
 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيويّ من المُضادّات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح التسل  " سباق 

 5من  1)صفحة   ORF Finder الأداةلى تسلسل البروتين بمساعدة إ النوكلوئتيداتمن تسلسل الانتقال :  IIة همّ الم  

 صفحات (

 ة :همّ هدف الم  

اهمولوج) مُماثلً  الذي عزلناه من الفطر كان النوكلوئتيداتتسلسل  أن  في المرحلة السابقة عرفنا  رة ( لتسلسلت الجينات المشف  הומולוגי-ي ً

 غم من أن  بالر  أن ه لاحظنا ن. يلإنتاج البنسل يضيالأفي المسار  شتركيالذي و، IPNSختصار با، isopenicillin N synthetase نزيملإ

ن عن بعضهما فيها التسلسل ع كثيرة يختلفاضك موأن  هناإلا ، IPNSر ل عزلناه مشابه لتسلسل الجين المشف  الذي  النوكلوئتيداتتسلسل 

 إذا كانت هذه  . علينا فحصأيضًا تسلسل البروتينات فيإلى فروقات  DNAال  تهذه الفروقات في تسلسل يتؤد   حتمل أن  . من المُ البعض

 موجودة في IPNSتسلسل الإنزيم بين و (،ر بواسطة التسلسل الذي عزلناهالذي يُشف  تسلسل البروتين الذي نبحثه ) بين الموجودة الفروقات

الأحماض يجاد ثم  إ ،تسلسل البروتين  تحديديجب علينا  ،في المرحلة الأولى .مثلً  אתר הפעילال كالموقع الفع   ،ة الإنزيمهمة لفعالي  مُ مناطق 

 .معروف IPNSلإنزيم ال التابع موقع الفع  للة ميني  الأحماض الأ تطابقها معفحص فيه، ومن ثُم   الب الموقع الفع  ترك   ع أن  توق  ة المُ ميني  الأ

هو النوكلوئتيدات ( الذي لاحظوه على مُستوى تسلسل הומולוגיהالتماثل ) لطلب أن  ل التوضيحل ة من المُفض  : في هذه المرحلة البدائي  مللمعل  

هناك احتمال كبير  ،خذ بالحسبان الفروق بين تسلسل الجيناتر له التسلسل. عند الأة البروتين الذي يُشف  على هوي  ، مؤكدة وليست ةشهادة أولي  

 أن   ايضً ومن المحتمل أ ،IPNSلإنزيم بالتسلسل والمبنى  –ه غير مُطابق ولكن   –نزيم مُشابه ر لإدنا تسلسله يُشف  الجين الذي حد   يكون أن  

للإنزيم الجديد الذي عزلناه وظائف يكون  أن   هو خرمُمكن آاحتمال لإنتاج البنسلين.  الأيضي  ة مُشابهة في المسار يكون هذا الجين ذا فعالي  

النوكلوئتيدات تسلسل  عي أن  ات التي تد  لغاء الامكاني  أن ه من المُمكن إ. انتبهوا المذكور الأيضي   المسار في IPNSتختلف عن وظائف الإنزيم 

 تم   عزل التسلسل لأن  ( ال للجينالفع   بسبب طفرة تمنع التعبير الجين غير فع  )Pseudogenes) - גן-פסאודו جين كاذب ) تسلسل هو

 .لدى الفطر الذي يحمل الطفرة الحيوي   تاج المُضاد  إن استعادة القدرة على على بالاعتماد

وما هي  من هو البروتين بتحديد سنقومزلناه، الذي عالنوكلوئتيدات البروتين الذي يُشف ر بواسطة تسلسل  د تسلسلسنحد   قادمةات الفي الفعالي  

تسلسل  سنُترجم أولًا  ة. في هذه الفعالي  IPNSة مُشابهة ل نزيم ذا فعالي  لى إر إبالفعل يُشف   هذا الجينوذلك لتأكيد الفرضية أن  ته، فعالي  

 . ORF Finderداة بواسطة الأ )بروتين( ةميني  لسل أحماض ألى تسولى( إة الأهم  د تسلسله في الم  لجين )الذي عُزل وحُد  نوكلوئتيدات ا

ال الذي يُمي ز بعدها سنبحث عن بروتينات ذات تسلسل مُماثل لتسلسل البروتين الذي ترجمناه، ونفحص إذا كان المو ال فيه كالموقع الفع  قع الفع 

 .IPNSإنزيمات من نوع 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

تسلسل البروتين الذي يُشف ر له تسلسل الجين المعزول، نقوم بما يلي: تحديد إطار القراءة المفتوح  معرفةمن أجل 

د من وجود  –الذي عزلناه وتحديد تسلسل البروتين  ( في تسلسل النوكلوئتيداتמסגרת קריאה פתוחה ) نتأكُّ

في إطار القراءة المفتوح لتسلسل  إطار قراءة يُشف ر إلى بروتين بطول مقبول، ومن ثم  نُترجم تسلسل النوكلوئتيدات

 . ORF Finderأحماض أميني ة بمساعدة الأداة 
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 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيويّ من المُضادّات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح التسل  " سباق 

 5من  2)صفحة  ORF Finderساعدة الأداة لى تسلسل البروتين بمُ إ النوكلوئتيداتمن تسلسل الانتقال :  IIة همّ الم  

 (صفحات

 .ذي عزلناه وتحديد تسلسل البروتينال النوكلوئتيداتفي تسلسل  (מסגרת קריאה פתוחה) إطار القراءة المفتوحتحديد 

د فيها وعن الطريقة التي  מסגרות קריאה إطار القراءة عن في فصل  أن  تقرأ يمكن   מסגרת קריאה פתוחה إطار القراءة المفتوحنُحد 

 . המבוא הביולוגיة المقدمة البيولوجي  

تةالقراءة  طرأُ بين من  طار القراءة المفتوحتحديد إ: ات التاليةم  أمامنا المه ر للبروتين ومن خلله شف  تحديد التسلسل المُ  ؛مكنة للجينالمُ  الس 

  ترجمةبدء  بشيفرة بدايته  ، تيدات طويل قدر الامكانوئكلوتسلسل ن يجادإ. لهذا الهدف يجب ة للبروتينميني  الأحماض الأتسلسل استنتاج 

ة ونهايته أحد شيفرات وقف ميني  أ أحماضلى ر إشف  امتداده بشيفرات تُ  ،(ATGهي  DNAال تسلسل فيشيفرته ) קודון התחלת תרגום

 (. DNAال  في تسلسل TAA،TGA  ، TAGهذه الشيفرات هي الثلثيات ) קודוני סיום התרגוםالترجمة 

 

 

 

 

طار القراءة تحديد إب تقومة عديدة أدوات بيوإنفورماتي  ورت طُ  لقد .للتسلسل الذي بحوزتنا طار القراءة المفتوحفي المرحلة الأولى علينا تحديد إ

 .ختلفة على طول الكروموسومالجينات المُ يجاد ساعدتنا على إمُ  هذه الطرق بإمكانو ،وسريعمنهجي  كلبش جينومفي ال المفتوح

 

في تظهر  ن  أيضًا أ يجب. القراءة المفتوح طارإ يجادإعلى لا يعتمد فقط  تحديد خصائصهوالجين اكتشاف  أن   إلى : يجب الانتباهللمُعلم

،  ز منطقة مبنى الجينتسلسلت تُمي   ، في الجين ز منطقة المراقبةتُمي  التالية: تسلسلت  جينات التسلسلتعبارة عن ها ن  التي نشك  بأالمنطقة 

الربط بين الاكسونات ز نقاط تسلسلت تُمي   ،(תעתוקنسخ )النهاية  منطقة زتسلسل يُمي  ،  (תעתוקنسخ )الز منطقة بداية تسلسل يُمي  

توجد أدوات مُختلفة تُساعد على تحديد الجينات . ترجمة داخل إطار القراءةال ووقف ترجمةال ةز بدايمي  ت  تُ تسلسل نترونات وكذلكوالا

ز وتترك  . الأداة المعروضة هنا هي أداة سهلة نسبيًا ذُكرتالتي التسلسلت من  عددًااة تأخذ بعين الاعتبار كل أد ، تسلسل مُعطىالموجودة في 

 .سابقًا ذُكرتبالاعتماد على المقاييس التي  طار القراءة المفتوحفقط في تحديد إ

 

  NCBI  الصفحة الرئيسي ة لموقع لىإ. ندخل نوكلوئتيداتداخل تسلسل التي تجد إطار القراءة  ،ORF Finderلهذا الهدف سنستعمل الأداة 

لى إللوصول  ، (Site Map (A-Z) مي  )في الماضي سُ  Resource List (A-Z)نضغط على   ORF Finderلى الأداة إ حت ى نصل

 .(1الشاشة ) NCBIالموقع  يُشرف عليهاالتي المعلومات  ستودعاتومُ  ة قائمة الأدوات البيوإنفورماتي  

ة  مُشاهدة الجولة الإرشادي ة للأداة  هم  ل قبل مُتابعة الم  التي تشرح مبادئ الاستعمال  ORF Finderمن المُفض 

המסביר   ORF Finderבטרם נמשיך בפעילותנו מומלץ לצפות בסיור המודרך של הכליة للأداة الأساسي  

 .עקרונות שימוש בסיסיים בכלי
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في سطر الحروف في  Oنضغط على الحرف   أو ببساطة ، Oالحرف بلى الأدوات التي تبدأ سفل لنصل إالفأرة باتجاه الأ دحرج عجلةنُ 

 .(2الشاشة ) Open Reading Frame Finder (ORF Finder)بداية الصفحة ونختار الرابط 

 

 

 NCBI. موقعتي يُشرف عليها المعلومات المُستودعات و  ة  نفورماتيّ : قائمة الأدوات البيوإ 2الشاشة 

 

رابط للأدوات الموجودة في الموقع ) 

الأدوات مرتبة حسب أسمائها بحسب  

 تسلسل الأحرف الأبجدية ( 

توجيه للأدوات التي 

 يبدأ اسمها بالحرف 

رابط لأداة البحث 

ORF Finder 

 NCBI. : الصفحة الرئيسيّة لموقع1الشاشة 

 



 

 (.3)شاشة ממשק הכלי()الأداة  واجهةأمامنا  فتحالضغط على الرابط ي

 

تسلسلت التعاقب  ف علىتتعر   ستطيع أن  تلا  ،أداة بسيطة نسبيًا يه ORF Finder. الأداة النوكلوئتيدات من تسلسلبالأداة يتمُّ تزويد 

،   (promoter)רצפי מקדם زات النسخمُحف  تسلسلت التي تُمي ز   consensus sequences)- רצפי הסכמה) جماعيالإ

تسلسل كل تعتبر  ORF Finderمن التسلسلت الموجودة في تسلسل الاستعلم. الأداة  غيرهاو  (introns)אינטרונים نتروناتالا

د لها النوكلوئتيدات  مثل  ، نتروناتتسلسلت خالية من الا ابواسطته نُحل ل لهذا من المقبول أن  . רצף מקודדمكن ر مُ تسلسل مشف  المُزو 

 ة النواةكائنات حقيقي  ( من cDNA )لالمكم   DNAال تسلسلت منأو  ،פרוקריוטיםة النواة لكائنات غير حقيقي   ةالتابعت تسلسل الجينا

  رة،نترونات كتسلسلت مشف  فإن ها تعتبر الا نتروناتزويد الأداة بتسلسلت تحتوي على االتي يتمُّ فيها ت في الحالات الأخرى. אאוקריוטים

 .الناضجRNA ع من تسلسل التوق  التسلسل المُ صحيح  البروتين الذي تعرضه الأداة لا يعرض بشكلتسلسل عندها 

 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيويّ من المُضادّات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق 

 5من  3)صفحة   ORF Finderالأداةساعدة لى تسلسل البروتين بمُ إ النوكلوئتيداتمن تسلسل الانتقال :  IIة همّ الم  

 (صفحات

 النوكلوئتيداتتزويد تسلسل 

ينتمي . P. chrysogenum)) مُشابه  فطر من نوع  من IPNS تسلسلهو  تحديد التسلسلنتائج  مع اتشابهً كثر التسلسل الأ وجدنا أن  

كهذه تحتوي على تسلسل  ت جل  س  (. 1ر )الرسم التسلسل المشف  كل بما معناه  ، coding sequence أي   CDSنوع لل ل  جالس  

غير بحيث لا تشمل كل من الانترونات والتسلسلت  ،الترجمة وحتى شيفرة وقف الترجمة من شيفرة بداية ،ر فقطالمشف  النوكلوئتيدات 

 .الذي وجدناه النوكلوئتيداتر في تسلسل يجاد التسلسل المشف  وإبإطار القراءة ؤ استعمال الأداة للتنب   مكنلهذا يُ . مثلً  UTRطع امقكجمة ر  ت  مُ ال

 

 ORF Finderالأداة  :واجهة  3الشاشة 

 

زر لإيجاد أطُر 

 القراءة 

نافذة لتزويد كود 

ف للتسلسل   التعر 

نافذة تزويد تسلسل 

 النوكلوئتيدات

 وصف الأداة 

javascript:showMe(7,'m7',450,-60,-90)
javascript:showMe(8,'m8',250,-20,-50)
javascript:showMe(8,'m8',250,-20,-50)
javascript:showMe(4,'m4',450,-30,-60)
javascript:showMe(9,'m9',450,-20,-50)
javascript:showMe(10,'m10',250,0,-30)
javascript:showMe(10,'m10',250,0,-30)
javascript:showMe(1,'m1',450,20,-10)


 

 

ربة من أجل استعادة الفطر الطافر لقدرته على قتل ة المكتبة التي اسُتعملت في التجهمي  توسيع النقاش مع الطلب حول أ : يُمكنللمعلم

فتحتوي على تسلسلت خالية من   لالمُكم   DNAالمكتبة بينما  ، نتروناتفيها اة تحتوي على تسلسلت المكتبة الجينومي   البكتيريا:

 نترونات.الا

 

 نوكلوئتيدات. نقوم بنسخ تسلسل الخاص به فر  كود التعتزويد رقم  نامكنيُ ، المعلومات ستودعاتمُ في  ذا كان التسلسل المطلوب موجودًاإ

 الضغط عليكقراءة الإطار  لإيجاد . لئمةفي النافذة المُ لصاقه إو ،زل في مرحلة البحث السابقةالذي عُ  רצף הנוקלאוטידים של הגןجين ال

 .(3شاشة ) OrfFindعلى 

ة غير هذه الإمكاني   لكن   ،في موضع مُعي ن نوكلوئتيدأو حتى /ولنوكلوئتيد واحد في موضع مُعي ن البحث  تقييدمن  كنمك  تُ  واجهة الأداة : للمعلم

ر خلل حتياجات الطلبلئمة لامُ   ة.الفعالي   ولذلك لم  تُذك 

 

 

 

 

 CDS: سِجلّّت التسلسل الأكثر تشابهًا مع التسلسل الذي عُزل هي من نوع 1الرسم 

 

 ORF Finderالأداة  :واجهة 3الشاشة 

 

 اسم الجين 

جل    نوع الس 

زر لتحديد أطر 

 القراءة 

نافذة لتزويد كود 

ف للتسلسل   التعر 

نافذة تزويد تسلسل 

 النوكلوئتيدات

 وصف الأداة 
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 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيويّ من المُضادّات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح التسل  " سباق 

 5من  4)صفحة   ORF Finderساعدة الأداةلى تسلسل البروتين بمُ إ نوكلوئتيداتمن تسلسل الانتقال :  IIة همّ الم  

 (صفحات

 تحليل النتائج 

  عرض ثلثةفي البداية تُ   .أطُر القراءة الستةعن عبر تُ  ستطيلتسرى ستة مُ في الجهة اليُ تُعرض . لى قسمينقسمة إ( مُ 4لنتائج )شاشة شاشة ا

أطُر قراءة  وبعدها ثلثة  ،+(3 ثوالثال ،+2 ، الثاني+1 إطار قراءةعلى هي منا بتزويده )الأول من الأتنتج من التسلسل الذي قُ طر قراءة  أُ 

كل . في (-3في الأسفل خير الأطار ، الإ-2طار القراءة الخامس ، إ-1الرابع إطار القراءة دناه )ل للتسلسل الذي زو  كم  تنتج من التسلسل المُ 

أزرق عرض كمستطيل بلون من شيفرة بداية وحتى شيفرة وقف( يُ ) مُحتمل الذي يحتوي على إطار قراءة مفتوح التسلسل ،إطار قراءة

مجال ، (framر: من أي إطار قراءة نتج )كل تسلسل مشف  زات ممي  على  ف من خللهنتعر  منى يوجد وصف كلمي اليُ . في الجهة (توركيز)

رتبة بحسب التسلسلت مُ  ننتبه أن   يجب أن    (.Lengthوما هو طوله ) ،( From to) المُشف ر التسلسل الذي نتج منهاالنوكلوئتيدات مواضع 

ت مُرتبة بحسب تسلسل ظهورها في أطر وليس ، سفل(ر الأقصر )في الأى التسلسل المشف  على( إلر الأطول )في الأالطول من التسلسل المشف  

 .(يسر من الشاشةفي القسم الأ) القراءة

 

 ؟ر واحدأكثر من تسلسل مشف   يحويطار قراءة إ أي   1.

o  . كهذا أي إطار قراءةلا يتواجد أ . 

o .فقط.2إطار القراءة  ب + 

o .فقط.1إطار القراءة  ج + 

o .2و  -1إطار القراءة  د.+ 

 

 

ة المُمكنة في كل اطُر القراءة 4الشاشة   : صفحة النتائج وفيها تفاصيل التسلسلّت المُشفر 

 

ن  -1+ )الثاني( و 2الإجابة هي : د. يُمكننا أن  نلحظ أن  إطاري   القراءة  )الرابع(، يحتوي كل واحد منهما على تسلسلي 

ن، حيث نُلحظ في كل واحد منهما وجود مُستطيلن بلون أزرق  ن مُمكني   .توركيزمُشف ري 

 

 

ر طول التسلسل المُشف  

 )نوكلوئتيدات(

المواضع في 

 التسلسل
إطار 

 قراءة 

 +1إطار قراءة 

 +2إطار قراءة 

 +3إطار قراءة 

 -1إطار قراءة 

 -2إطار قراءة 

 3-إطار قراءة 



 

 ؟القراءةطر في كل أُ  الموجودةرة شترك لكل التسلسلت المشف  . ما هو المُ 2

o  ُرك.ت  ش  أ. لا يوجد بينها شيء م 

o   3ر ينقسم على ب. طول كل تسلسل مشف. 

o .ر لنفس البروتينلها تشف  كُ  ج. 

o .توركيزأزرق ر لبروتين بلون لها تشف  كُ  د. 

 

o  

 

 ؟بروتينلى ر إشف  الاحتمال الأكبر ليُ  جدت ذابين أطر القراءة التي وُ   منإطار . أي 3

o .(.توركيزأزرق بلون  ين)مستطيل مُحتملينين رن مشف  تسلسلي   ه يحتوي على لأن  ، -1إطار القراءة  أ 

o .(.توركيزأزرق )مستطيل  يظهر في بداية التسلسل رالتسلسل المشف   ن  ، لأ+3إطار قراءة  ب 

o .توركيزأزرق مستطيل  ه لا يتواجد فيهلأن   ،-3إطار قراءة  ج. 

o .طولالأر التسلسل المشف   يحتوي على هن  ، لأ+1إطار قراءة  د. 

 

 

 

 

 

ترجم تسلسل نُ  أن   ORF Finderمكن بواسطة الأداة يُ  بروتين.لى ر إشف  على ليُ ذا الاحتمال الأ +، كما يبدو1ول إطار القراءة الأ

الأزرق ر في إطار القراءة )المستطيل شارة التسلسل المشف  . اضغطوا على إةميني  الأحماض الأمن  هذا لتسلسل   القراءةفي إطار النوكلوئتيدات 

تم  تلوين ( 5 منى(. في الشاشة الجديدة )شاشةمن الجهة اليُ العلوي  التوركيزالأزرق ربع سرى أو المُ من الجهة اليُ العلوي الموجود  التوركيز

رة وعلى تسلسل شف  المُ  النوكلوئتيداتالشاشة يحتوي على تسلسل  من ساسي  . القسم الأسفل والأباللون البنفسجي    خترناهر الذي االتسلسل المشف  

حامض بحرف  كل  يُعب ر عن ر بواسطته. الذي يُشف   ميني  حامض الأال (شيفرةكودون ) تحت كل  يُعرض . يُترجم منهالذي  ةالأحماض الأميني  

بداية  كودوناتى نستطيع رؤية حت  وهكذا.  سيرين ميني  ر عن الحامض الأيُعب   S ،ثيونينم ميني  ر عن الحامض الأيُعب   Mالحرف  مثلً  ،واحد

 "*" -فيُشار إليها ب الترجمة وقفكودونات  توركيز، أما أزرق يتم  تلوينها بلون  شكل واضحب كنة، الموجودة في إطار القراءةمالترجمة المُ 

 .البنفسجي  باللون 

 

ن من  ثلثي ة نوكلوئتيدات ، فإن  طول التسلسل المبني من كودونات تُشف ر الى أحماض الإجابة هي : ب. بما أن  الكودون  مكو 

رورة من مُضاعفات الرقم   .3أميني ة أو كودون وقف ترجمة،  هو بالض 

 

 

 الإجابة هي: د. كما ذُكر إطار القراءة المفتوح هو عادةً ذلك الإطار الذي يحتوي على التسلسل المُشف ر الأطول.

 

 



 
 

 :  تفاصيل التسلسل المُشف ر في إطار القراءة الأول، وتسلسل البروتين المُتوقّع.5الشاشة 

 

 +1إطار قراءة 

طول التسلسل المُتوقع 

 )أحماض أميني ة ( 

تسلسل النوكلوئتيدات 

 ر المُشف  

زر لاختيار تسلسل 

 مُشف ر مُمكن  

تسلسل الأحماض 

 الأميني ة المُتوق ع  

كودونات البداية 

المُمكنة الموجودة داخل 

 إطار القراءة 

كودون وقف الترجمة 

الموجود في إطار 

 القراءة

في  رقم الموضع

 النوكلوئتيدات تسلسل 



 

ر الذي يُشف   الكودونهو ما   .S)) سيرينالأميني الثالث في البروتين هو الحامض الأميني  الحامض يكون ع أن  توق  مُ من ال. 4

 ؟النوكلوئتيداتفي تسلسل لحامض هذا ال

o .أ  tcc..ب 

o  .بatg. 

o  .جttc. 

o  .دtct. 

 

 

 

 

ربع لون المُ  . ننتبه أن  ظهر فوق التسلسلتي تال Acceptستمرار بالبحث نضغط على ع من أجل الاتوق  ن تسلسل البروتين المُ يخزتإذا أردنا 

 Viewر ونضغط على الز   FASTA protein 3ة العرض بواسطة ن إمكاني  الآنختار . لى أخضرإ ر من زهري  + تغي  1قراءة في إطار ال

 (.6)الشاشة 

 

 

 (7الشاشة ) (FASTA  בפורמט) FASTA بصيغةتير خ  الذي اُ  ع من ترجمة إطار القراءة المفتوحتوق  فيما يلي عرض للتسلسل المُ 

 

 

ن من ثلثي ة نوكلوئتيدات، فإن  الكودون الأول هو  وهو يُشف ر إلى الحامض الأميني   ATGالإجابة هي: أ. بما أن  كل كودون مكو 

 (.S) سيرينيُشف ر إلى  TCC(، والكودون الثالث هو A) ألانينيُشف ر إلى  GCTالكودون الثاني  ؛(M)رمزه  ثيونينم

 

 

 (.FASTA ع من ترجمة إطار القراءة الذي اخترناه )بصيغة:  اختيار عرض تسلسل البروتين المُتوقّ 6الشاشة 

 

 (.FASTA ع من ترجمة إطار القراءة المفتوح الذي اخترناه )بصيغة:  تسلسل البروتين المُتوقّ 7الشاشة 

 

التسلسل المُشف ر الذي اخترناه 

 +1من إطار القراءة 

 زر لعرض التسلسل 

إمكانيات 

 العرض 

الإشارة إلى نهاية 

التسلسل الناتج من 

ترجمة إطار القراءة  

 المُختار 

 إطار القراءة المُختار 

 المكان في التسلسل 
 اسم التسلسل



ة لنتائج من الفعالي   يضًا(، تتطرق أ7-6)الأسئلة ال الأداة لتلخيص استعمدة في الصف وهي مُع   مُناسبة لإجراء نقاشسئلة التالية : الأللمعلم

 (.8خرى )سؤال ة أنفورماتي  تتناول استعمال أدوات بيوإ كما، (5السابقة )سؤال 

 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيويّ من المُضادّات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح التسل  " سباق 

 5من  5)صفحة  ORF Finderساعدة الأداة لى تسلسل البروتين بمُ إ النوكلوئتيداتمن تسلسل الانتقال :  IIة همّ الم  

 (صفحات

 IIة همّ تلخيص الم  

في  61-1032 المواضعبين  (הומולוגיהتماثل ) وجود BLASTnبواسطة الأداة  لاحظنا ،البحث منفي مرحلة سابقة . 5

تسلسل   ن  أ  ORF Finderبواسطة الأداةيضًا أفي هذه المرحلة وجدنا . IPNSنزيم ر لإالتسلسل الذي عزلناه وبين تسلسل الجين المشف  

م نتعل   . ماذا يُمكن أن  1032ع ضفي المو وينتهي 61ع ضلموفي ا يبدأ حتمالًا الأكثر ا إطار القراءة المفتوح ، أي  طولر الأالمشف   النوكلوئتيدات

 ؟ IPNSر للبروتينالتسلسل المشف   (يبدوكما )ا، يضً هو أ IPNSلجين المُماثل التسلسل  من أن  

 

 

 

. في الغالب التسلسلت IPNSبروتين ر لالتسلسل المُشف   ايضً هو أ IPNSالتسلسل المُماثل للجين  نُلحظ أن   : بشكل غير مُفاجئ،للمعلم

ر تؤث   الطفرة في التسلسلت المُشف رة  ن  لأ، ذلك أو تسلسلت الانترونات UTRمثل  ،رةرة محفوظة أكثر من التسلسلت غير المُشف  المُشف  

ا يضً أ ما تضرُّ  ابالأداء السليم للبروتين غالبً  أو على وظيفته. الطفرة التي تضرُّ /ر على مبناه وتؤث   حتمل أن  على تسلسل البروتين ومن المُ 

ة التسلسلت غير المُشف ر فإن   بالمُقابل  لى سنوات طويلة(.أليلت الجين )في عملي ة تحتاج إ مستودع، ولذلك تختفي من بمُلئمة الكائن لبيئته

 كبر.تحتوي على طفرات بنسبة أفهي  ،ات المراقبة المُختلفةهميتها في عملي  غم من أبالر  

ن بتسلسل وق  تيقوم بتحديد التسلسل المُ  أن  باحث ال بإمكانهل  ،مبدئي  بشكل . 6    نوكلوئتيداتع لبروتين معين فقط من خلل التمع 

RNA   ؟ةداة البيوإنفورماتي  ة؟ ما هي إيجابيات استعمال الأال أداة بيوإنفورماتي  دون استعم، ر للبروتينالرسول المشف 

  

 

. كذلك بنجاعة وبدون أخطاء   ،بدقة ،ة بسرعة كبيرةهم  ن من تنفيذ الم  ة يُمك  بيوانفورماتي  الداة الأتقريبًا، استعمال  غير مُمكن: هذا الأمر للمعلم

ه إ ةالأدوات البيوإنفورماتي   كما أن   .معلى المُستخد   الأمر لمما يُسه   (ויזואלי) النتائج بشكل مرئي فهي تعرض ة نفورماتي  أدوات بيوإلى توج 

 .مٌناسبة معلومات ستودعاتمُ  أو ةإضافي  



بشكل  ،في حالات عديدة، ف(. مع هذا1+ ،2+ ،3+أطر قراءة مُمكنة ) 3 معنى ذلكحادي الجديلة أ mRNAعندما يتواجد لدينا تسلسل  

نائي ثُ   DNA مُدخلكان بحوزة الباحثين تسلسل  ، عندها عملي ًاستنسا قاموا بالا قبل ذلك عملوا بواسطة المكتبات أو ، في الماضي  خاص

طر قراءة مُمكنة                        أُ  6 تواجدت( תתועתקن تُنسخ )وبسبب عدم معرفتنا أي من الجديلتي   ، ر للبروتينالمُشف   mRNAال  منمصدره   الجديلة

 طار قراءة مفتوحإ ) ر القراءة المفتوحاطة المُمكنة والبحث عن إطر الستالأفحص  فكان على الباحثين ،( 1+, 2+, 3+, 1-, 2-, 3-)

(. بأحد كودونات وقف الترجمة ينتهيوفي الغالب  ،ةميني  لى أحماض أر إكودونات تُشف   بداية ترجمة واستمراره   كودونب يبدأتسلسل  م  يضُ 

 OFRداة ا مبدأ عمل الأيضً لى بروتين بطول كبير. هذا هو أر إشف  يحتوي على تسلسل يُ   ،طر القراءة الستةأمن بين إطار واحد فقط عادةً 

Finder في  – طار القراءة المفتوحد أن  هذا هو إ. مع ذلك فهذا لا يؤك  لًا كثر احتماالأ في تحديد إطار القراءة المفتوح نالتي تُساعد الباحثي

في إطار . ايضً أ وكيميائيثبات بيلى إإحيان في بعض الأو ،نظروا السؤال التالي()أ ضافي  نفورماتي إبيوإ إثباتلى إالغالب نحتاج لهذا الهدف 

(. كذلك UTRsمة )والتسلسلت غير المُترج   (CDSر )الضغط على طول وحدود التسلسل المُشف   بالإمكان لًا،كثر احتماالأ القراءة المفتوح

טבלת הקוד ) ةأو قائمة الشيفرة الوراثي   ة  نفورماتي  إبالاعتماد على أداة بيو ،رع من ترجمة التسلسل المُشف  توق  بالإمكان التنبؤ بالتسلسل المُ 

 .הגנטי(

 رسول؟RNA من تسلسل لًا لدينا تسلسل جين بدإذا كان  ،ديد إطار القراءة المفتوح الصحيحختلف في تحع وجود اهل تتوق  . 7 .

 

 

  عند مُعالجة نترونات )التي تُزال يضًا على تسلسل إيحتوي أ ن الجينحقيقة كو  ق بع وجود فرق. التفسير لذلك يتعل  نتوق   أن  ؤكد من المُ للمعلم: 

 RNAلالبدائي ب زوم في عملية سح بواسطة الريبوم من تسلسل الجين يُم  س  . لذلك فقط ق  ((תעתוקبعد عملية النسخ ) (שחבור)عملي ة الوص 

نتائج جل الحصول على من أللترجمة. لذلك ا مُتاحً  رًا شف  لً  مُ تسلس الذي تستقبله عتبر كل التسلسلطار القراءة ت  الترجمة. بالمقابل أداة التنبؤ بإ

 فقط. (رسول RNAمصدره من ال ) لمكم   DNAرسول أو تسلسل  RNAيجب علينا استعمال تسلسلت  ، ذات معنى

.  

 .ة البروتينمكنة لتحديد هوي  ريقة مُ ط رحت  ق  ، ا  ميني  حامض أ 323، الذي يبلغ طوله عتوق  تسلسل البروتين المُ  جد لديكعندما وُ  ن،. الا  8

 ؟ها من قبلاستعملتة أخرى ها على مبدأ عمل أداة بيوإنفورماتي  قترحتهل تعتمد الطريقة التي ا

 

 اتستودعمُ البروتينات الموجودة في مع  المفتوح القراءة طارإ ع من ترجمةتوق  جابة المطلوبة هي مُقارنة تسلسل البروتين المُ : الإللمعلم

حيث اعتمدنا فيه ذناه في المرحلة السابقة شبه المبدأ الذي نف  العمل يُ  ذات تسلسل مُماثل. مبدأبروتينات معروفة إيجاد ، من أجل البروتينات

 تسلسلت  ستودع مُ  التسلسلت الموجودة في مع ومُقارنتهالنوكلوئتيدات تسلسل استعلم من فقمُنا بتزويدها ب ، BLASTnداة على الأ

 . كما تسلسلت للأحماض الأميني ة ستودعمُ  التسلسلت الموجودة في مع ،ةميني  تسلسل استعلم من الأحماض الأ . أما هنا فنُقارننوكلوئتيداتال

 



 

المعلومات  مُستودعفي له تسلسلت مُشابهة  ونرغب بالبحث عن  ن،لدينا تسلسل مُعي   عندما يتواجدمناسب  BLASTداة كر، استعمال الأذُ 

 المُمكنة.التسلسل وظيفة ية وهو  ف على ومن خلل ذلك التعر  

 ف رت التي شُ ة ميني  الأ حماضإيجاد تسلسل الأالباحثين على بمُساعدة   ORF Finderة الأداة البيوإنفورماتي   تقومة كيف في هذه الفعالي  منا تعل  

الذي يحتوي  أجل تحديد إطار القراءة المفتوح من ،مكنةطر قراءة مُ أُ  6حًا لس  م  مراحل العمل م ت ض. عطىمُ  نوكلوئتيداتتسلسل  بواسطة 

ة ن من تحديد هوي  نتمك  ضروري  حت ى أمر  هو ةميني  ض الأحماتسلسل من الأل النوكلوئتيدات. ترجمة تسلسل ر الأطولشف  التسلسل المُ على 

 .البروتين والتنبؤ بمبناه ووظيفته

لى جانب . إليوميالبنسمن فطر  IPNSلإنزيم ر يُشف  شبه تسلسل الجين الذي الذي عُزل يُ  النوكلوئتيداتتسلسل  ولى وجدنا أن  ة الأفي الفعالي  

 .تسلسل الجيناتفيها  يختلفضع ليست قليلة اتوجد مو، IPNSعزلناه وبين تسلسل جين  ع عديدة بين تسلسل الجين الذيضتشابه في مواال

يكون  ع أن  . نحن نتوق  ذه الجيناتر بواسطة هتُشف  ت التي ختلفات في تسلسل البروتينالى اؤدي إتُ  مكنها أن  لسل الجينات يُ الاختلفات بين تس

 ن  مكن أه من المُ ر أن  نتذك   علينا أن   . لكن  شابههة مُ وذا مبنى وفعالي   IPNSإنزيم مُماثل لتسلسل ة دناه في هذه الفعالي  الذي حد   تسلسل البروتين

 ستودعات مُ قابل مُ  ؤكد ذلكنفحص ونُ  ولذلك علينا أن   IPNSبروتين ت أو يختلف عن تسلسل تسلسل الجين الذي وجدناه على طفرا يحتوي

نزيمات من النوع هذه الإ دناه وفحص إذا كانتتسلسل الذي حد  شابه للعلينا البحث عن بروتينات ذات تسلسل مُ  . أولًا تسلسلت البروتينات

IPNS،  ُنستعمل تسلسل  ولن ستعلمادناه كتسلسل تسلسل البروتين الذي حد   فيها ولكننا سنستعمل ،ولىة الأبطابعها الفعالي   شبههذه المرحلة ت

دة وموجومحفوظة  ال،ب الموقع الفع  ي ترك  ة التكالأحماض الأميني   ة الإنزيمالهامة لفعالي  المجموعات  د أن  نتأك   علينا أن  ذلك بعد  .النوكلوئتيدات

 .بنسلينال مضاد  لإنتاج  الأيضي  شابهه في المسار ة مُ فعالي   علىتدلُّ  بإمكانها أن  و ،في التسلسل الذي عزلناه ايضً أ

 

 


