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  فصلنامه 

  دانش ميكروب شناسي
   1387 ، زمستان1، شماره اولسال 

  
  
 
  
  

  E.coliكاربرد نظريه اطلاع در توالي هاي نوكلئوتيدي  
 
  
  

  3شيما حسيني و 2*حميدرضا مصطفايي، 1عين اله پاشا 
 كارشناسي ارشد آمار دانشگاه -3)عهده دار مكاتبات(  گروه آمار دانشگاه آزاد اسلامي واحد تهران شمال-2 گروه رياضي دانشگاه تربيت معلم تهران ايران-1

   احد تهران شمالآزاد اسلامي و
  
 

  چكيده
. ك اسيد در ژنوم را تعيين و به آنها متصل مي شوندئيپروتئين ها مكان هاي خاصي از توالي هاي نوكل

   براي تشخيص تحقيقدر اين  .بنابراين شناسايي جايگاه اتصال از اهميت به سزايي برخوردار است
. سيدها از معيار آنتروپي شانون استفاده شده استيك ائجايگاه هاي اتصال پروتئين ها به توالي هايي از نوكل

  سر محل هاي اين جايگاه ها را نشانا ناميده شده كه چگونگي توزيع اطلاع در سرRseqenceاين اندازه 
با استفاده از اين اندازه نشان داده شده است  كه محتواي اطلاع در جايگاه هاي اتصال پروتئين ها . مي دهد

  ك اسيدها داراي مقدار بزرگتر از صفر و در خارج اين جايگاه ها به سمت صفر كاهشبه توالي هاي نوكلئي
 محاسبه شده است كه مقدار اطلاع لازم براي Rfrequencyهمچنين اندازه ديگري از اطلاع با عنوان . مي يابد

لاع، نزديك به در اغلب جايگاه ها اين دو مقدار از اط. پيدا كردن جايگاه اتصال پروتئين را نشان مي دهد
در بعضي موارد اين جايگاه ها حاوي اطلاع بيشتري از مقدار اطلاع لازم براي شناسايي . يكديگر مي باشند

آنها هستند كه اين مقدار اطلاع اضافي مي تواند دليلي براي اتصال پروتئين يا پروتئين هاي ديگري به اين 
   بيانگر اين مطلب است كه اطلاع درRfrequency و Rsequenceمقايسه بين اين دو اندازه . مكان ها باشد

 .جايگاه هاي اتصال، براي پيدا كردن آنها توسط پروتئين ها در ژنوم كافي مي باشد
  
  
  
  

  .RNA وDN  احتمال، نظريه اطلاع، : كليديواژگان

  

  

 قدمهم
 Shanonقريب به پنج دهه از گسترش نظريه اطلاع 

ك ابتدا توسط مي گذرد، كاربرد نظريه اطلاع در ژنتي
 خود با عنوان تحقيقوي . مطرح گرديد) 1986(اشنايدر 

محتواي اطلاع جايگاه هاي اتصال در توالي هاي نوكلئيك 
اسيدي را منتشر كرد و كاربرد اطلاع را براي تشخيص 

 بيان  RNAيا DNA جايگاه هاي اتصال پروتئين ها به
  .نمود

، چگونگي DNAتركيب خطي يك زنجيره ي 
تركيب خطي . از اطلاع ژنتيكي را تفهيم مي كنداستفاده 

چهار نوكلئوتيد حاوي يك پيام ژنتيكي براي توليد 
حال سوال اساسي كه قابل طرح است . پروتئين مي باشد

اين آرايش ها نهفته است  اين مي باشد كه چقدر اطلاع در
در مقاله ) 1984(و چگونه اندازه گيري مي شود؟ شانون 

راهي )) نظريه رياضي ارتباطات((مشهورش تحت عنوان 
اين مقاله با در نظر . براي اندازه گيري مقدار اطلاع بنا نهاد
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گرفتن تعريف شانون از اندازه داراي ساختار بدين شرح 
است كه  ابتدا در بخش دوم كلياتي از مفهوم آنتروپي و 
نظريه اطلاع را معرفي نموده در بخش سوم  رابطه ژنتيك 

بررسي قرار گرفته و با شبيه سازي نشان و آنتروپي مورد 
داده شده است كه نواحي اتصال در كدام قسمت طول 
ژنوم قرار مي گيرد و اينكه اين جايگاه ها داراي اطلاع 

 هستند و LexAكافي براي پيدا شدن آن توسط پروتئين 
مقدار اطلاع لازم براي پيدا كردن اين جايگاه يعني 

Rfrequency  محاسبه شده است .  
  

  آنتروپي و نظريه اطلاع
 در Clausiusاصطلاح آنتروپي اولين بار توسط 
در اين زمينه . اواسط قرن نوزدهم به كار برده شد

Boltzman تعبير احتمالاتي آنرا در زمينه مكانيك 
آماري مطرح نمود لكن رابطه صريح بين آنتروپي و 

هر . به ثبت رسيد Planck  توسط1906احتمال به سال 
در اين خصوص رياضيدانان مشهوري همچون چند 

Neumann ،Nyquist  وHartley  مطالعات و
  .تحقيقاتي زيادي به انجام رسانده اند

به طور كلي، در هر فرآيند ارتباطي، يك سلسله 
وقايعي روي مي دهد كه سبب مي شود چيزي به نام 

انتقال ) مقصد(به جايي ديگر ) مبداء(اطلاعات از جائي 
  عات از منبعي به منبع ديگر زماني جريان يابد، اطلا

مي يابد كه منبع ارسال كننده در قياس با منبع دريافت 
كننده در سطح بالاتري از اطلاع قرار داشته تا از توانايي 

  .دگرگوني در ساختار دريافت كننده برخوردار باشد
 هارتلي اولين فردي است كه اندازه :اطلاع هارتلي 

او فرض كرد كه هر نماد يك پيام را . داطلاع را تعريف كر
   طريق انتخاب كرد، لذا با در نظر گرفتن Sبتوان به 
. پيام متمايز تشخيص داد SL  نمادي مي توانLپيام هاي 

هارتلي اطلاع را به صورت لگاريتم تعداد پيام هاي قابل 
تشخيص تعريف نمود بنابراين در حالتي كه پيام ها با 

) باشند Lطول  ) ( ) log( )L L
HH S los S L S= و =

)1براي پيام با طول يك  ) ( )HH S los S= لذا اطلاع 
  . برابر اطلاع پيامي بطول يك مي باشدL  ، Lپيام بطول

در تعريف هارتلي هيچ فرضي در اين خصوص كه 
 نماد با شانس هاي نا برابر رخ دهند در نظر Sامكان دارد 

  .گرفته نشده است

تاورد بزرگ شانون اين است كه او دس: اطلاع شانون
نظريه نيكوسيست و هارتلي را توسعه داد و نظريه اطلاع 

در حالت كلي . امروزي با مفهوم احتمال را پايه گذاري كرد
شانون اندازه اطلاع را بر مبناي مفهوم اطلاع معرفي نمود 
. كه اندازه هارتلي را به عنوان حالت خاصي شامل مي شود

 آنتروپي بعنوان يك اندازه ايي از عدم درتعريف شانون،
قطعيت تعريف مي شود كه با معكوس احتمال رخ دادن 

  ).3(آن پيشامد مرتبط است 
 فرض كنيد متغيير :آنتروپي متغيير تصادفي

1 مقاديرXتصادفي 2, ,..., nx x xرا با احتمال هاي  
1 2, ,..., np p pبنابر تعريف شانون .  انتخاب كند

log npميزان عدم قطعيت حاصل از پيشامد  
{ }1X X=متوسط اندازه عدم قطعيت از .  است

 برابر است با Xاطلاع
1

( ) log
n

i i
i

H X p p
=

=  كه ∑−

  .يده مي شود نامXآنتروپي متغيير تصادفي 
  فرض كنيد آزمايشي داراي دو برآمد با : مثال

1احتمال هاي  2, 1p p p p= =  باشد، −
( ) log( ) (1 ) log(1 )H p p p p p= − − − −  

) نشان مي دهد كه1 نمودار )H pبه عنوان ه چگون 
لاحظه مي شود نمودار ماين در  . عمل مي كندpتابعي از

كه اگر يك برآمد با احتمال يك رخ دهد اندازه اطلاع آن 
  . صفر است

  
 هيچ اطلاعي را فراهم نمي –پيشامدهاي حتمي . 1نمودار

  ).3(كنند
  

  ژنتيك و آنتروپي
پروتئين هاي زيادي اعم از رپرسورها، پلي مرازها، 
ريبوزوم ها و ساير ماكرومولكولها مكان هاي خاصي از 

اي نوكلئيك اسيد در ژنوم را تعيين و به آنها توالي ه
اين پروتئين هاي باعث روشن و خاموش . متصل مي شوند

اين مكان ها را كه يك تشخيص . شدن ژن ها مي شوند
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دهنده اعم از پروتئين ماكروملكول به آنها متصل مي شوند 

تشخيص دهنده هاي شناخته . جايگاه اتصال مي نامند
به عنوان مثال يك مولكول به نام . شده بسياري وجود دارد

RNA پلي مراز به توالي هايي به نام آغازگر نزديك محل 
 پلي مراز در RNAشروع ژن متصل مي شود، سپس 

 حركت و نسخه برداري از ژن را براي تشكيل DNAطول 
تشخيص دهنده ديگر .  شروع مي نمايدRNAيك رشته 

دها در قسمت بالا بنام ريبوزوم به توالي كوتاهي از نوكلئوتي
دست ژن به نان جايگاه اتصال ريبوزوم متصل شده و آنگاه 

   آنرا به پروتئين ترجمهRNAپس از حركت در طول 
لذا شناسايي جايگاه هاي اتصال بسيار حائز . مي كند 

  ).8 و 7(اهميت است 
  E. coliمحتوي اطلاع جايگاه هاي اتصال در باكتري 

 را E.coli باكتري DNAحال تعداد تواليهاي باز در 
   يك مثال از تعداد 1.جدول. شودبررسي مي 

 به توالي هايي از LexAتوالي هاي جايگاه اتصال پروتئين 
DNA باكتري E.coliمختصات هر باز .  را نشان مي دهد

  اگر به دقت به. در بالاي آن مشخص شده است
 الگوي يكسان دقت شود، توالي 14تمامي 

GTGNNNNNNNNNNCAG7ه از جايگاه  را ك- 
 بيانگر هر باز ، N كه مشاهده مي گردد،شروع مي شود،

   به صورت توالي ها و 1رشته ها در جدول. مي باشد
براي . مكمل هاي آن ها از چپ به راست نوشته شده است

 وجود دارد كه T از توالي اول يك باز 15مثال در جايگاه 
.ي باشد م A از توالي دوم يعني-14مكمل آن باز جايگاه 

  
                                                                         

  

  

  

  
  

  

  E.coli باكتري DNA به توالي هايي از LexA تعداد توالي هاي جايگاه اتصال پروتئين .1جدول 
  

 نشان مي دهد كه در 1بررسي توالي ها در جدول
بق تعريف  است بنابراين بر طG همواره يك -5جايگاه 

شانون عدم قطعيت در مورد اينكه چه بازي انتظار مي رود 
كه در جايگاه اتصال ديگري در همان مكان قرار گيرد صفر 

 A,C,G,T با پيشامدهاي -4ولي جايگاه . بيت است
  .داراي عدم قطعيت بيشتري مي باشند

)اگر  , )P B L احتمال قرار گرفتن باز B در جايگاه 
L باشد يعني ( , )( , )

( )
n B LP B L

n L
) كه = , )n B L 

}تعداد بازهاي  }, , ,B A C G T∈ در جايگاه L در يك 
مجموعه از توالي هاي جايگاه اتصال است و تعداد كل 

)توالي ها در يك جايگاه  ) ( , )
T

B A
n L n B L

=

= .  مي باشد∑

ون عدم قطعيت حاصل برابر است با لذا بنابر تعريف شان

( ) ( , ) log( , )
T

s
B A

H L p B L B L
=

=   لذا بر)9و8و7و5(∑−

  .اين اصل نتايج ذيل حاصل مي شود

 در توالي ها ظاهر شود آنگاه Aاگر تنها يك باز مانند 
( , ) 1p B L  در حالي كه ساير احتمال ها مساوي صفر =

)بنابراين . مي باشد )sH Lصفر بيت مي شود .  
اگر فقط دو باز با فراواني يكسان ظاهر شوند مانند  -1

( , ) 0, ( , ) 0.5, ( , ) 0, ( , ) 0.5p T L p G L p C L p A L= = = =
  .آنگاه عدم قطعيت يك بيت خواهد شد

 اگر تمامي چهار باز با فراواني يكسان ظاهر شوند -2
)آن گاه  , ) 0.25p B L بيت مي 2  و عدم قطعيت =

 .شود
 قبل از (H)لاع از تفاضل عدم قطعيت مقدار اط

دريافت اطلاع و بعد ازآن بدست مي آيد يعني 
befor afterR H H=  در ابتدا و قبل از اتصال يك −

 بدليل احتمال قرار گرفتن DNAپروتئين به توالي از 
 بيت عدم قطعيت 2 در هر جايگاه A,C,G,Tچهار باز 

 است ولكن بعداز Hbefor = 2وجود دارد بنابراين بيت
 در يك مجموعه از Lاتصال عدم قطعيت براي هر جايگاه 
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توالي هاي به صورت 

2( ) ( , ) log ( , )
T

after s
B A

H H L p B L p B L
=

= = −∑
   برابر است  Lدر نتيجه اطلاع در هر جايگاه

)با  ) 2 ( )sequence sR L H L=  و اطلاع كل −
 مجموعه اطلاع بر روي تمامي مكانهاي يك جايگاه اتصال

)مي باشد )sequence sequence
L

R R L=∑ )511 و.(    

) منحني 2نمودار )sequenceR L  به ترتيب براي الف
 انتخاب شده از Hinc ΙΙ جايگاه اتصال 6 و ج 71  ، ب61

.  را نشان مي دهدT7قسمت انتهايي چپ باكتريوناژ 
( )sequenceR L  رم  باز محاسبه و با استفاده از ن20براي
) نمودار SPSSافزار  )sequenceR L براي هر جايگاه رسم 

 ).8 (شده است

  

  

  

  
   

                                                                      

). 2نمودار )sequenceR L    جايگاه اتصال 6  و ج 71  ،  ب61به ترتيب براي الف Hinc ΙΙخاب شده از قسمت انتهايي چپ باكتريوناژ  انت
T7را نشان مي دهد .  

  

با لحاظ كردن تصحيح خطاي نمونه گيري در معادله 
     .وجود داردتعريف شانون عدم قطعيت 

( ) ( , ) log( , ) ( ( ))
T

s
B A

H L p B L B L e n L
=

= − +∑
  

مقدار اطلاع لازم براي پيدا كردن جايگاه هاي 
  :اتصال

 جايگاه باشد كه يك تشخيص Gاراي اگر ژنومي د
دهنده مي تواند به آن متصل شود و همه جايگاه ها داراي 
احتمال دسترسي برابر باشند آن گاه انتخاب يك جايگاه 

حال اگر اين ژنوم  . بيت اطلاع مي باشدlog2Gنيازمند به 
 جايگاه اتصال باشد عدم قطعيت باقي مانده پس از γداراي 

2logامشخص شدن جايگاه ه γبنابراين .  بيت مي باشد

مقدار اطلاع مورد نياز براي انتخاب يك جايكاه اتصال در 
  :ژنوم از رابطه زيربه دست مي آيد

2 2 2log log log log

befor after

frequency

R H H
GR G

G
γγ

γ

= −

= − = = −

زماني كه تعداد جايگاه هاي اتصال در ژنوم افزايش يابد 
ايگاه كاهش مقدار اطلاع مورد نياز براي پيدا كردن يك ج

 به تعداد جايگاه شناخته شده γاز آنجايي كه . مي يابد
محدود شده و يك مقدار برآوردي نمي باشد بنابراين رابطه 

 را مي دهد زيرا امكان frequencyRبالا يك كران بالا از 
دارد جايگاه هاي ناشناخته اي هم وجود داشته باشند 

  ).8و7و5(

  

  . را براي تشخيص دهنده ها و ارگانيسم هاي متفاوت نشان مي دهدRfrequency و Rsequenceيرمحاسبه شده  مقاد.2جدول
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 به Rsequenceبا تقسيم اين دو مقدار نسبت 

Rfrequencyاهده مي شود اين  را محاسبه نموده و مش
 LexA, TrpR, lacI, ArgRنسبت به ريبوزوم، 

بنابراين اين مطلب نشان دهنده آنست .  مي باشد1نزديك 
كه محتواي اطلاع در جايگاه هاي اتصال، براي پيدا كردن 

  .آنها توسط تشخيص دهنده ها كافي مي باشد
 وجود دارد و آن اينست كه در جايگاه "اما يك استثنا

 حاوي دو برابر T7 پلي مراز در باكتريوفاژ RNAاتصال 
 اطلاعي است كه براي پيدا كردن آن ها در ژنوم لازم 
مي باشد و اين سئوال كه چرا اين اطلاع اضافي در جايگاه 

 پلي مراز از RNA پلي مراز وجود دارد؟ آيا RNAاتصال 
  همه اطلاع در جايگاه هاي اتصال استفاده مي كند؟

اس تجربه بر اين عقيده بودند كه زيست شناسان بر اس
دو پروتئين به اين توالي متصل مي شوند و آن مقدار 
اطلاع اضافي براي اتصال پروتئين دوم به اين جايگاه ها 

سال ها پس از اين عقيده اشنايدار با كمك نت . مي باشد
را  F plasmid in CDهرمن ناحيه ديگري به نام 

 بيت اطلاع است 2/60اين جايگاه شامل . بررسي كردند

 بيت اطلاع را پيدا كردن آن ها لازم مي باشد 20ولي تنها 
 Rfrequency =6/19و  Rsequence = 2/60به عبارت ديگر 

 برابر Rfrequency به Rsequenceبنابراين نسبت . بيت است
 پروتئين به 3آنها بر اين گمان بودند كه .  مي باشد07/3

با نشان دادند اين كه سه اين جايگاه ها متصل مي شوند و 
 به اين KDa-33, KDa- 37, KDa – 75پروتئين 

آنها به اين . توالي ها متصل مي شوند شگفتي ساز شدند
  وRsequenceباور رسيدند كه مي توان از طريق مقايسه اي 

Rfrequency مي نيمم تعداد پروتئين هايي را كه به   
 5( كرد متصل مي شوند را پيشگويي DNAتوالي ها در 

  ).10و 8و 7و
 يك روش گرافيكي 1999اشنايدر و استفنز در سال 

به نام نمودار توالي را معرفي كردند كه با استفاده از اين 
تكنيك قوي ، تحليل توالي ها را در هر مجموعه توالي از 

DNA و RNAدر  . با پروتئين نمايش داده مي شود
 محور روش نمودار توالي محور افقي جايگاه هر باز و

  .عمودي مقدار اطلاع را نشان مي دهد

  

  
  نمودار توالي. 3نمودار
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 بيت اطلاع در 2 با ارتفاع Tوقتي كه يك حرف 

وجود دارد، بدان معني است كه تقريبا در + 7جايگاه 
.  قرار گرفته استTتمامي اين توالي ها در اين جايگاه باز 

يت شان در اين نمودار حروف در هر جايگاه به ترتيب اهم
بالاترين حرف در هر جايگاه . بروي هم چيده شده اند

   . توالي هماهنگ را نشان مي دهد
( , ) ( )sequencep B L R L= ارتفاع بازB در جايگاه L  

 مشاهده مي شود در جايگاه 3نمودار همانطور كه در
بيشترين تعداد باز مربوط به باز گوانين مي باشد اما + 3

 هم Gم وجود دارد بنابراين حرف يك مورد باز آدنين ه
حال اگر به .  قرار گرفته استAبلندتر و هم در بالاي 

 GATTTTCTCTTT نگاه كنيم حروف -9ستون 
راكه براي محاسبه آنتروپي از آن استفاده كرده ايم، 

   بيت58/0 برابر -9اطلاع در جايگاه . خواهيم ديد
 38/0مي باشد كه با روش تصحيح خطاي نمونه گيري به 

اين روش، روش ايده آلي براي تحليل . كاهش مي يابد
 و پروتئين RNA و DNAجايگاه هاي اتصال در 

توالي هاي هماهنگي معرف نوكلئوتيدي است كه در .است
  اغلب موارد در توالي ها به همان شكل مشاهده 

در حقيقت توالي هاي هماهنگ توالي هاي .مي شوند
ه وسيعي از نوكلئوتيدي هستند كه در ژنوم دست

با استفاده از اين نمودار . موجودات، ديده مي شوند
شناسايي توالي هاي هماهنگ براحتي و برابر با بازي است 

  .كه بيشترين ارتفاع را دارد
 نمودار توالي جايگاه هاي اتصال ريبوزوم در 4 درنمودار

 ).11و6(   را نشان مي دهد E. coliتوالي هايي از باكتري
  

  
  توالي جايگاه هاي اتصال ريبوزوم .4نمودار 

                                                                             

 قابل ترسيم و weblogoاين نمودارها از طريق برنامه 
  از طريق سايت اينترنتي

cgi.logo/edu.berkeley.weblogo://http 
  داده هاي حاصل از .قابل دسترسي مي باشند

  توالي هاي نوكلئيك اسيد در قمست
 Multiple Sequence Alignment  شود،وارد مي 

سپس پس از انتخاب كردن آيتم مورد نظر از قبيل تعيين 
، سايز، رنگ y و xمحدوده، عنوان، برچسب محورهاي 

نمودار (گردد ب مي  را انتخاcreate logoنمودار گزينه 
5(.  
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  .5 نمودار

  تعيين اندازه جايگاه هاي اتصال
پروتئين ها توالي هاي خاصي از نوكلئيك ها اسيدها را 

. مي شوند تعيين و براي انجام عملكردهاي به آن ها متصل
  حال اين سئوال مطرح است كه نحوه شناسايي اين

   محل ها چگونه است؟
زيست .  مشكل استتعيين نواحي اين جايگاه ها

شناسان از روش هاي تجربي از قبيل روش ردپا استفاده 
كه اين روش ناحيه دقيق تماس پروتئين با  .مي كنند

اين روش براي تعيين . نوكلئيك اسيدها را تعيين نمي كند
محل نوكلئوتيدهايي كه به پروتئين متصل مي شوند 

 معرفي شده اشنايدر با استفاده از اندازه اطلاع .كاربرد دارد
او . روشي كمي براي تعيين جايگاه هاي اتصال معرفي كرد

  محتوي اطلاع در ((به اين نتيجه مهم رسيد كه 

جايگاه هايي اتصال پروتئين ها به توالي هاي نوكلئيك 
اسيدها داراي مقدار بزرگتر از صفر و در خارج از اين 

  ).8())جايگاه ها به سمت صفر كاهش مي يابد
توالي از جايگاههاي اتصال پروتئين  14، 1 جدول

LexAبه توالي هايي از باكتري E. coli  را نشان   
   SOSاين توالي ها كه مربوط به ژن هاي . مي دهد

 LexAمي باشند در حالت عادي توسط مهار كننده 
 SOSپوشانيده و اين مهار كننده از بيان ژن هاي 

هاي  با جعبه LexAبه طور طبيعي . جلوگيري مي نمايد
SOS پيوند برقرار نموده و رونويسي را كاهش و يا متوقف 

 از SOS، جعبه هاي LexAبا غير فعال شدن . مي نمايد
قيد سد كننده ها رها مي شوند و رونويسي از ژن ها شروع 

  انجام عمل رونويسي منجر به سنتز انواع . مي شود
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آنزيم هاي مورد نياز در سيستم هاي ترميم مي شود با 

 recA  ترميم و از بين رفتن محل آسيب ديدگي،ختم و
 و مهار مجدد LexAغير فعال شده و اين امر سبب سنتز 

  ).4 ( مي شودSOSجعبه هاي
  

  نتيجه گيري
 به دلايلي كه در بالا شرح آن LexAبنابراين پروتئين 

گفته شده به اين توالي متصل مي شود حال براي بررسي 
ناحيه پيشنهاد شده بوسيله  باز به دو انتهاي 5اين جايگاه 

محتواي اطلاع براي هر . روش تجربي اضافه مي كنيم
)محل بر اساس رابطه  ) 2 ( )sequence sR L H L= − 

)  منحني6دارونم. محاسبه شده است )sequenceR L  را
  . نشان مي دهد

  
)  منحني.6نمودار )sequenceR L  

  

 به اين LexAه اتصال پروتئين محدوده اتصال جايگا
مي باشد با جمع كردن + 10 تا -9توالي ها از 

)مقادير )sequenceR L در محدوده اتصال پروتئين، اندازه 
كه براي .  حاصل مي شودsequenceRكل اطلاع يعني 

با محاسبه .  بيت مي باشد1/21 برابر LexAپروتئين 
Rfrequency مي بينيم كه اين جايگاه داراي اطلاع كافي 

 . مي باشندLexAبراي پيدا شدن آنها توسط پروتئين 
 ملاحظه 2براي محاسبه اين مقدار همانطور كه در جدول

يك برآورد خوب .  لازم مي باشدG , γمي شود دو مقدار 
   جفت بازE. coli 106 × 9/3براي اندازه ژنوم باكتري 

 LexAژن تحت كنترل پروتئين  11حداقل  .مي باشد 
 و كران بالا براي γ ،11مي بينيم مقدار براي . مي باشند

Rfrequency ،4/18 بيت است و نسبت Rfrequency  به 
Rsequence بنابراين محتوي اطلاع در .  مي باشد1/1 برابر

  اين جايگاه ها براي شناسايي آن ها توسط تشخيص 
  . كافي مي باشدLexAدهنده ي 
   نشان داده شد ازآنجايي كه تحقيقر اين لذا د

پروتئين هاي زيادي براي انجام عملكردهاي گوناگون از 
قبيل روشن و خاموش كردن ژن ها، رونويسي، ترجمه 
مكان هاي خاصي از توالي هاي نوكلئيك اسيد در ژنوم را 
تعيين و به آنها متصل مي شود،  نواحي اتصال در كدام 

  ته و نحوه شناسايي اين قسمت طول ژنوم قرار گرف
جايگاه ها كه موسوم به اتصال است مي تواند بر اساس 
معيار آنتروپي و نظريه اطلاع مشخص گرديده و با استفاده 
از نظريه اطلاع شانون راهكاري دقيق تر براي تشخيص 

داده هاي جايگاه اتصال پروتئين  .نواحي ارئه شده است
LexA در توالي هاي DNAياكلاي از  باكتري اشرش
 iden?php.inden/de.bs-tu.predoric://http سايت

كه ابتدا احتمال قرار گرفتن هر باز را ، انتخاب شده است
در جايگاه محاسبه سپس با استفاده از رابطه مقدار عدم 

و با محاسبه ) آنتروپي(قطعيت 
n
σ مقدار خطاي حاصل 

مقدار انحراف . از نمونه گيري را محاسبه مي كنيم
 LexA جايگاه اتصال پروتئين 25استاندارد حاصل از 

 بيت 11/0 و بنابراين خطاي نمونه گيري برابر 57/0برابر 
با جمع كردن اين دو مقدار با عدم قطعيت  .شده است

beforبدست آمده از رابطه  afterR H H=  اين مقدار −
با رسم نمودار توالي از برنامه .  مي شود39/17برابر 

Weblogoنحوه قرار گرفتن بازها نشان داده 7 نمودار   
  . مي شود

  

   نحوه قرار گرفتن بازها.7نمودار
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 به ترتيب باز -5 و -6 و -7در اين نمودار در جايگاه 

G,T,Cبر تعريف درنتيجه بنا . قرار گرفته شده است
  شانون، عدم قطعيت در مورد اين كه چه بازي انتظار
مي رود در جايگاه اتصال ديگري از اين پروتئين در 

 .در اين مكان ها قرار گيرد صفر است E. coliباكتري
نير + 8و + 7و + 6البته اين قطعيت در مورد مكان هاي 

ولي در مكان هاي ديگر اين جايگاه با . ديده مي شود
قرار گرفتن بازهاي مختلف عدم قطعيت بيشتري احتمال 

  .وجود دارد
 ,CTGبا استفاده از اين نمودار توالي ها هماهنگ

CAG كه توسط زيست شناسان بطور تقريبي تشخيص 
  .داده مي شد قابل رويت است

حال براي بررسي اينكه اين جايگاه داراي اطلاع كافي 
قدار  هستند مLexAبراي پيدا شدن آن توسط پروتئين 

را  Rfrequencyاطلاع لازم براي پيدا كردن اين جايگاه يعني 
 مورد نياز براي محاسبه در G,γمقدار  .محاسبه مي كنيم

 و 2547 و 3900000 به ترتيب برابر E. coliباكتري 
  . بيت مي باشد4/18  برابر  Rfrequencyمقدار 

 اين مقدار  Rfrequency به  Rsequenceبا محاسبه نسبت
 بدست مي آيد كه نزديك به يك است، لذا اين 95/0ر براب

جايگاه داراي اطلاع كافي براي پيدا شدن آنها توسط 
  . مي باشدLexAپروتئين 
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