کاوش آموز
قالب پاسخ تمرین شماره ۲
بررسی ساختار ژن و Transcriptها در Ensembl
BRCA1  •  TP53  •  CFTR
	نام و نام خانوادگی
	.......................................................................

	نام دوره
	بیوانفورماتیک مقدماتی

	تاریخ انجام تمرین
	.......................................................................

	نسخه/مبنای بررسی
	Homo sapiens / GRCh38 / Ensembl


راهنمای کوتاه
• اطلاعات هر سه ژن را مستقیماً از Ensembl استخراج کنید و از پاسخ‌های آماده استفاده نکنید.
• مبنای ژنومی تمرین GRCh38 است. تاریخ بررسی خود را برای هر ژن ثبت کنید.
• تعداد اگزون و اینترون را بر اساس Canonical Transcript گزارش کنید.
• پس از تکمیل سه ژن، بخش سؤالات تحلیلی را نیز پاسخ دهید.
• پس از پایان، فایل را با نام و نام خانوادگی خود ذخیره و از صفحه تمرین در سایت کاوش آموز ارسال کنید.


BRCA1  |  اطلاعات استخراج‌شده
	مورد
	راهنما
	پاسخ شما

	Full Gene Name
	نام کامل ژن
	



	Synonyms
	نام‌های دیگر ژن
	



	Chromosomal Location
	کروموزوم + Start – End بر اساس GRCh38
	



	Strand
	Forward (+) یا Reverse (-)
	



	Gene Length (bp)
	طول ژن بر حسب bp؛ محاسبه: End − Start + 1
	



	Number of Transcripts
	تعداد Transcriptهای نمایش‌داده‌شده در Ensembl
	



	Canonical Transcript
	Transcript مشخص‌شده به‌عنوان Ensembl Canonical
	



	Number of Exons
	تعداد اگزون‌های Canonical Transcript
	



	Number of Introns
	تعداد اینترون‌ها بر اساس همان Canonical Transcript
	




تاریخ بررسی در Ensembl:  .......................................................
یادداشت کوتاه / نکته‌ای که هنگام بررسی این ژن متوجه شدید:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................


TP53  |  اطلاعات استخراج‌شده
	مورد
	راهنما
	پاسخ شما

	Full Gene Name
	نام کامل ژن
	



	Synonyms
	نام‌های دیگر ژن
	



	Chromosomal Location
	کروموزوم + Start – End بر اساس GRCh38
	



	Strand
	Forward (+) یا Reverse (-)
	



	Gene Length (bp)
	طول ژن بر حسب bp؛ محاسبه: End − Start + 1
	



	Number of Transcripts
	تعداد Transcriptهای نمایش‌داده‌شده در Ensembl
	



	Canonical Transcript
	Transcript مشخص‌شده به‌عنوان Ensembl Canonical
	



	Number of Exons
	تعداد اگزون‌های Canonical Transcript
	



	Number of Introns
	تعداد اینترون‌ها بر اساس همان Canonical Transcript
	




تاریخ بررسی در Ensembl:  .......................................................
یادداشت کوتاه / نکته‌ای که هنگام بررسی این ژن متوجه شدید:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................


CFTR  |  اطلاعات استخراج‌شده
	مورد
	راهنما
	پاسخ شما

	Full Gene Name
	نام کامل ژن
	



	Synonyms
	نام‌های دیگر ژن
	



	Chromosomal Location
	کروموزوم + Start – End بر اساس GRCh38
	



	Strand
	Forward (+) یا Reverse (-)
	



	Gene Length (bp)
	طول ژن بر حسب bp؛ محاسبه: End − Start + 1
	



	Number of Transcripts
	تعداد Transcriptهای نمایش‌داده‌شده در Ensembl
	



	Canonical Transcript
	Transcript مشخص‌شده به‌عنوان Ensembl Canonical
	



	Number of Exons
	تعداد اگزون‌های Canonical Transcript
	



	Number of Introns
	تعداد اینترون‌ها بر اساس همان Canonical Transcript
	




تاریخ بررسی در Ensembl:  .......................................................
یادداشت کوتاه / نکته‌ای که هنگام بررسی این ژن متوجه شدید:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................


سؤالات تحلیلی
برای هر سؤال، نتیجه را بنویسید و با استفاده از داده‌های استخراج‌شده، دلیل یا محاسبه خود را نیز ارائه کنید.
	1. کدام‌یک از سه ژن طول بیشتری دارد؟ طولانی‌ترین و کوتاه‌ترین ژن را همراه با طول هرکدام مقایسه کنید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	2. طولانی‌ترین ژن چند برابر کوتاه‌ترین ژن است؟ محاسبه نسبت را نشان دهید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	3. کدام ژن Transcript بیشتری دارد؟ تعداد Transcript هر سه ژن و تاریخ بررسی را ذکر کنید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	4. آیا تعداد Transcriptها با تعداد Protein Isoformها برابر است؟ دلیل علمی پاسخ را توضیح دهید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	5. آیا ژن بزرگ‌تر الزاماً Exon بیشتری دارد؟ با استفاده از داده‌های سه ژن تحلیل کنید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	6. چرا تعداد Exonها را بر اساس Canonical Transcript گزارش کردیم؟

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	7. آیا هر سه ژن روی یک Strand قرار دارند؟ اگر ژنی روی Reverse Strand بود، مفهوم آن را توضیح دهید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................



	8. مهم‌ترین چیزی که از مقایسه این سه ژن یاد گرفتید چیست؟ در ۳ تا ۵ جمله جمع‌بندی کنید.

	پاسخ:
..................................................................................................................................................
..................................................................................................................................................





چک‌لیست قبل از ارسال
☐  اطلاعات BRCA1 کامل شده است.
☐  اطلاعات TP53 کامل شده است.
☐  اطلاعات CFTR کامل شده است.
☐  برای هر ژن تاریخ بررسی ثبت شده است.
☐  تعداد Exon و Intron بر اساس Canonical Transcript گزارش شده است.
☐  هر ۸ سؤال تحلیلی پاسخ داده شده است.
☐  نام و نام خانوادگی در صفحه اول نوشته شده است.
☐  فایل با فرمت DOCX ذخیره شده است.
نام پیشنهادی فایل:  Exercise-02-FullName.docx
پس از آپلود موفق فایل در سایت، در بخش دیدگاه‌ها بنویسید: «پاسخ تمرین ارسال شد.» و نام و نام خانوادگی کامل خود را نیز درج کنید.
کاوش آموز  |  دوره بیوانفورماتیک مقدماتی  |  تمرین شماره ۲
