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 به تفکیک اهداف کلی هر جلسه: اهداف ویژه

 

  کیوانفورماتیبر ب یمقدمه ا هدف کلی جلسه اول:

  اهداف ویژه جلسه اول:

 معرفی علم بیوانفورماتیک، سیر تاریخی آن و موضوعات اصلی مطرح شده -1

 توضیح فواید بیوانفورماتیک -2

 توضیح کلی الفبای ژنوم، نوکلئوتیدها و نمایش داده ها -3

 نومیک و الفبای پروتئینها و داده های مختص آنها و منافع این دو شاخه از داده هامعرفی ژ -4

 ه های زیست شناسی، ژنتیک و سیستم بیولوژیمعرفی سایر حوز -5

 توضیح دستاوردهای بیوانفورماتیک، پیش بینی ساختارها و تعامل آنها -6

 ر پایگاههای دادهتوضیح فواید پایگاه داده و نرم افزارهای مورد استفاده د -7

توضیح کاربردهای بیوانفورماتیک در پزشکی و تفاوت آن با انفورماتیک، جایگاه بیوانفورماتیک در ایران و تعریف  -8

 پایگاه داده

 

 پایگاههای داده زیستی :دومهدف کلی جلسه 

 دوم:اهداف ویژه جلسه 

 تشریح اهمیت پایگاههای داده و استفاده های آنها -1

 قه بندی پایگاههای داده بر اساس محتوا و نحوه دسترسیتوضیح طب -2

 توضیح کلیدهای کمک کننده عمومی جستجو در پایگاه داده -3

معرفی پایگاههای داده اصلی اطلاعات اسیدهای نوکلئیک و پایگاههای اولیه و ثانویه و مشخصات آنها و  -4

 الگوریتم ارتباطی آنها

 و مراجعه تمرینی به برخی پایگاهها عملکرد کلی آنهامعرفی برترین پایگاههای داده و  -5

پایگاههای داده پروتئینی در زمینه توالی، ساختار و   در آنها وو تمرین جستجمعرفی موتورهای جستجوی اصلی  -6

 عملکرد

 ( و نرم افزارهای مفید پایگاههای دادهIBCمعرفی پایگاه مرکزی بیوانفورماتیک ایران ) -7

و  یک رکورد در پایگاه داده و انواع فرمتهای آن و معرفی کتابهای مفید در زمینه بیوانفورماتیکتشریح اجزاء  -8

 تهای مختلفتمرین عملی درباره تغییر فرم

 

 مختلف با تاکید بر پایگاه داده ژنومیداده  یها گاهیپا یمعرف :سوم هدف کلی جلسه

 سوم:اهداف ویژه جلسه 

، BLAST ،Structure ،dbGaP ،EST ،MeSH ،OMIMجزاء آن شامل: کلیت ، محتوا و اNCBIمعرفی پایگاه  -1

PMC ،Bookshelf ،dbSNP ،Genbank و بررسی و نحوه استفاده از اطلاعات این پایگاهها 

 و تشریح نحوه سرچ و اعمال محدودیتهای جستجو در آن Pubmedو بخش  Entrezمعرفی موتور سرچ  -2

  وتوضیح اختصارات مفید در جستج -3

  مرور کلی چگونگی دستیابی به اطلاعات توالیهای اسید نوکلئیک در آزمایشگاه -4

و  Refseqو  EST ،dbSTS ،WGS ،TPA ،SNP ،HTGs ،HTC ،TPAتشریح بخشهای مختلف بانک ژن:  -5

 اختصارات مفید توالیهای مختلف
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آن شامل جهشهای ثبت شده در و نحوه استفاده از اطلاعات و محتوای  HGMDمعرفی ثبت نام در سایت   -6

 ژنهای مختلف انسان

 و توضیح کلی خدمات و سرویسهای رایگان آنها GeneCardsو  UCSC ،HGNC ،KEGGمعرفی سایتهای:  -7

تواناییها و سرویسهای آن شامل: جستجوی چکیده ها، نویسنده ها، آدرسها، نحوه جمع  Scopusمعرفی سایت  -8

و ارزیابی  H-indexمحاسبه  توضیح نحوهتمام آدرسها و اسامی احتمالی، مفهوم و  بندی رزومه پژوهشی محققین با

 اطلاعات و کیفیت مجلات مختلف نمایه در این پایگاه

 RNAو  DNAتوضیح نحوه یافتن توالیهای مرجع  -9

 

نتایج تعیین  BLAST و ARMS، بیان ژن، PCR-RFLPبرای  مریپرا یطراح :چهارمهدف کلی جلسه 

 وکلئوتیدهان توالی

 :چهارماهداف ویژه جلسه 

 .RNAو  DNAیافتن توالیهای مرجع  نحوهتوضیح تئوریک طراحی پرایمر و مقدمات لازم آن.  -1

 و چگونگی نمایش در مقایسه دو رکورد Localو  Globalکردن  Alignتوضیح  -2

 و پروتئین در همردیفی DNAتوضیح نحوه سیستم نمره دهی به توالیهای  -3

و نحوه  BLAST،توصیف انواع   و الگوریتم آن و معیارهای قضاوت در نتایج مقایسه BLASTعرفی و تشریح م -4

 آنالیز نتایج و توضیح اجزاء مختلف داده در صفحه نتایج

 و توضیح و اعمال تنظیمات مختلف. Primer 3انتخاب یک توالی مثال و طراحی پرایمر عملی در نرم افزار  -5

در  و ساختارهای مزاحم احتمالی کیفیت پرایمرها ارزیابی پایداری و تمرینیبررسی ح تئوریک و معرفی، توضی -6

 Oligoanalyzer و Generunnerهای نرم افزار

 NCBIپایگاه  BLASTچک کردن پرایمرها و تکراری نبودن توالی آنها در بخش نکات و نحوه  -7

 RFLPیپ در بررسی جهش با توضیح نحوه یافتن آنزیم مناسب برای تعیین ژنوت -8

با  ARMSو تکنیک (  NCBI Primer Blast)با نرم افزار آنلاین  تشریح طراحی پرایمر با هدف بررسی بیان ژن -9

 .Primer1نرم افزار 

 NCBIپایگاه  BLASTتوالی اسید نوکلئیک در  BLAST توضیح انجام -10

 

سهای پایگاههای داده، یافتن توالی تمرین عملی و ویدیو آموزشی )سروی :پنجمهدف کلی جلسه 

 رفرنس، طراحی پرایمر و بررسی پاتوژنیسیتی(

 اهداف ویژه جلسه پنجم:

و  NCBI ،UCSC ،HGNC ،KEGGارایه فایلهای ویدیویی نحوه کار و استفاده ازخدمات مختلف پایگاههای داده: 

GeneCards  وHGMD ،طراحی پرایمر ،BLAST جهش و بررسی تئوریک پاتوژنیسیته 

 

 

 BLASTابزار  یمعرف :ششمهدف کلی جلسه 

  :ششماهداف ویژه جلسه 

 بین توالی های پروتئین یا اسیدنوکلئیک  alignmentآموزش مفهوم  -1            

 از لحاظ طول توالی  alignmentآموزش انواع  -2

 از لحاظ تعداد توالی alignmentآموزش انواع  -3

 جفتی و چندگانه  alignmentآموزش روش های  -4
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 alignmentآموزش الگوریتم های  -5

  alignmentآموزش نرم افزارهای مورد استفاده برای  -6

 برای جستجوی توالی های پروتئینی  BLASTآموزش عملی چگونگی کار با ابزار  -7
 

 

   نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویپ :هفتمهدف کلی جلسه 

 :هفتماهداف ویژه جلسه 

 ساختار  ییشگویپ تیاهمآموزش  -1

 ها  نیساختار پروتئ ییشگویپ یموجود برا یآموزش روش ها -2

 شده  ییشگویساختار پ یاعتبارسنج تیآموزش اهم -3

 

   نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویانجام پ :هشتم هدف کلی جلسه

 :هشتماهداف ویژه جلسه 

  SWISS-MODELاده از با استف نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویپ یآموزش عمل -1

 شده  ییشگویساختار پ یاعتبارسنج یآموزش عمل -2

 

 نیپروتئ-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ :نهمهدف کلی جلسه 

 :نهماهداف ویژه جلسه 

 آنها  ییشگویو پ ینیپروتئ یبرهمکنشها تیآموزش اهم -1

 ها  نیپروتئ نیبرهمکنش ب نییتع یآموزش روش ها -2

  ینیساختار کمپلکس پروتئ ییوشگیپ یآموزش روش ها -3

 

 نیپروتئ-نیپروتئ یملکول نگیانجام داک :دهمهدف کلی جلسه 

 :دهماهداف ویژه جلسه 

  نیسطح پروتئ یدهاینواسیآم نییتع یآموزش عمل -1

  HADDOCKبا استفاده از ابزار  نیپروتئ-نیپروتئ نگیانجام داک یآموزش عمل -2

  HADDOCK جینتا ریتفس یآموزش چگونگ -3

 

 گاندیل-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ :یازده امهدف کلی جلسه 

  :یازده اماهداف ویژه جلسه 

  گاندیل-نیپروتئ یبرهمکنش ها یبررس تیآموزش اهم -1

  گاندیل-نیمطالعه برهمکنش پروتئ یآموزش روش ها -2

  یگاندیل یها ونیکنفورماس یجستجو یآموزش روش ها -3

  یازدهیو توابع امت سرچ یها تمیآموزش الگور -4

  یملکول نگیداک ییکارا یابیارز یآموزش روشها -5

 

 گاندیل-نیپروتئ نگیانجام داک :دوازده امهدف کلی جلسه 

 :دوازده اماهداف ویژه جلسه 
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   نگیانجام داک یبرا گاندیل یآماده ساز یآموزش عمل -1

 گاندیل-نیپروتئ نگیداک یبرا AutoDockاستفاده از ابزار  یآموزش عمل -2

  گاندیل-نیپروتئ نگیداک یخروج زیآنال یآموزش عمل -3

 گاندیل-نیپروتئ نگیداک جینتا ریتفس یآموزش عمل -4

 
 

 :در پایان دانشجو قادر باشد

با علم بیوانفورماتیک آشنا شود و عملکردها و کاربردهای آن را بشناسد. حوزه های طبقه بندی شده  -1

با استفاده های گوناگون بیوانفورماتیک در بیولوژی ساختاری و عملکردی و علوم  بیوانفورماتیک را آشنا شود و

 مختلف پزشکی آشنا شود.
 

با پایگاههای مختلف داده در علم بیوانفورماتیک آشنا شود. با چگونگی استفاده از داده ها و نحوه دسترسی به  .-2

ت کمکی سرچ در موتورهای جستجو آشنا شود. با اطلاعات پایگاههای داده آشنا شود. با چگونگی جستجو و نکا

عملکردهای مختلف پایگاههای داده و روند منطقی تثبیت اطلاعات در آنها آشنا شود. با مهمترین پایگاههای داده 

در زمینه های مختلف آشنا شود. با رکوردهای ثبت شده در پایگاههای داده آشنا شود و بداند چگونه فرمتها به 

 تبدیل اند.یکدیگر قابل 
 

کند. با موتور  نیآشنا شود. و درباره نحوه استفاده از آنها تمر NCBI گاهیپا یاصل یبخشها ریبا استفاده ها و ز -3

و کمک کننده در سرچ  دیآن آشنا شود. با اختصارات مف ماتیو نحوه سرچ و تنظ Pubmed زیو ن Entrezسرچ 

را بشناسد و مرور  RNAو  DNAآن درباره  ین آشنا شود و محتواداده بانک ژ گاهیبا پا کند. نیآشنا شود و تمر

و  دهداده ثبت شده در بانک ژن آشنا شو اجزاء رکورد داده با فرمت بانک ژن آشنا شود. با انواع  بیکند. با ترت

خدمات استفاده از  یآشنا شود؛ نحوه ثبت نام برا HGMDداده  گاهیبا پا .آنها را بداند Curationسطح اعتبار و 

و  Scopus تی. با ساو نحوه دسترسی به جهشهای طبقه بندی شده در سایت را فرا گیرد ردیبگ ادیرا  تیسا

و انواع  H-indexکند. با نحوه محاسبه  نیآشنا شود و تمر تیآن و نحوه سرچ و استفاده در سا دیاطلاعات مف

 یهایتوال افتنیکند. نحوه  نیآشنا شده و تمرواحد  یستیسرچ افراد در ل جیکردن نتا کسانیمختلف سرچ داده و 

 کند.  نیرا تمر یمرجع ژن

 

 Primer 3در نرم افزار  مریپرا یطراح حوه. با نابدیژن هدف را ب یمرجع اصل یبتواند توال مریپرا یطراح یبرا -4

مزاحم آن  یتارهاو ساخ مرهایکند و سپس پرا BLASTدر ژنوم  تیرا از لحاظ اختصاص مرهایپرا تاًی. نهاشودآشنا 

ارزیابی کند و  GeneRunnerپرایمرهای طراحی شده را در نرم افزار  .دینما یابیارز Oligoanalyzerرا در نرم افزار 

 RFLPسپس، بتواند برای پروتوکل  ری آنها را در نرم افزار چک کند.امکان تشکیل ساختارهای مزاحم و پایدا

 NCBIه از نرم افزار مناسب اقدام نماید. همچنین در نرم افزار جهت تعیین ژنوتیپ جهش مدنظر، با استفاد

Primer Blast  برای بررسی بیان ژن پرایمر طراحی نماید. یا در صورت لزوم با نرم افزارPrimer1  تکنیکARMS 

تمهای یا پروتئین آشنا شود. با روشهای استاندارد و الگوری DNAبا معیارهای بررسی تشابه در توالی طراحی کند. 

همردیفی آشنا شود. با نحوه امتیاز دهی تشابه سنجی آشنا شود. با جداول ماتریسی همردیفی آشنا شود. بداند 

BLAST  چیست و چه کاربردهایی دارد. با انواعBLAST  آشنا شود و بتواند توالیهایDNA  راBLAST .با  نماید

 آشنا شود. SIFTو  Polyphenحاصل در  نیپروتئ یآن بر توال ریتاث ایجهش  کیبودن  زایماریب ینحوه بررس

 

پس از مطالعه فایلهای ویدیویی راهنما بتواند از خدمات مختلف پایگاههای داده ذکر شده در جلسه سوم و  -5
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چهارم استفاده کند. توالی رفرانس ژنها را بیابد. پرایمرهای مناسب طراحی، اختصاصیت و مناسب بودن پرایمرهای 

، RFLPارزیابی نماید. سپس، بصورت تئوریک تکنیک  GeneRunnerدر نرم افزار الیگوآنالیزر یا طراحی شده را 

ARMS طراحی پرایمر برای بررسی بیان ژن و ،BLAST .کردن پرایمر یا توالیهای طویل نوکلئوتیدی را انجام دهد 

 

را ذکر کند. بتواند روش  alignmentع و انوا یدهد. بتواند دسته بند حیرا توض alignmentدانشجو بتواند مفهوم  -6

 کی ،یمربوطه را ذکرکند. بتواند به صورت عمل یها و نرم افزارها تمیرا شرح دهد. بتواند الگور alignment یها

 .دیرا ارائه نما BLAST جیاز نتا یحیصح ریجستجو کند. بتواند تفس BLASTبرنامه  طیرا در مح ینیپروتئ یتوال

 

ساختار  ییشگویپ یموجود برا یساختار را شرح دهد. بتواند درباره روش ها ییشگویپ تیهمدانشجو بتواند ا -7

 دهد. حیها توض نیپروتئ

 

-SWISSمربوط به آن را با استفاده از برنامه  یساختار سه بعد ،ینیپروتئ یتوال کی افتیدانشجو بتواند با در-8

MODEL شده را انجام دهد. ییشگویار پاعتبار و صحت ساخت یابیبه دست آورد. بتواند ارز 

 

آنها را شرح دهد. بتواند روش  ییشگویپ تیاهم زیدر سلول و ن ینیپروتئ یبرهمکنشها تیدانشجو بتواند اهم -9

 ینیساختار کمپلکس پروتئ ییشگویپ یرا ذکر کند. بتواند روش ها نیپروتئ-نیپروتئ یبرهمکنش ها نییتع یها

 را شرح دهد.

 

 نیدو پروتئ نیب نگی. بتواند داکدینما نییرا تع نیسطح پروتئ یدهاینواسیآم یبه صورت عملدانشجو بتواند  -11

 .دینما ریرا تفس HADDOCKنرم افزار  یبتواند خروج انجام دهد. HADDOCKرا با استفاده از برنامه 

 

 نیا یبررس یارا شرح دهد. بتواند روش ه گاندیل-نیپروتئ یمطالعه برهمکنش ها تیدانشجو بتواند اهم -11

را ذکر کند. بتواند درباره  یگاندیل یها ونیکنفورماس یجستجو یبرهمکنش ها را ذکر کند. بتواند روش ها

را  یملکول نگیداک ییکارا یابیارز یدهد. بتواند روشها حیتوض نگیدر داک یازدهیسرچ و توابع امت یها تمیالگور

 .دیذکر نما

 

با استفاده از نرم  یرا انجام دهد. بتواند به صورت عمل گاندیل یحل آماده سازمرا ،یدانشجو بتواند به طور عمل -12

 زیرا آنال نگیداک یینها یخروج لیدانشجو بتواند فا. را انجام دهد گاندیل کیبا  نیپروتئ کی نگیافزار اتوداک، داک

 .دینما ریرا تفس گاندیل-نیپروتئ نگیبه دست آمده از داک جی. بتواند نتادینما

 

 

 

 

 Jean-Michel Claverie , Cedric Notredame , Bioinformatics) بیوانفورماتیک به زبان ساده منابع:

For Dummies, 2006, Wiley, ISBN: 978-0-470-08985-9 و راهنمای کامل و کاربردی )NCBI  تالیف

 ولی الله مهدی زاده
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 م افزارو کار با اینترنت و نر ارائه به صورت سخنرانی روش تدریس:

 

و نیز نرم افزار  و نرم افزارهای مورد استفاده در موضوع درس Power Pointنرم افزار  :وسایل آموزشی
AnyMP4 Screen Recorder 

 

 سنجش و ارزشیابی 

سهم از نمره کل)بر  روش       آزمون

 حسب درصد(

 ساعت تاریخ 

پروژه طراحی 

  پرایمر

توالی انتخاب 

ژن و طراحی 

توسط  پرایمر

 دانشجو

% سهم نمره دکتر 51

 مظفری

تحویل  آذر 31تا 

 گردد.

- 

معرفی سایت یا 

 نرم افزار

% سهم نمره دکتر 51 سمینار

 مظفری

تحویل  دی ماه 31تا 

 گردد.

 

     

     

 

  مقررات کلاس و انتظارات از دانشجو:

 تکالیف و پروژها ها را به موقع انجام و ارسال نمایند.دانشجویان بایستی 

 

 

 

 

 

                 ابراهیم برزگریو دکتر  دکتر هادی مظفرینام و امضای مدرس:  

 پروفسور زهره رحیمینام و امضای مدیر گروه:   
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 ماریا شیروانیدکتر  دانشکده: EDOنام و امضای مسئول 

 

 :تاریخ ارسال                                     2/7/1041تاریخ تحویل:   
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                                   بیوشیمی بالینی( دکترایبیوانفورماتیک ) انبندی درسجدول زم

 12تا  14 شنبه ها ساعتچهار :لسهروز و ساعت ج  

 

 مدرس موضوع هر جلسه              تاریخ جلسه

1 6/7/1411 

 چهارشنبه

 دکتر مظفری مقدمه ای بر بیوانفورماتیک

2 13/7/1411 

 چهارشنبه

 دکتر مظفری یستیداده ز یاههاگیپا

3 21/7/1411 

 چهارشنبه

 مختلف با تاکید بر پایگاه داده ژنومیهای داده  گاهیپا یمعرف
 

 دکتر مظفری

4 27/7/1411 

 چهارشنبه

 دکتر مظفری نوکلئوتیدها یتوال نییتع جینتا BLASTو  ARMSژن،  انی، بPCR-RFLP یبرا مریپرا یطراح

5 4/8/1411 

 چهارشنبه

)سرویسهای پایگاههای داده، یافتن توالی رفرنس، طراحی پرایمر و  رین عملی و ویدیو آموزشیتم

 بررسی پاتوژنیسیتی(

 دکتر مظفری

6 11/8/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر  BLASTابزار  یمعرف

7 18/8/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر    نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگویپ

8 25/8/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر    نیپروتئ یساختار سه بعد ییشگوینجام پا

9 2/9/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر  نیپروتئ-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ

11 9/9/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر  نیپروتئ-نیپروتئ یملکول نگیانجام داک

11 16/9/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر  گاندیل-نیبرهمکنش پروتئ ییشگویپ

12 23/9/1411 

 چهارشنبه

 برزگریدکتر  گاندیل-نیپروتئ نگیانجام داک

 


