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 )الجزء ا�ول( أين يبدأ نســــــــــــــــخ الجينوم: الفصل ا�ول

    

�الوراثية �للمعلومات ��ساسية �الوحدة ��ي � الجينات �لبناء �ال�زمة �ا�علومات �تحمل �ف#" �الحية، �الكائنات �كل  الخ�يا*ي

 .وإعطا1Bا�صفا@1ا�ا�م?<ة الكائناتومن�ثم�بناء�أجسام� الوظائف�الحيويةوالحفاظ�عل12ا�والقيام�بكافة�

  التعب�)�عن�الجينات

�ال �من �جزء �بنسخ �الج?ن �التعب?�Lعن �عملية �هو�اختصار� (DNA) تبدأ �منقوص�( اYىالذى �الرايبوزي �النووي الحمض

حلزوني�وكل�سلسلة�� تلتفان�حول�بعضهما�بشكل�Nucleotides وهو�يتكون�من�سلسلت?ن�من�النيوكليوتيدات) �كسج?ن

� ��Nucleotideنيوكليوتيد �ريبوز opqوهو�الديزوك� oprسكر�خما� �من ��Deoxyriboseتتكون وقاعدة��phosphateوفوسفات

 Nitrogen baseني|Lوجينية�

�Guanine ( G )والجوان?ن��Adenine ( A ) ?نوتتضمن��دين�Purinesوالقواعد�الني|Lوجينية�تتضمن�مجموعتان�البيورين�

 Cytosine ( C ) والسيتوزين��Thymine ( T )وتتضمن�الثيم?ن��Pyrimidinesأما�ا�جموعة�الثانية�ف#�oالب?Lميدين�



�الني|Lوجينية� �أن�القاعدة �الني|Lوجينية�ثايم?ن A أدن?نوي�حظ �القاعدة �مع �الس�سل�تكون�متقابلة �*ي�أحد *ي�T)(تكون

ل�كما�بالشكC سايتوس?نمتقابلة�مع�القاعدة�الني|Lوجينية� G غوان?نالسلسلة�الثانية،�بينما�تكون�القاعدة�الني|Lوجينية�

.  

 

  ويمكن�كتابة�الج?ن�ع�ى�انة�تتابع�من�القواعد�الني|Lوجينية�

TTCGTTAAGTAACTTCACTGCCCGTAGTGTACCGGCATTCGCTAGCAAGAGTCTTTCTG 

 كم:)مج�نعم سهلة�هل�يمكن�ان�نقوم��1ا�بطريقة�حسابية�؟ Genome replicationلجينات�ا�تماثل�ل�نسخ�الاذن�عملية�

  كيف؟؟

  ويقوم�بعمل�نسخ�لة�DNA string Genomeفية��اكتب�برنامج�يأخذ�ملف�ن<=> :بالشكل��تى�ا�شكلة�يمكن�صياغ�1ا�

Replication  Problem: 

     Input: A DNA string Genome. 

     Output: copy of DNA string Genome .  

من�اى�ليست��1ذة�السهولة�ف��يتم�نسخ�الج?ن� Genome replicationنسخ��ا�تماثل�للجينات�الولكن�حقيقة�عملية�

وتتم�عملية�النسخ�  oriC ويطلق�علية��Replication origin  يسم�oبل�يبدأ�النسخ�من�جزء�مع?ن�*ى�الج?ن��جزء�فية�

�oل�جزىء�يسم�  . DNA polymerasesمن�خ



  

مهم�جدا�جدا�ليس�فقط��عرفة�كيف�تتم�عملية�النسخ�ولكن�ايضا�مهم�*ى�حل�مشاكل��oriCوتحديد�مكان�بداية�النسخ�

oج�الجي���البيوانفورميتك�مثل�الع �*ى�مجال مثال�ع�ى�اهمية�معرفة�منطقة�:]ى�الرابط�التاYى�  gene therapy كث?Lة

   بداية�النسخ

  سهلة�هل�يمكن�ان�نقوم��1ا�بطريقة�حسابية�؟  gene  Replication اذن��ن�هل�عملية�نسخ�الجينات

  :ا�شكلة�يمكن�صياغ�1ا�بالشكل��تى�

  ؟�oriCاكتب�برنامج�يقوم�بأخذ�ملف�ن<=>�ويحدد�Yى�اين�منطقة�بداية�النسخ�*

Finding oriC Problem: 

     Input: A DNA string Genome. 

     Output: The location of oriC in Genome.  

  :فا�سألة�كأنة�لغز��فتخيل�ان�لديك�النص��تى�ا�سألة�¢�طبعا؟ هل�كم Lمج�تستطيع�ان�تكتب�برنامج�لحل�هذة�

…TTCGTTAAGTAACTTCACTGCCCGTAGTGTACCGGCATTCGCTAGCAAGAGTCTTTCTG 

GGCAAGCTTCACTTGTGATCGCGGCCTGTGCCCCCGGAATGAAACAACCACGTCCCTGCT 

AACAACGACGGGAAAAGGGAAGTGATCCGTCGGCAGACCCAGACTAGTGCCCTTCTCCGG 

CTTCCAACACCAACGAGTCGGACCGAATTGAGCACTCGAATGCACGGCGCTTTTTGCCGG 

CCGAAACGGCGCCTCCGCATTGATCGACGCACGGCCTCTTTTGGCTACAGCGCATGGCTT 

TACACTCGGCATGCATTTCCAGTGCTAATCAAACAGAATTCCTTGTAAAGTCCTTCAACC 

GTGACAGACTATCGCTAAGGAGCCTTTCCAGTCGTGCCTGCAATCACTCGCGAAATCAAC 



AAATCTACATCTAAGCACGCTCGTGGTTCGGAGTCCCGCCCTCATGTGGACCATAGCCGG 

TTCGCCCGAGTCCTAGGCACGATCAGAGGACCTATCTTTCGCCACTCAACTCTTCTGAGT 

GAAACAATATCGACCGAAACCTTGCTCGGTTTTGTCCACAACAACGTCAGGCCCATAAGC 

AGACGACATTAGTCCGCTGTTGTCGCGGGCGTCCCATAGCCGTACGATGTCCCGTCGGA…  

هل�من�حل�لهذا�الغز� هذا�حقيقة�لغز�- عن�ماهية�هذا�النص��وتريد�ان�تعلم�اين�تبدأ�نسخ�النص�دون�ادنى�معلومات

  ؟؟؟؟

ة�بداية�النسخ�لهذا�الج?ن�قطمنالهدف�نريد�ان�نعلم�و لبك|Lيا�ما�� geneح�oªنعمل�بشكل�عم�ى�نف|Lض�ان�لدينا�ال

finding oriC in bacterial genomes اخرى�فية�مناطق��هذا�الج?ن�جيدا�لنعلم�ما�الذى�يم?<�مناطق�عن��ونحلل��ننظر ف

يسم�oهذا�النوع�من�(ثم�نطبق�ما�تعلمناة�ع�ى�بك|Lيا�من�انواع�اخرى���خاصة�oriCوما�الذى�يم��fمنطقة�بداية�النسخ�

  )in silico approachالتعلم�

  )الكول�)ا�الp>�تسبب�مرض�(   cholerae Vibrio,التطبيق�ع�ى�بكh)يا�

�عدوى�*ي�
ً
تعت �Lالكول?Lا�من�أحد��مراض�الª"�تصيب�الجهاز�الهضم"،�يأتي�ا�رض�*ي�صورة�إسهال�حاد�مر±p"�مسببا

و*ي�بعض�الحا¢ت�تكون��عراض�بسيطة�و*ي� ."Bacterium Vibrio Cholera - "بك|Lيم�في Lيو�كول?Lا"�معاء�ببك|Lيا�

 :¶خر�تكون�خط?Lة�و@1دد�حياة�µنسان�وتأتي��عراض�*ي�صورةالبعض�

�مع�ازدياد�حدته-1
ً
 .إسهال�بكميات�كب?Lة�جدا

 .«ئ -2

 .تقلص�*ي�عض�ت��رجل -3

 .فقد�سريع�لسوائل�الجسم�مما�يؤدى�إYي�حدوث�الجفاف-4

  تعرض�µنسان�لصدمة�وموته�*ي�خ�ل�ساعات�إذا�لم�يتلق�الع�ج-5

  : نيوكليوتيدة�1,108,250ويتكون�من�ة�البك|Lيا�كا¢تىشكل�الج?ن�لهذ

https://beta.stepic.org/media/attachments/lessons/3/Vibrio_cholerae.txt  

نيوكليوتيد����500]ى�هذة�البكh)يا�~ى�عبارة�عن�جزء�من�الج�ن�يتكون�من��oriCتم�م!حظة�ان�منطقة�بداية�النسخ�

Nucleotide�L?يا�اى�مكان�*ى�هذا�الج?ن�الكبL|1,108,250والذى�يتكون�من��السؤال��ن�كيف�تعلم�هذة�البك �

 500فيجب�ان�تكون�هناك�رسالة�مخفية�*ى�هذة�ا�نطقة�ا�كونة�من�؟؟ oriCمنطقة�بداية�النسخ�هو�نيوكليوتيدة�

بروت?ن�يسم��oمنومن�البيولوÈى�نحن�نعلم�ان�بداية�عملية�النسخ�تتم���oriCبداية�النسخ�نيوكليوتيدة�تقول�ا1Çا�منطقة�

 



dnaA  يربط�داخل�منطقة�بداية�النسخ�ويعرف�ب�L?وهو�جزء�صغdnaA boxsى���Yفيمكننا�النظر�اdnaA box 1ا��Çع�ى�ا

 .اربط�هنا�� dnaAرسالة�تقول�لل Lوت?ن�

]ى�dna Aboxخفية�ا�رسالة�ع�ى�ال نريد�الحصول� ا�سألة��ن�تحولت�اYى�ما�يعرف�بالرسالة�ا�خفية�حيثمما�سبق�

   الجينوم�نسخ�يبدأم��االp>�� ا��ا�ا�نطقة�للخلية�من�خ!لهاتقول� والp>��نيوكليوتيد��500هذة�ا�نطقة�الp>�تتكون�من�

ـــن؟��كم Lج�هل�يمكن�صياغة�ا�شكلة� ـــ   عمـــــ

  منطقة�بداية�النسخ�رسالة�نصية�كب�)ة�تع:)�عن�اكتب�برنامج�يأخذ�:نصيغ�ا�شكلة�بالشكل��تى*

  representing oriC in a genome خفى�الجزء��ويعطينا�كمخرجات�   من�هذا�النصا

Hidden Message Problem: Find a “hidden message” in a text. 

     Input: A string Text (representing oriC in a genome). 

     Output: A hidden message in Text.  

  كم Lج�استطعنا�صياغة�ا�شكلة�لكن�هل�يمكن�حلها�وكتابة�برنامج�لها�

ـــــــقب ـــــــــــــــــ ـــــــــ ـــ ـــــــــــــــ ــــــــــــــ ـــ ـــــــــ ــــــــــــــــــ ــــــــ ــــــــــــــــــ ـــــــــــــ ــ ــــــــــــــــ ـــــــــ ــــ ــــ ــــــــــــــــــ ــــــــــــــــــــــــــ ــــــــــــــــــ ـــــــــ ــــــــــــــــــ ـــــــــ ــــــــــــــــــ حلة؟�اذا���وطريقة�The Gold-Bugلغز��هو��ل��جابة�هل�تعلم�ماـــــــــــ

   تبع�الرابطأف

 Bacteriumلبك|Lيا�الكول?Lا�  oriCمنطقة�بداية�النسخ��ن�نرجع��شكلة�الرسالة�ا�خفية�هل�يمكن�نطبق�ذلك�ع�ى�

Vibrio Choleraجابة�نعم���  

حروف�مكررة�*ى��5كلمة�متكونة�من��ى�  ACTATمكررة��فمث��) pattern(كلمة سوف�نبحث�عن�اكDNA :�LÏ ]ى�لغة�ال

  :�تى النص

ACAACTATGCATACTATCGGGAACTATCCT  

  :التالية�قاعدةالنضع��للتوضيح�

ـــ�) pattern(طول�الكلمة�فLÓمز�اYى  ـــــــبــــ ــ ــــــــــــــــ ـــــــــــــــــ ــــــــــــــــــــــ    k-mer ــ

 Count(Text, Pattern) بأ1Çا� text*ى�النص��)pattern (عدد��مرات�حدوث�الكلمةل ونرمز

    :فمث! 



Count(ACAACTATGCATACTATCGGGAACTATCCT, ACTAT) = 3  

 L?الكلمات ااخ�LÏنطلق�ع�ى�اك)s pattern(  تكرار 
ً
  countبأك:)�قيمة�للونحددة��Most Frequent k-mer  ا

 :1 مثال

 ACTATهو��rme-5requent Fost M  ى�النص�[CCTACTATCGGGAACTATGCATACTATACA  ث�مرات حيث�تكرر�  ث

 :2مثال�

  ATA هو�rme-3requent Fost Mى�النص��*.GATATCCATATACG         ث�مرات حيث�تكرر�  ث

 

  :صياغة�ا�شكلة�بشكل�ريا±�opكم Lمج�نعم�فيمكن�صياغة�ا�شكلة�بالشكل��تى�ن�هل�يمكن�

]ى�هذا�النص�� (pattern)ويخرج�Yى�اك¨)�الكلمات�ا�كررة  يع:)�عن�طول�الكلمة� K اكتب�برنامج�يأخذ�نص�ورقم�*

  kطولها� ويكون 

Frequent Words Problem: Find the most frequent k-mers in a string. 

     Input: A string Text and an integer k. 

     Output: All most frequent k-mers in Text. 

  

  :كما�بالشكل��تى عند�كتابة�ال Lنامج�تذكر�ا�دخ�ت�وا�خرجات�تكون��للتوضيح

Sample Input: 

     ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT 

     4 

Sample Output: 

     CATG     GCAT 

  



  :ال Lنامج�بلغة�البايثون 

def  FrequentWords (text,k): 

    """ 

    >>> Frequent Words ('ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT',4) 

    ('the most frequent k-mer are ', ' GCAT CATG') 

    ('with frequent count =', 3) 

    """ 

 

    i=0 

    str='' 

    list=[] 

    kmer=k-1 

    while i!=len(text)-kmer: 

        j=i 

        pattern='' 

        m=0 

        while m<=kmer: 

            pattern=pattern+text[j] 

            j=j+1 

            m=m+1 

        count=text.count(pattern) 

        list.append([pattern, count]) 

        i=i+1 

       

    max=0 

    for x in xrange(len(list)): 

            if list[x][1]>max: 

             max=list[x][1] 

             most_frqcount=max 

    for y in xrange(len(list)): 

        if list[y][1]==most_frqcount and str.find(list[y][0])==-1: 

              str=str+' '+list[y][0]  



      

    print('the most frequent', k,'-mer are ', str) 

    print("with frquent count =",most_frqcount) 

       

         

 :نحصل�ع�ى�الجدول��تى�Bacterium Vibrio Choleraالج?ن�لبك|Lيا�الكول?Lا�ع�ى�هذة�الطريقة��بعد�التطبيق�

k 3 4 5 6 7 8 9 

count 26 12 8 8 5 4 3 

k-mers tga atga gatca tgatca atgatca atgatcaa atgatcaag 

  tgat tgatc    cttgatcat 

       tcttgatca 

       ctcttgatc 

  

�Bacterium Vibrio Choleraلبك|Lيا�الكول?Lا�*ى�الج?ن�الخاص���nucleotides 9 وبما�اننا�نعلم�انة�يتم�النسخ�من�خ�ل�

 وهم��mer-9ا�كررين�ولهم�طول�� patternsفأننا�سوف�ننظر�فقط�اYى�

ATGATCAAG, CTTGATCAT, TCTTGATCA, and CTCTTGATC. 

 م��م�م�fة�عن��خر؟؟؟؟� pattern؟؟�هل�]ى�اى�dnaA boxولكن�السؤال��ن�من�م��م�

  :نيوكليوتيد�لها�ما�يقابلها�فمث�ان�القواعد�النت?Lوجينية�كل�اوضحنا�*ى�بداية�الشرح�

  A تقابلها�T 

 C تقابلها�G 

��  :فمث

 AGTCGCATAGT    

  يكون�ا�كمل�لة

 ACTATGCGACT   

 



  كما�بالشكل�التاYى

  

  لهذا�النص؟�complement وتكون�مخرجاتة�ال dna stringهل�يمكننا�كتابة�برنامج�يأخذ�نص�

  و�ا�خرج�ا�كمل�لها�� DNA string Pattern حيث�ا�دخ!ت���بسيطبشكل�  complementصياغة��مشكلة� يمكن�*

Reverse Complement Problem: Reverse complement a nucleotide pattern. 

     Input: A DNA string Pattern. 

     Output: Pattern, the reverse complement of Pattern 

 

Sample Input: 

     AAAACCCGGT 

Sample Output: 

     ACCGGGTTTT 

 ال:)نامج�بلغة�البايثون 

def reverse(word): 

    reverse_word='' 

    i=len(word)-1 

    while i>=0: 



        reverse_word=reverse_word+word[i] 

        i=i-1 

    return reverse_word 

 

def complement(fileName): 

    with open (fileName, “r”) as myfile: 

        pattern=myfile.read().replace(‘\n’, ‘’) 

    myfile.close() 

    rPattern=reverse(pattern) 

    cPattern=’’ 

    for I in range(len(rPattern)): 

        if rPattern[i]==’A’: 

            cPattern=cPattern+’T’ 

        elif rPattern[i]==’T’: 

            cPattern=cPattern+’A’ 

        elif rPattern[i]==’C’: 

            cPattern=cPattern+’G’ 

        elif rPattern[i]==’G’: 

            cPattern=cPattern+’C’ 

                

 return cPattern 

 

             

  ليس�كما�*ى�ا�ثال�لذا�جرب�ع�ى�ا�لف�هنا كب?Lة�جداطبعا�صعوبة�هذة�ال Lامج�*ى�التعامل�مع�بيانات�

-Surprising-More-are-Messages-Hidden-2/Some-Algorithms-https://beta.stepic.org/Bioinformatics

2-3/#step-Others-than  

�Bacterium Vibrio Choleraلبك|Lيا�الكول?Lا� oriCمنطقة�بداية�النسخ�� *ى��mer-9ل��ن�نتوقف�قلي��ونرجع�ننظر�*ى�

 وهم�

ATGATCAAG, CTTGATCAT, TCTTGATCA, and CTCTTGATC. 



لبك|Lيا� oriCوانة�تم�تكرارهم�*ى�منطقة�بداية�النسخ��  CTTGATCAT �ى�مكملة�� mer      ATGATCAAG-9ل�فنجد�ان�

  مرات�6) نيوكليوتيدة�500ال��oªى�( Bacterium Vibrio Choleraالكول?Lا�

atcaatgatcaacgtaagcttctaagcATGATCAAGgtgctcacacagtttatccacaac 

ctgagtggatgacatcaagataggtcgttgtatctccttcctctcgtactctcatgacca 

cggaaagATGATCAAGagaggatgatttcttggccatatcgcaatgaatacttgtgactt 

gtgcttccaattgacatcttcagcgccatattgcgctggccaaggtgacggagcgggatt 

acgaaagcatgatcatggctgttgttctgtttatcttgttttgactgagacttgttagga 

tagacggtttttcatcactgactagccaaagccttactctgcctgacatcgaccgtaaat 

tgataatgaatttacatgcttccgcgacgatttacctCTTGATCATcgatccgattgaag 

atcttcaattgttaattctcttgcctcgactcatagccatgatgagctCTTGATCATgtt 

tccttaaccctctattttttacggaagaATGATCAAGctgctgctCTTGATCATcgtttc  

نيوكلوتيدة��اكيد��500مكونة�من��DNA*ى�قطعة�من�) سواء��ى�او�مكمل�1ا(مرات�6يتم�تكرارها�� mer-9نع�LÏع�ى�طبعا�اننا�

 مكررة�ث�ث�مرات�هذة�النتيجة��حصائية�تجعلنا�نف|Lض�ان�� mer-9احصائيا�افضل�من�اننا�نحصل�ع�ى�

ATGATCAAGومكمل�1ا��CTTGATCAT ى��DnaA boxesا�ا*ى��L?يا�الكولL|لبكBacterium Vibrio Cholera   

يجب�ان�نخت �Lهل�هناك�اماكن��Bacterium Vibrio Cholera*ى�بك|Lيا��DnaA boxesلكن�لننتظر�قبل�ان�نجزم�اننا�وجدنا�

  ؟؟ATGATCAAG (or CTTGATCAT) مكرر��ف12م�Vibrio Choleraاخرى�*ى�الجينوم�لبك|Lيا�

  :هل�يمكننا�صياغة�هذة�ا�شكلة�

  يحدد�مواقع�تواجد�او�تكرار�كلمة�ما�]ى�نص�كب�)�اكتب�برنامج*

Pattern Matching Problem: Find all occurrences of a pattern in a string. 

     Input: Two strings, Pattern and Text. 

     Output: All starting positions where Pattern appears as a substring of Text.  

Sample Input: 

     ATAT 

     GATATATGCATATACTT 



Sample Output: 

     1 3 9 

  :ال:)نامج�بلغة�البايثون 

def find_ALLoccurrences(pattern,text): 

    listOfIndex=’’ 

    i=0 

    while True: 

        index =text.find(pattern,i) 

        if index==-1: 

            break 

        listOfIndex=listOfIndex+str(index)+’ ‘ 

        i=index+1 

    return  listOfIndex 

 

  

  نحتاج�لقراءة�ملف�الجينوم�لها�من�هنا�Bacterium Vibrio Choleraبك|Lيا�طبعا�للتطبيق�ع�ى�

https://beta.stepic.org/media/attachments/lessons/3/Vibrio_cholerae.txt  

  �CTTGATCATتى�  patternالونحاول�ان�نجد�

  :فقط�اضفنا�القراءة�من�ملف��ال Lنامج�بلغة�البايثون 

def find_ALLoccurrences(pattern,fileName): 

    with open (fileName, "r") as myfile: 

        text=myfile.read().replace('\n', '') 

    myfile.close() 

    listOfIndex='' 

    i=0 

    while True: 

        index =text.find(pattern,i) 



        if index==-1: 

            break 

        listOfIndex=listOfIndex+str(index)+' ' 

        i=index+1 

    return  listOfIndex 

  

  موقع�17وجدنا�ا1Çا�متواجدة�*ى� ATGATCAAGن�حظ�اننا�عندما�بحثنا�*ى�الجينوم�للبك|Lيا�كلها�عن�مواقع�حدوث��

>>> find_ALLoccurrences('ATGATCAAG','Vibrio_cholerae.txt') 

'116556 149355 151913 152013 152394 186189 194276 200076 224527 307692 479770 610980 

653338 679985 768828 878903 985368 ' 

>>>  

  

  152394 152013 151913واقرب�مواقع�هم�

�كمل�نفس�النتيجة�نحصل�عل12ا�عند�البحث�عن�اCTTGATCAT  

>>> find_ALLoccurrences('CTTGATCAT','Vibrio_cholerae.txt') 

'60039 98409 129189 152283 152354 152411 163207 197028 200160 357976 376771 392723 532935 

600085 622755 1065555 ' 

  

لجينوم�البك|Lيا�ال�oªتقول�� DnaA*ى  dnaAbox   �ى�الرسالة�ا�خفية��ATGATCAAG /CTTGATCATنستنتج�من�ذلك�ان�

  عندها�ابدأ�النسخ

*(�ــــــا ATGATCAAG /CTTGATCATهل�هذا�يعÉ>�ان�– سؤال�اخ ــــــ ــ ـــــــــــــ   ؟~ى�الرسالة�ا�خفية�لبقية�انواع�البكh)يــــــــــ

ــــــــــا���اذا�جربنا� ATGATCAAG /CTTGATCAT¢�يمكن�ان�نجزم�بأن�� ـــــــــــــــــ ـــــــــ   �ى�الرسالة�ا�خفية�لبقية�انواع�البك|Lيـ

 Thermotoga¢ى�بك|Lيا�جديدة�ولتكن�بك|Lيا����oriCان�نجدها�*ى�بك|Lيا�مختلفة�اذا�لنأخذ�منطقة�بداية�النسخ�

petrophila  

 



  

حيث�،�مكامن�النفط تحت *ي�ا�اء هااكتشاف مستمد�من اسمها؛�للغايةساخنة� *ي�بيئات تعيشالª"� و�ى�نوع�من�البكت?Lيا

  :�ى�كا¢تى� oriCمنطقة�بداية�النسخ�-فهر1Çايت درجة 176 مئوية درجة 80 يمكن�أن�تتجاوز  درجة�الحرارة

aactctatacctcctttttgtcgaatttgtgtgatttatagagaaaatcttattaactga 

aactaaaatggtaggtttggtggtaggttttgtgtacattttgtagtatctgatttttaa 

ttacataccgtatattgtattaaattgacgaacaattgcatggaattgaatatatgcaaa 

acaaacctaccaccaaactctgtattgaccattttaggacaacttcagggtggtaggttt 

ctgaagctctcatcaatagactattttagtctttacaaacaatattaccgttcagattca 

agattctacaacgctgttttaatgggcgttgcagaaaacttaccacctaaaatccagtat 

ccaagccgatttcagagaaacctaccacttacctaccacttacctaccacccgggtggta 

agttgcagacattattaaaaacctcatcagaagcttgttcaaaaatttcaatactcgaaa 

cctaccacctgcgtcccctattatttactactactaataatagcagtataattgatctga  

اى��� ] [تكون��1ا�فالنتيجة�سوف� CTTGATCAT/ ATGATCAAG لنجد�nd_ALLoccurrencesfiلو�استخدمنا�برنامجنا� 

 يوجد�وهذا�يجعلنا�نستنتج�ان�الرسالة�ا�خفية�تختلف�من�جينوم�بكh)يا�عن�اخرى 

Different bacteria may use different DnaA boxes as “hidden messages” to the DnaA protein.  



باستخدام�برنامجنا�  Thermotoga petrophilaلبك|Lيا��oriCخفية�*ى�منطقة�بداية�النسخ�نجد�الرسالة�ا�اذا�لنحاول�ان�

Frequent Words  اللنحصل�ع�ى�pattern لها��اع�ى�تكرار��oªى�منطقة�بداية�النسخ��"3 "ال*�LÏاو�اكoriCلنجد�النتيجة��

  :تم�تكرارهم�*ى�هذة�ا�نطقة�الصغ?Lة�9لهم�الطول�� pattern �6تى�حيث�

AACCTACCA   AAACCTACC   ACCTACCAC 

CCTACCACC   GGTAGGTTT   TGGTAGGTT 

  Finder-http://tubic.tju.edu.cn/Oriلتحديد�ا1ïم�هو�الرسالة�ا�خفية�  Finder-Oriسوف�نستخدم�برنامج�

  �ى�الرسالة�ا�خفية��GGTGGTAGG ل�لها��موا�ك�  CCTACCACCالنتيجة�ان�

aactctatacctcctttttgtcgaatttgtgtgatttatagagaaaatcttattaactga 

aactaaaatggtaggtttGGTGGTAGGttttgtgtacattttgtagtatctgatttttaa 

ttacataccgtatattgtattaaattgacgaacaattgcatggaattgaatatatgcaaa 

acaaaCCTACCACCaaactctgtattgaccattttaggacaacttcagGGTGGTAGGttt 

ctgaagctctcatcaatagactattttagtctttacaaacaatattaccgttcagattca 

agattctacaacgctgttttaatgggcgttgcagaaaacttaccacctaaaatccagtat 

ccaagccgatttcagagaaacctaccacttacctaccacttaCCTACCACCcgggtggta 

agttgcagacattattaaaaacctcatcagaagcttgttcaaaaatttcaatactcgaaa 

CCTACCACCtgcgtcccctattatttactactactaataatagcagtataattgatctga 

  

  .بكh)يا�عن�بكh)يا�اخرى تختلف�من�جينوم� oriCان�الرسالة�ا�خفية��نطقة�بداية�النسخ��نامن�هنا�نؤكد�استنتاج

� �لدينا �اذا �للذا �جينوم �جديدة �بك|Lيا �النسخ �بداية �منطقة �معرفة �ف�oriCونريد �معرفة �يفيدنا الرسائل�(  dnaA boxلن

  تم�معرف�1ا�سابقا��للبك|Lيا)  patternsا�خفية�او�

ففى�السابق�كنا�نتبع�– oriCا�شكلة�حp>�نحصل�ع�ى�منطقة�بداية�النسخ��مل�لنعيد�صياغة� نفقد�كلقبل�ان�*

    �ك¨)�تكرار patternالونبحث�ف�Îا�عن�) نيوكليوتيدة�500( oriCاسh)اتيجية�اننا�لدينا�منطقة�بداية�النسخ�

  ؟�  �patternن�لنصيغ�ا�شكلة�بشكل�اخر�اذا�كان�لدينا�الجينوم�الك�ى�اع¨)�ع�ى�ا�ناطق�الp>�ف�Îا�تكرار�لل

  

  

  

 



  

 patternونعرف�ال� Lيرمز�لة�بالرمز�� lengthكل�م1ñا�لها�طول�� windowsالجينوم�اYى�مناطق��يجب�ان�نجزء�لنقوم�بذلك�

�هو�� �  k-merالذى �طولة �� kاى �انة �ه� clumpsع�ى �*ى �تكرر ��ذااذا �وليكن �ا�رات �من �لعدد �للتوضيح�. tالجزء كمثال

  (L=25)طولھا   windowsفى منطقة   (t=3)مرات  3تم تكرارة TGCA وهk=4)   (  4 الذى�طولة�� patternال

gatcagcataagggtcccTGCAaTGCAtgacaagccTGCAgttgttttac  

  :�ن�يمكن�صياغة�ا�شكلة�بالشكل��تى*

Clump Finding Problem: Find patterns forming clumps in a string. 

.t, and L, k, and integers Genome: A string Input      

.Genomeclumps in -)t, Lmers forming (-k: All distinct Output       

:كمثال�للمدخ�ت�وا�خرجات�لل Lنامج  

Sample Input: 
     CGGACTCGACAGATGTGAAGAACGACAATGTGAAGACTCGACACGACAGAG
TGAAGAGAAGAGGAAACATTGTAA 
     5 50 4 

Sample Output: 
     CGACA GAAGA 

   ع�ى�كل�جزء��Frequent Wordsبأن�نطبق���Clump Findingطبعا�من�ا�مكن�ان�حل�مشكلة�: ال Lنامج�بلغة�البايثون 

windows طولة��Lى�الجينوم�الك�ى�* 



def ClumpFinding (text,k,l,t): 

    """ 

    (str,int)->nonType 

  

>>>ClumpFinding('CGGACTCGACAGATGTGAAGAACGACAATGTGAAGACTCGACACGACAGAGTGAAG

AGAAGAGGAAACATTGTAA',5, 50, 4) 

     Sample Output: 

     CGACA GAAGA 

    """ 

    i=0 

    str='' 

    list=[] 

    kmer=k-1 

    while i!=len(text)-kmer: 

        j=i 

        pattern='' 

        m=0 

        while m<=kmer: 

            pattern=pattern+text[j] 

            j=j+1 

            m=m+1 

        count=text.count(pattern) 

        list.append([pattern, count]) 

        i=i+1 

    #print list 

      

    for y in xrange(len(list)): 

        if list[y][1]>=t and str.find(list[y][0])==-1: 

              str=str+' '+list[y][0]  

      

    print('the most frequent', k,'-mer are ', str) 

     



�500طولها��� windowsموجودة�*ى�اجزاء�)  kmer=9( 9ا�ختلفة�لها�طول�� patternمئات�من�النحن�وجدنا�ان�هناك�

 hidden messageالرسالة�ا�خفية�DnaA box مرات�لذا�¢�نعلم�ا1ïم�يعت 3��Lومكررة�اك�LÏمن�نيوكليوتيدة�

  .نحن�سوف�ندرس�مرة�اخرى�عملية�النسخ�وكيف�تتم�بشكل�بيولوÈىح�oªهنا�يتوقف�الباحث�الذى�يؤمن�بالفشل�ولكن�

  

  

 

  

ةِ    رَب� ابْنِ ليِ عِنْدَكَ بَيْتًا فيِ الْجَن�

  اميـــــــــــــــن  - نسألكم با% الدعاء لنا بالجنــــة وأن يتقبل ! عز وجل العمل خالصـــا لوجة

 اللھم ارزقنا بكل حرف مغفرة ورضوان امين يا رب-امين –اللھم دومھا نعمة واحفظھا من الزوال –الحمد ! رب العالميين 

َ وَم8ََئِكَتَهُ يُصَل4ونَ عَلَ  بيِ� يَاأي4َھَا ال�ذِينَ آمَنُوا صَل4وا عَليَْهِ وَسَل�مُوا تَسْليِمًاإنِ� !�  ى الن�

 

    

 

 

 

 

 

  

 



  )الجزء الثانى

،�نجد�ان�الشكل�أدناه كما�هو�موضح�*ي

منطقة�بداية�من��ابتداء�،��دائري 

1Çاية� اYى نفصلةا��فروعال�ح�oªتصل

 

بل�كما�موضوح�¢�ينتظر�اYى�ان�ينفصل�الشريطي?ن��بوي?ن�ح�oªيبدأ�عملية�النسخ�

� �اربعة �نحتاج �النسخ �عملية �ولتتم �الشريطي?ن �انفصال �بدأ �يتم �ان �بمجرد �النسخ �يبدأ �حيث  DNAاع�ة

� �من �واحد �وكل �بالشكل �موضح �كما �شريط �نصف �نسخ �عن �مسئول �واحد �كل �DNA polymeraseحيث

� �باضافة �النسخ �ويبدأ �شريط �نصف �كل �*ى �النسخ �نصف��كليوتيدةنيو وهو�يعت �Lمؤشر�لبداية �كل اYى

DNA polymerase�� �اYى � terCالوصول

  والص!ة�والس!م�ع�ى�اشرف�ا�رسلي�ن�سيدنا�محمد�ص�ى�الله�علية�وسلم

Bioinformatics LapBioinformatics LapBioinformatics LapBioinformatics Lap        

الجزء الثانى( أين يبدأ نســــــــــــــــخ الجينوم: الفصل ا�ول

كما�هو�موضح�*ي .بمزيد�من�التفاصيل عملية�النسخ�ا�تماثل �ناقشة

دائري  كروموسوم حول  اتجاه?ن�متعاكس?ن يعم�ن�*ي مكملة

ح�oªتصل كروموسوم �تجاهات�حول  *ي�كل الª"�تتمدديتم�التفرع�اYى�فرعي?ن�

   TERC النسخ�ا�تماثل�ويرمز�لة�بالرمز

DNA polymerase يبدأ�عملية�النسخ���oªى�ان�ينفصل�الشريطي?ن��بوي?ن�حYينتظر�ا�¢

� �اربعة �نحتاج �النسخ �عملية �ولتتم �الشريطي?ن �انفصال �بدأ �يتم �ان �بمجرد �النسخ �يبدأ �حيث اع�ة

� �من �واحد �وكل �بالشكل �موضح �كما �شريط �نصف �نسخ �عن �مسئول �واحد �كل حيث

� �باضافة �النسخ �ويبدأ �شريط �نصف �كل �*ى �النسخ وهو�يعت �Lمؤشر�لبداية

� �من �ونصل �كامل �النسخ �يتم �ان �اYى �� oriCشريط � terCاYى �� ��ربع �يصل DNA polymeraseعندما

  فتكون�ان�1ت�عملية�النسخ�فنحصل�ع�ى�شريطي?ن�متماثلي?ن�كما�بالشكل�التاYى

  بسم�الله�الرحمن�الرحيم

والص!ة�والس!م�ع�ى�اشرف�ا�رسلي�ن�سيدنا�محمد�ص�ى�الله�علية�وسلم

الفصل ا�ول

�ناقشة نحن�¶ن�ع�ى�استعداد

مكملةو �حمض�النوويشريطان�ال

يتم�التفرع�اYى�فرعي?ن�  oriC النسخ�

النسخ�ا�تماثل�ويرمز�لة�بالرمز خط

 DNA polymerase ويجب�معرفة�ان

��شكلبال �اربعة �نحتاج �النسخ �عملية �ولتتم �الشريطي?ن �انفصال �بدأ �يتم �ان �بمجرد �النسخ �يبدأ �حيث اع�ة

polymerase�� �من �واحد �وكل �بالشكل �موضح �كما �شريط �نصف �نسخ �عن �مسئول �واحد �كل حيث

� ��primerيحتاج �باضافة �النسخ �ويبدأ �شريط �نصف �كل �*ى �النسخ وهو�يعت �Lمؤشر�لبداية

� �من �ونصل �كامل �النسخ �يتم �ان �اYى شريط

فتكون�ان�1ت�عملية�النسخ�فنحصل�ع�ى�شريطي?ن�متماثلي?ن�كما�بالشكل�التاYى



 

سابقا�يفتقد�قاعدة�مهمة��ةشرح

  )’i.e., 5’ →  3’ and 3’ → 5 ( يقوم�بعملية�النسخ�من��تجاهي�ن�

كما�بالشكل�فأن�الثابت�هو��→ ’3

  

حيث��forward half-strandsفنجد�ان�لدينا�اربع�مسارات�تنقسم�اYى�اثن�ن�

كما�موضح�بالشكل�الخطوط�الرفعية�

شرحتم�وعندما�اكتب�هذا�الشرح�فأن�دكاترة�البيولوÔى�يكتبون�طلبا�بفص�ى��ن�ما�

DNA polymerase ن��يقوم�بعملية�النسخ�من��تجاهي

DNA polymerase  5→نسخ فى اتجاة واحد فقط وھو  يستطيع ال’

  ’3  → ’5ويتم�تكوين�شريط�ا�عاكس�

oriC ى�YاterC  ن��فنجد�ان�لدينا�اربع�مسارات�تنقسم�اYى�اثن

كما�موضح�بالشكل�الخطوط�الرفعية��’3  → ’5من��reverse half-strandsواثن�ن���

وعندما�اكتب�هذا�الشرح�فأن�دكاترة�البيولوÔى�يكتبون�طلبا�بفص�ى��ن�ما�

DNA polymerase نا�افh)ضنا�ان�أنجدا�و~ى�

DNA polymeraseولكن�]ى�الواقع�فأن�

ويتم�تكوين�شريط�ا�عاكس��’5  → ’3شريط�

 oriCفعندما�نحدد�الطرق�من�

’5  →  ’3يكون��تجاة�تبعا�

  والعريضة�بالh)تيب�

 



  

يستطيع�ان��DNA polymeraseحيث�ان�دائما�

�   reverse half-strands*ى�� terCاYى�

كما� oriCفهو�يجب�ان�يعمل�*ى�اتجاة�عك�opqاYى�

  

reverse half   سارات�ليبينما�يتأخر�ق�����*ى�ا

وسوف�نتحدث��ن�كيف�تمكن�العلماء�من���ستفادة�من�هذة�الخاصية�¢يجاد�منطقة�بداية�

portal.com/academy/lesson/how-http://education

حيث�ان�دائما� asymmetricشرحنا�ما�سبق�لنب?ن�قاعدة�مهمة���و�ى�ان�عملية�النسخ�

اYى�� oriCفأنة�يستطيع�نسخ�النيوكليوتدات�من��DNAيتحرك�دائما�*ى�اتجاة�عك�opqلل�

forward (5’  →  3’) directionيستطيع����فهو�يجب�ان�يعمل�*ى�اتجاة�عك�opqاYى�� ف

DNA polymeraseسارات���reverse half-strandsيعمل�النسخ�بسرعة�*ى�ا

وسوف�نتحدث��ن�كيف�تمكن�العلماء�من���ستفادة�من�هذة�الخاصية�¢يجاد�منطقة�بداية�

  *ى�الرابط Asymmetry of Replicationللمزيد�عن�عملية���

the-of-fragments-okazaki-portal.com/academy/lesson/how

شرحنا�ما�سبق�لنب?ن�قاعدة�مهمة���و�ى�ان�عملية�النسخ�

يتحرك�دائما�*ى�اتجاة�عك�opqلل�

direction (’3بسهولة�اما�*ى�ا�سارات�

  موضح�بالصورة�

DNA polymeraseولهذا�فأن��

forward half-strandوسوف�نتحدث��ن�كيف�تمكن�العلماء�من���ستفادة�من�هذة�الخاصية�¢يجاد�منطقة�بداية��

للمزيد�عن�عملية���   oriCالنسخ�

-are-dna-strand-lagging-the

replicated.html  



  ؟�oriCيجاد�منطقة�بداية�النسخ����Asymmetry of Replicationستفادة�من�خاصية�كيف�تمكن�العلماء�من��*

حيث�ان�التأخر�والسرعة�*ى�النسخ�من�مسار�اYى�� oriCاستفاد�العلماء�من�هذة�الظاهرة�*ى�تحديد�موقع�بداية�النسخ�

كث?�L*ى�احد�الشريطي?ن�فأ1Çا�تقل�*ى��� mutationمسار�*ى�اى�شريط�يؤدى�اYى�انة�اذا�كان�هناك�نيوكلوتيدة�يحدث�لها�

 و�Reverse half-strandالشريط�ا�قابل�للتوضيح�نأخذ�الجدول�التاYى�وفية�تم�حساب�عدد�تكرار��ربع�نيوكليدات�*ى�

Forward half-strand  

 C G A T 

Entire strand 427419 413241 491488 491363 

Reverse half-strand 219518 201634 243963 246641 

Forward half-strand 207901 211607 247525 244722 

Difference +11617 -9973 -3562 -1919 
  

�Forward half- strand وReverse half-strand ليست�مختلفة�كث?Lا�*ى�ا�سارين��Aن�حظ�من�الجدول�ان�نسبة��تواجد�

-Forward halfبنسبة�اك �Lمن��1ÇReverse half-strandا�توجد�*ى�أف� Cاما�بالنسبة�اYى�،  T ايضا�هكذا�لنيوكليوتيدة�

strandوع�ى�الجانب��خر�ال��G وجد�بنسبة�مرتفعة�*ى�ييحدث�العكس��Forward half-strand1ا�*ى�ñعReverse half-

strandف�ب?ن�قيم�النيوكليدات�����ون��ى�منطقة�بداية�فتك C-G  وهذا�يجعلنا�نبحث�*ى�الجينوم�عن�ا�نطقة�ال1��oªا�اخت

 oriCالنسخ�

ونبدأ�البحث�ف12ا�عن�ا�نطقة�� linearلذا�للبحث�سوف�نقطع�جزء�منة�ليكون��circularللتطبيق�نحن�نعلم�ان�الجينوم�

من�بداية��C,Gبأ1Çا�دالة�تحسب�مقدار��خت�ف�ب?ن��Skewi(Genome)ونطلق�ع�ى�� C, Gال�oªيحدث�اخت�ف�*ى�نسبة�

 الجينوم

  للتوضيحمثال�

Skew(Prefix.i("GTCGA")) for i from 0 to 5 is 

0 1 1 0 1 1 

Because: 

Prefix.0 is the string "" so skew is 0 

Prefix.1 is the string "G" so skew is 1 (1 G - 0 C) 

Prefix.2 is the string "GT" so skew is 1 (1 G - 0 C) 

Prefix.3 is the string "GTC" so skew is 0 (1 G - 1 C) 

Prefix.4 is the string "GTCG" so skew is 1 (2 G - 1 C) 

Prefix.5 is the string "GTCGA" so skew is 1 (2 G - 1 C) 



  �skewن�هل�يمكن�صياغة�برنامج��يجاد�ا�نطقة�من�الجينوم�ال�Ü�<pا�اقل�

Minimum Skew Problem: Find a position in a genome minimizing the skew. 

     Input: A DNA string Genome. 

     Output: All integer(s) i minimizing Skewi (Genome) among all values of i (from 0 to 

|Genome|). 

Sample Input: 
     TAAAGACTGCCGAGAGGCCAACACGAGTGCTAGAACGAGGGGCGTAAACGC
GGGTCCGAT 

Sample Output: 
     11 24 

 ال:)نامج�بلغة�البايثون 

def Skew(text): 

    """ 

    Skew('CATGGGCATCGGCCATACGCC') 

    Sample Output: 

    0 -1 -1 -1 0 1 2 1 1 1 0 1 2 1 0 0 0 0 -1 0 -1 -2 

    """ 

    i=0 

    prefix='' 

    skewList=[] 

    skewMinList=[] 

    while i<=len(text): 

       prefix=text[:i] 

       skewList.append(countMySkew(prefix)) 

       i=i+1   

    skewMin= min(skewList) 

    myskewMin=findmyElement(skewList,skewMin) 

    print myskewMin 

     

def  countMySkew(p): 

    number_G=p.count('G') 



    number_C=p.count('C') 

    different= number_G- number_C 

    return different 

     

def  findmyElement(skewList,skewMin): 

    j=0 

    myskewMin='' 

    while j<len(skewList): 

        if skewList[j]==skewMin: 

            myskewMin= myskewMin+' '+str(j) 

        j=j+1 

 

    return  myskewMin 

             
     

فأننا�حصلنا�ع�ى�ا�نطقة�ال��oªى�تقريبا��   �skewن�بعد�ان�استطعنا�تحديد�ا�نطقة�ال�oª*ى�الجينوم�ال1��oªا�اقل�

ولكن�اين�~ى�الرسالة� 3923620ال�oªدرس1ñا�من�قبل�*ى�ا�وقع�� E-coilو�ى�*ى�بك|Lيا��   oriC منطقة�بداية�النسخ�

مكرر�متكون�� patternونبدأ�البحث�عن�اكFrequent Words Problem��LÏلنعود�ل Lنامجنا�    dnaA boxا�خفية��Üا�ما�هو�

*ى�الجزء���Frequent Words Problemبرنامج��اYى*ى�الجينوم�لها�عند�الرجوع��3923620نيوكليوتيدات�من�ا�وقع��9من�

 للمشابه�تماما��من�بداية�هذا�ا�وقع��9طولة�� �patternول�نجد��جابة�بعد�التطبيق�انة�¢�يوجد�تكرار�¢ى�

ATGATCAAG  ومكملھاCTTGATCAT  

ومكملھا  ATGATCAAG لل يمكن�ان�ن�حظ�opúء�ان�با¢ضافة�اYى�حدوث�ث�ثة�تكرارلكن�قبل�ان�نفقد��مل�

CTTGATCAT   فن8حظ ايضا حدوثATGATCAAC  ومكملةCATGATCAT   والذى يختلف معATGATCAAG وCTTGATCAT 
  فقط بنيوكلوتيدة واحدة  لذا 

atcaATGATCAACgtaagcttctaagcATGATCAAGgtgctcacacagtttatccacaac 

ctgagtggatgacatcaagataggtcgttgtatctccttcctctcgtactctcatgacca 

cggaaagATGATCAAGagaggatgatttcttggccatatcgcaatgaatacttgtgactt 

gtgcttccaattgacatcttcagcgccatattgcgctggccaaggtgacggagcgggatt 

acgaaagCATGATCATggctgttgttctgtttatcttgttttgactgagacttgttagga 

tagacggtttttcatcactgactagccaaagccttactctgcctgacatcgaccgtaaat 

tgataatgaatttacatgcttccgcgacgatttacctCTTGATCATcgatccgattgaag 

atcttcaattgttaattctcttgcctcgactcatagccatgatgagctCTTGATCATgtt 

tccttaaccctctattttttacggaagaATGATCAAGctgctgctCTTGATCATcgtttc 



التى اجدھا متشابة معھم   patternولو كان ال  CTTGATCATومكمله  pattern  ATGATCAAGلل�9فأننا�نجد�تكرار�بمقدار�

  مرات 6فقط   CTTGATCATومكمله  pattern  ATGATCAAGافضل من ايجاد ال

 

كلمة�ونص�ورقم�ويوجد�كل�ا�واقع�ال�Ü�<pا�حدوث�لهذة�الكلمة�]ى�النص�وا�واقع�للكلمات�ا�ختلفة�� اكتب�برنامج�* 

  فقط dع��ا�بمقدار�

Approximate Pattern Matching Problem: Find all approximate occurrences of a pattern in a string. 

     Input: Two strings Pattern and Text along with an integer d. 

     Output: All positions where Pattern appears in Text with at most d mismatches. 

Sample Input: 
ATTCTGGA 
CGCCCGAATCCAGAACGCATTCCCATATTTCGGGACCACTGGCCTCCACGGT  ACGGACGTCAATCAAAT 

 3 

Sample Output: 
     6 7 26 27 

  ال:)نامج�بلغة�البايثون 

def ApproximatePatternMatching(pattern,text,nmatch): 

    """ 

ApproximatePatternMatching('ATTCTGGA','CGCCCGAATCCAGAACGCATTCCCATATTTCGGGACCAC

TGGCCTCCACGGTACGGACGTCAATCAAAT',3) 

Sample Output: 

     6 7 26 27 

     """ 

    listOfIndex='' 

    i=0 

    while i<=len(text)-len(pattern): 

        n =findwithnmatch(pattern,text,i,nmatch) 

        if n<=nmatch: 

            listOfIndex=listOfIndex+str(i)+' ' 

        i=i+1 

    return  listOfIndex 

def findwithnmatch(pattern,text,i,nmatch): 



    n1=0 

    text1=text[i:i+len(pattern)] 

    j=0 

    while j<len(pattern): 

        if pattern[j]!=text1[j]: 

                n1=n1+1 

                if n1>nmatch: 

                    break 

        j=j+1 

 

    return n1 
     
                 

     
للتوضيح�فمث����d بمقدار� *ى�نص�ما��1ة�معهاشا�تتسوف�نغ?�Lال Lنامج�ونجعلة�يبحث�عن�الكلمة�والكلمات�ال��oªن�

CGAAT and CGGAC  خت8ف بينھمEھما نصين اd=2 

ويعطى�ا�خرج�جميع�الكلمات�الp>�]ى�النص�مساوية��  dاكتب�برنامج�يأخذ�كلمة�ونص�ورقم�يع:)�عن�عدد��خت!ف�*

 dللكلمة�اومختلفة�معها�بأخت!ف�درجتة�

Frequent Words with Mismatches Problem: Find the most frequent k-mers with mismatches in a string 

     Input: A string Text as well as integers k and d. (You may assume k ≤ 12 and d ≤ 3.) 

     Output: All most frequent k-mers with up to d mismatches in Text. 

Sample Input: 
     ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT 4 1 
Sample Output: 
     GATG ATGC ATGT 

def FrequentWordswithMismatches_1(text,kmer,nmatch): 

    """ 

    FrequentWordswithMismatches_1('ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT',4,1) 

Sample Output: 

     GATG ATGC ATGT    

     """ 

    list_1=[] 



    str_1='' 

    i=0 

    while i<=len(text)-kmer: 

        pattern_1=text[i:i+kmer] # cut to decide my pattern 

        list_1.extend(generatepermutationWith_Dmismatch(pattern_1,nmatch)) 

        i=i+1 

    Final_list=[] 

    str='' 

    i=0 

    while i<len(list_1): 

        count =countPatternwithnmatch(list_1[i],text,nmatch)#try to find number of mismatches in whole text 

        Final_list.append([list_1[i], count]) 

        i=i+1 

    max=0 

    for x in xrange(len(Final_list)): 

            if Final_list[x][1]>max: 

             max=Final_list[x][1] 

             most_frqcount=max 

    for y in xrange(len(Final_list)): 

        if Final_list[y][1]==most_frqcount and str.find(Final_list[y][0])==-1: 

              str=str+' '+Final_list[y][0] 

    print('the most frequent', kmer,'-mer are ', str) 

    print("with frquent count =",most_frqcount) 

    return str     

  

def countPatternwithnmatch(pattern,text,nmatch): 

     

    m=0 

    count=0 # sum of occurence of mismatch=nmatch 

    while m<=len(text)-len(pattern): 

        text1=text[m:m+len(pattern)] 

       # print 'my tex'+text1 



        j=0 

        n1=0 

        while j<len(pattern): 

            if pattern[j]!=text1[j]: 

                n1=n1+1 

                if n1>nmatch: 

                    break 

            j=j+1 

        if n1<=nmatch: 

            count=count+1 

        m=m+1 

    return count 

def permutation(list): 

    letter='ACGT' 

    mylist=[] 

    for pattern in list: 

        i=0 

        while i<len(pattern): 

            j=0 

            while j<len(letter): 

                if letter[j]!=pattern[i]: 

                    mylist.append(pattern[:i]+letter[j]+pattern[i+1:]) 

                j=j+1 

            i=i+1 

    return mylist 

 

def generatepermutationWith_Dmismatch(pattern,d): 

    ilist=[pattern] 

    for i in range(d): 

        ilist =permutation(ilist) 

    return ilist 
         
         



نغ�)�]ى�ال:)نامج��يجاد�الكلمة��ةفع!�نقطة�مهم� ��complementنبحث�ايضا�عن��ذالكن�للسائل�ان�يسأل�و�ا

  وا�كمل�لها�والكلمات�الp>�تتشا�Üة�مع�ا�كمل�والكلمات�الp>�تشا�Üا�

 

Frequent Words with Mismatches and Reverse Complements Problem: Find the most frequent k-mers 

(with mismatches and reverse complements) in a DNA string. 

      Input: A DNA string Text as well as integers k and d. 

      Output: All k-mers Pattern maximizing the sum Countd(Text, Pattern) + Countd(Text, Pattern) 

      over all possible k-mers. 

Sample Input: 
     ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT 
     4 1 

Sample Output: 
     ATGT ACAT 

  

  ال:)نامج�بلغة�البايثون 

def FrequentWordswithMismatchesReverseComplements(text,kmer,nmatch): 

    """    

FrequentWordswithMismatchesReverseComplements('ACGTTGCATGTCGCATGATGCATGAGAGCT',4,1) 

Sample Output: 

     ATGT ACAT 

     """ 

    list_1=[] 

    str_1='' 

    i=0 

    while i<=len(text)-kmer: 

        pattern_1=text[i:i+kmer] # cut to decide my pattern 

        list_1.extend(generatepermutationWith_Dmismatch(pattern_1,nmatch)) 

        list_1=list(set(list_1)) 

        i=i+1 

    list_reverse=[]     



    # find comlemment to each pattern in list 

    for p in list_1: 

        list_reverse.append(complement(p)) 

    Final_list=[] 

    str='' 

    i=0 

    totalCount=0 

    while i<len(list_1): 

        count_ =countPatternwithnmatch(list_1[i],text,nmatch)#try to find number of mismatches in whole text 

        count_reverse =countPatternwithnmatch(list_reverse[i],text,nmatch)#try to find number of 

mismatches in whole text 

        totalCount=count_+count_reverse 

        Final_list.append([list_1[i],list_reverse[i], totalCount]) 

        i=i+1 

    max=0 

    for x in xrange(len(Final_list)): 

            if Final_list[x][2]>max: 

             max=Final_list[x][2] 

             most_frqcount=max 

    for y in xrange(len(Final_list)): 

        if Final_list[y][2]==most_frqcount and str.find(Final_list[y][0])==-1 and 

str.find(Final_list[y][1])==-1: 

              str=str+' '+Final_list[y][0]+' '+Final_list[y][1] 

    print('the most frequent', kmer,'-mer are ', str) 

    print("with frquent count =",most_frqcount) 

    return str     

 

def countPatternwithnmatch(pattern,text,nmatch): 

    m=0 

    count=0 # sum of occurence of mismatch=nmatch 

    while m<=len(text)-len(pattern): 

        text1=text[m:m+len(pattern)] 

       # print 'my tex'+text1 



        j=0 

        n1=0 

        while j<len(pattern): 

            if pattern[j]!=text1[j]: 

                n1=n1+1 

                if n1>nmatch: 

                    break 

            j=j+1 

        if n1<=nmatch: 

            count=count+1 

        m=m+1 

    return count 

 

def permutation(list1): 

    list1=list(set(list1)) 

    letter='ACGT' 

    mylist=[] 

    for pattern in list1: 

        i=0 

        while i<len(pattern): 

            j=0 

            while j<len(letter): 

                if letter[j]!=pattern[i]: 

                    mylist.append(pattern[:i]+letter[j]+pattern[i+1:]) 

                j=j+1 

            i=i+1 

    return mylist 

 

def generatepermutationWith_Dmismatch(pattern,d): 

    ilist=[pattern] 

    for i in range(d): 

        ilist =permutation(ilist) 



    return ilist 

 

def reverse(word): 

    reverse_word='' 

    i=len(word)-1 

    while i>=0: 

        reverse_word=reverse_word+word[i] 

        i=i-1 

    return reverse_word 

 

def complement(p): 

   

    rPattern=reverse(p) 

    cPattern='' 

    for i in range(len(rPattern)): 

        if rPattern[i]=='A': 

            cPattern=cPattern+'T' 

        elif rPattern[i]=='T': 

            cPattern=cPattern+'A' 

        elif rPattern[i]=='C': 

            cPattern=cPattern+'G' 

        elif rPattern[i]=='G': 

            cPattern=cPattern+'C' 

        else: 

            cPattern=cPattern+'_' 

           

    return cPattern 
 
             

  

  :فنتبع��تى�Ecoilاخ�)ا��يجاد�الرسالة�ا�خفية�]ى�منطقة�بداية�النسخ�لبكh)يا�

 oriC لتحديد منطقة بداية النسخ  skewباستخدام برنامج  minimum skewايجاد� -1



� �dnaA boxيجاد��   FrequentWordswithMismatchesReverseComplementsبرنامج�استخدام� -2

  ومكملة�ومتشا�Üة��ك¨)�تكرار�� pattermالرسالة�ا�خفية�الp>�~ى�ال

 Ecoilهذا�رابط�فية�الجينوم�الكامل�لبكh)يا� -3

coli.txt-https://stepic.org/media/attachments/lessons/10/E 

  

  

 Ecoilھى متشابھة مع بكتريا     Salmonella typhimuriumنطرح�بعض�ا�شاكل�ا�فتوحة�لتكملة�البحث�فمث!�بكh)يا�

      Salmonella typhimuriumلبكتريا   dnaA boxفھل يمكنكم ايجاد ال   Ecoilلبكتريا   dnaA boxوبعد ما تعلمنا ايجاد 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Open problem: 

• Multiple Replication Origins in a Bacterial Genome  
 
• Finding Replication Origins in Draft Bacterial Genomes 
  
• Finding Replication Origins in Archaea  
 
• Finding Replication Origins in Yeast  
 
• Computing Exact Probabilities of Patterns in a String and the 

 Overlapping Words Paradox 

 

 

  

  

ةِ    رَب� ابْنِ ليِ عِنْدَكَ بَيْتًا فيِ الْجَن�

  اميـــــــــــــــن  - نسألكم با% الدعاء لنا بالجنــــة وأن يتقبل ! عز وجل العمل خالصـــا لوجة

 اللھم ارزقنا بكل حرف مغفرة ورضوان امين يا رب-امين –اللھم دومھا نعمة واحفظھا من الزوال –الحمد ! رب العالميين 

َ وَم8ََئِكَتَهُ يُصَل4ونَ عَلَ  بيِ� يَاأي4َھَا ال�ذِينَ آمَنُوا صَل4وا عَليَْهِ وَسَل�مُوا تَسْليِمًاإنِ� !�  ى الن�

  

  

 

 



  ~~خــة النســة بدايــة منطقـــة معرفـــھميأال على ـــــــــــمث~~
  

oج�الجي��يمكن�تعريف�الع�ج�الجي�"�ع�ى�أنه�ع�ج�أمراض�عن�طريق�استبدال�الج?ن�ا�عطوب�بآخر��gene therapy الع

� ( gene replacement)    سليم �ا�ريض �خ�يا �السليمةأو�إمداد �الجينات �من �كاف �هذه� ( Gene transfer ) بعدد تقوم

  الجينات�بالعمل�ال�زم�وتعوض�ا�ريض�عن�النقص�*ي�عمل�جيناته�ا�عطوبة

�<Éكيفية�الع!ج�الجيgene therapyعن�طريق��oج�الجي��حقن��ا�ريض�الذي�يفتقر�اYى�الج?ن�السليم�بناقل� يتم�الع

� � � "prوL?فviral vector �� �الع�Èى�يحتوي �ال Lوت?ن �مشفرعل12ا �اصطناعية �جينات �الجينات� ع�ى �هذة �الخلية �داخل ثم

�ا�ريض �يعالج �بدروة �والذى �الع�Èى �ال Lوت?ن �لتنتج �نسخها �يتم ��صطناعية�. �صطناعية �الجينات �هذة �أن �من للتأكد

 .لذى�يبدأ�عندة�نسخ�الج?ن�ا�oriCيتم�معرفة� داخل�الخلية�بشكل�صحيح�،�يجب�أن� replicateتقوم�بعملية�النسخ�

�oج�الجي�� .الشكل�يوضح�خطوات�الع

 

  



~~~~The Gold Bug puzzle~~ 

  

  

  

�عرفة�موقع�هذا�الكÓ<���-فك�شفرة�لرسالة�ما��يد�ير تحكى�عن�معرفة�احدهم�بوجود�كÓ<�*ى�منطقة�ما��و  القصة�باختصار�

ـــــــــــوهوالرسالة� ـــــــــ ـــــــــ ــــــــــ ـــــــ ـــ ـــــــــ ــــــ ـــ ــــــ ـــــــــــــ ــــ ـــــــــ ــــــ ـــ ـــــــــ ـــــــ ــــــــــــــــــ ـــــــــ   :ىــــــــ

53‡‡†305))6·;4826)4‡.)4‡);806·;48†8^60))85;161;:‡·8 

†83(88)5·†;46(;88·96·?;8)·‡(;485);5·†2:·‡(;4956·2(5 

·—4)8^8·;4069285);)6†8)4‡‡;1(‡9;48081;8:8‡1;48†85;4 

)485†528806·81(‡9;48;(88;4(‡?34;48)4‡;1‡(;:188;‡?;  

  

  ؟�فهل�يمكن�حل�اللغز

 تابعي?ن�مكررين�*ى�النص�وهم*ى�الحقيقة�تم�التفك?�Lكث?Lا�والنظر�*ى�الشفرة�كث?Lا�وقد�¢حظ�ان�هناك�ث�ث�حروف�مت

;48  

  



53‡‡†305))6·;4826)4‡.)4‡);806·;48†8^60))85;161;:‡·8 

†83(88)5·†;46(;88·96·?;8)·‡(;485);5·†2:·‡(;4956·2(5 

·—4)8^8·;4069285);)6†8)4‡‡;1(‡9;48081;8:8‡1;48†85;4 

)485†528806·81(‡9;48;(88;4(‡?34;48)4‡;1‡(;:188;‡?;  

لذا�هو�وضع�� theيعلم�اللغة��نجل?<ية�فقط�فسأل�ما��ى�اك��LÏدوات�ا�عرفة�*ى�اللغة��نجل?<ية��ى� وبما�ان�كاتب�اللغز�
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  اذا�لم�تعلم�اليك�الرابط�للحل�هل�يمكنك�تكملة�حل�اللغز�؟

goldbug.htm-eapoe-etexts/eapoe/bl-http://classiclit.about.com/library/bl  

  

  

  

  

  

  

  

  

 


