
 

 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات ضاد  من الم   "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "( ح "التسل  " سباق 

 : مقدمة

فم  تهدف مَهم : للمعل    :مُعيَّنة أداةة فعالي   لُّ كتعرض  ،نفورماتيكاة للبيوإة والمركزي  ساسي  دوات الأالأ على الطلاب ات الفعالي ة إلى تعرُّ

 تسلسلات وبين (רצף שאלתה - ستعلاما تسلسل)  نوكلوئتيداتالالبحث عن التشابه بين تسلسل مُعطى من ب فيها نقوم –ولى ة الأالفعالي   

 ؛nucleuotide BLAST داةالأبواسطة  البيانات /المعلومات مستودعاتفي الموجودة  النوكلوئئتيدات

وترجمتها  (חומצות גרעין) ةحماض نووي  في تسلسل أ (מסגרת קריאה פתוחה) طار القراءة المفتوحنقوم فيها بتحديد إ –ة ة الثاني  الفعالي  

 ؛ORF Finderداة بواسطة الأ (חומצות אמינו) ةميني  لى أحماض أإ

وبين تسلسلات  (רצף שאלתה-ستعلامتسلسل اة )ميني  عن تشابه بين تسلسل مُعطى من الأحماض الأ خلالها حثنب –ة الثالثة الفعالي  

 ؛protein BLASTداة الأ استخدامبواسطة المعلومات  مستودعاتفي الموجودة البروتينات 

 . الأبعاد للجُزيئات المُستعملة لعرض المبنى ثلاثي  ، Jmolداة لبروتين بواسطة الأمبنى الفراغي لالفيها بحث ن –ة الرابعة الفعالي  

( مة موجودة في المُقد  ة )الالي  (. الفعמסלול ביוסנטיטי-)مسار أيضي   ك في مسار بنائي  ف على جين مُشتر  التعرُّ  المُقدمة كيف يتمُّ ستعرض 

( وتحديد גלאים) ؤشراتالمُ ، (ספריות ) كتبات: المةالمواضيع التالي  حول  في الصفنقاش  إجراء خلالهام المعل   بإمكانو ةنظري  هي فعالي ة 

מעקרונות  -הנדסה גנטיתسس والطرق الى البحث والتطبيق" من الأ –ة من كتاب "الهندسة الوراثي   4التسلسل بطريقة سانجر )فصل 

 .(ושיטות למחקר ויישומים

 جنيب نواع خطرة من البكتيريا تقوم أ ، حيثאנטיביוטיקהة ات الحيوي  ضاد  مُ البكتيريا أمام ال صمود ازديادخيرة نُلاحظ في السنوات الأ

صمودًا  تملكو (זיהומית)מחלות  ثي ةيمراض تلوب أسب  تُ التي  العنيفة البكتيريا من نواع كثيرة أوجود  نلاحظ. ةالبشري   ضحاياال الكثير من

תקופה קדם " ة ات الحيوي  ضاد  ل اكتشاف المُ لى فترة ما قب  م إمن عودة العالَ شديد  خوف  نايجتاح. ةات الحيوي  ضاد  ختلفة من المُ نواع مُ أضد 

بسبب ازدياد  (. ראו כתבה בנושא نظر المقال عن الموضوعمن علاج أمراض وأوبئة عديدة )أفيها ن نتمكَّ  والتي لم   ،"אנטיביוטית

في قامة وحدة إ 2007رت حكومة إسرائيل سنة قرَّ  ،ةحيوي  الات ضاد  مُ مختلفة من الالمقاومة لأنواع بكتيريات الناتجة عن ال الأمراضتهديد 

ات ضاد  لمُ المُقاومة ل يريابكتمع ال على التعامل المستشفيات عملإرشاد طواقم دوات و، تطوير ألقياس" יחידה  -" دائرة   حةوزارة الص  

 ،ة من جهةات الحيوي  ضاد  قاومة للمُ مُ  كتسب البكتيريافيه تَ  بين البكتيريا والإنسان، المُستمر   حتسلُّ شبه سباق امنا ما يُ يفي أيتواجد . ةالحيوي  

 .جديدةة حيوي  ات اد  ف على أو تطوير مُضالتعرُّ جهة أخرى في من  لماءو"يغرق" العُ 

اتنتاج هان لعملية إناك توج  هُ   ة الجديدة :الحيوي   المُضاد 

 ه الأتوال مثال ك. مثلًا  ةبحري  المخلوقات كال ،بحث بعدتُ  من مصادر جديدة لم   ،ة للبكتيرياات حيوي  ضاد  ة كمُ فعالي  ذات  موادجاد إيول: ج 

 .בכתבה المقال في البحث اقرأ ه هذا التوج  ل

   في כימית( זה תניס) ةكيميائي  نتاج إات ذلك بواسطة عملي  القيام بمكن . يُ ة موجودةات حيوي  ضاد  تغيير مُ  علىمل يع : جه الثانيالتو

نتاج من إجراء تغييرات في مسار إن مك  ة تُ . الهندسة الوراثي  لكائنات الدقيقةل הנדסה גנטיתةسة الوراثي  ختبر أو بواسطة الهندالمُ 

. ختلفةنة أو مُ حسَّ ة مُ عندها يكون ذا فعالي  ،  وصلي  الأ اد  ضعن المُ  يختلف قليلًا  ، حيوي   ضاد  نتاج مُ لى إدي إؤمما ي الحيوي   ضاد  المُ 
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 شتركةالمُ  אנזימיםنزيمات والإتحديد الجينات ، على الباحثين أولًً الحيوي في الكائن الدقيق د  اضالمُ  نتاجيير مسار إتغ مُّ ى يت  حت  

 .بهذا المسار

بعض  ،طاولته باحث على يَ س  نَ  ،(מודל)מערכות ة نموذجي    تجربة ستعمل فيها البكتيريا كأجهزةبلاد تُ ختبرات البيولوجيا في مُ أحد في 

في  ستوطنات البكتيريابين مُ  اتفطري   موَّ نُ   يامة أعد  ل   حون في المختبربعد بقاء هذه الصُ لًحظ الباحث . بكتيريااليُنم ي فيها  آغارحون صُ 

ه هذذك رت . لهاو  الموجودة ح ل البكتيريالى قت  ت إأدَّ أحد الصُحون  ات التي نمت فيحد الفطري  أنَّ أ. تفاجأ الباحث من حونالصُ  بعض

 اجديدً  انوعً  هذا الفطريكون  أن  ل الباحث . تأمَّ بنسلين الحيوي   ضاد  ف المُ كتش  مُ ، אלכסנדר פלמינג يمنجلكسندر فلأب الظاهرة الباحث 

، الحيوي   د  اضنتاج المُ ف على مسار إرُّ التعمن خلال  هيمر ى طرق فحص هذا الأحد. إمن نوع جديد احيويً  اضاد ً نتج مُ يُ وات من الفطري  

 .ضاد  المُ هذا  نتاجكة في مسار إشتر  المُ  גנים معرفة الجينات أي  

ف علىجل من أ هذا يعتمد  .ةه الهندسة الوراثي  توج  اختار الباحث استعمال  ،في الفطر الحيوي   ضاد  نتاج المُ في إ المُشتركةالجينات  التعرُّ

ه في   ومن ثُمَّ ة التي نبحثها نتاج طوافر للفعالي  على إ، نتاج المُضاد الحيوي(ا إ)نقصد بهذ نةة معي  جينات المشتركة في فعالي  تحديد الالتوج 

 מוטציותطفرةتخاب الطوافر التي تحمل نتلفة، اه على الباحث إنتاج طوافر مخبحسب هذا التوج  . هذه الطوافر פנוטיפ فينوتيبفحص 

.  ضاد  نتاج المُ عاجزة عن إتكون  حيث ،الحيوي   ضاد  نتاج المُ شتركة في إالمُ حد الجينات في أ الباحث لً يعرف أي الجينات  أنَّ ما بالحيوي 

كيف يتصرف الباحثون وما هي المراحل   يجب أن  يؤذي. إذًا الجيناتأي من  ايضً م ألً يعلَ  فهو ، الحيوي   ضاد  نتاج المُ في إ تشترك

 ؟تنفيذها في بحث من هذا النوع ختلفة التي عليهمالمُ 

 

             نتاج الطفرة روا بطريقة إ. فك  الحيوي   ضاد  نتاج المُ إعلى قدرة اللديها  رت تضرَّ  طوافرتاج . اقترحوا طريقة لإن1

 .وبطريقة اختيار الطوافر المرغوبة

 

 

 

وبما النقاش الطرق المُختلفة لإنتاج الطفرات وطرق انتخاب الطوافر المرغوبة. في هذه الحالة يضُمُّ  –ف سؤال للنقاش في الص  م: هذا معل  لل

من خلال  (מוטגנזה אקראית) ةطفرات عشوائي   إحداثهي  لإنتاج الطفراتفضل إنَّ الطريقة الأف ،غير معروفة المطلوبة الجينات أنَّ 

المُختلفة على  ة تُفحص قُدرة الطوافرفي المرحلة التالي  . מוטגן() بة للطفراتأو من خلال استعمال مادة مُسب   UVلأشعة  تعريض الفطري ات

رت لتحديد الطوافر التي تضرَّ  لإجراء مسح  اد. طريقة مُمكنة المُض  هذا نتاج عن إ العاجزةطوافر الاختيار ب نقوم ، ثم  الحيوي   إنتاج المُضاد  

وفحص قدرة هذه  الحيوي   اسة للمُضاد  طبقة من البكتيريا الحس  على على وسط يحتوي هي زرع الطوافر المُختلفة  نتاج المُضاد  لديها قدرة إ

د قدرة الفطر على . ذلكعلى  على قتل البكتيريا بالمُقارنة مع قُدرة الفطر من الصنف البري   الطوافر  عتماد على مساحة البكتيريا بالًقتل تُحدَّ

تج ن  ل )أو تُ ت  تج هالة قَ ن  في هذه الحالة عن طوافر لً تُ نبحث ستوطنة البكتيريا. ل مُ حو  ر البكتيريا )هالة القتل( التي تتطوَّ  لخالية منالمنطقة ا

منطقة  تتواجد حول المستوطنة التابعة لهلم  ذلك الفطر الذي نختار أي ،(ل فطر من الصنف البري  تجة حو  ل أصغر بكثير من تلك النات  هالة قَ 

 هالة قتل. ظهرت حوله الذي نف البري  الفطر من الصَّ المنطقة المحيطة ببالمقارنة مع  ،خالية من البكتيريا
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رت في  ،انتخب الباحث طوافر مختلفة  من أي   ،لً يعرف بعد هلكنَّ ، الحيوي   ضاد  نتاج المُ شتركة في إالمُ كل واحد منها أحد الجينات تضرَّ

 ؟ب على هذه المشكلة. كيف يتغلَّ هذه الطوافرن كل واحد مر في الجينات تضرَّ 

ف على هُوي ة طرق إحدى  اإر في كل طافر هي إدخال جين سليم تضر  الجين المُ التعرُّ  ضاد  نتاج المُ درة على إالقُ  إلى الطافرعيد يُ  ليه، مم 

 .(1)رسم  جيناتكتبة دخل نقوم باستعمال مَ نُ  جين نعرف أي   أن  نا لً نستطيع نَّ . وبما أالحيوي  

 

 الجين المسؤول عن قدرة الفطر على قتل البكتيريا . معرفة: استعمال المكتبة من أجل 1رسم 

 

 ضاد  نتاج المُ القدرة على إ لى الفطر الطافروبذلك يعيد إر تضر  نسخة سليمة للجين المُ  إيجادمن أجل  جينات الباحث يستعمل مكتبة أنَّ أي 

ا ممصدره  (cDNA)משלים  DNAספריית (cDNA( مكم ل  DNA أو مكتبة ספרייה גנומיתة مكتبة جينومي   استعمال مكن  . يُ الحيوي  

لعملي ة  . في نهايةخراَ   מחדרخليحتوي على مُد    פלסמיד بلاسميدًاكل طافر يستقبل ذه الطريقة . بهللفطر  نف البري  من الص    التحو 

. خلايا من هذا النوع اد الحيوي  ضَّ نتاج المُ تها على إدرقُ  ليها من جديدعادت إة فطر البحث عن خلي   مُّ يت    טרנספורמציה( الترانسفورماتسيا)

، حصلت قد  نف البري   .الحيوي  اد ضَّ بإنتاج المُ  المُشتركم السليالجين  مُّ على بلاسميد يضُ من الص 

م ه  من المُ . cDNAة ومكتبة فروق بين المكتبة الجينومي  النتج كيف تَ  ،: ما هي المكتباتللحديث عن المكتبات المُناسب هذا هو الوقت :للمعلم

ق بشكل أ  ختلفة للمكتبات.لى الًستعمالًت المُ إ ساسي  التطرُّ

لهالتي  من الطوافرطافر  كلَّ  أنَّ يفترض الباحث  إلى  ة واحدة تؤديكثر من طفرة عشوائي  واحد فقط، فاحتمال وجود أر بجين تضر   اقام بعز 

 .اشابه هو احتمال منخفض جدُّ تفينوتيب مُ 

 

 

 خلايا فطر طافرة عديدة عاجزة عن إنتاج المُضاد  الحيوي 

 كومبننتية(يبلازميدي ة مؤتل فة )راستعمال مكتبة: حاملات 

 مُستوطنة فطر صحن بتري

 بكتيريا

 نة استقبلت نُسخ كثيرة من الحامل الذي يحتوي على الجين السليم، استعادت القدرة على انتاج  المُضاد  الحيوي ترانسفورماتسيا: خلايا فطر مُعي  

 هالة قتل 

 مُدخل

 Nحامل + مقطع  3حامل + مقطع  2 حامل + مقطع 1حامل + مقطع 
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 ؟لبحثة لالمرحلة التالي  ما هو  ،. حسب رأيك2

 

 

 

 للنقاش مع الطُّلاب.  سؤال: هذا للمعلم

وتحديد  الحيوي اد  استعادت القدرة على إنتاج المُض التي الطافرةخلايا الاستخلاص البلاسميد من  للبحث هيالمرحلة التالي ة : جابة المطلوبةالإ

 تسلسل البلاسميد بطريقة سانجر.

 

 DNA مقطع ال تحديدعلينا  ،الحيوي ضاد  لمُ لبناء ا يضي  الأخت فيها جينات من المسار نس  ات تحتوي على بلاسميدات استُ ن فطري  الًَ بحوزتنا 

استخلاص البلاسميدات  علينا. لهذا الهدف في الفطر ضاد  المُ هذا نتاج ة إي  ك في عملشتر  تحديد الجين المُ علينا  أي   ،في كل بلاسميدتنسخ المُس  

 נוקלאוטידים  نوكلوئتيداتلدينا تسلسل ينتج   ריצוףتحديد التسلسلة . في نهاية عملي  (מחדר)خلات وتحديد تسلسل المُد  ن الفطري  م

 .خللمُد  ا

 .خلات التي عزلهاد  حد المُ لتي حصل عليها الباحث من أا תוצאות הריצוף (ריצוףהתוצאות ) تحديد التسلسل مامكم نتائجأ

 ؟ن في التسلسلما هي وظيفته فقط من خلال التمعُّ ، هو الجين منمعرفة  بإمكاننا. هل 3

o . أ. نعم 

o . ًب. ل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 : ب. لًالإجابة هي 

 

 
إيجاد التسلسل هو مرحلة ضروري ة ولكنَّها غير كافية من أجل تحديد هوي ة الجين. في الفعالي ة التالي ة سنتعلَّم كيف 

تُساعدنا طُرق البحث البيوإنفورماتي ة على معرفة وتحديد الإنزيمات المُشتركة في المسار الأيضي  لإنتاج المُضاد  

المعلومات لإيجاد  نُقارن التسلسل الذي عزلناه مع التسلسلات الموجودة في مستودعاتالحيوي. لهذا علينا أن  

تسلسلات مُشابهة، قد  عُرفت هوي تها ووظيفتها من قبل. من خلال هذه المُقارنة نستطيع أن  نعرف ما هي وظيفة 

 الجين الذي عزلناه.

 :نقوم بالمراحل التالي ة هدفلتحقيق هذا ال

 ة الأولى نوكلوئتيدات  المعلومات، عن تسلسلات في مُستودعات BLASTn  الأداةبمُساعدة نبحث : المَهم 

رف عن هذه التسلسلات معلومات تتعلق بوظيفتها البيولوجي ة.  تُشبه تسلسل الًستعلام بشكل كبير، بحيث نع 

 نُحل ل النتائج التي نحصل عليها ونتعلَّم من خلالها عن الجين الذي عزلناه.

 ة ة: المَهم  قع للبروتين بواسطة  الثاني  ف على التسلسل المُتوَّ د إطار القراءة المفتوح في التسلسل ونتعرَّ نُحد 

 .ORF Finderالأداة 

  :ة الثالثة معلومات تسلسلات الأحماض الأميني ة  مُستودعاتفي  BLASTpبمُساعدة الأداة نبحث المَهم 

ل النتائج التي حصلنا ع. نحل  ق  توالبروتين المُ تسلسل عن بروتينات ذات تشابه كبير مع  ،חומצות אמינו

 وظيفته.عن عن البروتين و من خلالهام عليها ونتعلَّ 

  ة المبنى الفراغي للبروتين وعن مُلائمته للوظيفة التي يقوم  عن Jmolداة بمُساعدة الأم : نتعلَّ الرابعةالمَهم 

 بها.
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 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "( ح "التسل  " سباق 

 (8من  1صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

 ة :هم  هدف المَ 

 لًلدينا إ موجود تسلسل الجينأن  غم من . بالرَّ الحيوي اد  في المسار البنائي لإنتاج المُض بأن ه يشترك نشكُّ  نجد تسلسل الجين الذي ،في البداية

. طريقة مقبولة لتحديد فقط النوكلوئتيدات ن بتسلسلمن خلال التمعُّ  وما هو البروتين الذي يُشف ر له،هو الجين  ن  مَ  دحد  نُ  أن   لً نستطيع أن نا

-تسلسلات مماثلةتسلسل الجين الذي بحوزتنا )تُشبه معروفة المعلومات عن تسلسلات  مُستودعاتهي البحث في  عزلناهة التسلسل الذي هوي  

بروتين ذا لى إر الجين الذي بحوزتنا يُشف   أنَّ نفترض  أن  نستطيع  شابهة،مُ  نوكلوئتيدات خلال بحثنا تسلسلاتذا وجدنا . إ(הומולוגיםרצפים 

 .ر لها هذه التسلسلاتتي تُشف  لة البروتينات الفعالي   شابهةة مُ فعالي  

 .cDNAالمقاطع التي مصدرها من مكتبة  وكذلكنستعمل المصطلح جين للمقاطع التي مصدرها من المكتبة الجينومية س للمعلم:

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

مُشابه  نوكلوئتيدات  المعلومات عن تسلسل مُستودعاتلبحث في ل BLASTnداة في هذه المرحلة سنستعمل الأ

نستنتج  نستطيع أن   ،عندما نجد تسلسل مُشابه للتسلسل المُعطى(. מחדרللتسلسل الناتج من تحديد تسلسل المُدخل )

 :ذ الأوامر التاليةجل ذلك نُنف  وظيفة مُتشابهة. لأ /ة توجد فعالي   إلى بروتين نري  ن المُشف  لتسلسلي  ل نَّ أ

 ن .ناسبي  المعلومات المُ  ومستودعداة البحث . نختار أ1

 المعلومات . مستودعستعلام بحث في الناتج من تحديد تسلسل المُدخل كاة حماض النووي  . نستعمل تسلسل الأ2

 

ة  مُشا ل قبل مُتابعة المَهم   ة للأداةالتي تشرح مبادئ الًستعمال الأساسي    blastهدة الجولة الإرشادي ة للأداةمن المُفضَّ

 המסביר עקרונות  BLASTבטרם נמשיך בפעילותנו מומלץ לצפות בסיור המודרך של הכלי

 בסיסיים בכלי שימוש
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 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق 

 (8من  2صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

 (הומולגיםרצפים  –هومولوجية تسلسلات تماثلة )م  البحث عن تسلسلات 

في سُمي  ) Z)-Resource List (Aنضغط على . NCBIموقع الصفحة الرئيسي ة ل لىندخل إ ، BLASTnأداة البحث للوصول إلى

( تحت إشراف) صيانةالمعلومات الموجودة تحت  ومستودعاتة نفورماتي  لحصول على قائمة الأدوات البيوإ( لSite Map (A-Z)الماضي 

 .(1)الشاشة  NCBIالموقع 

 

 

 NCBIموقع  :1الشاشة 

 

 مُحاذاة التسلسلات بواسطةة ساسي  أو بالعربية أداة بحث أ BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)نختار الرابط 

)(Sequence alignment)   (2الشاشة )) רצפים בעברית: כלי חיפוש בסיסי באמצעות הַעַמַדַת. 

في الموقع الموجودة دوات الرابط للأ

 ( بة بحسب الأحرف الأبجدي ةدوات مرت  )الأ

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/


 

 NCBI.  بصيانتهاالتي يقوم  المعلومات ستودعاتوم  ة  نفورماتي  البيوإ: قائمة الأدوات  2الشاشة 

 

 (.3)الشاشة  הכלי( ממשק)البحث أداة  واجهة الضغط على الرابط يفتح 

 

 .BLASTהכלי(  )ממשקالبحث داة أواجهة :  3الشاشة 

 

 

 

توجيه للأدوات التي 

 يبدأ اسمها بالحرف 

رابط لأداة البحث 

BLAST 

أداة للبحث عن تسلسل 

 مُتماثلة  اتنوكلوئتيد

أداة للبحث عن تسلسل 

 أحماض أميني ة  مُتماثلة 

 



 

قارنة ن من مُ تُمك     nucleotide BLAST (BLASTn) توجد عدة أدوات لمُقارنة التسلسلات. الأداةفي الشاشة التي تظهر أمامك 

 protein BLAST  . الأداةمعلوماتالموجودة في مُستودعات ال نوكلوئتيداتال تلاتسلسمع النوكلوئتيدات من  استعلامتسلسلات 

(BLASTp)  ُلوماتمعال الموجودة في مُستودعات تسلسلات الأحماض الأميني ةة مع ميني  الأ الأحماضمن  استعلامقارنة تسلسل ن من مُ مك  ت .

 .في هذه المرحلة إليهالن نتطرق ة ات بحث إضافي  توجد إمكاني  

 ؟ ةم  هذه المَهأي أداة بحث نختار في  .1

o  .أBLASTn  ُالمُستودعات في الموجودة نوكلوئتيداتالتسلسلات مع  نوكلوئتيداتالمن  استعلامقارن بين تسلسل التي ت. 

o .ب BLASTp  ُتسلسلات البروتينات الموجودة في المُستودعات ة معالأميني   الأحماضمن  استعلامقارن بين تسلسل التي ت. 

 

 

 

 

 BLASTnأمامك شاشة الأداة تظهر . ونضغط على الرابط nucleotide BLASTنختار الأداة  لذلك  نوكلوئتيداتالتسلسل من   لدينا

 .( 4)شاشة 

 

 .BLASTn: شاشة الأداة  4شاشة 

 

 الموجودة في نوكلوئتيداتالتسلسلات مع  نوكلوئتيداتالمن  استعلامقارن بين تسلسل التي تُ  BLASTn : أ.الإجابة هي

 المُستودعات.

 

 

 

 BLASTالزر 

 

 المعلومات اختيار مُستودع

 

نافذة تزويد تسلسل 

 الًستعلام

 

أداة مُقارنة التسلسلات 

 التي اخترناها

 



تزويد  نافذة بطاقة الًختيار  تحتتظهر . (BLASTn) هاخترناا المُقارنة التي نرى أداة نستطيع أن   (שוניתל) بطاقة الًختيار الأولى في

من  )هذا التسلسل هو التسلسل الذي نتج רצף השאילתהالرابط  الموجود في الًستعلامننسخ بواسطة الفأرة تسلسل . الًستعلامتسلسل 

 .(הכלי ממשק) الأداةواجهة في  ةالموجود الًستعلامتزويد تسلسل نافذة في  نُل صق التسلسل. (خلالمُد   تحديد تسلسل

مع   بتزويده قمُناالذي  الًستعلامتسلسل  مُقارنة حيث تتمُّ  ،البحث فيه ذ نف  الذي نُ  מאגר מידעمعلومات ال مُستودعنختار  ن علينا أن  الًَ 

 .التسلسلات المخزونة في هذا المُستودع

ما هو مصدر التسلسل الموجود ر )تذكَّ   Database الحقلالمعروضة تحت ات من بين الإمكاني  أن  نختار،  عليكة أي إمكاني   .2

 (؟لدينا

 Human genomic + transcript .א 

 Mouse genomic + transcript .ב 

  Nucleotide collection (nr/nt) .ג 

 لً يمكن المعرفة  .ד 

 

 

 

 

 سفل الشاشة في أ الموجود BLASTذ البحث بواسطة الضغط على الزر نف  ونُ  Nucleotide collection (nr/nt) ستودعالمُ لى شير إنُ 

 

نه يُشف ر لبروتين  لأنَّ  : ج.الإجابة هي ، على الأرجح لً تا  يشترك بإنتاج مُضمصدر التسلسل من فطر ولكو  جد اوتد حيوي 

كذلك لً يُمكن  .مكانية أ(إنسان )لإل mRNAتسلسلات ال  مُستودعات فيأو  الجينوم البشري مُستودعتسلسلات مشابهة له في 

. من المُمكن أن  مكانية ب(إلفأر)ل mRNAتسلسلات ال مُستودعات في أو  جينوم الفأر مُستودعفي  أن  نجد تسلسلات مٌشابهة 

 .nr/ntالتسلسلات العام  مُستودعنجد تسلسلات مُشابهة في 

 

 

أداة مُقارنة التسلسلات  

 التي اخترناها

 

نافذة تزويد تسلسل 

 الًستعلام

 

 مُستودعاختيار 

 المعلومات

 

 BLASTالزر 

 

ناسبينالمعلومات و م ستودعل وتقييد البحث تزويد تسلسل الاستعلامونافذة  BLASTn: شاشة الأداة 5الشاشة   .الكائن الحي الم 
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 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - החימוש "( )"מירוץح "التسل  " سباق 

 (8من  3صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

 .الاستعلام ستنتاجات عن تسلسلتحليل النتائج واستخلاص الا

 التي حصلنا عليها .ل النتائج حل  ن سنُ . الآصفحة النتائجتظهر أمامنا 

 

 

 

 

 

 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق 

 (8من  4صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

 تفاصيل البحث .

مُّ  من على نوا في القسم الأ. تمعَّ ناهجريعن البحث الذي أُ  معلومات على علىالقسم الأيحتوي . قسامة أالتي حصلنا عليها عدَّ  صفحة النتائجتض 

 .(6)الشاشة  صفحة النتائج

 

 

 ؟Query)الًستعلام )ما هو طول تسلسل  3.
 

o .نوكلوئتيد  24991 أ . 

o نوكلوئتيد 1032 .ب. 

o .نوكلوئتيد 100 ج. 

o لً يمكن المعرفة.. د 

 
 
 
 
 
 

 

 في تحليل النتائج نُنف ذ ما يلي :

 . ندرُس التسلسلات المُختلفة التي وجدناها ونفحص الشَّبه والًختلاف بينها وبين تسلسل الًستعلام.1

فها ما هي الوظيفة2 ل التسلسل الأكثر شبهًا بتسلسل الًستعلام،  ونستنتج من المعطيات التي يص  ز على سج  المتوق عة  . نرك 

 لتسلسل الًستعلام.

 

 

 .معلومات عن البحث ل: تفاصي1قسم  –البحث  نتائج : صفحة6الشاشة 

 

 

 

في القسم الأسفل من الجهة اليُسرى في شاشة    Query Length، كما ذُكر في الحقل نوكلوئتيد 1032ب. : هي الإجابة

 .النتيجة

 

 

 

          1القسم 

تفاصيل معلومات 

 عن البحث

 



 
 ؟وما هو نوع المعلومات الموجودة فيه ،ذ فيه البحثالمعلومات الذي نُف   مُستودعما هو اسم  4.
 

o مُستودعال. أ  nr-  ،ة  .نووي  حماض أ –معلومات ال 

o  .مُستودعالب nr-  ،ة.حماض أميني  أ -معلومات ال 

o  .مُستودعالجpr-   ،ة  حماض نووي  أ -معلومات ال 

o  .مُستودعالدpr-  ،ةأميني  حماض أ -معلومات ال. 
 
 
 

 
 

 

 

 

 

نبعد   .الًستعلامتسلسل ل المُشابهةفي التسلسلات معن النظر ونُ ل نتائج البحث حل  نُ ، في المعطيات العامة التمع 

 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق 

 (8من  5صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

  بياني  العرض ال

ب المُستطيلات التيتحت  .(8شاشة  ((סיכום גרפי (Graphic Summary-بالعرض البياني   من صفحة النتائج القسم الثانيى سم  يُ  س   تَن 

تحت تُعرض طول التسلسل.  لىإ تُشير ته مسطرة ح  كخط أحمر وتَ (query) الًستعلام تسلسل  بياني  بشكل عرض يُ   ،التشابه لعلامةون الل  

 درجةعلى  لُّ يد  ن الخط  لو   ، تسلسل كخط   كلُّ يُعرض . المعلومات مُستودعوالموجودة في  الًستعلاملتسلسل  لمُشابهةالمسطرة التسلسلات ا

. (انسبة تشابه منخفضة جد ً سود على ون الأالل   لَّ يدُ بينما  ،على نسبة تشابه عالية   لُّ ن أحمر يدُ وتسلسل النتيجة )لو  الًستعلام التشابه بين تسلسل 

 .النتيجةتسلسل مع  تسلسل الًستعلامالمنطقة التي يتشابه فيها على  لُّ يدُ   الًستعلام بالنسبة لتسلسل الخط   مكان كذلك فإنَّ 

ر الإجابة هي يُسم ى  نوكلوئتيداتلتسلسلات من ال مُستودع البحث في  تمَّ تنفيذ Database Name في الحقل: أ. كما ذُك 

يضًا. البحث  وتسلسلات من البروتينات أ نوكلوئتيداتاليحتوي على تسلسلات من  المُستودع . هذا (7)الشاشة ، nr مُستودع 

( وبأداة البحث أيضًا، عندما يت مُّ البحث بواسطة Molecule Typeفيه مُتعل ق بنوع تسلسل الًستعلام )كما هو مُبين في الحقل 

، يت مُّ البحث BLASTp، بينما عندما يكون البحث بواسطة الأداة نوكلوئتيداتاليت مُّ تنفيذه مُقابل تسلسلات من   BLASTnالأداة 

 تسلسلات من البروتينات. عن المُستودعا في هذ

 

 

 

 : تفاصيل المعلومات عن البحث .1قسم  –: صفحة البحث 7الشاشة 

 

 

 

الذي  المُستودعاسم 

 ذ فيه البحثيُنفَّ 

 



 

 العرض البياني  : 2القسم  –: صفحة نتائج البحث 8الشاشة 

تسلسلات  تتشابه هلو ،الًستعلام وبين تسلسل تهاوجد  النتائج التي  تالتشابه بين تسلسلا درجة هيما  ،(بحسب العرض البياني  )المنحنى. 5

 .التسلسل على طول كلَّ تسلسل الًستعلام  معالنتائج 

 

o  .تسلسل الًستعلام. على طول كل  . يوجد تشابه كبير اجدَّ  ةالتشابه كبيردرجة أ 

o  .تسلسل الًستعلام لً يوجد تشابه على طول كل   .قليلةالتشابه درجة ب.  

o  .الًستعلام باستثناء اخَ ره التشابه كبير في معظم تسلسل. قليلةالتشابه درجة ج. 

o  .ل ه باستثناء الًستعلام. التشابه كبير في معظم تسلسل ةالتشابه كبيردرجة د  .أوَّ

 

 
  

 

 

ن في ل نتائج البحث ونتمعَّ حل  نُ  الًستعلام تسلسل مع لتسلسلات تشابه ا مناطقوالتشابه  درجةعن  العرض البياني  عرفنا من خلال  بعد أن  

 .الًستعلاملتسلسل ت المُشابهة التسلسلا

 

ا  يدُلُّ  د. : الإجابة هي نة بالل ون الأحمر مم  ا بين تسلسل الًستعلام كل  تسلسلات النتيجة ملو  على درجة تشابه كبيرة جد ً

( وجود تشابه  9وتسلسلات النتيجة. حسب مكان تسلسلات النتيجة بالنسبة لتسلسل الًستعلام بالإمكان مُلاحظة )الشاشة 

ن  ليس في بدايته )في طرفه الأيسر(.  على طول مُعظم تسلسل الًستعلام، لك 

 

 

 

 م ستودع المعلومات  يجة الموجودة فيالتشابه ومنطقة التشابه بين تسلسل الاستعلام وتسلسلات النت درجة:  9الشاشة 

 

 

 

     2القسم 

 العرض البياني  

 تسلسل الًستعلام

 

 تسلسل النتيجة 

 

بداية تسلسل 

 الًستعلام 

 
بداية التَّشابه في 

 تسلسلات النتيجة 

 

منطقة غير 

 مُتشابهة

 

منطقة ذات تشابه 

 كبير

 



 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح التسل  " سباق 

 (8من  6صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

  (רשומותתיאור ت )جلا  الس  وصف 

القسم الثالث من صفحة النتيجة  .رافقة لتسلسلات النتيجةلومات المُ معن النظر في المع. لذلك نُ الًستعلام يجاد تسلسل مشابه لتسلسللإ نهدف

ف هذا القسم قائمة تعرض يشمل . (10)الشاشة  (החלק התיאורי - Descriptions)القسم الوصفي ى سم  يُ   (קוד הזיהוי)كود التعرُّ

 الًستعلاملتشابه بين تسلسل ل علامةعطي ختلفة تُ ومقاييس مُ  جل  الس  حتوى قصير لمُ  وصفٌ  ،لًستعلاماشابهة لتسلسل المُ  التسلسلاتت لا  جس  ل

 . .تسلسل النتيجةو

 

 .: وصف تسلسلات النتيجةسم الثالثالق –: صفحة نتائج البحث 10الشاشة 

 

ما كانت كلَّ . الًستعلامتسلسل المعلومات مع  مُستودعالذي وُجد في  جل  يتشابه الس  مدى  لى أي  هو مقياس يُظهر إ -Max scoreقياس الم  

 .أكثر لامشبه تسلسل الًستعيُ  جل  س  ال على فإنَّ أ score–قيمة ال

 
 ؟الًستعلام تسلسلمع توي على التسلسل الأكثر تشابهًا حي ت جلا  س  ال أيُّ ، في الجدولالموجود   Max score قياس. بحسب م  6 

 

o  جل  الموجود في الأعلى  .(P.chrysogenum IPS gene encoding isopenicillin N synthetase)أ. الس 

o  جل  الموجود في الأسفل  .(Aspergillus flavus NRRL3357 isopenicillin N synthetase PcbC)ب. الس 

o  جل  الأوسط  .(Penicillium chrysogenum strain AS-P-78 hypothetical protein)  ج. الس 

o .د ذلك  يمكن لً د  ل جميع التسلسلات نفس نسبة التشابه. نَّ لأأن  نُحد 

 

 

 
 
 
 
 
 

الإجابة هي: أ. التسلسلات المُختلفة مُرتَّبة في القائمة بحسب درجة التشابه بينها وبين تسلسل الًستعلام، من الأكثر شبهًا 

 شبهًا.)في الأعلى( إلى الأقل شبهًا )في الأسفل(. التسلسل الأعلى هو التسلسل الأكثر 

 

القسم الثالث 

 وصف

 

تسلسلات 

 النتائج

 

ف  جل  كود تعر   الس 

 

جل    وصف محتوى الس 

 

  علامةمقاييس 

 التشابه 

 



 
 ؟حسب رأيك ر تسلسل الًستعلامبروتين يُشف   أي  لى إ ،لوَ د  عطيات الجَ مُ على  عتمادبالً. 7 
 

o .أ Complete genome 

o .ب isopenicillin N synthetase 

o .جhypothetical protein  

o .د RIB40 DNA 

 

 
 
 
 
 
 . بحسب التسلسلات المعروضة في الجدول، في أي كائن حي  يتواجد التسلسل الأكثر شبهًا بالتسلسل الذي عزلناه من الفطر؟ 8
 
 

o أ Penicillium chrysogenum .(פיטריית הפנציליניום - ليوميالبنس )فطر. 

o .ب Aspergillus oryzae  ( אספרגילוס אוריזאפיטריית   - ة أوريزهرشاشي  فطر .) 

o .ج) Escherichia coli חיידק האשרכיה קולי - الإشريكية القولونية بكتيريا.) 

o  .لً يمكن التحديد .د 

 
 
 
 
 
 

 .هذه التسلسلاتم بعمق عن التشابه بين سنتعلَّ ، احث زله البلتسلسل الذي عجين المُشابه لالالً ن بعد أن  عرفنا ما هو 
 
 
 

(، اسم الجين الأكثر شبهًا بتسلسل الًستعلام هو 11الإجابة هي: ب. كما يُمكن  أن  نُلاحظ  في الشاشة الناتجة )شاشة 

isopenicillin N synthetase ( איזופנציליןأو بالعبرية N-סינטאז .)  تسلسل  أنَّ ح الًفتراض لذلك من المُرج

 ا أيضًا.مُشابهً  االًستعلام يحوي جينً 

علم  .IPNSباسم  ي الجين أيضًاسم  ة نُ خلال الفعالي  . ل تسهيل الأمر IPNSلبروتين واسم ا IPSاسم الجين هو  أنَّ : انتبهوا  للم 

  تسلسل النتيجة الأكثر شبهًا بتسلسل الاستعلام موجود في أعلى القائمة : 11الشاشة 

 

 

 

 (ليوميالبنسفطر  -פיטריית הפנציליניום) Penicillium chrysogenumالإجابة هي: أ. 

 

 

اسم الجين الأكثر شبهاً بتسلسل 

 الًستعلام

 



 

 .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  ات اد  من الم ض "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق 

 (8من  7صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة هم  المَ 

 قارنة التسلسلات م  

واحد من  كل  و تسلسل الًستعلام بين  (Alignments) (השוואות הרצפים) قارنة التسلسلاتم  من صفحة النتائج  القسم الرابعيعرض 

أو الضغط  من صفحة النتائج،م الرابع س  لى الق  ى الوصول إحت  النتيجة  حتصفُّ يُمكن  .(12)شاشة ستودع مُ التسلسلات النتائج الموجودة في 

قابل مُ  لًستعلامتسلسل ا مُحاذاة الى لص  ل نَ  (شابه )القسم الثالثأو على علامة التَّ  ،()القسم الثاني في العرض البياني   على الخطوط الحمراء

 .تسلسل النتيجة

حاذاة، المُ في   لوي  التسلسل العُ ، Query سماشار إليه بالمُ الًستعلام  تسلسل مُّ قارنة تضُ . كل مُ ولىن في مُقارنة )مُحاذاة( التسلسلات الأنتمعَّ 

 الًستعلام ولى تصف تسلسل قارنة الأ. المُ حاذاةالمُ في  فلي  التسلسل السُ ، Sbjctاسم شار إليه بالمعلومات والمُ  مُستودعالتسلسل الموجود في و

يُعرض  . M15083.1هو  ذا التسلسلالخاص به (קוד הזיהוי) فكود التعر   ،المعلومات مُستودعوالموجود في  ه،ببهًا والتسلسل الأكثر ش

نفس  فيه " يتواجدעמדה " ضعموفي كل  مودي  يظهر خط ع .ابه الخاصالنوكلوئتيدات تسلسل ة حسب مرقَّ لة واحدة  مُ تسلسل كجدي كلُّ 

. خضرالأطار الذي يظهر في الإنظر المثال أُ ، (المُشابه له )التسلسل السُفلي   تسلسل)التسلسل الأعلى( وال الًستعلامفي تسلسل  النوكلوئتيد

قارنة باسم المُ من  طريقة الهذه ى سم  . تُ (زهري  الطار الإبلً يظهر خط )أنظر المثال  ،التسلسلين فيختلفة مُ  نوكلوئتيداتعندما تتواجد 

نقذ الحياة  فرات تُ ة الط  ة في فعالي  ة الثاني  هم  أنظر المَ (  ClustalW ةع في الأدابتوسُّ عنها  مونتعلَّ "  העמדת רצפים" التراصف التسلسلي 

 (.في موضوع الهيموجلوبين" מוטציות מצילות חיים"

 .التسلسلاتالموجودة فوق مُقارنة سطر في الأة رقمي  عطيات مُ بين التسلسلين ب التشابه  مدىمقاييس تُعرض 

javascript:showMe(2,'m2',250,20,-10)


 

 

 قارنة التسلسلات م   –: صفحة نتائج البحث 12الشاشة 

 

 

 

محاذاة 

التسلسلات 

  4القسم 

 

 

تسلسل النتيجة 

(Sbjct) 

 

 مقاييس جودة التشابه

تسلسل الًستعلام 

(Query) 

 

أمثلة لمواضع 

 مُختلفة 

 

أمثلة لمواضع 

 مُتطابقة

 

أمثلة لفراغات 

 (-GAP)فجوات 

 



 

 .والتسلسل الأول الًستعلام قارنة بين تسلسل ن في المُ نتمعَّ 

 الموجودة المُتشابهةضع اموهو عدد الكم شابه بين التسلسلين، ود ما هي نسبة التَّ حد   فوق المُحاذاة،الموجودة عتماد على المعلومات .  بال9ً

 ؟قارنة المعروض في المُ التسلسل في مقطع 

 

 

 

o ضعان مُتشابهان. %0  . نسبة التشابه هي أ   ، يوجد مَو 

o مُتشابه عضمو 909 ، يوجد%92 . نسبة التشابه هي ب.  

o مُتشابه عموض 16يوجد  ،%1 . نسبة التشابه هي  ج . 

o مُتشابه عموض 981يوجد  ، %98 . نسبة التشابه هي  د. 

 909%. التَّشابه موجود في 92( أنَّ نسبة التَّشابه هي 13)الشاشة  الإجابة هي: ب. نُلاحظ في الشاشة التي تظهر أمامنا

غم من التَّشابه الكبير الموجود على طول كل  التسلسل، توجد 981موضع من أصل  قليلة  نوكلوئتيدات. انتبهوا إلى أنَّه بالر 

ن   ليست مُتطابقة في التسلسلي 

 

 

المُتشابهة ( وعدد المواضع (%92نسبة التَّشابه 

 (.981( من مجموع كل المواضع )909)



 

علم تعديل  مُّ ديدة ويت  ت ججلا  س  بشكل مُستمر  إليها ة وتُضافديناميكي   المعلومات مُستودعات نَّ " أَ الحياة فرات تُنقذالط  ة "لًحظنا في فعالي  :  للم 

 אלגורתים(خوارزمي ات )حديث في التَّ  .أيضًا ربشكل مُستم ة وتطويرهانفورماتي  دوات البيوإيت مُّ تعديل الأ، كذلك فيها أيضًا ت القائمةجلا  الس  

غم من أ ،الموجودة في الموقع 13يظهر في الشاشة  الذي، )المُحاذاة(راصف تغيير التَّ  لىى إد  أ  ClustalWداة البحث أ الأكثر  ل  جالس   نَّ بالر 

اليوم  ذهاالتي نُنف  محاذاة بين التسلسلات أنَّه في اللاحظة المُ  نامكان. بإأيضًا Scoreال لم تتغيَّر قيمة  كما ،ربتسلسل الًستعلام لم يتغيَّ  شبهًا

 973ولهذا طول التسلسل الناتج من المُقارنة هو  ،(13 في الشاشة  17 اليوم بالمُقارنة مع Gaps من ال1)قل بكثير من الفراغات عدد أ

 نفورماتيكا.ر في البيوإطوُّ ة والتَّ جل شرح وتوضيح الديناميكي  لوا هذا من أغ  (. استَ 13)كما يظهر في الشاشة  981)اليوم( وليس 

 ئتيد ينتهيولكووبأي ن isopenicillin N synthetaseتسلسل الجين مع  تسلسل الًستعلام (لتماث) تشابه يبدأنوكلوئتيد أي  في. 10 

 ؟التشابه

o .61-1032 أ 

o .1-1032 ب 

o .1-9739 ج 

o .420-973 د  
 

 

 

سلسل مع ت( Sbjct شار له بالمُ ) isopenicillin N synthetase تسلسل الجين )הומולוגיה(تماثل  يبدأ نوكلوئتيدأي  في. 11

 ؟التماثل ينتهينوكلوئتيد وبأي الًستعلام 

o  .61-1032أ  

o  .1-1032ب 

o .1-973 ج 

o .420-973د  

 

 ( مدى التَّشابه بين تسلسل الاستعلام وتسلسل النتيجة التي اخترناها העמדת רצפים -)الم حاذاة تتَّراصف التسلسلا: ي ظهر  13الشاشة 

 

 

 

  1032- 61الإجابة هي: أ.  

 

 

(، يبدأ التشابه بين تسلسل النتيجة وتسلسل الًستعلام في 14الإجابة هي: ج. كما يُمكننا أن  نرى من المُحاذاة )الشاشة 

 .973في الموضع الموجود  نوكلوئتيدالوينتهي في  1الموجود في الموضع  نوكلوئتيدال

 

 



 

 

رقم الموضع في تسلسل الًستعلام 

 الذي يبدأ فيه التَّشابه

 

رقم الموضع في تسلسل النتيجة 

 الذي يبدأ فيه التَّشابه

 



 

 

( وفي تسلسل 61ستعلام )الموضع مواضع مختلفة في تسلسل الً فيمُقارنة التسلسلات تبدأ  : يجب أن  يعرف الطلاب أنَّ  للمعلم

isopenicillin N synthetase  من في مواضع مُختلفة أيضًا مُقارنة التسلسلات تنتهي (. 1)الموضع  المعلومات ستودعمُ الموجود في

 isopenicillin N synthetase (972.)تسلسل من ( و1032سلسل الًستعلام )ت

 

، هل قارنة التسلسلات في القسم الرابعوبالًعتماد على مُ  (،הצגה גרפית) العرض البياني   .بالإعتمادعلى طول الجين المعروض في قسم12

 ؟الًستعلام تسلسل كل طول علىموجود  النتيجة تسلسلمع  (ההומולוגיה)التماثل 

o .أ. نعم 

o ًب. ل. 

 
 

 

 

 

 

 : التماثل بين التسلسلات ي مكن أنْ يتواجد في مواضع م ختلفة في كل تسلسل من التسلسلات .14الشاشة 

 

 

 

 الإجابة هي: ب. لً. 

 

 

في تسلسل الًستعلام  رقم الموضع

 الذي ينتهي فيه التَّشابه

 

رقم الموضع في تسلسل النتيجة  

 الذي ينتهي فيه التَّشابه

 



 

نا . من هُ 1032-61ات نوكلوئتيدفقط بين ال موجودالتماثل  لكنَّ  ،نوكلوئتيد 1032طول تسلسل الًستعلام هو  لاحظ أنَّ نُ  للمعلم : يُمكن أن  

 أن   . كذلك يُمكن  في مُقارنة التسلسلاتبداية تسلسل الًستعلام لً تُعرض ولذلك  ،عن تسلسل النتيجة كثيرًاختلف فإن بداية تسلسل الًستعلام ت

( التسلسل بدايةفي  نوكلوئتيد 60اية تسلسل الًستعلام )تقريبًا عدم وجود تماثل بين بد(، בהצגה הגרפית) حظ في العرض البياني  نلُا 

 تسلسل النتيجة:وفي تسلسل الًستعلام ( البداية) 5'تفسير حقيقة عدم وجود تشابه بين الطرف . هناك احتمالًن ل  النتيجة تتسلسلاو

ن من  – اجدً   مُتشابهةها كائنات مُختلفة )لكنَّ  من الحديث عن تسلسلات مصدرها . بما أنَّ 1 مكان بالإ -ات(فطري  مصدر التسلسلي 

 ن.ي  الجينَ تسلسل نة بين وجود اختلافات مُعي  

يكون التسلسل في  مكن أن  المُ  نَ م   ،ةمقطع استنسخ داخل بلاسميد خلال بناء مكتبة جينومي   منمصدر تسلسل الًستعلام  لأنَّ . 2

الجينوم  مُجاورة فيسميد أو من منطقة من البلا ومصدره ،isopenicillin N synthetaseللجين  اطرف المقطع ليس تابعً 

מאגר ) المعلومات ستودعمُ الموجود في  isopenicillin N synthetaseطرف الًستعلام للجين  مع يتلاءم. لذلك لً مثلًا 

 .(מידע

يوجد عدد من ، نوكلوئتيداتالتطابق في كل في هذه المنطقة لً يوجد  ،(1032-61)طقة التي يتواجد فيها تماثل كبيرالمن لىإ انتبهوا أيضًا

 في تسلسل الًستعلام عنه في تسلسل النتيجة. نوكلوئتيدالمواضع يختلف فيها ال

 

ن ما هو المُض هل -ومصدرهاسم الجين المُشابه  –ن ى المعلومات التي جمعتها حتى الآ. بالًعتماد عل13 الحيوي الذي  اد  يُمكنك أن  تُخم 

  البكتيريا التي عزلناها؟ هُ تجُ تُن  

o  .سلينيمبأأ  

o .كاناميسين ب 

o  .بنسلينج 

o  .ن لً يُمكند   .أن  نُخم 

 

 

 

 

ادات  "جيل جديد"ر تطوي - )"מירוץ החימוש "(ح "التسل  " سباق   .(كانتبيوتي)الأ ةالحيوي  من الم ض 

 (8من  8صفحة ) الاستعلامشابه لتسلسل الم   : البحث عن تسلسل النوكلوئتيداتIة م  المَه

  Iة هم  جمال المَ إ

 حيوي   د  لإنتاج مضا (יתטמסלול הביוסינ)له وظيفة في المسار البنائي  نشك أنَّ  ان  كُ  ،لتسلسل الذي عزلناها ةهوي  ة عن م  هذه المَهفي بحثنا 

 بواسطة الأداةات نوكلوئتيدالتسلسلات  معلومات ستودعاتمُ بحث في كاستعلام  استعملناه ،التسلسل ةيجاد هوي  في الفطر. من أجل إ

BLASTn . نزيم ر لإشف  تُ  تشابهًاكثر التسلسلات الأ .لتسلسلات ذات تشابه كبير مع تسلسل الًستعلاممن ا عددًانتائج البحث أظهرت

isopenicillin N synthetase הפנציליום ليوميالبنس فطرمن  ومصدرها(Penicillium chrysogenum) .فطر ،من اسم الفطر 

 .بنسلينحيوي ال ضاد  نتج المُ أنَّه يُ ن خم  نُ  أن  مكن يُ  ،  ليوميالبنس

 الإجابة هي: ج. بنسلين. 

 

 

http://en.wikipedia.org/wiki/Penicillium_chrysogenum


ة. معلومات بيولوجي   ستودعاتمُ ن البحث في م   أيضًان هي مك  التي تُ ، Entrezات السابقة عن الأداة هم  في المَ منا تعلَّ . 14 

 ؟تسلسل الجينة هوي  ساعدة في تحديد لهذه الأداة المُ  مكن  هل يُ  ،Entrezعمل الأداة  مبادئلديكم عن   بالًعتماد على المعلومات المعروفة

 

 

 

 

المعلومات  ستودعاتمُ ت في جلا  يجاد س  تُستعملان لإ BLASTو Entrez داتان يُمكن عرض السؤال للنقاش في الصف. الأ:  للمعلم

يجاد كلمات بحث في ة تعتمد على إداة بحث نصي  هي أ Entrezداة سس بحث مُختلفة. الأدوات تعتمد على أالأهذه ، لكنَّ (מאגרי מידע)

 ،ت المُختلفةجلا  ات الموصوفة في الس  نوكلوئتيدعتمد على مُقارنة تسلسل الًستعلام مع تسلسلات الت BLASTn، بينما ل  جللس   الحقول المُختلفة

كثر للاستعمال في الحالًت التي مُناسبة أ Entrezداة . الأتشابه كبيرةيجاد تسلسلات ذات نسبة خر لإمُحاذاة التسلسلات الواحد مُقابل الًَ ثُمَّ 

تسلسل  ولكنَّ  (،ر للهيموجلوبين عند الًنسانالجين المُشف   )مثلُا عندما نرغب بالبحث عن فيها اسم الجين الذي نرغب ببحثهنعرف 

التي يكون فيها التسلسل  ناسب للحالًتمُ   BLASTn داةموجودًا لدينا. بالمُقابل استعمال الأليس  ذاته ة(ميني  حماض الأالأ ات )أونوكلوئتيدال

ة التسلسل وعلى وظائفه على هوي  من خلالها  فالتعرُّ و ،المعلوماتستودعات مُ في  ةننا نرغب بالبحث عن تسلسلات مُشابهلك  موجودًا لدينا، 

רצפים  وهي ما تُعرف بالعبرية خرىماثلة لتسلسل مُعطى من كائنات أمُ  داة للبحث عن تسلسلاتهذه الأتُستعمل  أن  يُمكن . مكنةالمُ 

  .פרלוגיים

واسطة كلمات لً يُمكن تنفيذ بحث ب؛ لذلك ة التي يشترك فيهالجين أو العملي  ة امعلومات عن هوي   أي  ولً توجد لدينا  ، تسلسل فقط ينا هُنادل

وليس  BLASTnداة المناسب أكثر استعمال الألذلك من . لديناماد على التسلسل الموجود ل الًعتومن المُفضَّ  ،بحث أو كلمات مُفتاح

Entrez. 

 

  على معرفة هوي ة الباحثين  تُساعدBLASTn   ةنفورماتي  مع الأداة البيوإة الوراثي   הנדסה גנטיתالهندسة دمج طُرق أنَّ ة هم  في هذه المَ تعلَّمنا 

فنا في هذه الفعالي ة ة بيوكيماوي  في عملي  شترك لجين المُ ا نة. تعر  استعملنا . الحيوي  بنسلين في الفطر اد  ضشترك بإنتاج المُ على الجين المُ ة معيَّ

مال دنا بواسطة استع. حدَّ الحيوي   ضاد  نتاج المُ على إدرتها قُ  رتتضرَّ  ، نواع  طافرة من الفطراج أية لإنتفي بداية البحث طرق الهندسة الوراث

 لجين. ولكن  ا اتنوكلوئتيددنا تسلسل حدَّ  (שיטת סנגר)بواسطة طريقة سانجر ،  الحيوي   ضاد  شترك في إنتاج المُ المُ  الجينة المكتبة الجينومي  

واستعملنا الأداة  نفورماتيكا لى مجال البيوإجهنا إحدي توَّ جابهة هذا التَّ . من أجل مُ ربروتين يُشف   الجين ولأي  ة هوي   ن لم نعرف ما هيحتى الًَ 

BLASTn .البحث استعلامكتسلسل  تستعملاُ  ،الحيوي   ضاد  نتاج المُ شترك في إالمُ  لجينا نتائج تحديد تسلسل. 

تسلسلات مشابهه  بهدف العثور على المعلومات  ستودعاتمُ مع التسلسلات الموجودة في الًستعلام تسلسل  BLASTn ك البحثحر  مُ قارن 

. الأ الًستعلام تسلسلتُشبه  التي من التسلسلات االبحث عددً ظهر أ. الًستعلام لتسلسل )IPS (هو الجين من بينها  شبهًاكثر بشكل  كبير 

isopenicillin N synthase   لى البروتينر إالذي يُشف) isopenicillin N synthase IPNS( . ضاد  هذا البروتين بإنتاج المُ يشترك 

. هكذا يُمكننا ةفي المبنى والفعالي   حفظ على يدلُّ غالبًا بين التسلسلات  ()שימור גבוהتسلسلي  كبير  حفظوجود  نسلين في الفطر. ب الحيوي  

ندعم هذا  أن   علينا . لكن  ى الباحثجديد كما تمن   حيوي   مضاد   نتجالبنسلين ولً يُ أيضًا نتج هو الذي عزلناه يُ  الفطر أن  نكون على يقين بأنَّ 

نزيم على هذا الإ ف أكثرسنتعرَّ  ،IPNSنزيم لى إر إيُشف   الموجود لدينا التسلسل ذا كان إ سنفحص ات التاليةم  ه. في المَ إضافي ةبواسطة أدوات 

 .مبناه الثلاثي الأبعاد على سنتعرف أيضًامة لأدائه كما ه  مُ ال الأجزاءف على ساعدنا على التعرُّ ة إضافية تُ نستعمل أدوات بيوإنفورماتي  سو
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