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  《生物信息学》  课程教案
	章节名称: 
第三章 生物信息学基础        第三节 perl语言编程-哈希

	课堂讲授( 1 ) , 实践课( 1 )
	教学时数
	1

	教学目标：
1.
理解哈希（hash）的概念
2.
理解哈希与数组的区别
3.
掌握哈希的赋值、读取
4.
掌握哈希的应用，体会哈希的优势

	授课内容要点:

1. 简要回顾上节课讲述的perl语言编程的文件句柄操作、正则表达式。请同学回答上次所留作业题“编写一程序，判断给出的DNA序列中是否包含TATA box区域？”；进行解答：
2. 导入：编写一perl程序，按照三联体密码子（codon），实现将一段mRNA序列翻译为蛋白质序列。
依靠前述讲授的数组（元素中存有密码子及相应氨基酸）实现，需要反复循环，效率较低。有没有更高效的实现方式呢？

3. 哈希（hash）的概念，及与数组的区别
哈希（hash）：又称为关联数组，是将任何标量（而非正整数）作为索引值的数组。以%为标示符。
哈希与数组的区别：哈希本质上是二维数组（或称为关联数组），其索引值是任何标量，但数值的索引值则是正整数。

4. 哈希的赋值
%hash=(“Alice”,79,”Bill”,79,”Cindy”,58)；
%hash=(
“Alice”=>79,
”Bill”=>79,
”Cindy”=>58)；

5. 哈希的读取
1) %hash{key}

2)用foreach循环对hash读取每个元素。函数keys %hash表示提取并返回hash中的索引值；函数sort可进一步对函数key返回的索引值进行排序；
foreach my $k(sort keys %hash){
print ”$hash{$k}\n”;
}
6. 掌握哈希的应用
回答课前提出的问题：编写一perl程序，按照三联体密码子（codon），实现将一段mRNA序列翻译为蛋白质序列； 用哈希来实现，无需循环，直接引用即可。
7. 布置学生课后作业题（下节课解答）：
编写一Perl程序，将如下三种限制性酶切位点的序列及其名称存为一个hash，并输出hash表，以及“HindIII”的序列：


EcoR1: GAATTC


Bam H1: GGATCC


Hind III: AAGCTT



	教学重点：
1.
哈希与数组的区别
2.
哈希的赋值及读取
教学难点： 
1. 理解哈希的优势
2.
哈希在程序编写中的应用


	教学方法：
讲授，多媒体+程序演示


	课堂讨论题、思考题、作业： 
1. 哈希与数组的区别？哈希应用的优势
2. 
编写一Perl程序，将如下三种限制性酶切位点的序列及其名称存为一个hash，并输出hash表，以及“HindIII”的序列。


	参考资料（含参考书、文献等）：

《基础生物信息学及应用》，蒋彦等，清华大学出版社

《生物信息学—基因和蛋白质分析的使用指南》， 李衍达，清华大学出版社

《生物信息学》， 赵国屏，科学出版社

《生物信息学手册》，郝柏林， 上海科学技术出版社



	备注:

1. 通过不同的mRNA 翻译程序的实现方式，让学生体会哈希与数组的区别，及其独特优势。



