
 

 پزشکی دانشکده

 ترمی طرح درس

 

                   بیوانفورماتیک:  عنوان درس 

 ارشد بیوتکنولوژی پزشکی نیمسال تحصیلی دوم کارشناسی دانشجویان :مخاطبان

  -(واحد معادل سازی شده 5.3) (واحد عملی  1 -واحد نظری 1)  2(  یا سهم استاد از واحد:)تعدادواحد

 1.51ی سهم دکتر بهمن اکبر ؛(عملیجلسه  2 ی،جلسه تئور 1)واحد  2..2بهرامی  سهم دکتر یداله 

 . و یجلسه تئور 2)واحد  .2.1 زاده صادقدکتر سارا محمد ؛ سهم(جلسه عملی 7، جلسه تئوری 5)واحد 

دکتر کمال  (یجلسه عمل 2 و یجلسه تئور 1)واحد  2..2 یدکتر رضا خدارحم ،( جلسه یجلسه عمل

 (یجلسه عمل 2 و یجلسه تئور 1)واحد /. 2.ویسی 

 13الی  15؛ دوشنبه ها 12الی  1یکشنبه ها  :ساعت پاسخگویی به سوالات فراگیر

          1.22-1.25تحصیلیدوم سال نیمسال ؛  13الی  15یکشنبه ها ؛ 12الی  12شنبه ها  :زمان ارائه درس

دکتر سارا محمدزاده صادق و دکتر  ،دکتر بهمن اکبری رضا خدارحمی،دکتر ، دکتر یداله بهرامی،  :ینمدرس

 کمال ویسی

سرفصل های این درس توسط دکتر یداله بهرامی، دکتر سارا محمدزاده و دکتر بهمن اکبری تحت : تدوین

 .بازنگری و تدوین قرار گرفته است

 ندارد :درس و پیش نیاز

 

 :هدف کلی درس 

  ارشد ناپیوسته کارشناسی  کوریکولوم دوره( Core)اختصاصی اجباری درس بیوانفورماتیک پزشکی جزء دروس 

های تحقیقاتی بیوتکنولوژی پزشکی  به جهت کاربرد مطالب این درس در تمامی زمینه. باشد بیوتکنولوژی پزشکی می

ها یا و داروهای جدید، ژن درمانی، طراحی پرایمر و یافتن ژن ی نوترکیبهااز قبیل طراحی و مهندسی پروتئین

پروتئین ها از میان انبوهی از اطلاعات، آموزش و یادگیری مطالب این درس برای دانشجویان ارشد بیوتکنولوژی 

کارشناسی ارشد و دکتری تخصصی این رشته، درس   پزشکی بسیار مفید و لازم بوده و به همین دلیل در دوره

 .بیوانفورماتیک جزء دروس اجباری قرار داده شده است

 

 (جهت هر جلسه یک هدف: )کلی جلسات  هدافا

 آن   یمقدمه ای بر بیوانفورماتیک و کاربرد ها -1

 و بخشهای مختلفNCBI ، EMBL, DDJB, EBI, OMIMآشنایی اولیه با بانکهای اطلاعاتی  -2

   PDQuest و ChemDraw افزارهای نرم با آشنایی -5

  آشنایی با پایگاه داده های ژنومی -.

 (ساختار اول و دوم)پایگاه داده های پروتئین آشنایی با  -3

 پیشگویی ساختار بررسی و و نرم افزارهای( PDB)ساختار سوم پروتئین  آشنایی با پایگاه داده -6

 RNAها و پایگاه داده های  RNAآشنایی با انواع  -7

 داده ها گاهیتشابه در پا یها و جستجو یتوال ییانطباق دوتا -1

 ها یتوالانطباق چندگانه  -9

 یلوژنیف   -12

 مریپرا یطراح  -11



 Real Time PCR های داده آنالیز و پرایمر طراحی -12

  نگیکلون فرایند یساز هیشب  -15

 واکسن یطراح -.1

 استفاده از آن یو نحوه  Plot Sigma با نرم افزار ییآشنا -13

16- Whole genome analysis 

 طراحی شده هایآنالیز پرایمر  -17

 

 :اهداف ویژه به تفکیک اهداف کلی هر جلسه

 

 آن   یو کاربرد ها کیوانفورماتیبر ب یمقدمه ا :هدف کلی جلسه اول

 :اهداف ویژه جلسه اول

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .ی آن را شرح دهد مفهوم بیوانفورماتیک و اجزاء تشکیل دهنده -1-1

 .ی این علم را بیان کند تاریخچه -1-2

 .ی بیوتکنولوژی پزشکی بداند اهمیت فراگیری و استفاده از بیوانفورماتیک را در رشته -1-5

 . کاربردهای بیوانفورماتیک در طراحی پروپوزال، جستجوی مقالات، ژنها و پروتئین ها را توضیح دهد -.-1

 

و بخشهای NCBI ، EMBL, DDJB, EBI, OMIMآشنایی اولیه با بانکهای اطلاعاتی  :دومهدف کلی جلسه 

 مختلف 

 :دوماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .را بشناسد EMBLو  NCBIسایتهای مهم در بیوانفورماتیک از جمله  -2-1

 .را براساس نوع محتوا دسته بندی کند NCBI  پایگاههای داده  -2-2

 EMBL ،DDBJها و تجزیه و تحلیل نتایج را در سایر پایگاههای اطلاعاتی توالی آشنایی لازم با فرمت توالی-2-5

 .داشته باشد
 

 PDQuest و ChemDraw افزارهای نرم با آشنایی :سومهدف کلی جلسه 

 :سوماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .بداند را دارو طراحی در PDQuest و ChemDraw افزارهای نرم اهمیت -5-1

 .دهد شرح عملی طور به را آن با کار نحوه و شناسدرا ب ChemDraw افزار نرم -5-2

 .کند ترسیم افزار نرم کمک با را مختلف ترکیبات شیمایی ساختار -5-5

 . دهد را انجام ChemDraw افزار نرم با مختلف ترکیبات اشکال آنالیز -.-5

 .نماید آنالیز PDQuest افزار نرم کمک با را بعدی دو الکتروفورز های ژل -5-3

 .نماید تفسیر و شرح الکتروفورز ها هداد وکمی جهت آنالیزکیفی را PDQuest افزار نرم -5-6

 . بداند را ChemDraw و PDQuest های کمبود و مزیت ها -5-7

 

 مختلف آن یو بخشها GenBank  یبا بانک اطلاعات هیاول ییآشنا :چهارمهدف کلی جلسه 



 :چهارماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .را شرح دهد Annotated sequence تیمفهوم و اهم -1-.

 .را بداند GenBank  یبه  بانک اطلاعات یدسترس ینحوه  -2-.

 .بشناسدرا  GenBank  یمختلف بانک اطلاعات یاجزاء و بخشها -5-.

 حیرا توض GenBank  یارائه شده در بانک اطلاعات یهر ژن و توال یمختلف شرح داده شده برا یقسمتها -.-.

 .دهد

 .    را نام ببرد یدینوکلئوت یمختلف توال یها فرمت-3-.

 

 (ساختار اول و دوم)آشنایی با پایگاه داده های پروتئین  :پنجمهدف کلی جلسه 

 :پنجم اهداف ویژه جلسه

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .سایتها و نرم افزارهای مرتبط با پروتئین را بشناسد- 3-1

 .یک پروتئین خاص را جستجو کند ExPASyدر سایت - 3-2

 .و کاربرد های آن توضیح دهد Swiss Data Bankدر مورد - 3-5

 .عات ساختاری یک پروتئین خاص را گرداوری و تفسیر کندلااط Swiss Data Bankاز - .-3

 .نرم افزارهای پیش بینی ساختار پروتئین و آنزیم را نام برده شرح دهد- 3-3

 

  :ششمهدف کلی جلسه 

پیشگویی  بررسی و و نرم افزارهای( PDB)آشنایی با پایگاه داده ساختار سوم پروتئین  :ششماهداف ویژه جلسه 

 ساختار 

 :اهداف ویژه جلسه نهم

 در پایان دانشجو قادر باشد 

 .و پروتئین مد نظر خود را در آن جستجو نمایدآشنا شود  (PDB)پایگاه داده ساختار سوم پروتئین با  -6-1

 .بازیابی و نمایش دهدرا  PDBیک ساختار سه بعدی از سایت  -6-2

 .نرم افزارهای بررسی ساختمان سوم پروتئین ها را بشناسد و با آنها کار کند -6-5

 . ی با شکل فضایی مشابه را پیدا نمایدیهاپروتئین -.-6

 . با کمک نرم افزار، تغییر در ساختار پروتئین در اثر تغییر اسید آمینه را پیش بینی کند -6-3

 .نقاط حساس و کلیدی پروتئین و آنزیم را به کمک نرم افزار شناسایی کند -6-6

 

 RNAها و پایگاه داده های  RNA انواع با آشنایی :هفتمهدف کلی جلسه 

  :هفتماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 .ارائه دهد ها را، ساختار و عملکرد آنکدکنندهغیرهای RNAتعریف کلی از انواع مختلف  -7-1

را از این پایگاه داده  اعات مربوط به توالی هرا بشناسد و بتواند اطلا Rfamو  RNAcentral پایگاه داده های -7-2

 .کندبازیابی ها 

 .ها را به کمک پایگاه داده ها انجام دهد RNA مطالعه و مقایسه ساختار و عملکرد -7-5

 .باشد RNAstructureو  mFoldبا استفاده از نرم افزارهای آنلاین  RNAقادر به پیشگویی ساختار دوم  -.-7

 .ها باشدmiRNAو یافتن ژن های هدف  miRNAهای  قادر به استفاده از پایگاه داده -7-3



  :هشتم هدف کلی جلسه

 :هشتماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 دانشجو قادر باشد انیپا در

 .را بداند یدینواسیو آم یدینوکلئوت یها یتوال BLAST   تیاهم  -1-1

 .را بشناسد BLASTقسمت  NCBIداده  گاهیپا  -1-2

 .ها را نام ببرد یتوال BLAST نهیموجود در زم یگاههایپا ریسا  -1-5

 .را نام ببرد BLASTانواع   -.-1

1-3- blastN   وblastP را شرح دهد. 

آنها باید با جستجو . کنند میای را دریافت  مجهول الهویهDNA دانشجویان به صورت گروههای دونفره توالی : تکلیف

توالی مربوط به چه ژن و پروتئینی است و از چه موجودی به دست آمده دریابند که این (  (NCBI BLASTدر 

ی رسیدن به پاسخ  برای  ها از هم و نحوه این تکلیف باعث می شود دانشجویان با موضوع قرابت و دوری توالی)است 

 (.یک توالی مجهول آشنا شوند

 

 ها یانطباق چندگانه توال :نهم هدف کلی جلسه

 :نهماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 

 یلوژنیف :دهمهدف کلی جلسه 

 :دهماهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

داده  و سپس آنالیز کردن Alignها، مرتب کردن انها   هشامل وارد کردن دادمگا  کار با نرم افزار یاصول اصل-12-1

 . را بشناسد DNA یها حاصل از سکانس مستقیم توال

 .ایدمقایسه نم NCBI در سامانه گزارش شده توسط دیگران  یها یرا با سایر توال نمونه های خود یهایتوال -12-2

  ینشان داده م Nبه صورت   که نشده (سکانس)ی خوانده نوکلئوتیدها: ندمرتب کو توالی ها را  داده ها -12-5

  دنیرا حذف کشوند 

 .کند align راها یتوال -.-12

 ... رسم درختچه، محاسبه ضرایب تشابه و  :کند  انالیز را ها  یتوال -12-3

 .کنند میترسرا  یکیلوژنتیدرخت ف ی،دینوکلئوت ی هایتوال و (MEGA X) 12نرم افزار مگا  استفاده از با -12-6

 .ندک (blast) بلاست NCBI    داده گاهیدر پارا ها یتوال -12-7

 .نمایند نییتع یکیلوژنتیدرخت ف میبا استفاده از ترس را ناشناخته های نمونه …و  نینوع، کلاد، استر -12-1

 همچنین  

  یشاوندیدر خصوص روابط خو قیو تحق کیلوژنتیدرخت ف میترس -

 نیپروتئ یبر اساس توال یشاوندیدر خصوص روابط خو قیو تحق کیلوژنتیدرخت ف میترس -

 یمونی، پارس neighbor joining  ،maximum likelihood یبا روش ها یکیلوژنتیدرخت ف میترس -

(parsimony)، 

 مختلف یمختلف با روش ها یها تیافراد و جمع نیب یفاصله ا بیضرا محاسبه -

 branch swapping و bootstrap یبا روش ها کیلوژنتیصحت درخت ف زانیم محاسبه -



 خاص یکردن ژن ها دایو پ NCBI تیاز سا استفاده -

 abi  شده یابی یتوال یها لیفا خوانش -

  FASTA  داده با فرمت خوانش -

 موزند آرا می   W (clustal W)با روش کلاستال  نیو پروتئ DNA یها ینمودن توال فیرد هم -

Student will learn: 
- Edit sequences by MEGA X software 

- Configuration by CAP3 program, CAP3 (CONTIG ASSEMBLY PROGRAM 

Version 3) is a sequence assembly program for small-scale assembly with or without 

quality values. 

- Blast sequences by NCBI (GenBank)  
- Analyze sequences by MEGA software  
- Change file types 

- Align DNA by MEGA software 

- Drawing phylogenic tree 

 

  مریپرا یبا طراح ییشناآ  :یازدهمهدف کلی جلسه 

 :ازدهمیجلسه   ژهیو اهداف

 دانشجو قادر باشد انیپا در

 .را شرح دهدCDSجهش و   مر،یمانند ژن، پرا یمیمفاه -11-1

 .کند انیمناسب را ب مریپرا کی اتیخصوص -11-2

 .را محاسبه کند مریدو پرا annealing یدما -11-5

 .را شرح دهد NCBI تیژن مورد نظر از سا یبه توال یدسترس یچگونگ -.-11

 .را نام ببرد مریپرا یموجود در طراح ینرم افزارها -11-3

 .دهد حیرا توض DNA یتوال کی یبرا مریپرا یدر طراح Primer 3کار با نرم افزار  یچگونگ -11-6

 .به دست آورد NCBIژن خاص را از  کیمربوط به  DNA یتوال -11-7

 .شود  Primer 3 تیوارد سا نترنت،یابا جستجو در  -11-1

لازم را وارد  یها ارینموده مع Primer 3گرفته وارد   NCBIژن خاص را که از  کیمربوط به  DNA یتوال  -11-9

 .دینما افتیمربوطه را در مریپرا  و دینما

 .دینما رهیذخ شتریب یها یبه دست آمده را جهت بررس یمرهایپرا -11-12

 

 Real Time PCR های داده آنالیز و پرایمر طراحی :دوازدهم هدف کلی جلسه 

 :دوازدهماهداف ویژه جلسه 

 ددر پایان دانشجو قادر باش

 .را بشناسد RT-qPCR تکنیک در تخصصی مفاهیم -12-1

 .آشنایی یابد هامیکروآرنا وها برای ژن اختصاصی ومی وعم cDNA سنتز برای پرایمر طراحی با -12-2

 .را انجام دهد RT-qPCR  با بیان بررسی برای پرایمر طراحی -12-5

را   RT-qPCRبرای داده های  Fold Change و بیان سطح محاسبه و ژن بیان کمی بررسی هایروش -.-12

 . بشناسد

 کلونینگ فرایندشبیه سازی    :سیزدهمهدف کلی جلسه 

 :زدهمیس اهداف ویژه جلسه 



 ددر پایان دانشجو قادر باش

 .یابد شناییآ نرم افزارهای رایج جهت شبیه سازی فرایند کلونینگو با محیط  -15-1

 .انجام دهد SnapGeneو  CLCمراحل کلونینگ و ساب کلونینگ را با استفاده از نرم افزارهایی مانند  -15-2

 .گیرددر فرایند کلونینگ بکار و قرار دهد های مناسب مورد بررسی توالی ها را وارد و با ابزار -15-5

 .یابدشنایی آنحوه طراحی پرایمر برای کلونینگ با  -.-15

 تفسیر و ارزیابی کلونینگ، (annotation)حاشیه نویسی  نحوهبا و نقشه تهیه کند از محصول شبیه سازی  -15-3

 .آشنایی یابد

 

 واکسن یطراح :هاردهمچهدف کلی جلسه 

 :هاردهمچ اهداف ویژه جلسه 

 باشددر پایان دانشجو قادر 

 .آشنایی یابد ایمونوانفورماتیک هایهای داده پایگاهبا  -1-.1

 .را بررسی نماید پروتئین مورد نظر ژنیسیتی آنتی  -2-.1

 .را انتخاب کند Tهای سلول توپاپی -5-.1

 .را انتخاب کند Bهای سلول توپاپی -.-.1

 .را بررسی کند MHC I, II توپ به مولکولاتصال اپی -3-.1

 را بررسی کند شده پوشش جمعیتی پپتید طراحی  -6-.1

 

 استفاده از آن یو نحوه  Sigma Plotبا نرم افزار  ییآشنا :پانزدهمهدف کلی جلسه 

 دانشجو قادر باشد انیپا در :پانزدهم اهداف ویژه جلسه 

 .کند انیرا ب یوتکنولوژیدر ب Sigma Plotنرم افزار  یکاربردها -13-1

 .دینما ینصب و راه انداز وتریرا در کامپ Sigma Plotنرم افزار  -13-2

کار با هر قسمت را شرح  ی را نشان دهد و نحوه Sigma Plotمختلف موجود در نوار ابزار نرم افزار  یقسمتها-13-5

 .دهد

را در  رهیمتغ واکنش دو کیمربوط به  یها رسم کند و داده Sigma Plotدر نرم افزار  دیجد ی صفحه کی -.-13

 .دینما یآن وارد نموده نام گذار

و آنها را وارد  دینما ادهیوارد شده پ یها داده ینرم افزار رسم کرد رو نیبا ا توان یرا که م ییانواع نمودارها -13-3

 . کند رینموده و تفس Wordنرم افزار 

  PowerPointو   دیو تخته سف کیپروژکتور، ماژ دئویو وتر،یوکامپ نیاسخنر سالن:  ازیمورد ن یآموزش لیوسا

 Sigma Plotافزار  نرم

 

  :شانزدهمهدف کلی جلسه 

 :شانزدهم  اهداف ویژه جلسه 

 در پایان دانشجو قادر باشد

 

 

 (یتئور) شده یطراح مریپرا یابیارز یبا نحوه  ییآشنا :هفدهمهدف کلی جلسه 

  :اهداف ویژه جلسه هفدهم



 دانشجو قادر باشد انیپا در

 .دینما Primer BLAST تیرا وارد سا  Primer 3به دست آمده از  یمرهایپرا -17-1

 . کند یابیرا از نظر طول قطعه و حضور محصولات مزاحم ارز مرهایپرا -17-2

 .دینما یبررس یداریپا زانیو م هیثانو یرا از لحاظ ساختارها مریپرا -17-5

های دونفره، یک ژن خاص را انتخاب نموده برای تکثیر آن یک جفت پرایمر  دانشجویان  به صورت گروه: تکلیف

ی  انجام این تکلیف دانشجویان را با نحوه. ) های کامل، آنها را به کلاس ارائه دهند طراحی نموده و پس از بررسی

ی  کند و نحوه ی توالی ژن آماده می نترنتی ارائه دهندهو سایتهای ای Primer 3طراحی پرایمر با نرم افزار آنلاین 

 (.دهد کارکردن گروهی را به آنها آموزش می

 

 :منابع

 بیوانفورماتیک به زبان ساده، انتشارات خانه ی زیست شناسی -1
2-Hooman Rashidi, Lukas K. Buehler. Bioinformatics Basics: Applications in Biological 
Science and Medicine, (last edition)  
3- Internet 

4- NCBI 

 
 

  کامپیوترسایت سخنرانی، نمایش اسلاید و فیلم، پرسش و پاسخ و کار عملی با اینترنت و نرم افزار در  :روش تدریس

 

وکامپیوتر، اینترنت پرسرعت، نرم افزار های اختصاصی بیوانفورماتیک،  نیاسخنر سالن : مورد نیاز وسایل آموزشی

  .Electronic books, PowerPoint، دیو تخته سف کیماژویدئو پروژکتور، 
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                                                                    :           نام و امضای مدیر گروه                          :         نام و امضای مدرس

 :دانشکده EDOنام و امضای مسئول

                                                             :                                  تاریخ ارسال                       :                     تاریخ تحویل

 :تاریخ ارسال 

 

مشارکت در 

 بحث و گفتگو

   ٪12 انجام پروژه بررسی تکالیف

 

 :کلاس و انتظارات از دانشجو مقررات

 

 حضور مستمر و منظم در کلاس درس -

 توجه کامل به کلاس در حین تدریس و پرهیز از ایجاد اختلال در امر یاددهی و یادگیری -

 مطالعه ی مطالب هر جلسه  قبل از حضور در کلاس -

 .استفاده از تلفن همراه، خوردن و آشامیدن، حرف زدن با همدیگر: موارد ممنوعه -

 

 



 بیوانفورماتیک جدول زمانبندی درس

 12الی  12شنبه ها  :روز و ساعت جلسه 

 

 مدرس موضوع هر جلسه              تاریخ جلسه

 دکتر بهمن اکبری آن   یمقدمه ای بر بیوانفورماتیک و کاربرد ها 22./21/11 1

 ,NCBI ، EMBLآشنایی اولیه با بانکهای اطلاعاتی  22./ 12/12 2

DDJB, EBI, OMIMو بخشهای مختلف 

 دکتر بهمن اکبری

 دکتر یداله بهرامی   PDQuest و ChemDraw افزارهای نرم با آشنایی 22./ 19/12 5

 دکتر بهمن اکبری آشنایی با پایگاه داده های ژنومی 25./ 11/21 .

ساختار اول و )آشنایی با پایگاه داده های پروتئین  25./ 23/21 3

 (دوم

 رضا خدارحمیدکتر 

و ( PDB)آشنایی با پایگاه داده ساختار سوم پروتئین  25./ 21/22 6

 پیشگویی ساختار بررسی و نرم افزارهای

 رضا خدارحمیدکتر 

 دکتر سارا محمدزاده RNAها و پایگاه داده های  RNAآشنایی با انواع  25./ 21/22 7

 گاهیتشابه در پا یها و جستجو یتوال ییانطباق دوتا 25./ 22/22 1

 داده ها

 دکتر بهمن اکبری

 دکتر کمال ویسی ها یانطباق چندگانه توال 25./ 29/22 9

 دکتر یداله بهرامی یلوژنیف 25./ 23/25 12

 دکتر بهمن اکبری مریپرا یطراح 25./ 12/25 11

 دکتر سارا محمدزاده  Real Time PCR های داده آنالیز و پرایمر طراحی 25./ 19/25 12

 دکتر سارا محمدزاده  نگیکلون فرایند یساز هیشب 25./ 26/25 15

 دکتر سارا محمدزاده  واکسن یطراح 25./ .22/2 .1

استفاده از  یو نحوه  Plot Sigma با نرم افزار ییآشنا 25./ .29/2 13

 آن

 دکتر بهمن اکبری

16 16/2. /.25 Whole genome analysis دکتر کمال ویسی 

 دکتر بهمن اکبری آنالیز پرایمر طراحی شده 25./ .25/2 17

    

 

 

 

 

 

 



          پزشکی:  دانشکده      22.-25.نیمسال دوم : تحصیلی نیمسال     درس بیوانفورماتیک:  جدول بلوپرینت آزمون

 بیوتکنولوژی پزشکی: گروه آموزشی
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 نگرشی

مقدمه ای بر   1

بیوانفورماتیک و 
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 نرم با آشنایی  5

 افزارهای

ChemDraw و 
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5 11/3 3 2 5 - 

آشنایی با پایگاه   .

 داده های ژنومی

5 11/3 . 2 1 1 

آشنایی با پایگاه   3

داده های 

ساختار )پروتئین 

 (اول و دوم

5 11/3 . 1 2 1 

آشنایی با پایگاه   6
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5 11/3 3 2 2 1 

آشنایی با انواع   7

RNA  ها و

پایگاه داده های 

5 11/3 3 5 2 - 
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 سوال 12  :تعداد سوال                    بیوتکنولوژی پزشکی:   وه آموزشینام گر                -:      رتبه علمی
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5 11/3 3 2 2 1 

انطباق چندگانه   9

 ها یتوال

5 11/3 3 2 2 1 

 1 2 2 3 11/3 5 یلوژنیف  12

 - 2 5 3 11/3 5 مریپرا یطراح  11

 و پرایمر طراحی  12

 های داده آنالیز
Real Time 

PCR 

5 11/3 3 2 2 1 

 یساز هیشب  15

 نگیکلون فرایند

5 11/3 3 2 2 1 

 1 2 2 3 11/3 5 واکسن یطراح  .1
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 Plot افزار

Sigma  و نحوه
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16  Whole 
genome 
analysis 

5 11/3 3 2 2 1 

آنالیز پرایمر   17

 طراحی شده
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