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    شرح درس

امروزه   .صورت گرفتیابی  ، تغییرات چشمگیری در دنیای توالیNGS  یابی نسل جدیدصورت پذیرفته در توالی  پیشرفت تکنولوژیبا  

را در مدت زمان کمتر از یک هفته و با    و هر ژنوم دیگر یوکاریوتی  تواند مقادیر بیشتری از نوکلئوتیدهای ژنوم انسانهر دانشمند می

باشد. داشته  اختیار  در  معقول  و  مناسب  توالی  قیمتی  بزرگ  پیشرفت  داد  یابیاین  بالای  بسیار  حجم  حاصلهو  شدهای  موجب   ، 

پایین سرهممشکلات  ازجمله  ذخیره دست،  و  آنالیزها  دادهبندی،  رنگسازی  پر  شودها  خروجی تر  از  که  آنچه  فهم  منظور  به   .

های بیوانفورماتیکی با کمک روش  (Analysis  Big Data)  ی داده این حجم بالا  شود تجزیه و تحلیل یابی حاصل میدستگاههای توالی

 نماید.که امروزه در حال توسعه روز افزون هستند، گریز ناپذیر می

های پیشرفته های آنها با کمک برنامهو تجزیه داده   RNA  یابی نسل جدیدهای تولیشود که دانشجویان با روشدر این درس تلاش می

   فورماتیکی آشنا شوند.انبیو

 هدف کلي 

 RNA-seqهای تجزیه داده

 اهداف جزئي

 یابی نسل جدید روش های توالی مقایسه  *  

 NGSهای حاصل از تجزیه و تحلیل داده*    

 

 دانشجویان فعالیتهای یادگیری 

 از دانشجویان انتظار می رود: 

رو را به دست  کارگیری آنها در تحقیقات پیش و اهمیت به  RNAیابی های نوین توالیکافی در خصوص مبانی روششناخت *   

 آورند. 

ها و شناسایی ها و بررسی بیان ژنها و سرهم کردن خوانشازجمله بررسی کیفیت داده NGSهای حاصل از با داده  چگونگی کار*   

  های حاصله.عملکرد توالی
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 برنامه پیشنهادی استاد جهت ارائه در کلاس )براساس سرفصل مصوب(                                         

 سرفصل مطالب مورد بحث  هفته

  آن یابییتوال دینسل جد هایروشاهمیت مطالعه ترانسکریپتوم و  هفته اول

 ILLUMINA   ،IonTorent یابییتوال دینسل جد هایروش هفته دوم

 NGSهای حاصل از  ه مبانی تجزیه داد هفته سوم

 DNAو   RNAروش های توالی یابی نسل جدید  هفته چهارم

 مبانی سرهم کردن خوانش ها  هفته پنجم

 اهبردها و الگوریتم ها سرهم کردن خوانش ها ر هفته ششم

 RNAروش های کمی سنجی بیان  هفته هفتم 

 NGSهای حاصل از به منظور تجزیه بالا دستی داده NGSQC Tool Kitsمعرفی و نصب برنامه  هفته هشتم

 به منظور کنترل کیفی   NGSQC Tool Kitsاجرای برنامه  هفته نهم 

 ها و تبدیل فرمت آنها داده  Trimming هفته دهم

  assemblyبه منظور سرهم کردن ) Codon Code Alignerنصب و اجرای برنامه  هفته یازدهم

de novoها پس از کنترل کیفیت و  ( خوانش Mappingهای حاصل روی کروموزوم با  خوانش

 Bowtie (Reference Mapping )کمک برنامه 

 RPKMو   TPMمحاسبة  هفته دوازدهم 

 های پایین دستبه منظور انجام تجزیه  SRAذخیره شده در پایگاه    NGSهای  تبدیل فرمت داده هفته سیزدهم

 SRA Tool Kitsبا کمک برنامه  

همردیفی   هفته چهاردهم  برنامه    یهاجیپک  یاجرامبانی  برنامه    off-line  صورتبه  Blastمختلف  از  استفاده  با 
NCBI BLAST Tool Kits 

 in silicoبه صورت   SSRsشناسایی  هفته پانزدهم 

 EdgeRبررسی بیان ژن با استفاده از برنامة  هفته شانزدهم 

 

 شیوه ارزشیابي 

 % نمره کل. 30ارزیابي گزارش کار تکالیف دانشجویان در طول ترم: تا 

 % نمره کل.20حضور قعال و پاسخ به سوالات: تا 

 % نمره کل.70آزمون نهایي: تا 
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