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Review and compare Python and Perl
programming languages used in

bioinformatics

Armin Ahmadinasab1*and Navid Ahmadinasab2

Bioython and Bioperl are open source tools, with the aim of providing libraries
have been developed to solve problems in bioinformatics and life sciences. Two

high-level languages Python and Perl are widely used in science, education and busi-
ness. One problems of researchers in laboratory and bioinformatics methods, choice
of the programming language to perform computer simulations for biological systems.
Considering the genomic sequence analysis, the prediction of three-dimensional protein
structure, functional analysis at the genome level, the establishment and management
of databases and mathematical modeling and life processes in the bioinformatics labo-
ratories, The suitableprogramming language can have a great impact on improving the
quality of the output, reducing the time and memory required. In this paper, Python and
Perl programming languages are beign compare to determine the time used inWindows
and Linux operating systems and memory required to run standard bioinformatics algo-
rithms, have been compared. The global alignment algorithm and neighbor-Joining are
used for both Python and Perl. In this study, Perl is better than Python for I/O operations
in terms of time and memory usage. But according to the global alignment algorithm
and neighbor-Joining programs’ results, although Python have better character string
manipulation abilities, nevertheless Perl is better than Python for parsing a BLAST file.
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چکیده

احمدی نسب نوید احمدی نسب آرمین

کلیدی واژگان

بیوپایتون،
بیوپرل،
بیوانفورماتیک،
زیستی، علوم
شناسی زیست محاسبات

و پایتون برنامه نویسی زبان های مقایسه و بررسی
بیوانفورماتیک در استفاده مورد پرل

نسب٢ احمدی نوید و نسب١* احمدی آرمین

بیوانفورماتیک مسائل حل برای وسیع کتابخانه های ارائه هدف با باز، متن ابزار دو بیوپرل و بیوپایتون
مورد تجاری و آموزشی علمی، زمینه های در گسترده طور به پرل و پایتون بالای سطح زبان دو یافته اند. توسعه
انتخاب بیوانفورماتیک، و آزمایشگاهی روش های در محققان مشکلات از یکی می گیرند. قرار استفاده
به توجه با است. زیستی سامانه های برای رایانه ای شبیه سازی انجام جهت مناسب برنامه نویسی زبان
در کارکردی تحلیل پروتئین ها، بعدی سه ساختار پیش بینی ژنوم، توالی های تحلیل فعالیت های انجام
آزمایشگاه های در حیات فرآیندهای و ریاضی مدل سازی و داده ای پایگاه های مدیریت و ایجاد ژنوم، سطح
بالابردن روی بر می تواند مناسب، برنامه نویسی زبان انتخاب رایانه ای، درون صورت به بیوانفورماتیک
زبان دو مقاله، این در باشد. داشته سزایی به تأثیر نیاز، مورد حافظه و زمان کاهش خروجی، کیفیت
حافظه و لینوکس و ویندوز سیستم عامل های در مصرفی زمان تعیین هدف با پرل، و پایتون برنامه نویسی
هم ترازی الگوریتم دو شده اند. مقایسه هم با استاندارد، بیوانفورماتیک الگوریتم های اجرای جهت نیاز مورد
بررسی ها است. گرفته قرار استفاده مورد پرل و پایتون زبان دو بررسی برای همسایگی اتصال و سراسری
مصرفی حافظه و زمان نظر از پرل ورودی/خروجی عملیات انجام در که است موضوع این دهنده نشان
و سراسری هم ترازی برنامه های از آمده بدست نتایج به توجه با اما دارد. پایتون به نسبت بهتری عملکرد
رشته ای کاراکترهای روی بر تغییرات اعمال برای بالاتری کارایی از پرل به نسبت پایتون همسایگی، اتصال
BLAST فایل یک تجزیه برای را ضعیف تری عملکرد پرل به نسبت پایتون وجود، این با است. برخوردار

است. داشته

مکاتبات. مسئول (*)
،armin4394@gmail.com ایمیل: آدرس طوسی، نصرالدین خواجه صنعتی دانشگاه صنایع، دانشکده ·١
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مقدمه ١

همه برای دسترس قابل و باز متن ابزار دو ٢ بیوپرل و ١ بیوپایتون

هستند. مکینتاش و لینوکس ویندوز، جمله از اصلی عامل های سیستم

علمی، زمینه های در گسترده طور به پرل و پایتون بالای سطح زبان دو

این ویژگی های از می گیرند. قرار استفاده مورد تجاری و آموزشی

ظرفیت های یادگیری، برای ساده نحوی دستورات به می توان زبان دو

کرد. اشاره زیاد کتابخانه ای اطلاعات دارای و ٣ شی گرا برنامه نویسی

هنگام در و می شوند نام گذاری اسکریپت نویسی زبان های پرل و پایتون

قرار تفسیر مورد و درآمده نمایش به واسط، فایل یک ایجاد بدون اجرا،

کتابخانه های و خودکار حافظه مدیریت از زبان دو هر .[۶] می گیرند

پیاده سازی و وب برنامه نویسی برای مناسب و می کنند استفاده بزرگ

.[١۴] هستند ۴ اینتر پرو داده پایگاه مانند کننده تجزیه

پیش بینی ژنوم، توالی های تحلیل فعالیت های انجام به توجه با

و ایجاد ژنوم، سطح در کارکردی تحلیل پروتئین ها، بعدی سه ساختار

حیات فرآیندهای و ریاضی مدل سازی و داده ای پایگاه های مدیریت

انتخاب رایانه ای، درون صورت به بیوانفورماتیک آزمایشگاه های در

خروجی، کیفیت بالابردن روی بر تواند می مناسب، برنامه نویسی زبان

باشد. داشته سزایی به تأثیر نیاز، مورد حافظه و زمان کاهش

برنامه نویسی زبان دو بین مقایسه ای انجام مقاله، این از هدف

دو اصلی ویژگی های بیان و معرفی به ابتدا در است. پرل و پایتون

زمان نظر از انتها، در و پرداخته ایم پرل و پایتون برنامه نویسی زبان

و جداگانه طور به لینوکس و ویندوز عامل سیستم دو در مصرفی

هم ترازی الگوریتم های اجرای جهت نیاز مورد حافظه میزان هم چنین

است. آمده عمل به تحقیق ۶ همسایگی اتصال و ۵ سراسری

پرل و پایتون برنامه نویسی زبان های معرفی ٢

پایتون ٢ . ١

انعطاف پذیر و ٧ شده تفسیر شی گرا، برنامه نویسی زبان یک پایتون

وظایف و متنی فایل های پردازش علمی، محاسبات انجام در که است

هدف اساسی، طور به .[۴ ،٣] می گیرد قرار استفاده مورد خودکار رایج

وسیله به بیوانفورماتیک برای پایتون از استفاده امکان بیوپایتون، از

بالا کیفیت و ٨ مجدد استفاده قابلیت با افزونه های و کلاس ها ایجاد

از: است عبارت بیوپایتون اصلی قابلیت های است.

داده های ساختمان به بیوانفورماتیک فایل های تجزیه توانایی .١

.(١ (جدول پایتون در قبول قابل

رکورد به رکورد می توانند شده پشتیبان فرمت های در فایل ها .٢

قابل یا اندیس گذاری ٩ واژه نامه رابط طریق از یا شوند تکرار

باشند. دسترس

مانند بیوانفورماتیک معروف سایت های وب با کد معامله .٣

.ExPASy و NCBI

،BLAST مانند بیوانفورماتیک رایج برنامه های با ارتباط .۴

.EMBOSS و Clustalw

و توالی ها شناسه توالی ها، به که استاندارد توالی کلاس یک .۵

می پردازد. آن ها ویژگی های

توالی ها. روی رایج عملیات اجرای برای ابزاری .۶

k الگوریتم از استفاده با داده ها طبقه بندی اجرای برای کد .٧

بردار ماشین های یا ١١ ساده بیز ،١٠ همسایه ها ترین نزدیک

.١٢ پشتیبان
١Biopython
٢Bioperl
٣Object Oriented
۴InterPro
۵Global alignment
۶Neighbor-Joining
٧Compiled
٨Reusable
٩Dictionary

١٠k-Nearest Neighbors
١١Naive Bayes
١٢Support Vector Machines

..........................................................................................................................................................................................................................................................۶١
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فرآیندهای به موازی سازی قابلیت با وظایف تقسیم بودن آسان .٨

کد. توسط جداگانه

تغییرات اعمال برای گرافیکی کاربری رابط بر مبتنی برنامه های .٩

... و ترجمه توالی ها، پایه رو

.[٢] ١ بیو اس کیو ال با بودن یکپارچه .١٠

پایتون توسط شده پشتیبان فرمت های :١ جدول

نام نوشتن خواندن فرمت
[١٠] FASTA ∗ ∗ .fasta
[٢] GenBank ∗ ∗ .genbank
[٨] EMBL ∗ .embl

[١٣] Swiss-Prot/TrEMBL ∗ .swiss
[١٢] ClustalW ∗ ∗ .clustal
[۵] PHYLIP ∗ ∗ .phylip

[١] Pfam or Stockholm ∗ ∗ .stockholm
[٩] NEXUS ∗ ∗ .nexus

پرل ٢ . ٢

به یافته توسعه کتابخانه های جامع مجموعه از متن باز پروژه یک بیوپرل

روی بر تغییرات اعمال و مدیریت برای پرل برنامه نویسی زبان وسیله

برنامه های با ارتباط برقراری در پرل است. زیستی علوم اطلاعات

استخراج و فایل ها، فرمت تبدیل توالی، تحلیل منظور به کاربردی

بسیار متنی فایل های دیگر و تحلیلی برنامه های خروجی از اطلاعات

فایل های در اطلاعات با می تواند پرل .[١١] است کرده عمل موفق

زیست شناسی داده های مهم فرمت های دقیقا که تخت یا ٢ اسکی متنی

پردازش پرل، کند. کار هستند PDB و GenBank داده های پایگاه در

را پروتئین و DNA مانند طولانی توالی های روی تغییرات اعمال و

اصلی علت و پرل از استفاده مهم ویژگی های از یکی می کند. آسان

سریع نمونه سازی و زیستی علوم تحقیقات پیشبرد برای آن انتخاب

است. برنامه نویس توسط

زبان های از تعداد چه که است این معنی به حمل قابلیت

بودن دارا با پرل، کنند. اجرا را آن می توانند کامپیوتری سیستم های

در مدرن کامپیوترهای تمامی بر روی بالا، بسیار حمل قابلیت ویژگی

اجرا در بالایی سرعت پرل است. دسترسی قابل زیستی آزمایشگاه های

سرعت بالابردن برای نیست. انتخاب بهترین ولی دارد، برنامه ها کردن

.[٧] است C زبان انتخاب، برای برنامه نویسی زبان رایج ترین اجرا،

پرل و پایتون بین مقایسه ٣

با شده نوشته توالی سراسری هم ترازی الگوریتم سرعت ١ شکل در

در برنامه است شده مقایسه پایتون و پرل برنامه نویسی زبان دو

است. شده اجرا ویندوز و لینوکس سیستم عامل های

شده نوشته توالی سراسری هم ترازی الگوریتم سرعت مقایسه :١ شکل
٣٢١۶ با DNA توالی دو (از پایتون. و پرل برنامه نویسی زبان دو با

.[۶] است) شده استفاده باز جفت ٣٢١٧ و باز جفت

خطوط تعداد عنوان به کدنویسی، سادگی به مطالعه این در

بودن دسترس در به توجه با برنامه نوشتن برای نیاز مورد کدنویسی

تفسیر برای نیاز مورد خط تعداد تعیین در معیار یک که کتابخانه ها،

کرده ایم. مراجعه است برنامه یک کردن

عملیات در پایتون به نسبت بهتری عملکرد وضوح به پرل

پرل ،FASTA فایل یک خواندن هنگام است. داشته ورودی/خروجی

در توالی ها ذخیره سازی فضای نصف به و پایتون، از تر سریع برابر سه

.(٢ (شکل است داشته نیاز پایتون به نسبت حافظه
١BioSQL
٢ASCII

.......................................................................................................................................................................................................................................................... ۶٢
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هم ترازی الگوریتم های توسط مصرفی حافظه مقایسه :٢ شکل
و پرل برنامه نویسی زبان دو با شده نوشته همسایگی اتصال و سراسری
است شده اجرا ویندوز و لینوکس عامل های سیستم در برنامه پایتون.

.[۶]

شده نوشته BLAST کننده تجزیه برنامه سرعت مقایسه :٣ شکل
عامل های سیستم در برنامه پایتون. و پرل برنامه نویسی زبان دو با
گیگابایت ٩٫٨ شده اجرا فایل حجم است. شده اجرا ویندوز و لینوکس

.[۶] است بوده

و سراسری هم ترازی برنامه های از آمده بدست نتایج به توجه با

اعمال برای بالاتری کارایی از پرل به نسبت پایتون همسایگی، اتصال

است. برخوردار رشته ای کاراکترهای روی بر تغییرات

در فایل پردازش برای دقیقه ٣٨ از بیش زمان صرف با پایتون

یک تجزیه برای ضعیف تری عملکرد پرل توسط دقیقه ٢٨/٧ با مقایسه

اداره در پایتون ناتوانی از تنها تفاوت این است. داشته BLAST فایل

بدون فایل یک خواندن برای بلکه است، نداده رخ بزرگ فایل های

توسط دقیقه ١٫۴ مقابل در را زمان دقیقه ٣٫٢ پایتون خطوط، پردازش

.(٣ (شکل کرد صرف پرل

منظم عبارات وسیله به نرم افزارگرا١ وظایف پشتیبانی بر پرل

تاکید گزارش تولید ویژگی های و فایل کردن اسکن برنامه، در موجود

مانند رایج برنامه نویسی روش های از حمایت بر پایتون که حالی در دارد

.[۶] دارد تاکید شی گرا برنامه نویسی و داده ها ساختمان طراحی

نتیجه گیری ۴

کدنویسی با برنامه نویسی زبان یک پایتون داد، نشان مطالعه این نتایج

که زمان هر است. قدرتمند اسکریپ نویسی زبان یک پرل و ساده

باشد منظم عبارات از استفاده با سریع اسکریپت یک نوشتن به نیاز

روی عملیات کردن اتوماسیون برای پرل کرد. استفاده پرل از می توان

برای پرل در حقیقت، در است. شده طراحی فایل سیستم های و فایل ها

کار انجام به نیاز سیستم، دستورات فراخوانی یا منظم عبارت از استفاده

یک کردن وارد به عملیات این انجام برای پایتون در اما نیست، خاصی

توابع از پرل اسکریپت های بیش تر اینکه دلیل به دارید. نیاز کتابخانه

بیش به اسکریپت یک از استفاده به نیاز که زمانی و نمی کنند استفاده

منظور به هم چنین، کنیم. استفاده پایتون از بایستی داریم، یک بار از

مناسب تری انتخاب پایتون اسکریپت، در شی ها و توابع از استفاده

است. پرل به نسبت
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