتر های مقایسه کمی درخت ها، متن زیر را مطالعه کنید. برای آشنایی با 
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  ،ساختار و توالیبرای درخت های ساخته شده بر اساس  را  Branch-Length Distance (BLD) مقدار پارمتر:    1سوال  

 نمره( 20)مجموعا  محاسبه و گزارش کنید.
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 نمره( 100)مجموعا  De novo assembly:  2بخش 

De novo assembly   استفاده از توالی   نبدو، سر هم کردن قطعات کوتاه تر در نتیجه ، ساخت قطعات طولانی تر توالیبه

که تعداد بالایی قطعات خوانده شده کوتاه و دارای هم   به کار می رود NGSدر روش های   تکنیکگفته می شود. این  مرجع

 پوشانی تولید می کنند. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

محتوی   حاصل از نمونه مستقیم محیطی بررسی می شود( تیکی)که در آن محتوی ژن Metagenomicsدر یک مطالعه 

 است. توالی یابی شده  NGSبه وسیله  های لازم یک نمونه، بعد از آماده سازی ژنتیکی

 به شکل زیر است:لازم   یها یبعد از آماده سازنتیجه ژل الکتروفورز نمونه 

 

 

  

 

 

 

 

 

Ladder 
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 نمره( 100)مجموعا  خوانش ها  Assemblyو  نمونه ژنتیکیمحتوی  نوع تعیین:  1زیر بخش 

 قرار گرفته اند.   18تا  Fragment 1به صورت فایل های   FASTAبا فرمت   Part 2خوانش های حاصله در پوشه 

 های زیر وجود داشته باشد:   حالت یکی یا چند تا ازموجود در نمونه می تواند به   ژنتیکیتوجه کنید که محتوی 

 

 

 

 

 

 

 

 کنید.   Assembleرا ، خوانش های کوتاه و ابزار های دردسترس توالی خوانش ها با استفاده از 

 شده وجود ندارد(. Assemble  (های)در نظر بگیرید که خوانش های موجود کافی هستند )گپی در توالی  

 . و خطا دارد ایده آل نیستهمچنین تکنیک استفاده شده برای توالی یابی 

 نمره(  10)مجموعا  محتوی ژنتیکی و نوع آن ها را گزارش کنید.در تعداد قطعات :    1سوال  

 

 

 

 نمره(  90)مجموعا  ، رسم کنید.های مورد نیاز دینوکلئوت شماره تمام نهایی را به همراه)های(  Assembly:    2سوال  

 بعد( برای پاسخ دهی درخواست کنید.در صورت نیاز می توانید تعداد بیشتری الگو )صفحه 

  پاسخ دهی:  نحوه مثال  

     

 

    

 

5' 

F1 

F2 

1230 

1260 

2564 
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 نمره(  95)مجموعا  Genetics:  3بخش 

Single Nucleotide Polymorphism  (SNP  )  که با    را می توان شایع ترین پلی مورفیسم ژنوم انسان در نظر گرفتها

بیشتر   SNP. در صورتی که حداقل فراوانی هر یک از الل های یک  دنتوجه به فراوانی الل های آن به دو دسته تقسیم می گرد

 می گویند.  Rare SNP به آن و در غیر این صورت، Common SNPدرصد باشد، به آن  5از 

ابزار های با کمک  این بخش می خواهیم  ارائه در دسترس  در  قانونی  برای شناسایی قاتل در پزشکی  پیشنهادی  ، یک روش 

دهیم. در انتها نیز به   رها در شهر تهران، یکی از مظنونین یک قتل را مورد بررسی قرا SNPو فراوانی اللی  کنیم و با کمک آن 

 می سنجیم. Kرا با بیماری  SNPبررسی صحت این روش پیشنهادی پرداخته و سپس ارتباط یک 

 نمره( 51)مجموعا  ها SNPتعیین فراوانی اللی   :1زیربخش 

از    های   یکی از روش به تکرار   STR  هاست. Short Tandem Repeat(STR  )مورد استفاده در پزشکی قانونی، استفاده 

جفت باز در ژنوم گفته می شود که تعداد این تکرار ها در افراد مختلف متفاوت است و بدین شکل می    7الی    2هایی با طول  

برای   USAه چه شخصی است. پایگاه داده ای که در  توان تشخیص داد که نمونه به دست آمده از یک صحنه جنایی مربوط ب

از     Combined DNA Index System (CODIS)این کار مورد استفاده قرار می گیرد،   20نام دارد. بدین شکل که 

STR مختلف در ژنوم برای تمایز افراد از یکدیگر استفاده می شود. شما نیز به اهمیت این مسئله پی برده و قصد دارید در این  

 استفاده کنید تا روشی نوین برای تمایز افراد در پزشکی قانونی پیشنهاد کنید.  STRمختلف به جای  SNP 10بخش از 

نفر از شهر    500مربوط به    1نوکلئوتیدی از یکی از رشته های کروموزوم های مادری شماره    4347، توالی  Part 3در پوشه  

نوکلئوتید، مابقی نوکلئوتید ها در این    5در اختیار دارید. به جز    FASTAبا فرمت  تهران که به جرم قتل زندانی شده اند را  

 افراد کاملا با یکدیگر یکسان هستند. توالی از این 

 

را مشخص کرده و سپس فراوانی    SNP  5)شماره نوکلئوتید( این    با کمک ابزار هایی که در اختیار دارید، لوکوس  : 1سوال  

را   آن  مختلف  های  بنویسیدالل  درصد  به  نمونه  این  بزرگ  در  به  کوچک  از  پایین  به  بالا  سطر  از  را  ها  نوکلئوتید  شماره   .

 نمره( 45)مجموعا بنویسید. 

G C T A شماره  شماره نوکلئوتیدSNP 

SNP1 

SNP2 

SNP3 

SNP4 

SNP5 
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بدست بیاوریم. برای   SNP4مربوط به    Gدرصد را برای فراوانی الل    Confidence Interval  (CI  )99میخواهیم  : 2سوال 

  zبرابر با تعداد افراد نمونه و    nبرابر با فراوانی نسبی اللی بدست آمده،    pاین کار باید از فرمول زیر کمک بگیریم که در آن  

در    Gفراوانی الل     CIدر پیوست قابل محاسبه می باشد. با توجه به این توضیحات،    zنیز از طریق جدول    CIمربوط به این  

 نمره  1.5نمره( هر مورد  3)مجموعا را محاسبه نموده و حد بالا و پایین آن را در جدول زیر وارد کنید.  SNPاین 

 

  

 

برای تعیین حداقل حجم نمونه مورد نیاز برای این که نتایج نمونه گیری قابل تعمیم به جمعیت باشد، از فرمول زیر :  3سوال  

در شکل زیر می بینید.    CI( است که ارتباط آن را با  MOE) Margin of Error در این فرمول برابر با    εاستفاده می شود.  

مایید و با توجه به آن، با بله یا خیر مشخص کنید که آیا نتایج مربوط به این  را محاسبه ن  nبا توجه به توضیحات داده شده،  

SNP   نمره  1.5نمره( هر مورد  3)مجموعا را می توان به جمعیت تعمیم داد؟ 

 

 

 

 

 N تعمیم پذیری نتایج 

 

 نمره(  15)مجموعا !Find the Killer   :2زیربخش 

زیربخش قبل،    3و    2)بدون توجه به پاسخ سوالات   را در شهر تهران بدست آوردیم  SNP  5در زیربخش قبل، فراوانی اللی  

ها در ژنوم افراد ساکن    SNPنفری ما قابل تعمیم به همه افراد ساکن تهران است(. فراوانی اللی مابقی    500فرض کنید نمونه  

 )به درصد(:   تهران به شکل زیر است

G C T A  شمارهSNP 

48 52 0 0 SNP6 

0 0 99 1 SNP7 

16 18 54 12 SNP8 

0 57 0 43 SNP9 

91 0 9 0 SNP10 

 CIحد پایین  CIحد بالای 
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روش   1400اسفند    24در شب    Evielآقای   کمک  با  شما  است.  رسیده  قتل  به  تهران  در  جوان  پژوهان  دانش  باشگاه  در 

بررسی می کنید و به ژنوتیپ زیر می   SNP 20ای را که در صحنه قتل پیدا شده است، از نظر این  DNAابداعی خود، نمونه 

 رسید:

SNP1(A) - SNP2(T) - SNP3(G) - SNP4(G) - SNP5(A) - SNP6(C,G) -  SNP7(T) - SNP8(T) - 

SNP9(A,C) - SNP10(G) 

پیدا می کنید و او را متهم به قتل می کنید. اما او ادعا می کند که    Senielبا بررسی بیشتر، دقیقا همین ژنوتیپ را در آقای  

 در زمان قتل در شهر تهران حضور نداشته است!

 نمره(  10)مجموعا  قاتل واقعی نباشد؟ Senielبا توجه به توضیحات بالا، چند درصد احتمال دارد که آقای  :1سوال  

 

دو اللی را شناسایی کرده اید که    SNPمیلیون نفر است و شما تعداد بسیار زیادی    80با فرض اینکه جمعیت ایران    : 2سوال  

الل آن ها   از  از چند    50فراوانی هر کدام  ایران ر  SNPدرصد می باشد، حداقل باید  افراد مقیم  از استفاده کنید تا بتوانید  ا 

 ریاضی ادعا کنید که از هر ژنوتیپ تنها یک عدد در ایران وجود دارد( )بتوانید بر اساس احتمالات و امید یکدیگر تمایز دهید؟

 نمره(  5)مجموعا 

 

 نمره( 6)مجموعا تعیین صحت تست   :3زیربخش 

وجود دارد که در زمان قتل در باشگاه    Senielبا بررسی های بیشتر، متوجه می شوید که فرد دیگری دقیقا با ژنوتیپ آقای  

واقعا بی    Senielاعتراف می کند. در نتیجه، آقای    Evielدانش پژوهان جوان حضور داشته و پس از دستگیری، به قتل آقای  

  10گناه بوده است. این مسئله باعث می شود به صحت تست خود شک کنید. می دانیم که به طور معمول برای هر قتل حدود 

اصلی وجود دارد که با تست شما می توان قاتل اصلی را از میان آن ها پیدا کرد. پاسخ مثبت در تست شما به معنی  مظنون  

)مظنون های اصلی که قاتل   درصد بی گناهان  1ماه اخیر به اشتباه   قاتل بودن فرد است. فرض کنید که تست شما در چند

بعدی، بی گناهی آن ها اثبات شده است. همچنین فرض کنید تست شما    شمرده است که در بررسی هایبر  نبوده اند( را قاتل  

 ها اشتباه نمی کند.  SNPهیچگاه در شناسایی 

مظنون اصلی انجام دهید، شاخص    10، این تست را تنها بر روی یک نفر از  Senielدر صورتی که مانند مورد آقای    :1سوال  

 نمره( 6)مجموعا  ( تست شما چقدر خواهد بود؟PPV) اخباری مثبتارزش 
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 نمره(  13)مجموعا  Mها با بیماری   SNPتعیین ارتباط     :4زیربخش 

یک بیماری روانی است که ارتباط آن در مطالعات مختلفی با خشونت و قتل مشخص شده است. می دانیم که افراد   Mبیماری 

هستند. می خواهیم ارتباط این بیماری را از نظر آماری با الل   Mدارای بیماری    ،1نفری ما در زیربخش    500نمونه    50تا    1

 پیوست موجود می باشند.  بهبسنجیم. فرمول ها و جداول آماری که ممکن است به آن ها احتیاج پیدا کنید،   SNP3های 

 نمره( 3)مجموعا  به نظر شما از کدامیک از تست های آماری می توان استفاده کرد؟  :1سوال  

 

در جدول زیر وارد کنید و با بله یا خیر،    p-value( مربوط به تست را به همراه درجه آزادی و  value)  مقدار آماره  :2سوال  

 نمره  2.5نمره( هر مورد   10)مجموعا را مشخص کنید.  Mو بیماری  SNP3وجود ارتباط میان 

 آماره تست درجه آزادی  p-value آیا ارتباط معناداری وجود دارد؟

 

 نمره( 10)مجموعا    جمع بندی: 5زیربخش 

 تعیین کنید.  صحت گزاره های زیر رابا توجه به نتایج بدست آمده و اطلاعات داده شده در این بخش،  :1سوال  

 نمره  2نمره( هر مورد  10)مجموعا 

باشند. Rare SNPهای مورد استفاده در پزشکی قانونی اکثرا  SNPبدون توجه به نتایج بدست آمده، انتظار داریم الف: 

د.نباش Common SNPهای موجود در ژنوم انسان به شکل  SNPانتظار داریم اکثر ب: 

ارجحیت بیشتری در پزشکی قانونی دارد.  SNPنسبت به  STRج: با توجه به تعداد الل ها، استفاده از 

نسبت به ارزش اخباری د: در تست طراحی شده برای شناسایی افراد قاتل، ارزش اخباری مثبت و حساسیت، اهمیت بیشتری  

.منفی و ویژگی دارند

زیربخش   آماری در  با کمک تست  الل های یک  4ه:  میان  ارتباط  وجود  عدم  یا  تعیین وجود  بر  علاوه  توانیم  می   ،SNP    با

)مستقیم یا معکوس( را نیز مشخص کنیم. ، نوع ارتباطKبیماری 
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