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	تعداد صفحات: 

	چكيده رساله/پايان نامه : 
چكيده رساله/پايان نامه: 

شناسایی نواحی متشابه
 در داخل ژنوم‌ و بین آن‌ها پیش نیاز ضروری برای مطالعه ساختار
 و تکامل ژنوم
 محسوب می‌شود اما به دلیل وجود انواع مختلف بازچینی‌ها
، تکثیرات ژن
 و تلفات ژن
، شناسایی آن‌ها همیشه واضح نیست. برای شناسایی این نواحی، پروفایل‌هایی از ژن‌ها تشکیل شده و الگوریتم همترازی
 برروی این پروفایل‌ها اجرا شده که محتوا و ترتیب ژن‌ها در آن رعایت شده است. نتایج حاصل از همترازی فهرست‌های ژنی
 اطلاعات ارزشمندی را درباره بسیاری از جنبه‌های زیست شناسی از جمله به دست آوردن نسخه‌های تکرارشده ژنومیک، قابلیت استفاده در تحلیل نرخ و الگوی نوترتیبی درکروموزوم، فهم بهتر فرآیندهای بیولوژیکی، مطالعه فرآیندهایی جهت به‌دست آوردن سیر تکاملی ژنوم فراهم می‌کند. تا کنون برای همترازی چندگانه فهرست‌های ژنی، روش‌های جلورونده و حریصانه ارائه شده است. در بین روش‌های حریصانه، مجموعه روش‌های خلاقانه نتابج بهتری داشته‌اند. برخی الگوریتم‌های روش حریصانه امتیاز همترازی چشمگیری نسبت به روش‌های دیگر داشته اما سرعت کمی دارند. برخی دیگر از روش‌های حریصانه با افزایش سرعت، دقت کمتری نسبت به قبل داشته‌اند اما همچنان امتیاز همترازی مطلوبی را به ارمغان آورده‌اند.
در پایان‌نامه حاضر، الگوریتم همترازی خلاقانه‌ای ارائه شده که می‌توان ژن‌های بیشتری را به عنوان کاندید همترازی درنظر گرفت که دقت همترازی را افزایش می‌دهد. الگوریتم ارائه شده به این شکل است که ابتدا از یک جهت شروع به همترازی می‌کند و با برخورد به طرف تناقض، تغییر جهت می‌دهد و همترازی را از سمت دیگر انجام داده تا جایی که به طرف تناقض برسد، سپس با محاسبه پارامترها و امتیازدهی مجدد به دو طرف تناقض، یکی از جهات را به منظور رفع تناقض و همترازی انتخاب می‌نماید. الگوریتم تا جایی ادامه پیدا می‌کند که کل فهرست‌های ژنی همتراز شوند. نتایج ارزیابی الگوریتم ارائه شده نشان می‌دهد که دقت همترازی نسبت به روش‌های خلاقانه قبلی بهبود چشمگیری داشته است.
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