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مباني بيوانفورماتيك

1

بيوانفورماتيك چيست؟

ا رشد سريع و توسعه فناوري رايانه اي، همراه با پيشرفت هاي چشمگير در درك م•
.  رشد اخير در بيوانفورماتيك را تسهيل كرده استشناسي، زيست  از

مربوط به  را با زيست شناسي ادغام مي كند تا داده هاي  علوم كامپيوتر  ،بيوانفورماتيك•
غلب اين سيستم هاي بيولوژيكي را ذخيره، تجزيه و تحليل و به اشتراك بگذارد كه ا

.است  اسيدهاي آمينه تواليو  DNA  داده ها مربوط به
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بيوانفورماتيك چيست؟

. است  فناوري اطلاعات بيوانفورماتيك تركيبي از زيست شناسي و•
ژيكي استفاده ، بيوانفورماتيك علمي است كه اخيراً توسعه يافته و از فناوري اطلاعات براي درك پديده بيولواساساً•

.  مي كند

اداره حليل و به طور گسترده اي شامل ابزارها و روش هاي محاسباتي است كه براي مديريت، تجزيه و تبيوانفورماتيك •
.داده هاي حجيم بيولوژيكي استفاده مي شودكردن 

. دبيوانفورماتيك همچنين ممكن است به عنوان بخشي از زيست شناسي محاسباتي در نظر گرفته شو•

ستم هاي شناسي محاسباتي با استفاده از تكنيك هاي تحليلي كمي در مدل سازي و حل مشكلات در سيزيست •
. بيولوژيكي درگير است

روش هاي  يك رويكرد ميان رشته اي است كه به دانش پيشرفته علوم كامپيوتر، رياضيات وبيوانفورماتيك •
.براي درك پديده هاي بيولوژيكي در سطح مولكولي نياز دارد  آماري

3
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بيوانفورماتيك چيست؟
استفاده از كامپيوتر براي حل مشكلات بسيار اختصاصي زيست شناسي•
قبل از عصر بيوانفورماتيك دو راه براي انجام آزمايشهاي زيست شناسي•

)in vivo(درون موجود زنده •
)يا درون شيشه in vitro(در محيط مصنوعي •

in silicoزيست شناسي =بيوانفورماتيك•
ناسياستفاده از تراشه هاي سيليكوني تشكيل دهنده ريزپردازنده ها در زيست ش•
ليدرك مفاهيم اصولي زيست شناسي مولكو=اولين قدم در درك بيوانفورماتيك•

5

مروري بر زيست شناسي مولكولي
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DNAساختار مولكولي 

 دور به كه است زنجيره دو از متشكل مولكول يك هر ،DNAمولكولي ساختار  در•
 .اند شده پيچيده هم

 واحدهاي از زيرا .شوند مي شناخته نيز polynucleotide عنوان به DNA  رشته دو•
 .اند شده تشكيل نوكلئوتيد نام به تر ساده مونومري

  يا Aآدنين ،G گوانين ،C سيتوزين بازي هسته چهار از يكي از متشكل نوكلئوتيد هر•
 شامل هك فسفات گروه يك و ربيوز دزوكسي نام به قند يك بر علاوه .است T تيمين

.هستند نوكلئوتيدها

7

DNAساختار مولكولي 
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نوكلئوتيد
ول بر عهده نوكلئيك يكي از ماكرومولكولهاي زيستي است كه وظيفه ذخيره اطلاعات ژنتيكي را در سلاسيد  DNAساختار مولكولي  در•

. دارد

.  اند اسيدهاي نوكلئيك در هسته و سيتوپلاسم سلول است كه از واحدهايي به نام نوكلئوتيد ساخته شدهجايگاه •

.  اعمال متنوعي را در داخل سلول انجام مي دهندنوكلئوتيدها •

.  به عنوان زير واحدهاي اسيدهاي نوكلئيك حامل اطلاعات ژنتيكي به حساب مي آيندآنها •

. لول مي باشدو نهايتا هر بيومولكول ، محصولي از اطلاعات موجود در توالي نوكلئوتيدي اسيدهاي نوكلئيك س  هر پروتئينساختمان •

 .ذخيره و انتقال اطلاعات ژنتيكي از نسلي به نسل بعد شرط اساسي زندگي استتوانايي •

:نوكلئوتيد از قسمتهاي زير تشكيل شده استهر  DNAساختار مولكولي  در•
يك مولكول اسيد فسفريك•
كربني ٥مولكول قند •
يك مولكول باز نيتروژن•

9

نوكلئوتيد
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DNAساختار مولكولي 
ام سلول از طريق پروتئين هاي مختلفي انجعملكردهاي  DNAساختار مولكولي   در•

.  شوند ميكدگذاري  DNA  گيرد كه از روي رمزهاي موجود بر روي مولكولمي
 DNAروي مولكول از  RNA  اي به نامبدين صورت كه مولكول هاي تك رشته 

 و توسط دستگاه ترجمه سلولي) Transcriptionرونويسي فرايند (شده الگوبرداري 
).  Translationترجمه، فرايند (شوند به پروتئين ها ترجمه و تبديل مي 

.  شوددرصد، براي انسانها رمزگذاري نمي  ٩٨يعني بيش از DNA  بخش بزرگي از•
ل نمي به اين معني كه اين بخش ها به عنوان الگويي براي ساخت پروتئين ها عم

.كنند

11

ا مي شوند كه پس از فرايند ترجمه زنجيره هاي اسيد آمينه يا پپتيدها رايجاد   RNAرونويسي از ژن، رشته هاي با 
.رنداين زنجيره ها پس از ايجاد تاخوردگي، ساختارهاي فضايي و عملكردي پروتئين ها را به وجود مي آو. مي سازند
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ژن
.  كوچك ترين واحد شيميايي اطلاعات ارثي استژن  DNAساختار مولكولي  در•
 كه به تعداد بي شماري درون ميلياردها سلولاست  RNA ياو  DNA ژن يك توالي ازيك •

. تشكيل دهنده بدن وجود دارد
جفت كروموزوم هسته سلول انساني، بيش از  ٢٣تخمين زده مي شود كه در چنين •

لي هم شايد بيش از اين مقدار ژن غير اص. صدهزار ژن اصلي مي تواند وجود داشته باشد
 .وجود داشته باشد

.  ويژگي در ژن ها، انتقال صفات والدين به فرزندان استمهمترين •
.  بر اين، ژن ها همه اعمال سلول را كنترل مي كنندعلاوه •
. نندها كه در هسته سلول قرار گرفته اند، همانند ستاد فرماندهي سلول عمل مي كژن •

. تهمچنين همه اعمال دروني و بيروني سلول، پيرو فرمان هاي صادر شده از سوي آنها اس
به  از مهم ترين اين اعمال سلولي، عمل توليد و انتقال ساختار و صفات والدينيكي •

. فرزندان مي باشد
.واحد مولكولي وراثت يك موجود زنده است واقع ژن در •

13
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آلل
ف يك انواع جايگزين اطلاعات ژنتيكي در يك جايگاه ژني خاص يا به عبارت ديگر دو شكل مختلبه  DNAساختار مولكولي  در•

.  ژن آلل مي گويند

. آلل مي باشد ٢تعداد آلل هايي كه يك موجود ديپلوئيد مانند انسان مي تواند براي هر ژن داشته باشد حداكثر •

 .كدام از اين آلل ها روي يكي از كروموزوم هاي همولوگ قرار دارندهر •

 .هستند كه تعيين مي كنند ژن ها چگونه در يك فرد بروز پيدا كنند و آشكار شوند  هاآلل •

.  كه گفته شد موجودات زنده دو آلل براي هر صفت دارندهمانطور •

. گفته مي شود  هتروزيگوت  وضعيتي كه دو آلل متفاوت براي يك صفت وجود داشته دارد،به •

. وددر نتيجه آلل غالب آشكار و آلل مغلوب پنهان مي ش. نوعي از هتروزيگوت يكي از دو آلل غالب و ديگري مغلوب استدر •

وه اي بر غالب بودن رنگ قه  .عنوان مثال در انسان آلل براي رنگ چشم قهوه اي غالب و آلل براي رنگ چشم آبي مغلوب استبه •
. رنگ آبي در چشم يك نمونه از تسلط كامل است

. ه مي شودگفت روابط هتروزيگوتي كه در آن هيچ كدام از آلل ها غالب نيستند اما هر دو به طور كامل آشكارند كه آن هم بارزدر •

.است AB  وضعيت هم بارز، به ارث رسيدن گروه خونينمونه •

15
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جهشموتاسيون يا 
 ا تغيير مييا موتاسيون يك تغيير ژنتيكي است كه صفات زيستي بعضي از افراد رجهش  DNAساختار مولكولي   در•

. دهد

. دهندرخ  DNA اي از توانند در هر ناحيهكه مي هستند  DNA  ها تغييراتي در تواليعبارت دقيق تر جهش به •
يبي هر يك از فعاليت هاي سلولي نظير فرايندهاي همانندسازي، رونويسي، ترجمه، تركيب مجدد يا نوتركدر •

مكن موارد نادر مدر . داردكروموزوم ها، بروز و ظهور اطلاعات ژنتيكي احتمال خطا و اشتباه و ايجاد موتاسيون وجود 
.  دهدرخ  DNA است تغيير خود به خود در قسمتي از

ناقص منجر  تغييرات كه جهش ناميده مي شوند، ممكن است تغيير در رمز ايجاد نموده و به توليد يك پروتئيناين •
. شوند

نده، به نام نتيجه خالص به صورت تغييري در ظاهرِ فرد و يا تغييري در يك شاخص قابل اندازه گيري موجود زگاهي •
. ويژگي يا صفت مشاهده مي شود

.فرايند جهش، يك ژن ممكن است به دو يا چند شكل متفاوت به نام آلل تغيير يابدطي •

17
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تاريخچه بيوانفورماتيك

 براي محاسباتي روش هاي از استفاده با ١٩٦٠ دهه اوايل در بيوانفورماتيك پايه هاي•
 داده هاي هپايگا جديد، توالي هاي مونتاژ ويژه، به  پروتئين  توالي تحليل و تجزيه
  .شد گذاشته جايگزيني مدل هاي و بيولوژيكي توالي

 زيست روش هاي موازي پيشرفت دليل به نيز DNAتحليل و تجزيه آن، از بعدا•
 )مي كند فراهم را آن توالي همچنين و DNA آسان تر دستكاري كه( مولكولي شناسي

 ندترقدرتم كه( كوچك رايانه هاي ظهور و كامپيوتر علوم در پيشرفت همچنين و
 اتيكبيوانفورم كارهاي انجام براي مناسب تر و جديدتر افزارهاي نرم داراي و بوده
  .شد ساده تر )بود

 با كار اين اصل، در .شد مطرح ١٩٩٠ دهه در بار اولين براي بيوانفورماتيك، اصطلاح•
.بود پروتئين وDNA،RNAتوالي به مربوط داده هاي تحليل و تجزيه و مديريت 19

تاريخچه بيوانفورماتيك

.گرديد تعيين ١٩٥١ سال در آمينه اسيد ١١٠ شامل انسولين پروتئين به مربوط آمينواسيدي توالي اولين•

  .بود شده تشكيل اسيدآمينه ٥١ از كه بود ١٩٥٦ سال در گاوي  انسولين  به مربوط شده گزارش پروتئين توالي اولين•
اسيد آمينه يا آمينواسيد=واحد ساختماني پروتئين•

مولكولهاي آلي پيچيده شامل اتمهاي كربن، هيدروژن، اكسيژن، نيتروژن و گوگرد=آمينواسيد•

دهندهزنجيره پروتئين متشكل از تركيب و رديف صحيح آمينواسيدهاي تشكيل •

20
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تاريخچه بيوانفورماتيك

  به مربوط هك شد گزارش  نوكلئيكي اسيد  يابي توالي اولين بعد، دهه يك تقريباً•
tRNA بود باز ٧٧ با  مخمر  آلانين.  

به عنوان عنصر سازنده ژنها يك ماكرومولكول بزرگ به  DNA=١٩٥٠دهه در •
.صورت مولكول زنجيره اي بلند و مارپيچ دوتايي پيچ خورده است

م متصل اين زنجيره با جفت شدن دو جزء از چهار جزء سازنده به نام نوكلئوتيد به ه•
.مي شوند

انقلاب بزرگ=DNAتعيين توالي مولكولهاي =١٩٧٠در دهه •
نوكلئوتيد در  ٤( DNAسانگر جايزه نوبل دريافت كرد، زيرا الفباي كوچك توالي •

.امكان خواندن سريعتر و راحت تر را فراهم نمود) آمينواسيد ٢٠مقايسه با 
.سريعتر از نرخ تعيين توالي پروتئين است DNAنرخ جهاني تعيين توالي • 21

تاريخچه بيوانفورماتيك
 و مديريت ،مي شوند توليد سابقه اي بي سرعت با بيولوژيكي داده هاي كه آنجايي از•

  .است نيازمند بيوانفورماتيك به آن ها تفسير
 شامل نيز ار بيولوژيكي داده هاي از مختلفي انواع اكنون بيوانفورماتيك بنابراين،•

  .مي شود
 بودن دسترس در از پس سال چند بيولوژيكي/بيوانفورماتيك اطلاعاتي پايگاه اولين•

  .شد ساخته پروتئيني توالي هاي اولين
 متما بود آمريكايي دان فيزيك-شيمي يك كه )١٩٨٣–١٩٢٥( ديلوف مارگارت•

 عجم بيوانفورماتيك داده پايگاه اولين ايجاد براي را موجود توالي هاي داده هاي
  .كرد آوري

Data پروتئين• Bank ده آوري جمع با ١٩٧٢ سال در 
 ١٩٨٧ الس در و شد توالي يابي  ايكس اشعه  با شده  كريستالوگرافي  پروتئين
Theنام به پروتئين توالي داده پايگاه اولين تاسيس SWISS PROT شد آغاز.

22
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IBM مركزي فريم يك )الف( .است شده داده نشان بيوانفورماتيك افزار نرم اولين ،COMPROTEIN تصوير اين در   آن اجراي براي كه 7090
COMPROTEIN ب( .است شده ساخته( كد خط يك حاوي پانچ كارت FORTRAN زبان COMPROTEIN است شده نوشته آن با. )منبع كد )ج 

.)كلي پروتئين توالي يك( خروجي و Edman پپتيد توالي يعني COMPROTEIN ورودي از كلي نماي يك )د( .پانچ كارت هاي در برنامه يك كامل

23

بيوانفورماتيكيداده هاي 

 توالي كامل، ژنوم هاي يا ژن ها DNA توالي شامل بيوانفورماتيك كلاسيك داده هاي•
 و يكنوكلئ اسيدهاي و پروتئين ها بعدي سه ساختارهاي پروتئين ها، آمينه اسيدهاي

  .است پروتئين-نوكلئيك اسيد مجموعه هاي
:از عبارتند omics يا فرعي داده هاي جريان•
•Transcriptomics سنتز الگوي معني به كه RNA از DNA است، 
•Proteomics بوده سلول ها در پروتئين توزيع كه،
•Interactomics يداس-پروتئين و پروتئين-پروتئين انفعالات و فعل الگوهاي كه 

  نوكلئيك
•Metabolomics طتوس كوچك مولكول هاي تبديل ترافيكي الگوهاي و طبيعت كه 

  .است شده تعريف سلول ها در فعال بيوشيميايي مسيرهاي
 و اسلول ه از خاصي انواع براي جامع و دقيق داده هاي به دستيابي به علاقه حالت هر در•

.دارد وجود داده ها در تغيير الگوهاي شناسايي

24
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داده هاي بيوانفورماتيكي
 يا  سلولي چرخه  طول در( اطلاعات آوري جمع زمان سلول، نوع به بسته مثال، عنوان به•

 داده ها تاس ممكن محيطي مختلف شرايط و رشد مرحله ،)سالانه يا فصلي روزانه، تغييرات
  .باشند نوسان در

 م هايارگانيس از جامعي شرح به را گيري ها اندازه اين متاپروتوميكس و متاژنوميكس•
 يك يا اقيانوس آب سطل يك مانند محيط از شده گرفته نمونه يك در موجود

 .مي دهد گسترش  خاك  نمونه
  .مي برد لوج به را شناسي زيست در داده توليد فرآيندهاي زياد شتاب با بيوانفورماتيك•
 .دهند نشان را آن اثرات بارزترين شايد ژنوم توالي تعيين روش هاي•
 كمي كه بود نوكلئوتيد ميليارد ٣/٥ حاوي نوكلئيك اسيد توالي بايگاني ١٩٩٩ سال در•

  .است انساني ژنوم يك طول از بيشتر
 ٩٥ اندازه به طولي يعني نوكلئوتيد ميليارد ٢٨٣ از بيش حاوي اطلاعات اين بعد دهه يك•

.بودند انساني ژنوم عدد

25

هاذخيره و بازيابي داده 
 هاستفاد داده ها سازماندهي و ذخيره براي داده بانك هاي از بيوانفورماتيك، در•

  مي شوند
 و علمي مقالات از را موجودات اين از بسياري RNA و DNA توالي محققان•

  .مي كنند آوري جمع ژنوم پروژه هاي
  .تاس المللي بين كنسرسيوم هاي اختيار در اطلاعاتي پايگاه هاي از بسياري•
 نوكلئوتيد اليتو اطلاعاتي بانك اعضاي از متشكل مشورتي كميته يك مثال، عنوان به•

 داده بانك انگلستان، در )EMBL-Bank( اروپا مولكولي شناسي زيست آزمايشگاه
DNA ژاپن )DDBJ(و GenBank ايالات در  بيوتكنولوژي  اطلاعات ملي مركز از  

 )INSDC( نوكلئوتيدي توالي اطلاعات بانك المللي بين همكاري بر )NCBI( متحده
.مي كنند نظارت

26
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بيوانفورماتيكاهداف 
توسعه الگوريتم هاي كارآمد براي اندازه گيري تشابه توالي، •
پيش بيني هاگسترش داده هاي تجربي توسط •

27

اهداف بيوانفورماتيك
 رماتيكبيوانفو مهم هدف توالي، تشابه گيري اندازه براي كارآمد الگوريتم هاي توسعه•

 .است
Needleman الگوريتم• - Wunsch، چينش يافتن است،  پويا نويسي برنامه  بر مبتني كه 

  .مي كند تضمين را توالي ها جفت بهينه
 وچك ترك مسائل از مجموعه اي به را )كامل دنباله( بزرگ مسئله يك اساساً الگوريتم اين•

 حل اهر براي كوچك تر مسئله هاي حل هاي راه از و مي كند تقسيم )كوتاه توالي بخش هاي(
  .مي كند استفاده بزرگ مسئله

 شخيصت امكان الگوريتم و مي شوند بندي امتياز ماتريكس يك در توالي ها در شباهت•
Sequence »توالي ها بندي تراز« در شكاف ها Alignment)(مي كند فراهم را. 

Needleman الگوريتم اگرچه• - Wunschپايگاه يك كاوش عنوان به اما است، موثر 
.است كند بسيار بزرگ توالي يابي داده

28
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اهداف بيوانفورماتيك
 كه است دهش اطلاعات سريع بازيابي الگوريتم هاي يافتن به زيادي توجه بنابراين،•

.باشند داشته كار و سر بايگاني ها در داده ها از زيادي مقادير با مي توانند
Basic يا (BLAST »بلاست« برنامه • Local Alignment Search Tool از يكي 

  .است آن ها
 هشوند تكرار خاص موقعيت عنوان به شده شناخته ،BLAST از پيشرفته بخش يك•

position-specificاز برگرفته كه PSIBLASTيا iterated BLAST باعث ،است 
  رعتس از تركيبي و مي شود مرتبط توالي هاي در حفاظت شده الگوهاي از استفاده

.است مرتبط توالي هاي يافتن براي بالا بسيار حساسيت همراه BLASTبالاي

29

اهداف بيوانفورماتيك
  .است پيش بيني ها توسط تجربي داده هاي گسترش بيوانفورماتيك، ديگر هدف•
  .است آمينه يداس توالي يك از پروتئين ساختار بيني پيش محاسباتي، شناسي زيست از اساسي هدف يك•
  برنامه هاي توسط پروتئين )(Folding »فضايي قرارگيري حالات« بيني پيش روش هاي توسعه در پيشرفت•

.است شده انجام بيوانفورماتيك
 نيز آمينواسيدها فردي ساختارهاي به توجه با پروتئين ها بين تعاملات بيني پيش براي بيوانفورماتيك از•

-روتئينپ مجموعه هاي .مي شود شناخته پروتئين ها داكينگ عنوان به پژوهش نوع اين .مي شود استفاده
 ضعيف لاتانفعا و فعل توسط عمدتا و دارند قطبيت و سطحي شكل در هم با خوبي بودن مكمل پروتئين

.مي شوند تثبيت  والس در وان نيروهاي و هيدروژني پيوندهاي  آبگريز، سطح پيوندهاي مانند
 رواحدهايزي بين مطلوب فضايي رابطه بيني پيش براي را تعاملات اين رايانه اي افزاري نرم برنامه هاي•

 .مي كند شبيه سازي هم به متصل
 زياد ميل اب كه است  بادي هايي آنتي  طراحي باشد، داشته مهمي درماني كاربردهاي مي تواند كه چالشي يك•

 .شوند متصل هدف پروتئين به
 انواع تحليل و تجزيه ايبر الگوريتم هايي بر كمي نسبتاً تمركز بيوانفورماتيك، تحقيقات از بسياري ابتدا، در•

 اهداف اكنون، حال، اين با .است داشته پروتئيني ساختارهاي يا ژن ها توالي مانند داده ها، از خاصي
 مختلف انواع تركيب از مي توان چگونه دريابند كه است اين آن ها هدف و هستند يكپارچه بيوانفورماتيكي

.كرد استفاده بيماري ها و ارگانيسم ها جمله از طبيعي، پديده هاي بهتر درك براي داده ها
30



4/20/2024

16

فاده از در اين تصوير شبيه سازي ساختار پروتئين هموگلوبين و بررسي سطح انرژي هاي آن با است
.نرم افزارهاي بيوانفورماتيكي نشان داده شده است

31

32



4/20/2024

17

؟ابزارهاي بيوانفورماتيكي چه هستند
طالعه و فردي كه بر روي بيوانفورماتيك م(» بيوانفورماتيست«ابزار اصلي يك •

.  برنامه هاي نرم افزاري رايانه اي و اينترنتي است) پژوهش انجام مي دهد
پروتئين ها با و  DNAاز فعاليت هاي اصلي در اين زمينه، تجزيه و تحليل توالي يكي •

وب  استفاده از نرم افزارها و پايگاه هاي اطلاعاتي مختلف موجود در شبكه جهاني
.  است

ه اينترنت و افراد، از پزشكان گرفته تا زيست شناسان مولكولي، با دسترسي بهمه •
يك اصلي، وب سايت هاي مربوطه اكنون مي توانند با استفاده از ابزارهاي بيوانفورمات

را آزادانه  تركيب مولكول هاي بيولوژيكي مانند اسيدهاي نوكلئيك و پروتئين ها
.  كشف كند

 تواند به بدان معنا نيست كه دستيابي و تجزيه و تحليل داده هاي ژنومي خام مياين •
.راحتي توسط همه انجام شود

33

ابزارهاي بيوانفورماتيكي چه هستند؟
فورماتيك از بيوانفورماتيك يك رشته در حال تكامل است و اكنون متخصصان بيوان•

يل، پيش برنامه هاي نرم افزاري پيچيده اي براي بازيابي، مرتب سازي، تجزيه و تحل
.  پروتئين استفاده مي كنندو  DNAبيني و ذخيره داده هاي توالي 

ه داده هاي بيوانفورماتيك با ايجاد شبكه هاي رايانه اي امكان دسترسي آسان برشد •
ي دردسر را بيولوژيكي و امكان توسعه برنامه هاي نرم افزاري براي تجزيه و تحليل ب

.  فراهم كرده است
طريق  پروژه بين المللي با هدف ارائه پايگاه داده هاي ژني و پروتئيني ازچندين •

.  اينترنت به طور رايگان در دسترس كل جامعه علمي است
ه اند كه در ادامه بيوانفورماتيكي مختلفي براي اهداف متفاوت گسترش يافتابزارهاي •

.اين اهدف پرداخته ايم   به بررسي برخي از

34
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مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي
تواليتحليل •
انواع به  DNAتوالي پپتيد و  ،RNAدادن قرار ) Sequence analysis(» تجزيه و تحليل توالي«•

.  مختلف روش هاي تحليلي است
.مي شود كار براي شناسايي منشا، تكامل و ساختار پايگاه هاي اطلاعاتي بيولوژيكي انجاماين •

35

مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي

.  مدل سازي مولكولي•
روش هاي محاسباتي و نظري از  Molecular modelling» مدل سازي مولكولي«•

.  براي تجزيه و تحليل رفتار مولكول ها استفاده مي كند
ازي براي انجام ابزارهاي بيوانفورماتيك با منبع باز و رايگان از روش شبيه سبهترين •

.مدل سازي مولكولي استفاده مي كنند

36
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مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي
.  ديناميك مولكولي•
بيوانفورماتيك در تعيين در  Molecular dynamics» ديناميك مولكولي«كاربرد •

.  مهم است  اتم ها  حركت فيزيكي
.  تزمينه بيوانفورماتيكِ ساختاري مهم اسسلولي در روش براي محيط هاي اين •
ياي گيري هاي استفاده شده در اين روش ها شامل نظريه هاي نمودار، روابط پواندازه •

.بين مولكولي و بررسي پاسخ آشفتگي اتم ها و مولكول ها است

37

مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي

• FASTA  بيوانفورماتيكدر  .
•FASTA  د و نشان دادن توالي پپتيبراي است كه ماهيت آن متن محور است و قالبي

.  نوكلئوتيد استفاده مي شود
ابزارهاي بيوانفورماتيك و براي تعيين توالي براي  FASTAنرم افزاري بسته هاي •

.مي كنندكمك  DNAترازهاي پروتئين و 

38
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مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي
.  تجزيه و تحليل فيلوژنتيك در بيوانفورماتيك•
ابزارهاي بيوانفورماتيك توسط  Phylogenetic analysis» تجزيه و تحليل فيلوژنتيك«•

 هاي نمودارهاي شاخه اي را براي نشان دادن رابطه يا تاريخچه تكاملي بين ارگانيسم
.  گونه هاي مختلف فراهم مي كند

وصياتي نمودارهاي شاخه اي درختان فيلوژنتيك ناميده مي شوند و به شناسايي خصاين •
.مانند ژن ها، اندام ها و پروتئين ها در ارگانيسم ها كمك مي كنند

39

40

ه از نرم افزارهاي و تحليل فيلوژنتيك و رسم درخت فيلوژنتيكي با استفادتجزيه 
.بيوانفورماتيكي امكان پذير است
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مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي
.  پايگاه هاي اطلاعاتي بيولوژيك در بيوانفورماتيك•
بيوانفورماتيك را مي توان با در  Biological databases» پايگاه داده هاي بيولوژيك«•

.  تجزيه و تحليل سه دسته موجود، درك كرد
.  عملكرد، ساختار و توالي: سه گروه عبارتند ازاين •
اسيد نوكلئيك در پايگاه داده توالي ذخيره مي شود توالي آمينو اسيد و •
.  پايگاه داده هاي ساختاري وجود دارنددر   RNAتوالي پروتئين و•
. شودفيزيولوژيكي محصولات ژني توسط پايگاه هاي داده عملكردي فراهم مينقش •

41

مهمترين ابزارهاي بيوانفورماتيكي
رهاي ابزارهاي مختلف بيوانفورماتيكي شامل پايگاه هاي داده و همچنين نرم افزا•

.  اده مي كنندرايگان و پولي مختلفي هستند كه افراد بسته به نياز خود از آن ها استف
گان از پايگاه هاي داده بزرگ در دنيا تمامي اطلاعات خود را به صورت رايبسياري •

د در اختيار كاربران و پژوهشگران قرار مي دهند و به اين ترتيب اطلاعات جدي
 ها ديگري مانند انواع توالي هاي جديد شناسايي شده به اطلاعات ذخيره شده آن

.  اضافه خواهد شد
.ادامه مثال هايي از هر كدام را كه در حال حاضر وجود دارند ارائه مي دهيمدر •

42


