


 

شناسی مولکولی  ترین دستاوردهای زیستویرایش هدفمند ژنوم یکی از پیشرفته

ها  را برای مطالعه عملکرد ژن  DNAاست که امکان ایجاد تغییرات دقیق در توالی  

جهش اصلاح  بیماریو  میهای  فراهم  فناوریزا  مانند  کند.  اولیه  و   ZFNهای 

TALEN  یابنده به  های اتصالبا استفاده از پروتئینDNA    و نوکلئازFokI    شکست

پذیری محدود  کردند، اما پیچیدگی طراحی، هزینه بالا و انعطافای ایجاد میدو رشته

 ها را محدود ساخت.کاربرد گسترده آن

سامانه   معرفی  با  اساسی  از    CRISPR-Cas9تحول  برگرفته  داد؛ سیستمی  رخ 

 Cas9توالی هدف را شناسایی کرده و    gRNAها که در آن  ی باکتریایمنی تطبیق

ایجاد میشکست دو رشته ترمیم  ای  منجر به   NHEJاز طریق مسیر    DNAکند. 

امکان درج یا    HDRشود، در حالی که مسیر  سازی ژن میو غیرفعال  indelایجاد  

 سازد. های ژنتیکی را فراهم میاصلاح دقیق توالی

افزای منظور  رشتهبه  دو  شکست  از  ناشی  پیامدهای  کاهش  و  دقت  ای،  ش 

غیرفعال    Cas9با اتصال    Base Editingاند.  تری توسعه یافتههای پیشرفتهفناوری

را    A→Gیا  C→Tبه دآمیناز، تبدیل مستقیم بازهای نوکلئوتیدی مانند  nickaseیا 

ایجاد   میامکان   DSBبدون  پیشرفتهپذیر  در سطحی  با   Prime Editingتر،  کند. 

قادر به    pegRNAو استفاده از    reverse transcriptaseو    Cas9 nickaseترکیب  

 با دقت بالا است. DNAهای کوتاه انجام جایگزینی، حذف یا درج توالی

فناوری گستردهاین  کاربردهای  زیستها  در  زیستای  و  از  پزشکی  دارند؛  فناوری 

شکل و بتا تالاسمی از طریق  خونی داسیژنی مانند کم های تکجمله درمان بیماری

سلولBCL11Aگیری  هدف مهندسی  در  ،  ایمنی  بهبود  CAR-T therapyهای   ،

مدل و  کشاورزی  بیماریصفات  چالشسازی  حال،  این  با  مانند ها.  هایی 

off-target effects های انتقال ژنی همچنان مطرح است.و محدودیت 

و   SpCas9-HF1مانند    Cas9شده  ندسیهای مهبرای افزایش اختصاصیت، نسخه

eSpCas9 های اند و سامانهتوسعه یافتهCas12  وCas13  نیز دامنه ویرایش را به

های ویرایش ژن اند. از سوی دیگر، انتقال سیستمگسترش داده  RNAگیری  هدف

های غیر ویروسی یا روش  Lentivirusو    AAVهای ویروسی مانند  از طریق ناقل

الکتروپوریشنمانند   و  لیپیدی  می  نانوذرات  و  انجام  مزایا  یک  هر  که  شود 

 های خاص خود را دارند.محدودیت

ترکیب فناوری ویرایشدر مجموع،  با روش  های  یابی نسل توالیهایی مانند  ژن 

بیوانفورماتیکیسلولی و تحلیلجدید، ژنومیک تک برای افق  های  های جدیدی 

شبکه توسعه  درک  و  ژنتیکی  درمانهای  و  ژنومی  های  پزشکی 

های آینده این ابزارها از  رود نسلایجاد کرده است و انتظار می  شدهسازیشخصی

 طور چشمگیری بهبود یابند.هنظر دقت، ایمنی و کارایی ب 

 

ژن  فناوری  ویرایش  زیستهای  پیشرفته  ابزارهای  عنوان  امکان  به  کردن  فراهم  بر  علاوه  پزشکی، 

های  ترین رویکردهای درمانی برای اصلاح بیماریها، به یکی از امیدبخشمطالعه دقیق عملکرد ژن

تبدیل شده پیشرفتژنتیکی  میاند.  انتظار  حوزه  این  در  مداوم  درمانهای  توسعه  زمینه  های  رود 

 شده فراهم کند.سازیهای شخصیو مؤثرتر را در چارچوب پزشکی ژنومی و درمانتر تر، ایمندقیق

است که به جای   (Epigenome Editingژنتیکی )ویرایش اپییکی از رویکردهای نوین در این زمینه  

کند. در این روش، ژنتیکی تنظیم می، بیان ژن را از طریق اصلاحات اپیDNAتغییر مستقیم توالی  

غیرفعال   نوکلئازی  آنزیم  dCas9نسخه  مانند  با   histoneیا    DNA methyltransferasesهایی 

acetyltransferases  شود و با هدایت  ترکیب میRNA  های هدف متصل شده و  راهنما به توالی

سازی  سازی یا خاموشگردد؛ رویکردی که امکان فعالها میی ژنژنتیک موجب تغییر وضعیت اپی

 کند.ها را بدون ایجاد تغییر دائمی در ژنوم فراهم میژن

 dCas9تصویربرداری فلورسنت مبتنی بر  های  با سامانه  CRISPRپیشرفت مهم دیگر، ادغام فناوری  

سازد. این فناوری به مطالعه  اهم میهای زنده را فر های ژنومی در سلولاست که امکان ردیابی توالی

بعدی ژنوم، دینامیک کروماتین و تعاملات تنظیمی در هسته سلول کمک کرده یافتگی سهسازمان

 دهد.های تنظیم بیان ژن ارائه میتری از مکانیسمو درک عمیق

 

 

 

ی ژنتیکی  ها ابزار مؤثری برای بررسی اثرات عملکردی واریانت  CRISPRدر حوزه ژنومیک جمعیتی،  

در مطالعات  شناسایی بازسازی هدفمند    GWASشده  با  است.  کرده  مدل  ها SNPفراهم  های  در 

واریانت این  نقش علی  تعیین  امکان  یا حیوانی،  بروز فنوتیپسلولی  و  بیان ژن  تنظیم  در  های  ها 

 شود. زا فراهم میبیماری

نقش مهمی    مهندسی متابولیک فناوری صنعتی وزیستهای ویرایش ژن در  علاوه بر این، فناوری

می بهایفا  میکروارگانیسمطوریکنند؛  در  ژنی  مسیرهای  بازآرایی  با  زیستی  که  ترکیبات  تولید  ها، 

های ثانویه بهینه  های زیستی و متابولیتهای صنعتی، سوختها، آنزیمبیوتیکارزشمند مانند آنتی

 شود. می

همچنان اهمیت زیادی دارند،   زیستی و ملاحظات اخلاقیایمنی  ها، مسائل  با وجود این پیشرفت

تواند تغییرات ژنتیکی  های انسانی که میهای زایشی یا جنینویژه در مورد ویرایش ژنوم در سلولبه

که فاقد انتقال   های سوماتیکسلولهای بعد منتقل کند. در مقابل، کاربردهای درمانی در  را به نسل

بسیار بین در  هستند،  چارچوبنسلی  تحت  کشورها  از  گسترش ی  و  توسعه  حال  در  نظارتی  های 

 باشند.می
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 ش 
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 ش 
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 ش 

رود در  های زیستی، انتظار می با توجه به سرعت پیشرفت در فناوری

های جدیدتری از ابزارهای ویرایش ژن توسعه یابند  آینده نزدیک نسل 

گیری باشند، بلکه قابلیت هدفکه نه تنها دقت و ایمنی بیشتری داشته  

تنظیم شبکه و  فراهم  همزمان چندین ژن  نیز  را  پیچیده  ژنتیکی  های 

می  تحولاتی  چنین  تعیین کنند.  نقش  پیشرفت  کنندهتوانند  در  ای 

بیماری درمان  بازساختی،  توسعه  پزشکی  و  چندژنی  پیچیده  های 

 های پایدار ایفا کنند.فناوریزیست

می نهایت  گفت  در  فناوریتوان  مرحله  که  از  ژن  ویرایش  نوین  های 

های اصلی  ابزارهای آزمایشگاهی ساده فراتر رفته و به یکی از ستون

شدهزیست تبدیل  مدرن  سامانهفناوری  از  پیشرفت  اولیه اند.  های 

فناوری به  دقیقنوکلئازی  مانند  های   Primeو    Base Editingتری 

Editing   کنتنشان سوی  به  علم  حرکت  و  دهنده  ایمن  هدفمند،  رل 

بسیار دقیق اطلاعات ژنتیکی است. این ابزارها نه تنها امکان مطالعه  

ژنعمیق  عملکرد  شبکهتر  و  کردهها  فراهم  را  تنظیمی  بلکه  های  اند، 

بیماریافق درمان  در  جدیدی  پزشکی های  توسعه  ژنتیکی،  های 

سیستم سازیشخصی  بهبود  و  و شده  کشاورزی  در  زیستی  های 

اختصاصیت،  شوده صنعت گ افزایش  تحقیقات در زمینه  ادامه  با  اند. 

انتقال و تدوین چارچوب سازی روشبهینه ایمنی های  های اخلاقی و 

می انتظار  فناوریزیستی،  نقش رود  آینده  در  ژن  ویرایش  های 

و محوری  کنند  ایفا  حیات  بنیادین  فرایندهای  اصلاح  و  درک  در  تری 

در کاربردهای  برای  جدیدی  زیست مسیر  و  مقیاس  مانی  در  فناورانه 

 جهانی فراهم آورد.
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 ها محدودیت  مزایا  نوع تغییر ژنتیکی  مکانیسم اصلی  فناوری ویرایش ژن 

ZFN  های روی به  اتصال انگشتDNA    و برش توسط نوکلئازFokI  طراحی پیچیده و هزینه زیاد گیری دقت نسبتاً بالا در هدف ای ایجاد شکست دو رشته 

TALEN های  اتصال پروتئینTAL    به توالیDNA    و برش توسطFokI  برساخت و طراحی زمان  اختصاصیت مناسب  ای ایجاد شکست دو رشته 

CRISPR-Cas9   هدایت آنزیمCas9    توسطRNA  احتمال برش خارج از هدف  طراحی ساده، کارایی بالا  ها حذف، درج یا جایگزینی توالی راهنما 

Base Editing  محدودیت در نوع تغییرات  ای های نقطه دقت بالا در اصلاح جهش  ای بازها تغییر نقطه ای تبدیل مستقیم بازهای نوکلئوتیدی بدون شکست دو رشته 

Prime Editing   استفاده ازCas9 nickase    وreverse transcriptase  پیچیدگی طراحی   ژنومی دقت بالا و کاهش آسیب   درج، حذف یا جایگزینی دقیقpegRNA 

 هدف ژنتیکی  نمونه کاربرد  حوزه کاربرد 

 BCL11Aویرایش ژن   شکل خونی داسی درمان کم پزشکی مولکولی 

 های ارثیهای معیوب در بیماری ژن ژنیهای تکاصلاح جهش  درمانی ژن 

 کننده پاسخ ایمنیهای تنظیمژنتغییر   شده مهندسی   CAR-Tهای  تولید سلول  درمانی سرطان ایمنی 

 های مرتبط با مقاومت اصلاح ژن  تولید گیاهان مقاوم به تنش  کشاورزی زیستی 

 های هدف حذف یا تغییر ژن های حیوانی بیماری ایجاد مدل  تحقیقات پایه 

 کاربرد رایج  ویژگی کلیدی  هدف مولکولی  آنزیم اصلی  CRISPR سیستم

CRISPR-Cas9 Cas9 DNA  ای در  ایجاد شکست دو رشته  ای دو رشتهDNA  های یوکاریوتی ویرایش ژنوم در سلول 

CRISPR-Cas12 Cas12a DNA  ویرایش ژنوم و تشخیص مولکولی  ایجاد برش با انتهای چسبنده 

CRISPR-Cas13 Cas13 RNA  گیری  هدفRNA   هاتنظیم بیان ژن و تشخیص ویروس  بدون تغییر ژنوم 

dCas9 Cas9   غیرفعال DNA  ژنتیکی و تصویربرداری ژنومیتنظیم اپی اتصال بدون ایجاد برش 

 کاربرد اصلی  سطح دقت  ای نیاز به شکست دو رشته  نوع تغییر ژنتیکی  روش ویرایش 

CRISPR-Cas9   اوت ژن ناک  متوسط تا بالا  بله حذف یا درج توالی  کلاسیک 

Base Editing ای نقطه های  اصلاح جهش  بسیار بالا  خیر  تغییر یک باز نوکلئوتیدی 

Prime Editing  هااصلاح طیف گسترده جهش  بسیار بالا  ای( خیر )تنها نیک تک رشته درج، حذف یا جایگزینی دقیق 

Epigenome Editing  هاژنتیکی ژنتنظیم اپی بالا خیر  تغییر بیان ژن 

 جداول

 مقایسه رویکردهای مختلف ویرایش دقیق ژنوم 4_

 های مختلف های ویرایش ژن در حوزه فناوری برخی کاربردهای مهم 2_ ها های عملکردی آن و ویژگی CRISPRهای انواع سیستم 3_

 

 های ویرایش ژن های مختلف فناوری مقایسه نسل   1_

  .Prime Editing و CRISPR ،Base Editingشده تا از نوکلئازهای مهندسی :تکامل ابزارهای ویرایش ژن  

  .های ژنتیکی پیچیدهو تنظیم شبکه Multiplex editingامکان   :ها ویرایش چندگانه ژن  

  .DNA بدون تغییر توالی ژنتیکیو اصلاحات اپی dCas9کنترل بیان ژن با  :ژنتیکیویرایش اپی  

  .برای مطالعه دینامیک کروماتین CRISPR-based imagingاستفاده از   :متصویربرداری ژنو  

  .GWAS در مطالعات  ها ها و واریانتSNPبررسی نقش  :ژنومیک عملکردی  

  .هاسازی مسیرهای زیستی در میکروارگانیسمبهینه :مهندسی متابولیک  

 .ایمنی زیستیاختصاصیت، کارایی انتقال و افزایش  :ها و آیندهچالش  

 خلاصه آنچه در این قسمت خواندیم:
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 یابی نوع توالی 
هدف  

 اصلی 
 ها ویژگی 

کاربردهای  

 رایج 

Whole Genome 

Sequencing 

(WGS) 

یابی  توالی 

 کل ژنوم 

پوشش کامل  

DNA  ژنومی 

مطالعات  

ژنتیک بیماری  

 و تکامل 

Whole Exome 

Sequencing 

(WES) 

یابی  توالی 

 ها اگزون 

تمرکز بر  

های  بخش 

 کدکننده ژن 

شناسایی  

های  جهش 

 زا بیماری 

RNA Sequencing 

(RNA-seq) 

تحلیل  

RNA   و

 بیان ژن 

بررسی  

 ترنسکریپتوم 

مطالعه تنظیم  

 ژن 

Targeted 

Sequencing 

یابی  توالی 

نواحی  

 خاص 

دقت بالا در  

های  ژن 

 مشخص 

های  تشخیص 

 بالینی 

شناسی  ( تحولی اساسی در زیستNGSیابی نسل جدید )های توالیفناوری

یابی ژنوم کامل مولکولی ایجاد کردند و با کاهش چشمگیر زمان و هزینه، توالی

پروژه از  را  دهانسان  و  دلاری  چندمیلیارد  و ای  چندروزه  فرایندی  به  ساله 

فناوریبهمقرون این  کردند.  تبدیل  پایه  صرفه  بر  انبوه توالیها  موازی    یابی 

می بعمل  و  پلتفرمکنند  مانند  ا   Illumina (Sequencing byهایی 

Synthesis)  ،Ion Torrent    وOxford Nanopore  زمان  امکان خوانش هم

های اخیر، گذار سازند. در سالرا فراهم می  DNAها تا میلیاردها قطعه  میلیون

فناوریخوانش از   به  بلندهای کوتاه  و    PacBio SMRTنظیر    های خوانش 

Nanopore    و  باعث تکراری  نواحی  ژنوم، شناسایی  مونتاژ  چشمگیر  بهبود 

 های ساختاری پیچیده شده است. کشف بازآرایی

روش پزشکی،  حوزه  مانند  در  پنل  WGS  ،WESهایی  ژنیو  هدفمند   های 

زا، تغییرات تعداد کپی و  های بیماریابزارهای کلیدی برای شناسایی جهش

سرطانواریانت در  هستند.  ساختاری  مولکولی،  شنا های  برای   NGSسی 

)جهششناسایی   محرک  پیش(Driver mutationsهای  به  ،  پاسخ  بینی 

رود. به کار می  (MRDحداقل بیماری باقیمانده )های هدفمند و پایش  درمان

فناوری   مایعهمچنین  تحلیل    بیوپسی  بر  پایش   ctDNAمبتنی  امکان 

 غیرتهاجمی و دینامیک تومور را فراهم کرده است. 

NGS  به  تن تحلیل چندلایه سامانه  DNAها  به  و  نمانده  زیستی  محدود  های 

فناوری یافته است؛  بیان ژن،   RNA-seqهایی مانند  گسترش  برای مطالعه 

ChIP-seq    وATAC-seq  اپی بررسی    Bisulfite sequencingژنوم،  برای 

بعدی ژنوم، چارچوبی برای تحلیل ساختار سه Hi-Cو  DNAبرای متیلاسیون 

سلولی ژنومیک تکدهند. علاوه بر این، توسعه  جامع از تنظیم ژنی ارائه می

(scRNA-seq)  بافت ناهمگنی سلولی در  بررسی  پیچیده مانند  امکان  های 

تری از تمایز سلولی  تومورها، مغز و سیستم ایمنی را فراهم کرده و درک دقیق

 مور ایجاد نموده است.و ریزمحیط تو

با   UK Biobankو    Genomes  1000هایی مانند  در مقیاس جمعیتی، پروژه 

از   مطالعات  داده  NGSاستفاده  برای  را  ژنومی  وسیع  فراهم    GWASهای 

های شایع کمک کرده  های مرتبط با بیماریاند که به شناسایی لوکوسکرده

بیماری حوزه  در  توالیاست.  عفونی،  سهای  پاتوژنیابی  ژنوم  امکان  ریع  ها 

های مقاومت دارویی را فراهم  ردیابی انتقال، پایش تکامل و شناسایی جهش

 مشاهده شد.  19-گونه که در پاندمی کوویدساخته است؛ همان

های پیشرفته بیوانفورماتیکی بوده  نیازمند توسعه زیرساخت  NGSگسترش  

راخوانی واریانت و تفسیر ترازی، فکنترل کیفیت، هم است. فرایندهایی مانند  

شوند و ادغام با  انجام می  GATKهایی نظیر  لاینبا استفاده از پایپ  عملکردی

واریانت  یادگیری ماشین و هوش مصنوعی ناشناخته کمک  به تفسیر  های 

های ابری های حجیم ژنومی از طریق زیرساختکند. همچنین مدیریت دادهمی

 پذیر شده است. امکان Ensemblو   SRAهایی مانند و پایگاه 

های  ژنی به تحلیلپارادایم پژوهش زیستی را از مطالعات تک  NGSدر مجموع،  

تغییر داده و به زیرساخت اصلی    زیستی، چندامُیکی و پزشکی دقیقسیستم 

شناسی تکاملی  ژنومیک مدرن در پزشکی، اپیدمیولوژی، کشاورزی و زیست

 تبدیل شده است. 

اند و با  ترین ابزارهای علوم زیستی تبدیل شده( به یکی از بنیادیNGSیابی نسل جدید )های توالیفناوری

های بیوانفورماتیکی، امکان تحلیل جامع  یابی و پیشرفت روش ها، افزایش سرعت توالیکاهش مداوم هزینه 

کردهسیستم  فراهم  را  زیستی  مهمهای  از  یکی  جهتاند.  رویکرد  های  گیری ترین  حوزه،  این  در  جدید 

ژنومیک، پروتئومیک های ژنومیک، ترنسکریپتومیک، اپی است که در آن داده  (Multi-omicsچندامُیکس ) 

های پیچیده تنظیمی در  شوند. هدف این رویکرد درک شبکهصورت یکپارچه تحلیل می و متابولومیک به

نقش اصلی در    NGSست. در این چارچوب،  ها اسلول و شناسایی مسیرهای مولکولی کلیدی در بیماری 

داده مدل تولید  کمک  با  و  دارد  ترنسکریپتومی  و  ژنومی  الگوریتمهای  و  محاسباتی  پیشرفته های  های 

ژنمی  میان  ارتباط  پروتئینتوان  را ها،  جدید  دارویی  اهداف  و  کرد  تحلیل  را  متابولیکی  مسیرهای  و  ها 

 شناسایی نمود.

های ژنتیکی  ای که به بررسی تأثیر تفاوتاست؛ حوزه  فارماکوژنومیکدر    NGSیکی دیگر از کاربردهای مهم  

های ژنتیکی  مورفیسم توان پلییابی ژنوم یا اگزوم میپردازد. با استفاده از توالیافراد بر پاسخ به داروها می

یی و اهداف مولکولی دارو را شناسایی کرد.  های غشادهندههای دخیل در متابولیسم داروها، انتقالدر ژن

می  فراهم  را  فرد  هر  برای  مناسب  درمان  انتخاب  امکان  اطلاعات  علمی  این  پایه  و  پزشکی  کند 

دهد، که هدف آن افزایش اثربخشی درمان و را تشکیل می   (Precision Medicineشده ) سازی شخصی 

 کاهش عوارض جانبی داروها است.

NGS  مهمی نقش  مطالعه    همچنین  سه در  ژنومساختار  فناوری  بعدی  مانند  دارد.  و    Hi-Cهایی 

Capture-C  کرده فراهم  را  کروماتین  مختلف  نواحی  میان  فضایی  تعاملات  بررسی  نشان امکان  و  اند 

  ( TADsهای توپولوژیک )دامنه ای به نام  یافتهاند که ژنوم در هسته سلول در قالب ساختارهای سازمان داده

است. این سازمان فضایی در تنظیم بیان ژن اهمیت زیادی دارد، زیرا نزدیکی فیزیکی عناصر  مرتب شده  

 تواند فعالیت ژنی را کنترل کند. ها می promoterها و enhancerتنظیمی مانند 

یابی ژنوم کامل کند. توالینقش کلیدی ایفا می   NGSنیز    شناسی تکاملی و ژنومیک جمعیتیزیستدر  

امکان تحلیل روابط فیلوژنتیکی، بررسی تنوع ژنتیکی و مطالعه فرآیندهای تکاملی مانند    های مختلفگونه

حوزه   در  این،  بر  علاوه  است.  کرده  فراهم  را  ژنتیکی  رانش  و  طبیعی  ژنتیک دیرینه انتخاب 

(Paleogenomics)  یابی  توالیDNA  های شده از بقایای فسیلی به بازسازی ژنوم گونهباستانی استخراج

 ها کمک کرده و درک ما از تاریخ تکاملی انسان را گسترش داده است.شده مانند نئاندرتال قرض من

های  تفسیر واریانت   NGSهای  های مهم در استفاده بالینی از دادهها، یکی از چالش با وجود این پیشرفت 

ها اثرات عملکردی  ها تغییر ژنتیکی دارد که تنها بخش کوچکی از آناست. هر ژنوم انسانی میلیون ژنتیکی

های داده  زا، استفاده از پایگاههای بیماری ضرر و جهشهای بیشده دارند. برای تمایز میان واریانتشناخته

مدل  و  گسترده  پایگاه ژنتیکی  است.  ضروری  تحلیلی  مانند  های    gnomADو    ClinVar  ،dbSNPهایی 

یابی  دهند و در تفسیر نتایج توالیها ارائه میاطلاعات ارزشمندی درباره فراوانی و اهمیت بالینی واریانت

 نقش مهمی دارند. 

های ژنومی در مقیاس بسیار بزرگ و ترکیب با فراهم کردن امکان تولید داده  NGSهای  در مجموع، فناوری

تحلیل با  بیوانفورماتآن  پژوهشهای  پارادایم  پیشرفته،  به یکی  ژنی  محدود  مطالعات  از  را  زیستی  های 

چندلایهسیستم های  تحلیل  و  داده  زیستی  می تغییر  انتظار  فناوریاند.  در  بیشتر  پیشرفت  با  های رود 

هزینه توالی کاهش  دادهیابی،  ادغام  و  نقش  ها  چندامُیکی،  دارو،  در    NGSهای  کشف  دقیق،  پزشکی 

 تر شود.در آینده حتی گسترده  و درک سازوکارهای مولکولی حیاتفناوری زیست 
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توالی  یابی ژنوم، از جمله پروژه ژنوم انسان، توجه پژوهشگران از تعیین  های بزرگ توالیبا تکمیل پروژه

ای از علوم های زیستی معطوف شد. در این چارچوب، شاخهها در سیستمها به درک عملکرد واقعی آنژن 

( شکل گرفت که هدف اصلی آن Functional Genomicsژنتیک تحت عنوان »ژنومیک عملکردی« )

ژن عملکرد  نحوه  آنبررسی  میان  تعاملات  شبکه ها،  مشارکت  چگونگی  و  شکلها  در  ژنی  گیری های 

بر مطالعه تکفنوتیپ  اغلب  ژنتیک کلاسیک که  برخلاف  است.  ارگانیسمی  و  تمرکز ژنهای سلولی  ها 

کند و تلاش دارد رفتار همزمان هزاران ژن را محور اتخاذ میداشت، ژنومیک عملکردی رویکردی سیستم

 در شرایط مختلف فیزیولوژیک یا پاتولوژیک تحلیل کند.

( Gene Expression Regulationبنیادی در ژنومیک عملکردی، تنظیم بیان ژن ) یکی از مفاهیم  

و در   RNAبه    DNAشده در  ای است که طی آن اطلاعات ذخیره است. بیان ژن فرایندی چندمرحله

تبدیل می پروتئین  به  فرایند تحت کنترل شبکهنهایت  این  تنظیمی شامل  شود.  عناصر  از  پیچیده  ای 

( و فاکتورهای رونویسی  Silencers(، سیلنسرها ) Enhancers(، انهَنسرها )Promotersپروموترها )

(Transcription Factorsقرار دارد. فاکتورهای رونویسی با اتصال اختصاصی به توالی )  های تنظیمی

بالادستی ژن نواحی  عناصر ها، میدر  این  میان  تعاملات  مهار کنند.  یا  فعال  را  رونویسی  فرآیند  توانند 

 شود که هر ژن در زمان، مکان و شرایط خاصی درون سلول بیان شود.تنظیمی باعث می

در   DNAکند.  ای در تنظیم بیان ژن ایفا میکنندهدر سطح مولکولی، ساختار کروماتین نیز نقش تعیین

به  سلول  کمپلکس هسته  پروتئینصورت  با  سازمانهایی  هیستونی  نام های  به  ساختاری  و  شده  دهی 

را تشکیل مینوکل تراکم کروماتین میئوزوم  میزان  به  دهد.  رونویسی  را   DNAتواند دسترسی ماشین 

ها معمولاً فعال هستند،  محدود یا تسهیل کند. در حالت »یوکروماتین«، ساختار کروماتین بازتر بوده و ژن

شود. تغییرات در میها اغلب سرکوب  تر بوده و بیان ژندر حالی که در »هتروکروماتین« ساختار متراکم

ها صورت و هیستون   DNAای از اصلاحات شیمیایی روی  یافتگی کروماتینی از طریق مجموعه این سازمان

 شوند. ژنتیکی شناخته میگیرد که به عنوان تنظیمات اپیمی

)اپی به مجموعه Epigeneticsژنتیک  برگشت (  اما  پایدار  تغییرات  از  ژنای  فعالیت  در  اطلاق  پذیر  ها 

توالی  می در  تغییر  بدون  که  می  DNAشود  مهمرخ  از  یکی  مکانیسمدهند.  اپیترین  ژنتیکی،  های 

دهد و اغلب با خاموشی ژنی همراه است. علاوه  رخ می  CpGاست که معمولاً در نواحی    DNAمتیلاسیون  

بیکوئیتیناسیون ها مانند استیلاسیون، متیلاسیون، فسفریلاسیون و یوبر این، اصلاحات پساترجمۀ هیستون

ژنتیکی نقش مهمی  توانند ساختار کروماتین و در نتیجه بیان ژن را تغییر دهند. این تغییرات اپینیز می

 های محیطی دارند. در فرایندهایی مانند تمایز سلولی، رشد جنینی و پاسخ به محرک

هایی را RNAوتی  های اخیر، مشخص شده است که بخش قابل توجهی از ژنوم موجودات یوکاریدر سال

ها که شوند اما در تنظیم بیان ژن نقش مهمی دارند. این مولکولکند که به پروتئین ترجمه نمیتولید می

عنوان   )RNAتحت  غیرکدکننده  میNon-coding RNAsهای  شناخته  گروه(  شامل  های شوند، 

مانند   غیرکدکننده  RNA،  (miRNAs)ها  microRNAمختلفی  بلند  های RNA،  (lncRNAs)های 

ها با  microRNA( هستند.  snoRNAsهای کوچک نوکلئولی )RNA( و  snRNAsای )کوچک هسته 

ها یا مهار ترجمه شوند و بدین ترتیب توانند باعث تخریب آنرسان هدف، میهای پیامRNAاتصال به  

یا سایر   DNAها،  ها قادرند با تعامل با پروتئینlncRNAسطح بیان ژن را تنظیم کنند. از سوی دیگر،  

RNA.ها، در تنظیم ساختار کروماتین و کنترل رونویسی نقش ایفا کنند 

 

و    دهیچیپ  یالگوها  نیدهد و بنابرا  رییرا تغ  گرید  یها از ژن   یا مجموعه  انیآبشارِ ب  تواندی ژن م  کی  ت یها، فعالشبکه   نیدر ا  -
 شود.     جادیژن ا  انیهماهنگِ ب

ممکن شده و هدف آن    یمحاسبات  یهاو استفاده از مدل   کیو پروتئوم  کیپتومیترنسکر  یهابا اتکا به داده   GRN  لیتحل  -
 پشت رفتار سلول است.     یمیکشف ساختار شبکه و منطق تنظ

صفات و    یری گشکل   حیتوض  یبرا   نیبنابرا  ط؛ی+ مح  یمیتنظ  یهاها + شبکه حاصل تعامل چندعامل است: ژن  پیفنوت  -
 را شناخت.   ی  میرفتار شبکه تنظ  دیو با  ستین  یها کافژن   یصرفِ دانستن توال  ،یستیز  یهاتیوضع

بلکه اختلال در    ست،یجهش منفرد ن  کی( مشکل غالباً فقط  یاختلالات عصب  ابت،ی)مثل سرطان، د  دهیچیپ  یهایماریدر ب  -
  GRNمطالعه    لیدل نیمنجر شود؛ به هم  یسلول  ی رهایها و مسژن  انیگسترده در ب  راتییبه تغ  تواندیم  یمیتنظ  یهاشبکه 

 دارد.     تیاهم  یدرمان  نینو  یراهبردها   یو طراح  یکشف اهداف درمان  یبرا 

 اند از:   عبارت   یاصل  یرا شتاب داده است و ابزارها  یعملکرد   کیپرتوان، ژنوم  کسِیامُ  یهای فناور  شرفتیپ  -

    -  RNA-seq   بهم  یریگاندازه   یبرا سطح  مقا   انیزمان  و  ژن  شرا  یپتومیترنسکر  راتییتغ   سهیهزاران  به  پاسخ   طیدر 
 .   یماریب  ایاسترس    ک،یولوژیزیف

    -  ChIP-seq  جه یو در نت  یستونیمرتبط با اصلاحات ه  یهانیپروتئ  ای  یسیرونو  یاتصال فاکتورها   یهاگاه یجا  افتنی  یبرا 
 در سراسر ژنوم.     یسیفهم کنترل رونو

   -  ATAC-seq / DNase-seq   تیفعالبهفعال/آماده   یمیتنظ  ینواح  ییو شناسا  نیکرومات  یسنجش دسترس  یبرا   . 

مختلف، مراحل رشد متفاوت و   یها در انواع سلولژن انیب ی عنیژن است؛  انیب یمیتنظ کینامید ،یدیکل م یاز مفاه یکی -
 .  کندیم  رییگوناگون تغ  یکیابولمت/ یطیمح  طیشرا

  یکیژنتیاپ ماتیتفاوت در تنظ لی(، به دلیدارند )مثلاً نورون و سلول کبد یکسانیژنوم  سمیارگان کی یهاسلول  نکهیبا ا -
 است.     یو تخصص بافت  یسلول  زیتما  یکه مبنا  شودی م  جادیمتفاوت ا  یژن  انیب  یهر سلول، الگوها   یاختصاص  یهاGRNو  

 بازخورد هستند:    یهاکه شامل حلقه   شودی انجام م  یمیتنظ  یمدارها   قیها اغلب از طرژن  میسطح شبکه، تنظدر    -

(  انیب داریپا ی هاحالت /یسرنوشت سلول یدار ی)پا دار یپا یهاحالت  جادیکند و به ا تیرا تقو انیب تواندی بازخورد مثبت م -    
 منجر شود.   

 .  کندیها عمل ماز حد ژن  شیب  انیاز ب  یریو جلوگ  یهموستاز  یمعمولاً برا   یبازخورد منف  -   

 دارند.     یاتی نقش ح  سمیمتابول  میو تنظ  یمنیپاسخ ا  ،یمانند چرخه سلول  ییندهایمدارها در فرآ  نیا  -

  م یحج  یهااز داده  دیمهم است، چون با یچالش محاسبات کی GRN لیو تحل  یها، بازسازسامانه  یشناسست یز دگاهیاز د -
 استخراج شود.     یمیها و عناصر تنظژن  نیب  ت یعل  یو حت  یروابط وابستگ  کس،یاُم

شود و   ینیبشیپ  ستم یتا هم رفتار س  شودیشبکه استفاده م  یسازو مدل   نیماش  یریادگی  یهاتمیلگورااز    ریمس  نیدر ا  -
کل    یرو   یاثر آبشار  تواندیم  تشانیفعال  رییکه تغ  ییهاشوند؛ ژن   یی( شناساHub genesهاب )  یهاژن /یدیکل  یهاهم گره

 شبکه داشته باشد.   

را   میاز تنظ  ی مهم  هیلا  رکدکنندهیغ  یهاRNAو    ستین  یسیرونو  یو فاکتورها  DNAژن فقط محدود به    ان یب  میتنظ  -
 :   دهندیم  لیتشک

   - microRNA  ها با اتصال بهmRNA    بیتخر  ایباعث مهار ترجمه  mRNA  شوند یم   . 

   - lncRNA( هاRNAمرکدکنندهیبلند غ  یها ) یمیتنظ  یهاکمپلکس   تیجذب/هدا  ای  نیکرومات  تیوضع  رییبا تغ  توانندی،  
 دهند.    رییها را تغژن  تیفعال

که    نیا  جه ینت  - ماهGRNاست  )  هیچندلا  یتیها  کروماتDNAدارند  مس  هانیپروتئ  ،یمیتنظ  یهاRNA  ن،ی،    ی رها یو 
 (.   یرسانام یپ

  ان یب  یالگوها   تواند ی ( منیکرومات  تیوضع  ای  DNA ونیلاسیمت  راتیی)مثل تغ  کیژنتیبر اپ   یاثرگذار   قیاز طر  زین  طیمح  -
 نقش دارند.     راتییتغ  نیدر ا  کیولوژیزیف  تیاسترس، سموم و وضع  ،ییغذا  میمثل رژ  یدهد؛ عوامل  رییژن را تغ

در    ست؛ین  ستایا  ستمیس  کیژنوم    دهدی و نشان م  شود ی م  فیتوص  یکیژنتیاپ  تهیسیبه عنوان پلاست  یسازگار  تیظرف  نیا  -
 منتقل شوند.     زین  یبعد   یهابه نسل  توانندیم  یکیژنتی موارد، اثرات اپ  یبرخ

ها  هستند که در آن ژن  یعملکرد  کیفهم ژنوم  یبرا  ی( چارچوبGRN)  یژن   یمیتنظ  یهاشبکه  -

  ی میو با روابط تنظ  شوندیشبکه در نظر گرفته م  کی  یها( مانند گرهنیپروتئ/RNAو محصولاتشان )

 اند.   مهارکننده به هم متصل ا یکننده فعال

 

کند  های محاسباتی تلاش می های امُیکس و مدل بندی نهایی: ژنومیک عملکردی با ترکیب داده جمع   -

های  بیماری محور برای توضیح فنوتیپ، فهم  ای تنظیم ژن را کشف کند؛ این دیدگاه شبکه منطق شبکه 

 های هاب و یافتن اهداف درمانی دقیق، ضروری است. پیچیده، شناسایی ژن 

به  ژنتیکی  اطلاعات  که چگونه  است  موضوع  این  فهم  برای  جامع  چارچوبی  عملکردی  ژنومیک 

ای شامل ژنومیک،  های چندلایهشود. این حوزه با ادغام دادههای قابل مشاهده تبدیل میفنوتیپ 

های تنظیمی  ها در بستر شبکهژنومیک و تحلیل آنپروتئومیک، متابولومیک و اپیترنسکریپتومیک،  

مکانیسم دقیق  بررسی  امکان  بیماریژنی،  بروز  و  زیستی  فرآیندهای  زیربنایی  فراهم  های  را  ها 

پیشرفتمی فناوریکند.  در  اخیر  مدلهای  بالا،  عملیاتی  توان  با  اُمیکس  محاسباتی  های  های 

ها  ای دادهلایهاند پژوهشگران از بررسی یکهای تصویربرداری مولکولی موجب شدهپیشرفته و روش

فاصله گرفته و به سمت تحلیل چنداُمیکی حرکت کنند؛ تحلیلی که قادر است تعاملات پیچیده  

مولکول سیگنالمیان  مسیرهای  زیستی،  شبکههای  و  بیدهی  دقت  با  را  تنظیمی  ای سابقههای 

 آشکار نماید. 

-scRNAسلولی مانند  یابی تکهای توالیها در این حوزه، ظهور فناوریترین پیشرفتاز مهمیکی  

seq   است که امکان بررسی بیان ژن در سطح هر سلول را فراهم کرده است. این رویکرد برخلاف

ها را  دهند، ناهمگنی درونی بافتهای کلاسیک که میانگینی از کل جمعیت سلولی ارائه میروش

زیرجمعیت می  آشکار شناسایی  به  و  میسازد  کمک  تمایز  مسیرهای  و  سلولی  در  های  کند. 

های  شناسی مولکولی، این فناوری نقش کلیدی در تحلیل ناهمگنی تومورها، شناسایی سلولسرطان 

های  های هدفمند داشته است. علاوه بر این، روشمسئول مقاومت دارویی یا متاستاز و توسعه درمان

مانند  تصویربردار  مولکولی  سازمان    CRISPR-based imagingی  مستقیم  مشاهده  امکان 

اند و درک ما از تنظیم  بعدی ژنوم و حرکت نواحی کروماتینی در زمان واقعی را فراهم کردهسه 

 اند. تر کردهفضایی بیان ژن را عمیق

 

 

 

 

 

سه تشکیل میسازمان  را  عملکردی  ژنومیک  از  مهمی  بخش  نیز  ژنوم  درون هسته،  دهد بعدی   .

DNA  دهی شده  های توپولوژیک سازمان ها و دامنهای مانند حلقهصورت ساختارهای پیچیدهبه

سازند و نقش  است که این ساختارها تعامل میان پروموترها و انهانسرهای دور از هم را ممکن می

اصلی برای ابزارهای    Capture-Cو    Hi-Cهایی مانند  مهمی در کنترل بیان ژن دارند. فناوری

های ژنومی مبتنی  یابی، غربالگریهای توالیمطالعه این تعاملات فضایی هستند. علاوه بر فناوری

ها ابزار اند؛ این روشنیز امکان بررسی سیستماتیک عملکرد هزاران ژن را فراهم کرده  CRISPRبر  

 رسانی هستند. پیام  های مؤثر در مقاومت دارویی، پاسخ ایمنی و مسیرهایمهمی برای شناسایی ژن

گیری از هوش مصنوعی های اُمیکس بدون بهرههای عظیم حاصل از فناوریدر نهایت، تحلیل داده

امکان ماشین  یادگیری  الگوریتمو  نیست.  در  پذیر  پیچیده  الگوهای  قادرند  عمیق  یادگیری  های 

های  سازی شبکهلبینی کنند، و در مدها را تشخیص دهند، عملکرد عناصر تنظیمی را پیشداده

واریانت شناسایی  و  بیماری ژنی  و  های  تجربی  ابزارهای  این  ترکیب  کنند.  ایفا  اساسی  نقش  زا 

از حوزه یکی  به  عملکردی  ژنومیک  زیستمحاسباتی موجب شده  پیشرو در  شناسی مدرن  های 

حوزه شود؛  نهتبدیل  که  مسیر  ای  بلکه  کرده،  متحول  را  ژن  بیان  تنظیم  از  ما  فهم  توسعه تنها 

 های نوین، داروهای هدفمند و پزشکی دقیق را هموار ساخته است.درمان
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 پیامدها  توضیح  چالش 

 گیری بالینیتصمیمدشواری در تشخیص و   بسیاری از تغییرات ژنتیکی نقش عملکردی نامشخص دارند  های ژنتیکی تفسیر واریانت 

 های محاسباتی پیشرفتهنیاز به زیرساخت  های گسترده در مطالعات ژنومیک تولید داده  هاحجم عظیم داده 

 های نظارتی ضرورت تدوین مقررات و چارچوب  نگرانی درباره ویرایش ژنوم زایشی مسائل اخلاقی 

 هانیاز به قوانین حفاظت از داده  ژنتیکیاحتمال سوءاستفاده از اطلاعات   هاحریم خصوصی داده 

 های سلامت محدودیت دسترسی در برخی نظام  های پیشرفته ژنومیکهزینه برخی روش  هاهزینه فناوری 

 نمونه کاربرد  هدف اصلی  حوزه کاربرد 

 امتیاز خطر چندژنی برای بیماری قلبی شناسایی افراد در معرض خطر  بینی خطر بیماری پیش 

 CYP450های متابولیسم دارو مانند  بررسی ژن  انتخاب دارو و دوز مناسب  فارماکوژنومیک 

 AAVهای  با ناقل   SMAدرمان   جایگزینی یا اصلاح ژن معیوب درمانی ژن

 CRISPRشکل با  خونی داسی درمان کم DNAاصلاح مستقیم توالی   ویرایش ژن 

 در سرطان ریه  EGFRهای  مهارکننده  های خاص هدف قرار دادن جهش  های هدفمند درمان 

 (: Personalized / Precision Medicineشده )سازی . پزشکی شخصی۱

های ژنتیکی، مولکولی و بالینی فرد برای طراحی درمان، پیشگیری و تشخیص  بررسی داده 

 جایگزین رویکرد سنتی »یک درمان برای همه«.اختصاصی و فردمحور؛  

 های ژنومیک: بینی بیماری بر پایه داده . پیش۲

مطالعات   • از   GWAS (Genome Wide Associationاستفاده 

Studies)   واریانت کشف  بیماریبرای  با  مرتبط  ژنتیکی  پیچیده  های  های 

 عروقی، سرطان، اختلالات عصبی(. ، قلبی۲)دیابت نوع  

جهت برآورد   Polygenic Risk Score (PRS)ها در قالب ترکیب واریانت  •

 خطر ابتلا، پیشگیری، اصلاح سبک زندگی و غربالگری هدفمند. 

 (: Pharmacogenomics. فارماکوژنومیک )۳

 های ژنی با پاسخ دارویی، متابولیسم و عوارض جانبی.مطالعه رابطه واریانت  •

تعیین   →  TPMTاثر بر پاسخ به کلوپیدوگرل؛    →  CYP2C19ها:  نمونه  •

 درمانی. دوز داروهای شیمی 

 کاربرد: انتخاب داروی مناسب، دوز بهینه، کاهش عوارض.  •

های ژنومی، هزینه دشوار داده شده: تفسیر  سازی های اصلی پزشکی شخصی . چالش ۱

 های ژنتیکی و ملاحظات اخلاقی.بالا، حریم خصوصی/امنیت داده 

های پیچیده حاصل تعامل چند  بینی محدود است: بسیاری از بیماری . دقت پیش۲

 بینی قطعی دشوار است. ژن + عوامل محیطی هستند؛ بنابراین پیش

زا  ها بیماری م، فقط بخشی از واریانت یابی کل ژنوهای نامشخص: در توالی . واریانت ۳

  VUS (Variants of Uncertain Significance)صورت  هستند و بسیاری به 

 مانند. باقی می

سازی،  نیازمند ذخیره   NGSهای عظیم حاصل از  محاسباتی: داده -. چالش فنی۴

 داده بزرگ و استانداردسازی تحلیل هستند.پردازش، بیوانفورماتیک پیشرفته، پایگاه 

اخلاقی۵ چالش  در  -.  تبعیض  و  ژنتیکی  داده  از  سوءاستفاده  خطر  اجتماعی: 

 بیمه/اشتغال؛ بنابراین قوانین حفاظت از داده ضروری است. 

 . ویرایش ژنوم: ۶

• Somatic editing   .بیشتر پذیرفته شده برای درمان 

• Germline editing  بعد بحث نسل  به  تغییرات  چون  است  برانگیز 

 بینی است. شود و پیامدهایش غیرقابل پیشمنتقل می

افق۷ درمان.  درمانی:  نوظهور  بر  های  مبتنی  ،  siRNAشامل    RNAهای 

antisense oligonucleotides  ،mRNA therapeutics   برای تنظیم بیان 

 ژن.

داده۸ تحلیل  عمیق:  مصنوعی/یادگیری  هوش  نقش   . ( چنداُمیکس  -multiهای 

omicsبیماری، کشف اهداف دارویی و تسریع طراحی دارو. –(، کشف الگوهای ژن 

 
کلیدیجمع .9 چالش :بندی  وجود  و  های  با  اقتصادی  فنی،  علمی، 

ترکیب  اخلاقی پایگاه ،  بزرگداده ژنومیک +  پزشکی  AI + های  آینده 

تشخیص زودهنگام، درمان مؤثرتر و بهبود  کند و به  دقیق را تقویت می

 .شودمنجر می  کیفیت زندگی

 (: Gene Therapyدرمانی ). ژن۴

های ویروسی  هدف: اصلاح یا جایگزینی ژن معیوب با نسخه سالم از طریق ناقل  •

 (. AAV)آدنوویروس،  

 ، هموفیلی، اختلالات بینایی.SMAهای  موفقیت در بیماری  •

 (:CRISPR-Cas9. ویرایش ژن )۵

 های بیمار. در سلول   DNAامکان اصلاح مستقیم   •

ساز بیماران بتا  بنیادی خون های  های بالینی: اصلاح سلول کاربرد در کارآزمایی •

 شکل. خونی داسی تالاسمی و کم

 (: Targeted Therapiesهای هدفمند در سرطان ). درمان ۶

 های مولکولی خاص تومور. طراحی درمان بر پایه جهش  •

 BCR-ABLو    EGFRگیرنده  های تیروزین کیناز هدفها: مهارکننده نمونه  •

 در سرطان ریه و لوسمی.

 درمانی سنتی.الا، عوارض کمتر نسبت به شیمیویژگی: اختصاصیت ب •

 

 

  بینانه،پیش  مدلی   سمت  به  و   گرفته   فاصله  سنتی   الگوی  از  دیجیتال،  سلامت  و   پروتئومیک  ترنسکریپتومیک،  ژنومیک،اپی  ژنومی،  های داده  همگرایی   با   آینده   پزشکی

  ابزارهای   با   فردی  هایداده  و   شده  تبدیل  معمول  هایمراقبت  از  بخشی  به (WGS/WES) هزینهکم  هاییابیتوالی  آن،  در  که  کندمی  حرکت  فردمحور  و  پیشگیرانه

  استفاده   رویکرد،   این  در.  دهند  ارائه  اختصاصی   هایدرمان  طراحی   و  زودهنگام  تشخیص  برای  بیمار  شناسی زیست  از  کاملی   تصویر  تا  شوند می  ترکیب  سلامت   پایش 

 امکان  RNA (siRNA, ASO, mRNA) بر  مبتنی  هایدرمان  و (CRISPR-Cas9, Base/Prime Editing) ژنوم  دقیق  ویرایش   مانند   نوین  هایفناوری  از

 جایگزین  (ctDNA) مایع  بیوپسی  و  تومور  مولکولی  هایپروفایل  سرطان،  حوزه  در  همچنین  است؛  کرده  فراهم  را  بیماری  مولکولی  هایریشه   مستقیم  اصلاح

 این   موفق  استقرار  حال، این  با.  است  شده  بیماران  «تشخیصی  اودیسه»  بخشپایان  کامل،  ژنوم  و  اگزوم  یابیتوالی  نادر،  هایبیماری  در  و  شده  تهاجمی  هایروش

  همکاری  و  مصنوعی،  هوش  از  استفاده   با  هاداده  هوشمند  مدیریت  سلامت،   در  عدالت  تضمین  برای  متنوع (Biobanks) زیستی  هایبانک  ایجاد  مستلزم  دانش

 از   نتایج،   تفسیر  و  فنی  های چالش  مدیریت  ضمن  تا  است  اخلاق   متخصصان  و  ژنتیک  مشاوران  دانان،ژنتیک  شامل  ایرشته میان  هایتیم  میان  نزدیک

  مولکولی  سازوکارهای  اساس بر  بیماری  مفهوم  بازتعریف  با  شدهسازیشخصی  پزشکی  نهایت،  در.  شود  جلوگیری  ژنتیکی  هایتبعیض  و  احتمالی  هایسوءاستفاده

 ای بیمه  پوشش برای کلان هایگذاریسیاست  با آنکه بر مشروط است، جانبی عوارض چشمگیر کاهش و درمانی مداخلات اثربخشی ارتقای دنبال به اختصاصی،

 .برسد حداقل به  جهانی سطح در برهزینه  هایفناوری این به دسترسی هاینابرابری آزمایشگاهی،  هایزیرساخت عادلانه توزیع و
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 های پیشرفته در مطالعه ژنومیک عملکردی : برخی از فناوری۸جدول 

های مورد ترین فناوریمهم : 9جدول 

 استفاده در ژنومیک عملکردی

های غیرکدکننده RNAانواع : 10جدول 

 هاهای تنظیمی آنو نقش
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سازوکارهای مولکولی در عملکرد و 

 ژنتیکی   انتقال اطلاعات

   های ژنتیکیجهش ژن و نقش آن در تنوع و بیماری  -1

توالی   در  پایدار  تغییر  یعنی  ژنی  می DNAجهش  تغییر  این  خطاهای .  اثر  بر  تواند 

  DNAهمانندسازی، عوامل محیطی مثل اشعه و مواد شیمیایی، یا نقص در ترمیم 

ها انواع مختلفی دارند؛ مثل جایگزینی، حذف و درج نوکلئوتیدها. ایجاد شود. جهش

هم  نباشد، چارچوب خوانش به  ۳مضرب    شدهاگر تعداد نوکلئوتیدهای حذف یا اضافه 

 شود.ریزد و معمولاً پروتئین ناسالم تولید می می 

توانند خاموش باشند و اثری نداشته باشند، مغایر ها میاز نظر اثر بر پروتئین، جهش

معنا باشند و باعث توقف زودرس ساخت  باشند و یک اسیدآمینه را عوض کنند، یا بی

دهند و فقط مقدار  ها هم در نواحی تنظیمی ژن رخ میپروتئین شوند. بعضی جهش

 دهند. بیان ژن را تغییر می

خونی هایی مثل کم توانند باعث بیماریاند، اما بعضی میها خنثیبسیاری از جهش

ها منبع اصلی تنوع ژنتیکی  شکل و فیبروز کیستیک شوند. در عین حال، جهش داسی

روش با  امروزه  هستند.  هم  تکامل  توالیهاو  مثل  می یی  جدید  نسل  توان  یابی 

ها استفاده ها در تشخیص و درمان بیماریتر شناسایی کرد و از آنها را دقیقجهش

 کرد. 

 بیان ژن و تنظیم فعالیت ژنتیکی در سلول -2 

 RNAبه  DNAشده در شناسی مولکولی است که طی آن اطلاعات ذخیرهبیان ژن فرایندی بنیادی در زیست

یافتگی شود. این فرایند اساس فعالیت، هویت و تخصص تبدیل می   های عملکردیو در نهایت به پروتئین

های یک موجود زنده، تفاوت در الگوی که با وجود شباهت ژنومی سلولطوریدهد؛ بهها را شکل می سلول

شود. بیان ژن در  های متفاوتی مانند نورون، سلول عضلانی و سلول کبدی می بیان ژن باعث ایجاد سلول

به سیتوپلاسم و ترجمه.    RNA، انتقال  RNAامل چند مرحله اصلی است: رونویسی، پردازش  ها شیوکاریوت

الگو و با کمک فاکتورهای رونویسی، از ناحیه پروموتر   DNAمراز با استفاده از پلی RNAدر مرحله رونویسی، 

با  RNAازش است که در ادامه طی پرد mRNAکند. محصول اولیه این مرحله، پیشمی RNAآغاز به ساخت  

شود. در  بالغ تبدیل می   mRNAها از طریق پیرایش، به  و حذف اینترون  ′۳آدنیله  ، دم پلی′۵افزودن کلاهک  

و در نتیجه چندین    mRNAتواند چندین  دهد و از یک ژن واحد می ها، پیرایش جایگزین نیز رخ می بسیاری از ژن

 دهد.پروتئین متفاوت ساخته شود که این موضوع تنوع پروتئینی را افزایش می 

ترین سطح آن معمولاً رونویسی است. در این تنظیم، شود و مهم تنظیم بیان ژن در سطوح مختلفی انجام می 

مانند پروموتر، انهَنسر، سیلنسر و اینسولاتور همراه با فاکتورهای رونویسی میزان فعالیت ژن را   DNAعناصر  

می  اتصال  کنترل  و  رونویسی  آغاز  محل  پروموتر  افزایش مراز  پلی   RNAکنند.  را  ژن  بیان  انهَنسرها  است، 

های دهند و اینسولاتورها از اثرگذاری نابجای عناصر تنظیمی روی ژندهند، سیلنسرها آن را کاهش می می 

کنند. علاوه بر این، ساختار کروماتین نیز نقش مهمی دارد؛ کروماتین بازتر یا یوکروماتین مجاور جلوگیری می 

ژن  فعال  بیان  اس با  همراه  ژنها  معمولاً  هتروکروماتین  یا  کم  مترا کروماتین  که  حالی  در  خاموش  ت،  را  ها 

و اصلاحات هیستونی بدون تغییر    DNAژنتیکی مانند متیلاسیون  های اپی کند. از سوی دیگر، مکانیسممی 

ش اغلب باعث کاه  DNAدهند؛ برای مثال، متیلاسیون  طور پایدار تغییر می ها را به، فعالیت ژنDNAتوالی  

 دهد.را افزایش می  DNAها معمولاً دسترسی به شود، در حالی که استیلاسیون هیستونبیان ژن می

 

 

ها miRNAدر تنظیم بیان ژن نقش دارند؛    lncRNAو    miRNAهای غیرکدکننده مانند  RNAهمچنین  

ها نیز در تنظیم کروماتین و فعالیت lncRNAرا تخریب یا ترجمه آن را مهار کنند، و    mRNAتوانند  می

-singleو    RNA-seq  ،ChIP-seq  ،ATAC-seqهایی مانند  کنند. پیشرفت فناوری میها مشارکت  ژن

cell RNA-seq  های تنظیمی را فراهم کرده است. در مجموع، بیان  امکان مطالعه دقیق این شبکه

بسیار دقیق است که سلول  پویا، چندلایه و  فرایندی  قادر می ژن  را  و  ها  داخلی  به شرایط  سازد 

شان را شکل دهند؛ به همین خارجی پاسخ دهند، عملکرد خود را حفظ کنند و هویت اختصاصی 

های متابولیک هایی مانند سرطان، اختلالات ژنتیکی و بیماری ای درک بیماریدلیل، شناخت آن بر 

 اهمیت اساسی دارد. 

 

 های زیستی پروتئین در سیستم ترجمه ژن و سنتز   - 3                          

زیست  مرکزی  »اصل  در  کلیدی  و  نهایی  مرحله  ژن،  اطلاعات  ترجمه  آن  طی  که  است  مولکولی«  شناسی 

شود. این های عملکردی تبدیل میبه توالی اسیدهای آمینه و در نهایت به پروتئین  mRNAشده در  رمزگذاری 

اند. ها تشکیل شده و پروتئین  rRNAدهد که از  وزوم رخ میای به نام ریبفرایند در ساختارهای مولکولی پیچیده 

های مکمل روی  با اتصال اختصاصی به اسیدهای آمینه و شناسایی کدون   tRNAهای  در این فرایند، مولکول 

mRNA دهند؛ این پپتیدی قرار می، نقش واسطه را ایفا کرده و اسیدهای آمینه را در جایگاه صحیح زنجیره پلی

 شود.سنتتاز تضمین می  tRNA-های آمینواسیلاتصال توسط آنزیم دقتِ 

پذیرد که توسط فاکتورهای پروتئینی ویژه  شدن و خاتمه انجام میفرایند ترجمه در سه مرحله اصلیِ آغاز، طویل

( انرژی  کنترل می ATPو    GTPو مصرف  یوکاریوت (  در  با شناسایی کلاهک  شوند.  ترجمه  آغاز    mRNA  ′۵ها، 

با  گیرد. در مرحله طویل( صورت می AUGیرواحد کوچک ریبوزوم و یافتن کدون آغاز )توسط ز شدن، ریبوزوم 

(، پیوندهای پپتیدی را تشکیل داده Eو    A  ،Pهای عملکردی )ها از جایگاهtRNAو عبور    mRNAحرکت در امتداد  

پپتید  رهاسازی موجب آزادسازی پلیدهد. در نهایت، با رسیدن به کدون پایان، فاکتورهای  و زنجیره را گسترش می 

 شوند.و جدا شدن اجزای ریبوزوم می 

زوم« هایی مانند تشکیل »پلی توانند با استفاده از مکانیسمها میشدت تحت تنظیم است و سلولاین فرایند به

یک   همزمان  مسیرهای    mRNA)ترجمه  توسط  آغاز  فاکتورهای  فعالیت  تنظیم  ریبوزوم(،  چندین  توسط 

)نظیر  سیگنال  بهرهmTORدهی  و  غیرترجمه(،  نواحی  از  میزان سنتز mRNA (UTR)شونده  گیری  و  ، سرعت 

پپتیدی، بسیاری از پروتئین را با شرایط فیزیولوژیک خود هماهنگ کنند. همچنین، پس از آزاد شدن زنجیره پلی

ولکولی« نیاز دارند و ممکن  های مها برای رسیدن به ساختار نهایی و عملکردی خود به کمک »شاپرون پروتئین

های ای مختلف )مانند فسفریلاسیون یا گلیکوزیلاسیون( قرار گیرند؛ پروتئیناست تحت اصلاحات پساترجمه

 شوند.پروتئازوم شناسایی و تجزیه می -معیوب نیز توسط سیستم یوبیکوئیتین

 

دارد؛ از جمله ها در این فرایند وجود  ها و یوکاریوتهای بنیادینی میان پروکاریوتتفاوت 

پروکاریوتهم  در  ترجمه  و  رونویسی  از زمانی  استفاده  و  هسته،  نبود  دلیل  به  ها 

ها در مقابل کلاهک  دالگارنو در باکتری -های شناسایی متفاوت )توالی شاینمکانیسم 

ها(. در مجموع، ترجمه ژن فرایندی پرهزینه از نظر انرژی و نیازمند دقت  در یوکاریوت  ۵′

های نظارتی دقیقی برای کنترل کیفیت و جلوگیری  ذا سلول دارای سیستم بالا است؛ ل

های ناقص است. اختلال در این سامانه پیچیده، پیامدهای زیستی  از تولید پروتئین

های ژنتیکی، عصبی و سرطانی نقش ای داشته و در بروز بسیاری از بیماریگسترده

ها نیز دقیقاً همین دستگاه  بیوتیکنتی های دارویی و آکه بسیاری از درمان دارد، چنان

 دهند.ترجمه را هدف قرار می 
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 های نوین ویرایش ژنوم فناوری -۱

سامانهفناوری  بر  تکیه  با  ژنوم  ویرایش  نوین  بر  های  مبتنی  در    CRISPRهای  بنیادین  تحولی 

کرده زیست ایجاد  مولکولی  کلاسیک  شناسی  سامانه  هدایت    CRISPR-Cas9اند.  راهنما،    RNAبا 

  HDRسازی ژن( یا  )غیرفعال   NHEJکند و از مسیرهای ترمیم  ایجاد می  DNAای در  رشتهشکست دو 

 می چالش اصلی آن است. های ژنوگیرد، اما خطر اثرات خارج از هدف و بازآرایی)اصلاح دقیق( بهره می 

نیکاز و آنزیم دِآمیناز،    Cas9( نسل بعدی این ابزارهاست که با ترکیب  Base Editingویرایش باز )

کند و ایمنی بالاتری برای  ای، یک باز را مستقیماً به باز دیگر تبدیل میرشتهبدون ایجاد شکست دو 

بردار معکوس  نیکاز و رونوشت   Cas9گیری از  با بهره   Prime Editingای دارد.  های نقطه اصلاح جهش 

های کوتاه را با دقت  ذف و جایگزینی توالی(، امکان درج، حpegRNAیافته )راهنمای توسعه   RNAو  

 ترین ابزارها تبدیل کرده است. سازد که آن را به یکی از دقیقفراهم می  DSBبالا و بدون  

ژنتیکی  و ویرایش اپی   RNAدامنه کاربرد را به    Cas13و    Cas12علاوه بر این، نوکلئازهای جدید مانند  

های ویروسی بدون  له گذرا در بیان ژن و درمان عفونت امکان مداخ  Cas13ویژه  اند؛ بهگسترش داده 

می فراهم  را  ژنوم  دائمی  اپیتغییر  ویرایش  اتصال  کند.  با  آنزیم  dCas9ژنتیکی  اصلاح به  کننده  های 

 سازد.ممکن می   DNAریزی بیان ژن را بدون تغییر توالی  کروماتین، بازبرنامه 

پروتئین مهندسی  طریق  از  اختصاصیت  مانند  )نسخه   Casهای  افزایش  و    SpCas9-HF1هایی 

eSpCas9  طراحی ،)gRNA های یادگیری  های نیکاز جفتی و الگوریتمهای بهینه، استفاده از سامانه

های تحویل  صورت گرفته است. از سوی دیگر، سامانه   off-target effectsبینی  ماشین برای پیش 

( با هدف افزایش  RNPها )ریبونوکلئوپروتئینشده، نانوذرات لیپیدی و  های ویروسی مهندسی شامل ناقل 

 کارایی و کاهش پاسخ ایمنی در حال توسعه هستند.

زمان چندین جایگاه ژنی را ممکن ساخته و در  ( اصلاح همMultiplex Editingویرایش چندگانه )

بیماری  از  مهندسی مسیرهای متابولیکی و مطالعه    CRISPRهای چندژنی کاربرد دارد. سیر تکاملی 

های خشن ژنومی  دهنده گذار از برش ، نشان Prime Editingو سپس    Base Editingکلاسیک به  

ای، هوش  شناسی سامانه خطر است. همگرایی ویرایش ژنوم با زیست پذیر و کمبه مداخلات دقیق، برنامه 

مهندسی    داروها وشده، تولید زیست سازی های ژنتیکی شخصی انداز درمان مصنوعی و پزشکی دقیق، چشم 

 کند. زیستی پیشرفته را ترسیم می

 

 ژنتیکی   های ناقل  و   ژن   انتقال  های سامانه   در   پیشرفت   -۲

و  سامانه ژنتیک  مهندسی  موفقیت  در  اساسی  نقش  ژن  انتقال  زیرا  ژنهای  دارند،  درمانی 

ها وابسته است. در ابتدا،  کارایی، ایمنی و اختصاصیت اصلاحات ژنتیکی به کیفیت این ناقل

ویروس، رتروویروس و آدنوویروس ابزارهای اصلی های ویروسی مانند لنتیپلاسمیدها و ناقل

های پستانداران اند اما کارایی محدودی در سلول انتقال ژن بودند؛ پلاسمیدها ساده و ارزان 

ناقل و محدودیت ظرفیت دارند، در حالی که  ایمنی  با خطرات  ولی  کاراترند  ویروسی  های 

 اند. بندی همراهبسته 

نانوفناوری، سامانه پیشرفت  )با  لیپیدی  نانوذرات  مانند  پلیمرهای  LNPهای غیر ویروسی   ،)

 RNAو    DNAل مؤثر  اند که انتقاطراحی شده  DNAپذیر و ساختارهای نوین  تخریبزیست 

ای برجسته نمونه mRNAهای  کنند. موفقیت واکسنپذیر میرا با کاهش پاسخ ایمنی امکان

های فیزیکی مانند الکتروپوریشن، میکروتزریق و بیولستیک  هاست. روشاز کارایی این پلتفرم

 روند. کار میها بهنیز برای ورود مستقیم ماده ژنتیکی به سلول

سوی کاهش ایمونوژنیسیته، افزایش اختصاصیت بافتی و بهبود  ویروسی به  هایمهندسی ناقل

های مونوژنتیک کاربرد گسترده در درمان بیماری  AAVهایی مانند  ایمنی پیش رفته و ناقل

زمان  های چندجزئی امکان انتقال همهای هیبریدی و سامانهاند. همچنین توسعه ناقلیافته

 ابزارهای ویرایش ژنوم را فراهم کرده است. 

سلولی، فرار از اندوزوم و کاهش  گیری دقیق بافتی، عبور از موانع درون تمرکز جدید بر هدف

تقلیدی های هوشمند و زیستها به سامانهایی توسط سیستم ایمنی است. امروزه ناقلشناس

شده میتبدیل  که  به اند  را  ژن  بیان  و  دهند  پاسخ  سلولی  محیط  شرایط  به  صورت  توانند 

به    DNAهای انتقال ژن از ابزارهای ساده حمل  شده تنظیم کنند. در مجموع، سامانهکنترل 

پیشرفته وزیرساخت  فناوری نوین  راهبردی در پزشکی دقیق، مهندسی بافت و زیست  های 

 اند. تبدیل شده

 

 نوآوری و ارتقای مهندسی ژنتیک 
 کاربردهای نوظهور مهندسی ژنتیک در پزشکی، صنعت و کشاورزی   -۳

دهنده گذار این حوزه از یک ابزار  کاربردهای نوظهور مهندسی ژنتیک نشان

سامانه بازطراحی  برای  راهبردی  چارچوبی  به  ساده  زیستی اصلاحی  های 

است. در پزشکی، این فناوری به ستون اصلی پزشکی دقیق تبدیل شده و  

ژن جایگزینی  شبکهاز  تنظیم  به  و  رفته  فراتر  معیوب  ژنی،  های  های 

سلول رنامهبازب درمانریزی  و  است. ها  رسیده  سرطان  هوشمند  های 

هایی از شده نمونههای ایمنی مهندسیو سلول  RNAهای مبتنی بر  درمان

 کنند. پذیر را فراهم میاند که امکان مداخله زودهنگام و کنترلاین تحول 

است.  پایدار  زیستی  اقتصاد  محرک  موتور  ژنتیک  مهندسی  صنعت،  در 

اند که  های زیستی تبدیل شدهشده به کارخانههای مهندسینیسممیکروارگا

های پاک را با بازده بالا و آلودگی  مواد دارویی، پلیمرهای زیستی و سوخت 

های پایدار، جایگزین فرایندهای  کنند. همچنین توسعه آنزیمکمتر تولید می

 شیمیایی پرهزینه و مخرب شده است.

آوری  صرف عملکرد به سمت پایداری، تابدر کشاورزی، تمرکز از افزایش  

تغذیه کیفیت  بهبود  و  و  اقلیمی  گیاهان  است.  یافته  تغییر  محصولات  ای 

مهندسیدام میهای  بهشده  تنشتوانند  با  هوشمند  محیطی صورت  های 

 های شیمیایی را کاهش دهند. سازگار شوند و نیاز به نهاده

های  مکان طراحی سلولحسگرها اظهور مدارهای منطقی ژنتیکی و زیست 

گو را فراهم کرده است که در پزشکی، صنعت و پایش  گیر و پاسختصمیم

علوم   و  مصنوعی  هوش  با  فناوری  این  همگرایی  دارند.  کاربرد  محیطی 

بینی  محور و قابل پیشاُمیکس، مهندسی ژنتیک را به مرحله طراحی سامانه

برای تحقق سلامت   رسانده است. در مجموع، این حوزه به ابزاری کلیدی

پایدار، تولید پاک و امنیت غذایی جهانی تبدیل شده، مشروط بر آنکه با  

 های ایمنی و اخلاقی مناسب همراه باشد. چارچوب 
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ها با  مبانی ژنتیک غذایی و ارتباط ژن  -1

 متابولیسم مواد مغذی 

های انسان و نحوه پردازش مواد  ژنتیک غذایی به بررسی تعامل میان ژن 

 پردازد. مغذی در بدن می 

می تفاوت  ژنتیکی  مواد  های  مصرف  و  انتقال  جذب،  هضم،  بر  توانند 

های  های یکسان واکنش اثر بگذارند و باعث شوند افراد به رژیم غذایی  

 متفاوتی نشان دهند. 

های ژنتیکی هستند که فعالیت  مورفیسم ها اغلب ناشی از پلی این تفاوت 

 دهند. ها و مسیرهای متابولیکی را تغییر می آنزیم 

ها  ها و نیز ویتامین ها، پروتئین ها، چربی ها در متابولیسم کربوهیدرات ژن 

 و مواد معدنی نقش کلیدی دارند. 

تواند باعث عدم تحمل لاکتوز شود و  می  LCTبرای مثال، تغییرات ژن  

 اند. با افزایش استعداد چاقی مرتبط   FTOهای واریانت 

 TCF7L2و    APOEگذارد و  بر متابولیسم فولات اثر می   MTHFRژن  

 ترتیب در متابولیسم چربی و گلوکز نقش دارند. به 

های ژنتیکی نیز بر اشتها، احساس سیری و حساسیت به  برخی تفاوت 

می  تأثیر  بیماری انسولین  خطر  و  تغییر  گذارند  را  متابولیکی  های 

 دهند. می 

توانند از طریق  طرفه نیست؛ مواد غذایی هم می رابطه ژن و تغذیه یک 

 ها را تغییر دهند. ژنتیکی بیان ژن های اپی مکانیسم 

رژ دلیل،  همین  می به  سالم  غذایی  استعدادهای  یم  برخی  اثر  تواند 

 ژنتیکی نامطلوب را کاهش دهد. 

تر  های زیستی، امکان شناسایی دقیق پیشرفت ژنومیکس و تحلیل داده 

 این ارتباطات را فراهم کرده است. 

برنامه   آن  تغذیه دقیق شکل گرفته که در  این دانش، مفهوم  پایه  بر 

ویژگی  اساس  بر  ژنتیکی  غذایی  طراحی  های  فرد  هر  متابولیکی  و 

 شود. می 

ای مهم برای تغذیه فردمحور، پیشگیری  در مجموع، ژنتیک غذایی پایه 

 ها و ارتقای سلامت عمومی است. از بیماری 

 

ژنومیکس: تأثیر مواد غذایی بر بیان  نوتری -2

 هاژن

مواد نوتری  میان  دوطرفه  تعامل  بررسی  دانش  ژنومیکس 

راتر از تأمین  هاست؛ در این دیدگاه، غذا فمغذی و بیان ژن

به  مجموعه انرژی،  سیگنالعنوان  از  عمل  ای  مولکولی  های 

می تنظیم  را  بیوشیمیایی  مسیرهای  فعالیت  و  کند.  کرده 

پلی چرب،  اسیدهای  )مانند  غذایی  و  فنولترکیبات  ها 

گیرندهویتامین به  اتصال  با  هسته ها(  در  های  تغییر  ای، 

اپی اصلاحات  ایجاد  یا  رونویسی  مانند  ) ژنتیکیفاکتورهای 

ها  ، الگوی بیان ژن (و تغییرات هیستونی DNA متیلاسیون

می تغییر  شبکه را  بر  تعاملات  این  متابولیکی،  دهند.  های 

پاسخ و  در التهاب  کلیدی  نقش  و  گذاشته  اثر  سلولی  های 

کنند. امروزه  های مزمن ایفا میبروز یا پیشگیری از بیماری 

بهره از  با  تحلیل  فناوریگیری  امکان  »اُمیکس«،  های 

رژیم  ژنومی«  در  »امضای  است.  شده  فراهم  مختلف  های 

توصیه  از  انتقال  با  دانش  این  »تغذیه  نهایت،  به  کلی  های 

های غذاییِ فردمحور بر اساس دقیق«، امکان طراحی برنامه

جهت ویژگی را  فرد  هر  متابولیکی  و  مولکولی  های 

از اختلالات متابولیک فراهم    سازی سلامت و پیشگیریبهینه 

 .سازدمی

 

های ژنتیکی در پاسخ به  ژنتِیک: تفاوت نوتری  -3

 رژیم غذایی 

تفاوتنوتری  تأثیر  بررسی  به  ژنتیکیژنتیک  ویژه  به) های 

تکمورفیسمپلی یاهای  پاسخ (هاSNP نوکلئوتیدی  های  بر 

های  پردازد. برخلاف توصیه های غذایی میمتفاوت افراد به رژیم

ها،  کلی، این علم تأکید دارد که به دلیل تنوعات ژنتیکی در آنزیم

دهنده، بدن هر فرد مواد مغذی  های انتقالها و پروتئینگیرنده

های کلاسیک  کند. نمونهردازش میفردی پ را به شکل منحصربه 

ژن تأثیر  شامل  ژن LCT آن  نقش  تحمل لاکتوز،  در   FTO بر 

ژنتیک  بر متابولیسم فولات است. نوتری MTHFR چاقی و اثر ژن

ژن »تعامل  مفهوم  می-با  توضیح  غذایی  محیط«  رژیم  که  دهد 

واریانتمی اثرات  کند.  تواند  تضعیف  یا  تقویت  را  ژنتیکی  های 

ا میکروبیوم،  همچنین،  و  ژنومیکس  مطالعات  ادغام  با  مروزه 

مشخص شده است که پاسخ متابولیکِ فرد، نتیجه تعامل پیچیده  

اپی عوامل  و  ژنی، محیط  شبکه  نهایت،  میان  در  است.  ژنتیکی 

علمی  نوتری  زیربنای  ژنتیکی،  نشانگرهای  شناسایی  با  ژنتیک 

فراهم میسازی»تغذیه شخصی را  تنظیمشده«  با  تا  رژیم    کند 

ویژگی اساس  بر  مداخلات  غذایی  کارایی  فرد،  هر  زیستی  های 

 .های مزمن پیشگیری شودای افزایش یافته و از بیماریتغذیه

 

 ژنتیک غذایی 
 

 شده بر پایه ژنوم سازیتغذیه شخصی  -4

شده بر پایه ژنوم، رویکردی نوین برای گذر از سازیتغذیه شخصی

های غذایی فردمحور بر اساس  های عمومی به سمت برنامهتوصیه 

های بیولوژیک است. این حوزه بر این اصل استوار است که  ویژگی

)مانند  تفاوت ژنتیکی  تعیینSNPهای  جذب،  ها(  نحوه  کننده 

استعداد   و  مغذی  مواد  بیماریمتابولیسم  به  مزمن  ابتلا  های 

داده چندبعدی  تحلیل  نیازمند  رویکرد  این  تحقق  های  هستند. 

»اُمیکس« )ژنومیکس، متابولومیکس و میکروبیوم روده( در کنار  

هوش  شاخص از  استفاده  است.  زندگی  سبک  و  بالینی  های 

مدل و  دادهمصنوعی  این  ادغام  امکان  محاسباتی،  های  سازی 

پاسخ بدن به مداخلات غذایی  پیچیده را برای پیش بینی دقیق 

می حسگرهای  فراهم  طریق  از  پویا  پایش  مسیر،  این  در  کند. 

می اجازه  پوشیدنی،  و  توصیهزیستی  تغییرات دهد  اساس  بر  ها 

به فرد  وضعیت  چالشزمانی  حال،  این  با  شوند.  هایی  روزرسانی 

داده تفسیر  استانداردسازی  ژنچون  تعاملات  پیچیدگی  - ها، 

های بالینی همچنان  و ضرورت اعتبارسنجی در کارآزمایی  محیط

ها  وجود دارد. عدالت در سلامت و دسترسی عادلانه به این فناوری

شود. در نیز از الزامات اخلاقی کلیدی در این عرصه محسوب می

عنوان یک مداخله دقیق و  نهایت، این دانش جایگاه تغذیه را به

پیشگیران »پزشکی  چارچوب  در  میعلمی  تثبیت  هدف  ه«  کند. 

سازی سلامت از غایی این رویکرد، ارتقای کیفیت زندگی و بهینه

 ترین مداخلات ممکن در سطح مولکولی است.طریق شخصی 
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 راهبرد های نوین بیوتکنولوژی در توسعه پایدار سامانه ها و تولیدات غذایی 
 

ویرایش ژنوم و مهندسی دقیق برای   -1

 آوری محصولات کشاورزی افزایش تاب 

 

 

 ای در بیوتکنولوژی          ویرایش ژنوم و مهندسی دقیق، رویکردهای پیشرفته             

 کشاورزی هستند که امکان ایجاد تغییرات ژنتیکی هدفمند در گیاهان را         

 های تنظیمی گیاه، امکان ق شبکه ها با شناخت عمیکنند. این فناوریفراهم  می    

 آورند.های درونی گیاه را برای کشاورزی پایدار فراهم می بازطراحی ظرفیت   

 های غیرزیستی  آوری گیاهان در برابر تنش هدف اصلی این رویکردها، افزایش تاب

های زیستی مانند خشکی، شوری، گرما و کمبود مواد غذایی، و همچنین تنش

 مانند 

 سازی یا تنظیم مجددو آفات است. این امر از طریق اصلاح، خاموش ها  بیماری   

 تر ازشده تر و کنترلگیرد، که به مراتب دقیقهای بومی گیاه صورت می ژن  

 های سنتی اصلاح نباتات یا تراریخته است.روش   

 در شرایط خشکی، تمرکز بر افزایش کارایی مصرف آب از طریق بهبود معماری 

 های یونی بهدهندههاست. در تنش شوری، مهندسی انتقال روزنه  ریشه و تنظیم     

 ها و  کند. برای مقابله با بیماری های سمی کمک میدفع یا جداسازی یون          

 های چندلایه،آفات، تقویت سامانه دفاعی ذاتی گیاه و ایجاد مقاومت              

 دهد.وابستگی به سموم شیمیایی را کاهش می                   

 

 

های  کنند. نسلای کمک میمحیطی، حفظ سلامت خاک و کاهش انتشار گازهای گلخانه های شیمیایی، به پایداری زیست ها با کاهش نیاز به نهاده این فناوری 

 کنند.نوکلئوتید را فراهم کرده و امکان اصلاح صفات پیچیده را تسهیل می، دقت در سطح تکprime editingو    base editingایش ژنوم مانند  جدید ویر

داده  با  ژنوم  ویرایش  فنوتایپ ادغام  و  ترنسکریپتومیکس(  ژنومیکس،  )مانند  امکان طراحی زیستی  های »امُیکس«  فراهم  سامانه برداری پیشرفته،  را  محور 

محیط و ملاحظات مقرراتی، ویرایش ژنوم پتانسیل بالایی برای تبدیل کشاورزی به الگویی  -هایی مانند پیچیدگی صفات، تعامل ژنسازد. با وجود چالش می

 ر تأمین امنیت غذایی پایدار آینده ایفا خواهد کرد. نهاده، سازگار با محیط و مقاوم در برابر تغییرات اقلیمی دارد. این رویکرد، نقشی کلیدی دبنیان، کمدانش 

 
های کشت سلولی در  تکنولوژی میکروبی و سامانه بیو  -2

 تولیدات غذایی آینده 

سامانه  و  میکروبی  نظام  بیوتکنولوژی  در  بنیادین  تحولی  افق  سلولی،  های کشت 

ها  ها، آنزیمها، چربی تولید غذا هستند که امکان تولید ترکیبات غذایی مانند پروتئین 

ویتامین  محیطو  در  را  کنترل ها  فراههای  میشده  تحول،  م  این  قلب  در  کنند. 

( دقیق«  آن Precision Fermentation»تخمیر  در  که  دارد  قرار   )

مهندسی میکروارگانیسم  مولکول های  تولید  برای  برنامهشده  خاص  ریزی  های 

های بنیادی برای تولید گوشت  شوند. »کشاورزی سلولی« نیز با استفاده از سلول می

 دهد. به دامپروری سنتی را کاهش میهای سلولی، وابستگی  و فرآورده 

ها با کاهش شدید مصرف آب، زمین و انرژی، و نیز کاهش انتشار گازهای  این فناوری 

محیطی چشمگیری دارند. امکان طراحی هدفمند ترکیب  ای، مزیت زیست گلخانه

ویتامین  و  چرب  اسیدهای  آمینه،  اسیدهای  )پروفایل  قوت  غذایی  نقاط  از  ها( 

واحدهای  تغذیه استقرار  و  تولید  از  تمرکززدایی  همچنین،  است.  رویکرد  این  ای 

های اقلیمی و آوری زنجیره تأمین را در برابر بحران صنعتی در مناطق شهری، تاب

 دهد.ژئوپلیتیک افزایش می 

دارد؛  زیست کلیدی  نقشی  نیز  غذایی  پسماندهای  مدیریت  در  پیشرفته  فراوری 

بیو به  پروتئین تکتبدیل ضایعات  آنزیم گاز،  ترکیبات زیستسلولی،  و  از  ها  فعال 

می محقق  غذایی  نظام  در  را  چرخشی  اقتصاد  تخمیری،  فرآیندهای  کند.  طریق 

زیرساخت چالش  هزینه  شامل  اصلی  مقیاس های  پذیرش  ها،  صنعتی،  پذیری 

  ها با بازتعریفهای نظارتی است. با این حال، این فناوری کننده و چارچوب مصرف 

مفهوم »غذا« و »منبع تولید«، این حوزه را به یکی از ارکان اصلی گذار به اقتصاد  

 اند. زیستی پایدار تبدیل کرده

 

 حسگرها برای مدیریت هوشمند پایداری زیستی ادغام هوش مصنوعی و زیست  -3

( را شکل  Precision Agricultureحسگرها، زیربنای کشاورزی دقیق )زیستادغام هوش مصنوعی و  

داده  پیچیده  سامانه  یک  به  سنتی  تولیدی  واحد  یک  از  را  مزرعه  و  است.  داده  کرده  تبدیل  محور 

ها، تغییرات شیمیایی و مولکولی  بادی ها و آنتیحسگرها با استفاده از اجزای بیولوژیک مانند آنزیمزیست

های  کنند. این ابزارها قادرند تنشهای دیجیتال تبدیل میو گیاه را شناسایی کرده و به سیگنال خاک، آب  

ها را در مراحل اولیه و پیش از ظهور علائم ظاهری تشخیص آبی، شوری و حمله پاتوژن محیطی نظیر کم

سیم( و وجود  دهند. در بخش پایش محیطی، این حسگرها وضعیت مواد مغذی خاک )نیتروژن، فسفر و پتا

 کنند.هایی چون فلزات سنگین در منابع آب را با دقت بالا رصد می آلاینده

های  (، توسط الگوریتمIoTای و اینترنت اشیا )های حاصل از این حسگرها، تصاویر ماهواره حجم عظیم داده 

پیچیده، زمان و  شود. هوش مصنوعی با شناسایی الگوهای  یادگیری ماشین و یادگیری عمیق تحلیل می

بی مصرف  از  و  کرده  تعیین  را  کوددهی  و  آبیاری  دقیق  آلودگیمقدار  به  منجر  که  منابع  های  رویه 

های  یار هوشمند با ترکیب داده های تصمیمکند. همچنین، سامانه شود، جلوگیری میمحیطی میزیست

بیماری  فیزیولوژیک،  و  پیشاقلیمی  را  گیاهی  به  های  نیاز  و  کرده  حداقل  بینی  به  را  شیمیایی  سموم 

 رسانند. می

ای از حسگرها و تجهیزات خودکار با هم تعامل  گیری »مزارع هوشمند« که در آن شبکه در نهایت، شکل 

تنها به پایداری  دهد. این رویکرد نههای عملیاتی را کاهش میوری تولید را افزایش و هزینهدارند، بهره 

های جهانی مانند تغییرات اقلیمی،  بلکه پاسخی فناورانه به چالش   کند،های کشاورزی کمک می اکوسیستم 

کمبود منابع آب و رشد جمعیت است. گذار به این نظام مدیریتی، کشاورزی را از فعالیتی مبتنی بر تجربه  

 محور ارتقا داده که ضامن امنیت غذایی و حفظ تعادل اکولوژیک در آینده خواهد بود. به علمی داده
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