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 سمه تعالي اب

 

 معاونت آموزشي

 طرح درس

 کشاورزیی وتکنولوژیب :گروه     کشاورزی :دانشکده

 کارشناسي ارشد  مقطع:                        کشاورزی بیوتکنولوژی  :گرایش /رشته

 2تعداد واحد:                            بیوانفورماتیک نام درس: 

 دومنیمسال   1398-99 سال تحصیلي و نیمسال تحصیلي:                  ندارد پیش نیاز:تخصصي مشترك              نوع درس 

 استادیار تبه علمي مدرس:مر                                     سجاد رشیدی منفرددکتر  نام مدرس:

 

    شرح درس

  بسيار  سرعت   با  مطالعات   اين   اخير   هايدهه  در  و  شودمي  بررسي  مختلف  دانشمندان  ة وسيلبه  که  سالهاست  زيستي  هايمطالعه پديده

و پروتيين و   DNA هايتوالي تعداد ژنوميکس و مولکولي شناسي زيست در گرفته صورت هايپيشرفت با. است انجام حال در زيادي

 پيدا   افزايش  نيز  شده  يابيتوالي(  بيشتر)  پروکاريوتي  و  يوکاريوتي  هايش يافته و به موازات آن تعداد ژنومافزاي  پروتييني  هايساختار

  ظهور   باعث   نتيجه  در   که  باشد مي  ژنوم   عملکرد  فهم  و  هاداده   تحليل  و   تجزيه  تفسير،  سازماندهي،  روپيش  چالش  اما .  است  کرده

دهه  بيوانفور  نام  به  شناسيزيست  علم   از  ايشاخه اوايل  در  مي  شد.  1990ماتيک  تلاش  درس  اين  کمک در  با  دانشجويان  شود 

آنها آموزش داده مي به  بتوانند در زمينه شناسايي عملکرد ژنابزارهاي مختلفي که  پرتيينشود  ناشناخته، شناسايي ساختار  ها و هاي 

 مناسبي پيدا کنند.   شناختها بررسي بيان ژن

 هدف کلي 

 های و بررسي بیان آنها شناسایي عملکرد ژن

 اهداف جزئي

 فيلوژني مولکولي *     

 ها بيان ژن مطالعه  *   

گذاري درون سلولي و هدف و شناسايي تغييرات پس از ترجمههاي مبتي بر طيف جرمي با استفاده از روشيابي پرتيين توالي    *

 ها پروتيين

 شناسايي مسيرهاي متابوليکي    *

 

 دانشجویان فعالیتهای یادگیری 

 از دانشجويان انتظار مي رود: 

 کسب کنند. هاي ناشناخته فيلوژني مولکولي و شناسايي عملکرد ژندر خصوص  شناخت مناسبي*   

 .  هاگذاري درون سلولي پروتيينو  هدف شناسايي ساختارهاي ثانويه و ثالثيه و  تغييرات پس از ترجمه*    

 ها.شناسايي مسيرهاي متابوليکي مختلف در گياهان و محاسبه بيان ژن *  
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 برنامه پیشنهادی استاد جهت ارائه در کلاس )براساس سرفصل مصوب(                                                   

 سرفصل مطالب مورد بحث  هفته

 مباني فيلوژني مولکولي  هفته اول

 MEGA و  Clustal Omega  هايه فيلوژني مولکولي با کمک برنام هفته دوم

 و نيمه کمي  (qPCR) هاي مختلف کميو معرفي روش هامباني بررسي بيان ژن هفته سوم

 REST ةبرنام  استفاده ازبا  صورت کميبه  هابيان ژن گيرياندازه هفته چهارم

 هاي بيوانفورماتيکيشناسايي ساختار دوم و سوم پروتيين با استفاده از برنامه هفته پنجم

 يکيوانفورماتي ب يهابا استفاده از برنامه هاشناسايي تغييرات پس از ترجمه و سورتينگ پروتيين هفته ششم

   KEGG معرفي پايگاه اطلاع رساني مسيرهاي متابوليکي هفته هفتم 

 KEGGبررسي مسيرهاي متابوليکي ثانويه در پايگاه   هفته هشتم

  هفته نهم 

  هفته دهم

  هفته يازدهم

  هفته دوازدهم 

  هفته سيزدهم

  هفته چهاردهم 

  هفته پانزدهم 

  هفته شانزدهم 

     لازم به ذکر است که در حين ارائه مطالب فوق، متناسب با هر مبحث و به منظور تکميل آن، دانشجويان تکاليف درسي خود را بر

 کنند.  بندي از قبل مشخص شده و زير نظر استاد درس ارائه مياساس زمان 

 

 شیوه ارزشیابي 

 % نمره کل. 50 تا ارزیابي گزارش کار تکالیف دانشجویان در طول ترم:

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

 % نمره کل.50آزمون نهایي: تا 
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