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  چکیده
یولوژیک مهم در بکشف مسیرهاي  اي داشته و سببپیشرفت قابل توجههاي مختلف علوم زیستی دانش در عرصه هاي اخیرسالدر 

اي بسیاري است که با هصفات اقتصادي مهم در دام شده است. سازوکار در یک سلول شامل واکنش نیزهاي انسان و ارتباط با بیماري
یک شبکه  ،ین ترتیبا گیرد و بهي مورد استفاده قرار میباشند. فرآورده هر واکنش به عنوان واکنش دهنده واکنش بعدهم مرتبط می

هاي الیز شبکهآن .ها وجود داردها و فرآورده هاي آنهاي تنظیمی بین ژن شبکهرد. همین واقعیت در مورد روابط گیولیکی شکل میمتاب
رك روابط پیچیده مولکولی سلول د موجب، از موضوعات مورد بحث در زیست شناسی سامانه است که متابولیک و شبیه سازي آن

درك مسیرهاي رشد و ملیاتی سلول یا یک موجود کامل و فهوم شناسایی سازوکارهاي اجزاء عشناسی سامانه به مزیست شود. می
ها امکان  این سامانه هاي عددي و تحلیل برهمکنش عناصر دخیل در وکارها با استفاده از داده باشد. شناخت این سازها میتوسعه آن

شود. از موضوعات اساسی در این دانش، مطالعه اي بیولوژیک میکرد اجزا در مسیرهبینی خصوصیات و عملپیش سبب پذیر بوده که
 هدف ،طور کلیباشد. به ها میمسیرهاي بیوشیمیایی و استفاده از اطلاعات مختلف ژنومی در شناسایی مسیرهاي ناشناخته و تکمیل آن

با استفاده از  ه تغییرات محیط است.درون سلولی در پاسخ ب فرآیندهايیندهاي زیستی و درك زیست شناسی سامانه، مدل سازي فرآ
ول و در نهایت کل موجود هاي جدا شده یک سلول، ساختار و دینامیک کل سلجاي آزمایش و بررسی خصوصیات بخشبه این علم

  شود.بررسی می
  سازي، اصلاح نژادها، مدلزیست شناسی سامانه کلمات کلیدي:
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  مقدمه
که از طرق  است ، حیاتهاي جهانترین پدیدهاز پیچیده

شناسی، هاي سیستماتیک گیاهروش مختلف از جمله
بیولوژي مولکولی در سطح شناسی، اکولوژي و همچنین جانور

عه قرار گرفته است. بررسی سلول منفرد، مورد مطال
یوشیمیایی، بررسی هاي بزرگ و کوچک از نظر ب مولکول

، قواعد DNA ،RNAها، ساختار ساختار پروتئین
از  ، رونویسی و ترجمه، ساختار و عملکرد غشاءهاسازيهمانند

شناسان در مورد عملکرد موارد تحقیق شده توسط زیست
همچنین . )2005آکسنو و همکاران، (باشد ل میاجزاي سلو

هاي 1هاي تئوري در رابطه با اثر متقابل عناصر در شبکهجنبه
. گام بعدي در این مسیر، تلاش بررسی شده استمختلف، 

 هااندامها، یک تحقیق سیستماتیک در مورد سلولراي بیشتر ب
سلولی مثل ارتباطات سلولی،  فرآیندهايو به طور عمده 

 اي زیست شناسی سامانه باشد. میتقسیم سلول و هموستازي، 
 ،برهمکنش عناصر متعدد آنالیزهاي عددي و  استفاده از داده اب

جود سلول یا یک مو عملکرديکارهاي اجزا  و درك سازبه 
 پردازد می ها فرآیندهاي رشد و توسعه آنبررسی کامل و 

 با استفاده از این دانشمندان. )2010کوماداس و همکاران، (
 کرددینامیک (پویایی) سلول و عملبه بررسی  ،اطلاعات
الگوهاي  و از این طریق مدلی مناسب براي پرداختهها  سازواره

کمک  اطلاعاتآورند. همچنین این به دست میتنظیم سلولی 
که براي اعمال ، 2هامسیرهاي ترارسانی پیام شناخت بهشایانی 

 فیزیولوژیکی و رشد و توسعه موجودات زنده لازم است،
هاي پیچیده  سازي سامانه سازي و شبیهبراي مدل نماید. می

لازم  مناسب اي رایانههاي ریاضی و  روش استفاده از ،زیستی
   .)2001آیدکر و همکاران، است (

تا  1900هاي  سالاولین بار در اصطلاح سیستم بیولوژي      
 هادر مورد کینتیک آنزیمهاي کمی سازيمدلدر مورد  1970

 گذار آنها و پایهسیستم نظریهنظریه عمومی به کار برده شد. 
خلیل و ( رودترویج این واژه نوین به شمار می أمنش ،3برتالانفی

هاي عددي در بیولوژي  سازيهیکی از اولین شبی .)2005هیل، 
زیولوژیست انگلیسی و توسط دو نوروفی 1952سلولی در سال 

منتشر شد که  5و هوکسلی 4هودکیني نوبل، برنده جایزه
شامل تعریف یک مدل ریاضی براي توضیح نحوه انتشار 

                                                             
1. Networks 
2. Signal Transduction 
3. Ludwing Von Bertalanffy 
4  . Alan Lloyd Hodgkin 
5. Andrew Fielding Huxley  

این کسون یک سلول عصبی، بود. ر طول آپتانسیل عمل د
ز اثر متقابل بین دو ا ایجاد شدهیک عملکرد سلولی  ،مدل

 را ترکیب مولکولی مختلف (کانال سدیمی/کانال پتاسیم)
شناسی توان آن را به عنوان شروع زیستو می دهدمیتوضیح 
 دنیس نوبل، 1960در سال  محاسباتی در نظر گرفت. سامانه

بوئر و ( اي را براي ضربان قلب ارائه کرداولین مدل رایانه
سیستمی، به عنوان  سمی بیولوژيمطالعه ر .)2010همکاران، 

پرداز سیستمی توسط نظریه 1966یک رشته مجزا، در سال 
Mihajlo Mesarovic یوم بین المللی با عنوان با سمپوز

"Systems Theory and Biology " .در اوهایو، شروع شد 
ي متعددي براي مطالعه هاروش 1970و  1960هاي دهه در

ز کنترل متابولیکی و آنالی انندهاي مولکولی پیچیده، مسیستم
بوئر و ( هاي بیوشیمیایی، توسعه پیدا کردندسیستم نظریه

  .)2010همکاران، 

 انقلابیباعث  ،80در طول دهه لاعات زیستی اطّ افزایش     
مدل سازي کمی شد و لکولی ودر زمینه زیست شناسی م

به عنوان یک بخش کوچک فعالیت خود را  ،فرآیندهاي زیستی
حجم  ،90در دهه  شناسی کارکرديژنگان با پیدایشکرد.  آغاز

در دسترس قرار گرفت. هاي مولکولی با کیفیت بالا بالاي داده
ساخت  ،ها با امکانات بالاي کامپیوتريترکیب این داده

راقوناتان و همکاران، تر را امکان پذیر نمود ( هاي واقعی مدل
2009.(  

تند اولین توانس Masaru Tomita، گروه 1997در سال      
 سازي کمی متابولیکی سلول ارائه دهند.مقاله را در زمینه مدل

در انستیتوهاي بیولوژي سلولی  تأسیسبا  2000در سال 
-زیست، هاي ژنومی مختلفتکمیل پروژه و سیاتل و توکیو
هاي تحقیقاتی  مؤسسهبعد از آن  پیشرفت کرد. شناسی سامانه

مشغول به کار  ناسی سامانهشزیست دیگري نیز در زمینه
از  NLGMSبراي مثال  .)2002آراکیلیان و همکاران، ( شدند
NIH حال هایی اختصاص داد که در ها بودجهبراي پروژه

در آمریکا  شناسی سامانهحاضر از بیش از ده مرکز زیست
، به علت کمبود 2006کند. همچنین در تابستان  پشتیبانی می

هاي آموزشی مختلف برنامه ،نهشناسی سامامتخصصان زیست
در بسیاري از  سامانهمقطع دکتري در زمینه زیست شناسی در

موضوع  ،6نقاط جهان برقرار شد. در همین سال بنیاد ملی علوم
ساخت یک مدل ریاضی براي کل سلول را مطرح نمود که 

 بود. 21چالشی بزرگ در زمینه زیست شناسی سامانه در قرن 
اي که بتواند فرآیندهاي زیستی را به طور  تاکنون هیچ برنامه

                                                             
6  . Natinal Science Foundation(NSF) 
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استانداردهاي  وجودسازي نماید ساخته نشده است. دقیق مدل
خطاهاي موجود در کار با کردن کمینه به منظور  جدید

آکسنو و ( استو بدیهی لازم  ها هاي عظیم داده مجموعه
به به منظور رمزگشایی الگوهاي زیستی،  ).2005همکاران، 

نیاز  ها سازي آنو مدلهاي زیستی  کمی پدیده تجزیه و تحلیل
  است.

  
  ها اساس زیست شناسی سامانه

هاي علمی مختلف شناسی سامانه از اثر متقابل رشتهدر زیست
هاي اثر متقابل نزدیک بین تولید داده. شوداستفاده می

سازي و شبیه نظریهسازي کامپیوتري بر پایه  آزمایشی و مدل
هاي شناسی سامانه بر مدلت. زیستدر هر مورد، نیاز اس

ها تنها زمانی ي بیولوژیکی تمرکز دارد. این مدلریاضی واحدها
بیولوژي، هاي اطلاعات رشتهقابل توسعه و اجرا هستند که 

با یکدیگر مورد استفاده و مطالعات سیستمی  رایانهریاضیات، 
و مورد مطالعه ). بیولوژي موضوع 2000کیتانو، ( قرار گیرد

را در  بر صفات مؤثرعوامل  ساختار و عملکرداز  هیم اولیهمفا
که ابزاري  ،ژنتیکی ورزيدست استفاده ازدهد. دسترس قرار می

، هاستمدل تأییدها و براي مطالعه این سیستم ارزشمند
. شناسی سامانه استاي از کاربرد بیولوژي در زیستنمونه

 ا اهمیتهکه براي تولید داده ،کمی تحلیلروش  همچنین
هوم مطالعات سیستمی مف گردد.با بیولوژي فراهم می ،دارد
سازي (پایداري یک سیستم، اصول اساسی براي تنظیم و  مدل

 بیانآنالیز و یا اصول اساسی مؤثر در کنترل سیستم) را 
سازي  و ریاضیات ابزارهاي مدل رایانهعلم در نهایت کنند.  می

ین دو علم دامنه دهند. اضروري را در اختیار قرار می
هاي بیولوژیکی مختلف را ادغام و در یک  اي از داده گسترده

سازي در دسترس براي مدلها را آنپایگاه نگهداري کرده و 
ها . وظیفه اصلی دیگر آن)2005هانتر و نیلسن، ( دهندقرار می

شناسان زیست يبراي استفادهپسند  کاربر هاينرم افزار يارائه
. در نهایت، روابط پیچیده و نتایج باشدمیم و مهندسین سیست

 شبیه سازي باید به روشی قابل فهم به تصویر کشیده شوند
هاي مورد نیاز براي این مطالعات باید . دامنه روش)1(شکل 

ش عملکردي مورد نظر را پوشسامانه همه سطوح پیچیدگی 
 ،سطوح ژنگانتمامی ها در دهد. این بدان معنی است که روش

مورد نیاز  4، فیزیوم3پروتگان، 2دگرگشتگان، 1شتگانرونو

                                                             
1  . Transcriptome 
2  . Metabolome 
3  . Proteome 

ي هاروشامروزه . )2008هانسترا و همکاران، ( هستند
اند. انواع توسعه یافته در سطح ژنوم يیابی بسیار کارآمد توالی

وجود دارند که ممکن است براي  DNAهاي مختلفی از آرایه
سون، پالمورد استفاده قرار گیرند ( رونوشتگانآنالیزهاي 

2002.(  
منظم  ترکیبهاي ژنتیکی براي روشرسد به نظر می     

حذف، وارد و یا با به این معنا که تر باشند. مناسب هاسامانه
یا به ها جهشعملکرد را تغییر داد.  هاي خاص،ژن ورزيدست

از . شوند ایجاد می شععتش القاي خود به خودي و یا باطور 
حیوانات تراریخت گیاهان و  توانها میطریق دستورزي ژن

-بهینه .توانند مدلی براي تحقیقات باشند تولید کرد که می
به منظور ایجاد امکان  هاي دیگرها و روشسازي این روش

زایی سریع و کارآمد، در زیست شناسی سامانه ضروري جهش
  ).2009آمیت و همکاران، است (

  

  
براساس ها. سامانهشناسی فرآیند تولید اطلاعات در زیست - 1شکل 

ها و دانش سیستم زیرهاي بیولوژیکی یا یستمهاي مربوط به سداده
بیولوژیکی مورد نظر، سامانه ها در  مربوط به عملکرد و روابط بین آن

اجازه  اي کهبه گونهیابد توسعه می سامانهیک مدل ریاضی براي این 
 .حاصل شودها و رفتار سیستم پیاده و دهد فرضیات در مورد ویژگی

به صورت و مجازي توانند در شرایط آزمایشگاهی  میین فرضیات ا
سازي گیرند. براساس مدل ریاضی شبیهموازي مورد ارزیابی قرار 

ه امکان تایید فرضیه را کند کاطلاعات جدیدي را تولید می ايرایانه
  .)2007کواکن بوش، ( کندفراهم می

  

                                                                                              
4. Physiome 
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هاي عه الگوریتمو ریاضیات توس رایانهعلم  اصلیچالش 
 کار شامل توسعهباشد. این قدرتمند براي آنالیز کمی می

برآورد پارامترها، هاي پردازش تصویر چند بعدي، روش
هاي بررسی و پردازش داده و ارزیابی مدلهاي آماري  روش

اي هها و شبیه سازيدوم، توسعه مدلچالش باشد. پیچیده می
دهی باید سازمان طلاعاتفناوري ا در نهایتریاضیاتی است و 

از یکی  انجام دهد. ر است، راا، که قسمت مهمی از کاطلاعات
هایی روشایجاد و ها نداردسازي پردازشهاي مهم، استاقسمت

 آسان به منظور دسترسی ،براي تولید، آنالیز و بایگانی اطلاعات
  ).2007زاتلوکال، آسلابر و باشد (می ،هابه داده

 
  ها سامانه زیست شناسیاهداف  -1

هاي  گیري امکان اندازه 1تولید اطلاعات انبوه هايآوريظهور فن
با  امروزه فراهم آورده است.گسترده از متغیرهاي بیولوژیکی را 

اطلاعات بسیار  ،هاي ژنومی موجودات مختلفپروژهکمک 
بدیهی است.  به دست آمده هامحصولات آن ها وزیادي از ژن

ي عملکرد اي آزمایشگاهی و رایانهمطالعه ،که گام بعدي است
ي ارتباط و نحوه یها در ابعاد سلول ها و محصولات آناین ژن

ي . از طرف دیگر به واسطه)2008بایوناز و لور، (باشد  میها آن
هاي آزمایشگاهی مختلف و پیشرفته که روز به روز در روش

ها و حال ترقی هستند اطلاعات عملکردي ما از ژن
یابد. بنابراین به منظور هاي زیستی افزایش میولماکرومولک

هاي ژنومی و اطلاعات استفاده از اطلاعات بدست آمده از پروژه
ها با استفاده از رایانه به عملکردي لازم است که این داده

مرحله بعدي در این  بندي شده در بیایند.صورت دسته
ها و ها، اندامي سلولدر زمینه منظمتحقیقات، مطالعات 

یندهاي سلولی مانند آویژه فره ب و موجودات زنده
ارتباطات بین سلولی، تقسیم سلولی،  هاي مولکولی، برهمکنش

فل و اسمال، ( هاي محیطی استهموستازي و سازگاري
 ،ها در علوم دامیشناسی سامانه . یکی از اهداف زیست)1986

سطح در انجام آن بیولوژي و پیش بینی  براي تولید اطلاعات
در پیش بینی در سطح ارگانیسم این . است ارگانیسم

(خصوصاً  بهبود صفات مانندبراي اهداف کاربردي دامپروري 
استفاده  ژنومیکی کارهايو  )پایین پذیريبا وراثت  صفات

شامل صفاتی . این صفات )2006بانینک و همکاران، (شود  می
. به باشدها مشکل و پرهزینه میگیري آن باشند که اندازهمی

خوراك  ، بازدهیمثال صفات تولید مثلی در مادیان عنوان
 توان ذکر کرد. قدرتها را میمصرفی و مقاومت به بیماري

                                                             
1. High-throughput 

، فیزیولوژي، ایمنولوژي و بینی کردن در مطالعات تغذیهپیش
که اهدافشان درك اثر تغییرات  حیوان بیولوژي تولیدمثلی

هاي افزودنی،  اي، خوراكهاي تغذیهخوراکی، محدودیت
مفید خواهد بود. اهداف  است، ها و دیگر داروها هورمون

فعل  مانند درك مسیرهاي مهمهاي بیولوژي بینابینی سیستم
فیست (از اهمیت بیشتري برخوردار است  ،هاانفعالات سلول و

  .)2010و همکاران، 
  
دو روش عمده براي انجام مطالعات بیولوژي  -2

  سیستمی
ه در زمینه علوم زیستی مولکولی هاي بدست آمدپیشرفت

هاي مولکولی و سطوح سیستمی را براي  امکان ترکیب روش
ژي سیستمی، ایجاد انجام تحقیقات بیولوژیکی تحت نام بیولو

هاي اسی سامانه انواع بسیاري از دانششنکرده است. زیست
قدار و کیفیت مولکولی را ادغام نموده است. بر اساس م

و هدف مدل، انواع مختلفی از  دسترس هاي مولکولی در داده
آیدکر و همکاران، ( باشند سازي مفید می هاي مدلروش

2001(.   
یک مدل ریاضی  ،در این روش :2بالا به پایین از شیوه -2-1

ها که خصوصیات عملکردي آن ،از تعدادي اجزاي سیستم
اخته شده و عملیات مهندسی روي س ،مشخص شده است

 ،عملکرد اجزاي شناخته شدهدر این روش  شود. ها انجام می آن
  .)2006فینی و همکاران، ( باشد سیستم می يبالا به سمت

به دلیل عدم امکان اطلاع : 3پایین به بالا از شیوه -2-2
استفاده  Top-downاز روش  ،قبلی از اهمیت اجزاي سیستم

از بالاي سیستم (به عنوان مثال یک  این روششود.  می
هایی در ود و در ادامه تغییرات یا اختلالشحیوان) شروع می

گیري عوامل عفونی) ایجاد (به عنوان مثال به کار سامانه
-Topخواهد شد و بنابراین طیفی از نقطه نظر پاسخ سیستم 

down گیري شود (به عنوان مثال توسط اندازهفرض می
 سامانهجهت  ).رونوشتگان یا پروتگانهاي تغییرات در پروفایل

هاي روش .)2(شکل  باشد به سمت اجزا می پایین و رو به
Top-down کنداشاره می 4اغلب به مهندسی معکوس 

  .)2006خولودنکو و همکاران، (

                                                             
2. Bottom- up   
3. Top-down 
4. Reverse engineering 
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براي انجام  Top-down  و  Bottom- up هايروش -2شکل 

  .هاي بیولوژيمطالعات سامانه

هاي یم کننده، تنظmRNAs ها، تواند ژناجزاي مدل می
ها، مسیرهاي ها، متابولیت، گیرندههاها، آنزیمهورمون مولکولی،
هاي هاي غشایی، اندامکدهی یا بیوشیمیایی، پمپسیگنال

 ها و غیره باشد.ها، اندامها، بافتسلولی و احتمالاً سلول
توانایی که  ،هاي سطح بالاسازي سامانهپیشرفت در زمینه مدل

 دارند،لوژیکی را هاي فیزیولوژیکی و ایمنوسامانهکنترل 
، هاسامانههاي ساختار مولکولی این بستگی به شناسایی بلوك

 اینرفتارهاي  و هابین بخشهاي مربوط به برهم کنش داده
  .)2010شوکر و همکاران، ( ها تحت شرایط مختلف داردسامانه

  
  ها در زیست شناسی سامانه 1امُیکاي هانواع داده -3

سامانه، تهیه داده ها شناسیمرحله در تحقیقات زیست اولین 
یمی از دانش کنونی در هاي کمی، بخش عظباشد. دادهمی

ها ادهاین د دهند.بیولوژیکی را تشکیل میهاي مورد فرآیند
هاي بیولوژیکی، ارائه مسیرهاي شامل توصیف عملکرد مولکول

متابولیکی تعاملی، شناسایی مسیرهاي اثر متقابل متابولیکی، 
ها در مورد تکامل ک ارگانیسم منفرد و یافتهتوسعه یتوصیف 

سازي شود. اما مدل سازي و شبیههاي خاص میگونه
 ،باشدکه هدف زیست شناسی سامانه می هاي بیولوژیکی پدیده

سیستم  ي کمی از تمامی سطوح سلسله مراتبهابه داده
                                                             

ترده از علم و فناوري عبارت کلی براي یک رشته گس )omics( امیکس ١.
، شامل ژنوم، omesانواع  اطلاعات زیستی در آنالیز  برهمکنشبراي 

  .متابولم، پروتئوم، ترنسکریپتوم و غیره است

بیولوژیکی مورد نظر نیاز دارد. این بدان معنی است که 
ات متقابل ها، اثر، پروتئینDNA ،mRNAاطلاعات کمی از 

مسیرهاي اطلاعاتی و  هاي بیولوژیکیپروتئینی، سایر مولکول
ها یا حتی کل جمعیت مورد نیاز ها، ارگانیسمبافتها، از سلول

  . )2008(لیپولیس و رینهارت،  است
هاي حاضر این اطلاعات شامل غلظت و تعداد مطلق ملکول     

و همچنین اطلاع از  هاافت، بهاولهاي مختلف سلدر بخش
هاي بیولوژیکی و تفکیک فعل و جریان مواد، نرخ واکنش

یک باید تصویر لحظه اي از  همباشد. این اطلاعات  انفعالات می
 و هم وضعیت خاص سیستم بیولوژیکی منفرد را ارائه دهند

ها بین افراد داراي ساختار ژنتیکی باید شامل مقدار تفاوت
 همچنین ،باشند )وضعیت فیزیولوژیکی متفاوت ا(ام یکسان

  ).2007لنهر، ( را در نظر گیرند توسعه در طول زمان

مورد نیاز براي تجزیه و امُیک هاي باید انواع دادهبنابراین،      
. کامل را شناسایی کنیمسامانه تحلیل و به دست آوردن یک 

زیر به  آیند که دراز منابع مختلف به دست میهایی داده این
  شود.ه میها اشارآن

عمر ها که در طول فنومیکس (تنوع فنوتیپی ارگانیسم     
، شناسیژنگان، )2004شاووتال و همکاران، ( کند)تغییرمی

که توسط  رونوشتگانتنظیم کننده  هاي عواملژنتیک (اپی
، استیلاسیون، لاسیونند متیژنوم کد نشده باشند مان

، )2006خولودنکو، ( ون)استیلاسیها و دي هیستون
گیري کامل بیان ژن در سلول، بافت (اندازه شناسیرونوشتگان

میوسن و ( و یا آنالیز سریالی بیان ژن) ریزآرایهبا استفاده از 
کننده هاي تصحیح عامل، اینترفورمیکس ()2001همکاران، 
، )2005سنئوپ، ( تداخلی) RNAمانند  رونوشتگان

 کهاي کوچگیري همه مولکولدازهابولیکس (انپرتئومیکس، مت
، )2008نوبل، ( شوند)که به عنوان متابولیت شناخته می

فاکس و همکاران، ( ها)گیري کربوهیدرات(اندازه گلیکومیکس
اینتراکتومیکس ، لیپیدومیکس (اندازه گیري لیپیدها)، )2009
ها. در حال حاضر ه سطح فعل و انفعالات بین مولکول(مطالع

 مینه فعل و انفعالات پروتئینیط مولکولی در زنظم و انظبا
نرو الکترونیک دینامیک ، )2007کواکن بوش، ( )است

دینامیک شناخته (محاسبات مغزي به عنوان یک سیستم 
بیوفیزیکی و محاسبات نو ظهور به هاي شوند. سازوکار می

بانک و ویلت( وسیله فعل و انفعالات الکتریکی داخل سلول)
گیري سطح از تغییرات ، فلکسومیکس (اندازه)2006همکاران، 

، بیومیکس )2005خلیل و هیل، ( پویا مولکولی در طول زمان)
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می امیکس (آنالیز سیستم ارتباط (آنالیز سیستمی بیوم)، سی
  .)2010کوماداس و همکاران، ( ها)رگانیسم با دیگر ارگانیسما

ه هاي بتعاملات درونی داده روش تجزیه و تحلیل پویایی و
یک جنبه  باشند.ها نیز بسیار مهم میاز این روشدست آمده 

هاي آزمایشی باید باشد. دادهها میها، کیفیت دادهمهم داده
ین دلیل است که تولید سازي را داشته باشند. به اامکان مدل

هاي موازي و تعاملی فرآیند صورتسازي باید به داده و مدل
اي آزمایشات از تولید دستهطرح ریزي طراحی شوند. این گونه 

سازي ریاضی نامناسب ها که ممکن است براي مدلاز داده
هاي بیولوژیکی دادهکند. همچنین باید  باشند، جلوگیري می

 نظرکه از هاي کاري گروه درقابلیت مقایسه  ،تولید شده
. براي این منظور داشته باشند، تفاوت دارند سطوح پیچیدگی

تولید داده مورد نیاز است که هم روش استانداردهایی براي 
پاس و تیهمورد استفاده و کیفیت مطلوب داده را پوشش دهد (

شده  هاي گرفته). براي اطمینان از اینکه داده2008همکاران، 
شناسی سامانه استفاده کرد توان در تحقیقات زیست را می
هاي ها) در پایگاهي است بایگانی این اطلاعات (دادهضرور

اتی فراهم سب سازماندهی شود و دسترسی به چنین امکانمنا
هاي زیادي  یابی ژنوم، پایگاههاي توالیباشد. در نتیجه فعالیت

اند که حاوي توالی ژنومی و هاي اخیر توسعه یافتهدر سال
اولیه به باشند. پس از توجه می هاپروتئین اسید آمینهتوالی 

امل اثر متقابل بین دتر شهاي جدیبیولوژي سیستمی، پایگاه
، مسیرهاي متابولیکی یا DNAها یا پروتئین و پروتئین

یانگ و همکاران، اند (عات در مورد بیان ژن، ایجاد شدهاطلا
2008.(  

  
  هاي گرافیکی در علوم زیستیسازياستفاده از مدل -4

اطلاعات بدست آمده از مشاهدات  ،درعلوم زیستی، مدل
را خاص بیولوژیک  عنصرتجربی روي ساختار و عملکرد یک 

. این عنصر عملکردي ممکن است دهدمیارایه و توضیح 
تحت تاثیر شد و داشته باسطوح بسیار متفاوتی از پیچیدگی 

هاي آنزیمی ساده تا مسیرهاي متابولیکی، مسیرهاي واکنش
تر یا عملکرد ي پیچیدههانتقال سیگنال، تقسیم سلولی، بافتا

روابط  ،یک مدل بیولوژیکیاغلب . ارگان تا کل ارگانیسم باشد
 دهدصورت نمایش گرافیکی ساده نشان میبه بدیهی را 

  ).2009یاشیرو و همکاران، (
  :در علوم زیستی هدف عمده از ساخت مدل 3
  درك بهتر پدیده بیولوژیکی مطالعه شده -1
کننده خصوصیات معین پیش بینیآزمایشات  طراحی -2

  سیستم عملکردي

ر کنونی علم در قالب فرمت قابل اشتراك بین ارائه ساختا -3
  ).2006فینی و همکاران، (علوم دیگر 

طحی از پیچیدگی ها و سشناسی سامانه با وفور دادهزیست     
تواند با کمک یک گرافیک ساده به تنهایی مواجه است که نمی

سازي شود. در این مطالعات، لو بدون ابزارهاي اضافی مد
سازي، به ذخیره رایانهضروري است. ایانه رسازي به کمک مدل

و تدوین اطلاعات در دسترس کمک سیستماتیک کردن 
). علاوه بر این، ابزارهاي 2008لیپولیس و رینهارت، کند ( می

لازم است تا از این طریق اتوماتیک براي ترکیب کردن داده ها 
رفتار شبکه سازي و پیش بینی  شبیه و ايهاي شبکهمدل

در  معمولبه صورت که  ايرایانههاي  د. چنین مدلفراهم شون
امروزه در علوم زیستی وم مهندسی و فیزیکی کاربرد دارند، عل

  ).2010وان ائونن و همکاران، ( شوند استفاده مینیز 

  هاي گرافیکیمدل -4-1
هاي گرافیکی ترکیبی از تئوري احتمال و تئوري گراف مدل

رهاي طبیعی فراهم ابزایک سري . در این روش دنمی باش
توان مسائل مربوط به ریاضی می هاآن و از طریقگردد  می

قطعی هستند حل که پیچیده و غیررا کاربردي و مهندسی 
ادگیري ماشین یهاي در الگوریتمی علاوه بر آن نقش مهم .کرد

از شبکه  ینوعرا توان یک مدل گرافیکی حتی می دارند.
هاي مختلف مانند زمینهر گرفت که ریشه در ال در نظاحتم

دو  گذاري دارد.احتمال، کنترل خطاي کد هوش مصنوعی،
ی یکنمایش گراف: سی از مدل گرافیکی ارائه شده استمدل اسا

  .)2008واندر و همکاران، ( بدون جهتو  دارجهت

  دار هاي گرافیکی جهتمدل -4-2
تغیر تصادفی (عددي یا در این مدل هر گره متناظر با یک م

ها در طراحی قسمت دهینیازي به اولویت و باشدري) میبردا
باشد. در این ، پنهان نمیورودي، خروجیبه صورت واحدهاي 

به گراف نسبت  P(A;B;C;D;E; F)روش یک توزیع احتمال 
سبات بر اساس این توزیع انجام شود و تمام محاداده می

  گیرد. به عنوان مثال داریم : می
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 Bبه  Aدار (شبکه بیزین) یک یال از جهت در مدل گرافیکی

اي از  نمونه. باشدمی Bسبب ایجاد  Aبه این معنی است که 
  :این مدل در شکل زیر نشان داده شده است

  
طبق  .باشدمیدودویی هاي تصادفی ها، متغیردر این شکل گره

حالت وجود  و( سبزه نمناك است) د W=Trueشکل اگر 
) یا هوا بارانی S=Trueروشن باشد (دارد: اول اینکه قواره 

ط، حالات مختلف را ). جدول احتمال شرایR=Trueباشد (
 P(w=true | s=true , R=false. بعنوان مثال دهندنشان می
از شبکه ، در ادامه روابط مربوطه به شرایط مستقل 0.9 = (

  .)2005هانتر و نیلسن، ( شودبیزین بیان می

  مدل گرافیکی بدون جهت  3- 6
توزیع باشد و عموماً با نام مدل مارکوف معروف میاین مدل 

  پیوسته یک مارکوف تصادفی بصورت زیر است

  
  

xc cدسته پیشینه در گراف است و  Cکه 
 یلتابع پتانس 

  :سازي استلنرماعامل  zباشد و می

 

باشد که از می Gridیک نمونه از مدل گرافیکی بدون جهت، 
  کند: توزیع پیوسته زیر پیروي می

 

باشند و ها میاز یالل ها متشککه در این نمایش دسته
دار و  هاي جهتگراف باشند. می دودوییبصورت  Xiهاي  گره

باشند و  بعضی موارد قابل تبدیل به هم می بدون جهت در
هاي جود دارند که قابل تبدیل به گرافداري و هاي جهتگراف
 ،سازياز مدل ،اشند و بالعکس. به عنوان مثالبدار نمیجهت

که یک مثال  ،توان به مسیر متابولیکی گالاکتوز در مخمرمی
 ،در این مسیر .اشاره کرد، است تنظیم بیان ژنکلاسیک از 

یسم گالاکتوز تنها هاي مورد نیاز براي انتقال و کاتابولآنزیم
شته باشد شوند که گالاکتوز در محیط وجود دازمانی بیان می

ها، ژن .و قندهاي دیگر مانند گلوکز حضور نداشته باشند
محصولات ژن و مواد متابولیکی مورد نیاز براي مسیر 

ن ترکیبات منفرد که منجر همچنین اثر متقابل بی ومتابولیکی 
 ،شوند رکوب این مسیر متابولیکی میسازي یا سبه فعال

سی و برر ايرایانهاند. امکان توسعه یک مدل شناخته شده
ها به طور سیستماتیک صحت آن در آزمایشاتی که سیستم

اوانی مختل شده اند، وجود دارد. در این عمل بیان ژن و فر
 آرایه وهاي موازي ریزپروتئین با استفاده از روش

هاي حاوي پایگاه در شود وگیري می اندازه شناسی پروتگان
شوند. تقریباً شناخته شده آنالیز میاثرات متقابل فیزیکی 

 20که اند شناسایی شدهمختلف  mRNAمولکول  1000
تأثیر این مسیر متابولیکی را تحت  منظموضعیت مختل کننده 

توان نشان داد ). می2003ورکامپ و همکاران، ( دهند قرار می
وسیله پروتئین شناخته شده به  289از پروتئین  15که تقریبا 

شوند. با بهبود مدل  یم میپس از رونویسی تنظهاي سازوکار
امکان توضیح تعدادي از مشاهدات قبلی و بدست آوردن 

با تنظیم مسیر گالاکتوز بوجود تعدادي یافته جدید در رابطه 
  ).2007اسکوتز و همکاران، آید (می
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  ها در علوم مختلفشناسی سامانهکاربرد زیست -5
 تحقیقاتبیولوژي سیستم به طور قابل توجهی در امروزه 

فیست ( کاربرد دارداصلاح گیاهان و حیوانات و پزشکی نیادي ب
). در تحقیقات علوم زیستی، استفاده از 2010و همکاران، 

فراهم نمودن هاي ریاضی واحدهاي بیولوژیکی امکان دلم
اطلاعات در مورد یک واحد بیولوژیکی معین که در مقالات و 

اري و در یک فرمت ساخترا پایگاه هاي مختلف منتشر شده 
ز استفاده درك بهتر و نی سببکار  این کند.میسر مییکپارچه 

ک روش بر پایه یهمچنین  شود.ها میتر افراد از دادهساده
یشات بیولوژیکی استفاده ریزي آزماتواند براي پایهمدل می

زین آزمایشات واقعی توانند جایگ هاي ریاضی نمیشود. مدل
ریزي و طراحی آزمایشات امهتوانند از طریق برنشوند؛ اما می

تر از منابع، مفید همچنین استفاده بهتر و هدفمندانهبهتر و 
یادي براي تولید تعداد زیادي واقع شوند. براي مثال تلاش ز

ز ها در شرایط مختلف نیاهاي مختلف و آزمایش آن جهش
که  ،سازي ترکیبات مختلفهاي ریاضی امکان شبیهاست. مدل

 آورند را فراهم می ،اندنشده آزمونایشگاهی به صورت آزمهنوز 
تري براي انتخاب ترکیباتی که به نظر پایه منطقی همچنینو 

 نمایند.عنوان میبراي تست آزمایشگاهی قابل توجه هستند 
که باید  بندي آزمایشاتیامکان اولویت ،روش مدل ،بنابراین

به ذخیره تواند کند که نهایتاً این میانجام شوند را فراهم می
 همچنین ).2007پالن و ورن، زمان و منابع کمک کند (

از  توانند براي توسعه فرضیات قابل تاییدمی ايرایانههاي  مدل
  .طریق آزمایش استفاده شوند

  
  علوم دارویی  -5-1

توان به این موارد رد این علم در مطالعات دارویی میاز کارب
هاي  ، مدلشودوقتی داروي جدید کشف می .اشاره کرد

هاي هدف در مسیرهاي متابولیکی توانند پروتئینمی اي رایانه
بر اساس این  شناسایی کنند. اثر درمانی افزایشبراي را 

توانند به ها میهاي خاصی از این پروتئینکنندهراطلاعات، مها
زمانی  روش اینعنوان عامل درمانی جدید بالقوه توسعه یابد. 

مولکول منفرد شناسایی نشده است و فعال یک  مکانکه هنوز 
باشد، ها میاز پروتئین اياثر دارویی به صورت رفتار شبکه

کالوس و (هاي فعال بسیار امیدبخش است  مکانبراي کشف 
تشخیص  مدل سازي امکانهمچنین  ).2008همکاران، 

در درمان داشته ثیر بیشتري أهاي مناسب از دارو که ت غلظت
). یک مدل 2010وان ائونن و همکاران، ( کندباشد را فراهم می

سم شناسی استفاده  هايآزمونتواند براي سلولی مناسب می

مایشات حیوانی مورد نیاز کاهش تعداد آز و از این راه شود
یابد. در نهایت، استفاده از روش زیست شناسی سامانه براي می

 براي مثال، استفاده است.درمانی بهینه قابل  راهبردانتخاب 
ها تواند براي شناسایی ژنسلولی می تنظیماي رایانهیک مدل 
ند، استفاده شود اهایی که در یک تومور خاص دخیلیا پروتئین

 جلوگیري به عمل آیدتکثیر تومور  از ،هاسرکوب آن باو 
  .)2006جویس و پالسون، (
  
 اصلاح گیاهان و حیوانات -5-2

هاي متعددي در تواند کاربردمی شناسی سامانهروش زیست
اشته باشد. یکی از بزرگترین حیوانات دو اصلاح گیاهان 

باشد که نشانگرهاي ژنتیکی میهاي اصلاح، شناسایی چالش
دهند. یک  هاي عملکردي مطلوب را تحت تأثیر قرار میویژگی

وابستگی به هاي گیاه مورد نظر، ویژگی که مدل ریاضی
را بیان آن پ و محیط و اثرات متقابل ژنوتی ترکیبات مولکولی

 شودمیپارامترهاي ژنتیکی  ترساده شناسایی سبب کند،می
  .)2000(کیتانو، 
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، تعیین توالی هم از نظر اقتصاديهاي اهلی مگونهژنوم امروزه 
تعریف  بزرگ دیگري در این راستا هايو پروژه 1شده است

ت در مورد تنوع ژنتیکی ژنوم حیوانات به علاوه اطلاعا اند.شده
تنوع در تعداد ، هاي تک نوکلئوتیديچندشکلیاهلی در سطح 

ژنتیک به سرعت در حال و تنوعات مربوط به اپی هانسخه
باعث Ultra یابی ژنومی هاي توالیباشد. ماشینافزایش می

از این  شوند.دقت بالا میو  در زمان کم تولید اطلاعات انبوه
شود هاي اهلی استفاده میهاي ژنومیک گونهات در برنامهلاعاط

هاي فرآیندشناسایی اجزاي سلولی دخیل در  منجر بهکه 
پروتئین و مسیرهاي هاي کنشرونویسی، ترجمه، برهم

بعلاوه  .)2008هانسترا و همکاران، ( شوندمتابولیکی می
اي هایی از پارامترهسلولی دادهعات در مورد سطوح فراتر مطال

سیستمی مثل ترشح پروتئین، اثرات متقابل لیگاند و گیرنده، 
   دهد.ارتباطات سلولی و تکثیر و تمایز را ارائه می

براي کل ژنوم پروب هزاران شامل  2DNA هاي ریزآرایه
هاي حیوانات به صورت تجاري براي اکثر گونهکه هستند، 

                                                             
 هايهاي اطلاعاتی به آدرسدر پایگاه اطلاعات .1

http://www.ncbi.nlm ،/http://www.ebi.ac.uk   و
www.animalgenome.org اند.طبقه بندي شده  

2. DNA microarray 
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همزمان  توان به طورها میبا این آرایه اند.فراهم شدهاهلی 
در نتیجه اطلاعات  هزاران ژن را بررسی کرد.رونویسی  فعالیت

هاي هاي مختلف گونهبه طور وسیعی براي بافتmRNA بیان 
. )2010کوماداس و همکاران، ( باشنداهلی در دسترس می

ثابت شده است که پروفایل بیان ژن توسط آنالیزهاي 
العه بیولوژي صفات ابزار قدرتمندي در مط ،رونوشتگان

هاي هاي جدید، مسیراشد. چنین مطالعاتی ژنب می
هاي تنظیمی درگیر در انواع کهمولکولی و شب دهی سیگنال

یندهاي بیولوژیکی که مرتبط با حیوان یا نژاد یا صفات فرآ
کنند. تحولات اخیر در باشد را شناسایی میخاص می

توانایی  ،آرایهبر هاي مبتنی یابی و تکنولوژيهاي توالی روش
تنظیمی را فراهم کرده  RNAو انواع mRNA کشف پروفایل 

 هايهمچنین پیشرفت .)2005اسکات و همکاران، ( است
به  سنجی جرمی منجرتکنولوژي در کروماتوگرافی و طیف

وتئین در مقیاس بزرگ و در آنالیزهاي پرتولید اطلاعات انبوه 
اي در ر گستردهبه طو آوريفنشده است. این متابولیک 

هاي شود. همچنین روشتحقیقات علوم دامی به کار گرفته می
هاي وسیعی را راجع به پارامترهاي داده تولید اطلاعات انبوه

علاوه  کند که فراتر از اجزاي سلولی است.فراهم می ايسامانه
هاي پیشرفته آماري و منسجمی در حال روش ،بر این

ی بین اطلاعات در حال باشد که همبستگگیري می شکل
 دهدو صفات حیوانی را مورد بررسی قرار می امُیکگسترش 

  .)2007کلائوچن و همکاران، (

  
در علوم زیست شناسی سامانه و مزایاي  کاربرد - 1- 6

  دام
بیولوژي که برروي صفات حیوانات  هايسامانههاي روش

اي ه فراهم آوردن انواعی از لاین باتواند متمرکز شده است می
که از نظر کمی متفاوت در صفات خاصی  ،انتخاب شده

هاي حیوانی اغلب . چنین جمعیت، کاملاً مفید باشندباشند می
گیري مثل تولید شیر یا شیوع برحسب صفات قابل اندازه

با کمک این  شوند. براي مثالبیماري به خوبی شناسایی می
اسایی شنهاي عفونی تنوع ژنتیکی مقاومت به بیماري هاروش

هایی . تنوع در مقاومت به بیماري اغلب توسط تفاوتشده است
خاصی  دهیر بیان ژنی و در فعالیت مسیرهاي سیگنالد

، هاي ژنتیکین دانشی با دادهادغام چنیشود. منعکس می
، ایمنولوژیکی و یا متابولیکی به درك عوامل فیزیولوژیکی

 باکند. یمده از مقاومت بیماري مآژنتیکی و محیطی بدست 
حجم زیادي  توانمیهاي تولید اطلاعات انبوه آوريکاربرد فن

و  ابزار پیشرفتهبه و  ادشرح درا هاي علوم دامی دادهاز 
دست گیري پارامترهاي مختلف براي اندازه ي کارآمديها روش
  .)2008یانگ و همکاران، ( یافت

دام  بیولوژي در علوم هايسامانهاز جمله کاربردهاي سودمند 
  :)2000کیتانو، ( توان به موراد زیر اشاره کرد می
  ارزیابی احتمال پیشرفت بیماري در حیوان 
  هاي مدیریتی بهداشتی انتخاب حیوانات سازگار با برنامه

 خاص
   هشدار زود هنگام در مورد بیماري 
  جدید براي تشخیص و درمانهاي شناسایی روش.  

بینی کاربردي بیولوژي پیشهاي ترین برنامهیکی از موفق     
انتخاب ژنومی، باشد. با می1انتخاب ژنومی کننده در علوم دام،

حیوان به صورت انفرادي در  اصلاحی هاي ارزشبینیپیش
. شودهاي مستقیم فنوتیپی انجام میگیريغیاب اندازه

) از 50000بیش از ها برمبناي ارتباط تعداد زیادي (بینی پیش
که در  خواهد بودو عملکرد فنوتیپی  گانت متوالی ژنقطعا

. در حال )2007پالن و رن، ( گیري شده استجامعه مبنا اندازه
حاضر صنایع پرورشی متعددي روش انتخاب ژنومیکی را به 

طوریکه نرخ بهره ژنتیکی به طور قابل بگیرند، کار می
  اي افزایش یافته است.  ملاحظه

 که یحیوانات وباشد انات میبندي حیوکاربرد دیگر در رتبه     
ملکرد بهترین ع ،تحت شرایط محیطی و مدیریتی تعریف شده

از هاي ژنتیکی محققان قادرند با روش کند.را دارند انتخاب می
بدون نیاز به درك  و فنوتیپ همبستگی بین ژنوتیپ

وان ائونن و همکاران، ( استفاده کنندبیولوژیکی  سازوکارهاي
 سازوکارهايمولکولی و  اتبین ترکیب ارتباطاز . )2010

شناسایی اثرات  برايهاي صفات بیولوژیکی و رفتار سیستم
تواند براي بهبود همچنین می. ریمبمیبهره مولکولی 

ده اکاهش اثرات محیطی استف محصولات نهایی حیوانات و
سایی تنوعات علاوه بر این درك بیولوژي صفات به شناشوند. 

در نهایت نماید. کمک میص، ژنومی مسبب صفات خا
یک چارچوبی براي بررسی  بیولوژي ممکن است هاي سامانه
بیولوژیکی مختلف در یک  سازوکارهايهاي بین کنشبرهم

لیپولیس و رینهارت، ( ها ارائه دهدبافت خاص یا در بین بافت
. مثال کاربردي در این زمینه تنظیم سنتز اسیدهاي )2008

سخ ایمنی ذاتی است که نشان چرب مرتبط با تنظیم پا
دهد ارتباط بین ترکیب اسید چرب و سلامت پستان وجود  می

دارد. در حال حاضر هنوز مشخص نشده است که چگونه این 

                                                             
1. Genomic selection 
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هاي اپیتلیال پستانی گاو با هم بیولوژیکی در سلول سامانهدو 
. حساسیت به )2007کواچن بوش، ( اندارتباط برقرار کرده
اثر متقابل بین میزبان و پاتوژن در سطح  بیماري نیاز به درك

مربوط به بیان ژن فراوان هاي سلول دارد. در این زمینه داده
هاي تنظیمی ژنی باشد که بر اساس آن شبکهدر دسترس می

هاي هایی شناسایی مولکولشود. چنین شبکهساخته می
میزبان را  -محرك کلیدي که رفتار سیستم اثر متقابل ژن

  نند برعهده دارند.کتعیین می
هاي رونویسی را شبکه 2009و همکاران در سال  1آمیت     

هاي دقیق کننده هسته و مولکولکه تنظیمارائه کردند 
کند هاي دندریت پستانداران را شناسایی میتنظیمی از سلول

که اثر متقابل با انواع پاتوژن دارند. این کمک بزرگی به توضیح 
 ه طوریرهاي حساس به پاتوژن بکه چگونه مسسؤال این 

هاي محرك اساسی و مولکول کنند عمل میاختصاصی 
گیبسون و بیشاپ، ( کنندهاي دندریت را شناسایی می سلول
 ،کلیديهاي محرك هاي کمی از این مولکول. داده)2005

پارامترهاي مهمی هستند تا در مدل ریاضی به کار گرفته 
ا در معرض پاتوژن خاص هاي دندریت ررفتار سلول تاشوند 
هاي دندریت این . چون فعالیت عمده سلولشودبینی پیش

امبر بین غژنی پردازش کند و به عنوان پیاست که مواد آنتی 
(ایمنی است که از رشد پاتوژن  2اکتسابی ایمنی ذاتی و ایمنی

کند و توانایی به یاد آوردن پاتوژن خاصی را جلوگیري می
. چنین )2005ولیس و رینهارت، لیپ( کننددارند) عمل 

ها دارد تا از هایی اهمیت حیاتی براي توسعه واکسن مدل
  شود.هاي عفونی جلوگیري بیماري

در مدل ریاضی یک  2010و همکاران در سال  3شوکر     
در به منظور بهبود کارایی روده اي طیور بهداشت روده مورد

مایش تغییرات این مدل براي ن سالمونلا طراحی کردند. مقابل
کارایی دارد.  ،سالمونلاآلوده شدن با کل ژنومی روده، بعد از 

-اندازه مختلف هاي زمانیبراي این منظور بیان ژن در سري
ورکامپ و ( به دست آمد میلیون داده 3بیش از شد و گیري 

 Gene netاین محققان با استفاده از  . سپس)2003همکاران، 
  هاي تنظیمی ژنی براي شرایطهبه شبک) Rافزاري (بسته نرم

بردند و اجازه شناسایی عناصر طبیعی و آلوده به سالمونلا پی
 Hub geneهاي تنظیمی ژن که اصطلاحاً مرکزي در شبکه

توانایی هماهنگ  Hub genes  شود را فراهم کردند.نامیده می
 میزان دارند.را روده یندهاي داخل و بین سلولی رآکردن ف

                                                             
1. Amit  
2. Adaptive immunity 
3. Schokker 

در  کهپارامترهاي مهمی هستند یکی از  hub genesفعالیت 
با  .گیرند ی که مورد استفاده قرار میهاي ریاضهاي مدلمعادله

اجزاي مهم  ،ايصفات روده سامانهسطوح بیولوژیکی بررسی 
هاي تأثیر، تعداد و فعالیت انواع مختلف سلول دیگري مانند

با  آید. به دست میها ایمنی و میزان سنتز انواع سیتوکین
فراهم  پارامترهاي مهم وردآبر امکان ،این اجزا گیرياندازه

  .)2008واندر و همکاران، ( شود می
هاي اپیتلیال اشباع از سلولترشح اسیدهاي چرب غیر     

اي دیگر از تحقیقات سیستم بیولوژیکی نمونهپستان گاو 
یک مدل  طراحیبراي این منظور محققان در حال  باشد. می

اي که جزئیات بیشتر عناصر از دست رفته براي دینامیکی
این  ، هستند.کنندچرب را توصیف میتنظیم ترکیب اسید

-رونوشتگانهاي گیريعناصر تنظیمی با استفاده از اندازه
در بافت پستان گاو که از بیوپسی آن در مراحل  شناسی

هاي شیردهی بدست آمدند و یا از گاوهایی که از مختلف  دوره
پالسون، ( اندرکیب اسید چرب متفاوت بودند، کشف شدهنظر ت

هاي مهم رونویسی  کنندهین عناصر عبارتند از تنظیم. ا)2002
در کنترل کردن متابولیسم و لیگاندهایشان که درگیر 

هاي رونویسی عناصر تنظیمی  عاملچرب خصوصاً اسیدهاي
-عالزوم فو تکثیر پراکسی 2و 1استرول باند شونده با پروتئین 

درصدد افزودن باشند. محققان  می شده با رسپتور 
آسیل  بر اسید چرب (مانند ديمؤثر متغیرهایی ژنتیکی 

غیر اشباع) در  Aگلیسرول آسیل ترانسفراز و استیرول کوانزیم 
  . )2007شاووتال و همکاران، ( باشند مدل می

مشاهدات  اي نزدیک عملکرد این مدل در مقابلدر آینده     
مستقل آزمایشی مربوط به تغذیه، فیزیولوژیکی و کنترل 

شود. یک مدل معتبر میژنتیکی ترکیب چربی شیر ارزیابی 
اسید چرب و ( سامانههاي سازي اثرات وروديشبیهباید توانایی 

 سامانههاي جذب شده از خون)، خروجیهاي تنظیمی مولکول
هاي بین اجزاي یابستگهاي چرب در شیر) و و(ترکیب اسید
ها، هاي اسید چرب، لیگاندها، انواع ژنمتابولیتکلیدي آن (

پیش ممکن است مدل اشته باشد.) را داي ژنی و غیرههفعالیت
ناي مدل اپیتلیال پستانی) بینی ترکیب اسید چرب شیر (بر مب

هاي نمایش دهنده وضعیت کبد، بافت چربی و شکمبه با مدل
  .)2009همکاران،  فاکس و( ترکیب شده باشد

باشد. تحقیق دیگر در زمینه باروري در گاوهاي شیري می     
مهم در حیوانات اهلی اقتصادي از صفات  به طور کلی باروري

همزمان با هاي اخیر در طی دههباشد. بویژه گاو شیري می
افزایش تولید شیر، کاهش در باروري گاو شیري گزارش شده 
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. این کاهش در باروري )2008لیپولیس و رینهارت، ( است
باشد نتیجه تغییراتی در الگوهاي هورمونی در سیکل فحلی می

و بیان رفتار فحلی و میزان باروري را کاهش داده است. 
به منظور کسب اطلاعات درباره تنظیم رفتار فحلی در محققان 

بیولوژیکی  سامانههاي هاي ژنومی و روشدادهگاوهاي شیري، 
و  ورزيزیست دادهلف تو آنالیزهاي مخرا ترکیب کرده 

تا ارتباطات بین  اند به کار گرفتهسازي هاي مدل روش
هاي بیان ژنی کل ژنوم را در نواحی مختلف از مغز و  پروفایل

. در این زمینه از مرحله فحلی گاو شناسایی کنند
فحلی گاو  چرخهاز  Bottom-Upهاي ریاضی  سازي مدل

هاي  حلی توسط اثر متقابل ارگاننظیم ف. تشده استاستفاده 
  .)2010(بوئر و همکاران،  مختلف و هورمون کنترل شده است

  
 گیري کلینتیجه

 تجزیه و تحلیلتحقیقات بیولوژي مولکولی روي  هامدت
ها، هاي سلولی (ژناجزا مشخصی از شبکه يداگانهج

با این روش بسیاري  ها) متمرکز شده بود.ها، متابولیک پروتئین
و وظایفشان تفسیر شد. ولی  ها مشخص شدندژن از

خصوصیاتشان هاي بیولوژیک پیچیده هستند و  سیستم
ست که در ا ايهاي به هم پیوستهي شبکه ي واکنش نتیجه

مشخصات اساسی  مکان و زمان در حال گسترش است.
و تکثیر یا  جذب مواد مغذي، رشد مانندهاي زنده، سیستم

تواند در کوچکترین  محیطی می هايدرك و پردازش سیگنال
بنابراین درك خواص  واحد زنده یعنی سلول به ظهور برسد.

، ولی به روشی نیاز است که هاي سلولی ضروري استسامانه
هاي سلولی و وظایف فیزیولوژیکی که مشخصات کل واکنش

هاي یندآخصوصا در درك فر ارگانیسم هستند را در نظر بگیرد.
که وابسته به  2پیچیده و چند ژنیهاي و بیماري1توسعه

 ايسامانههاي کرد یک ژن یا جز خاص نیستند، روشعمل
شناسی سامانه در واقع زیست کنند. اهمیت بیشتري پیدا می

کند که شامل توسعه بیشتر  یک مفهوم جدید را ارائه می
تئوري به منظور دانش  بیولوژي در پیش بینی، کمی سازي

شناسی باشد. بنابراین زیست یدرك جامع مرسیدن به یک 
در که  هاا براي سازماندهی حجم بالاي دادهر هایی روشسامانه 

 آوريفن کند. معرفی میاند،  شدههاي اخیر ایجاد طول سال
و سریع در علوم دام اجازه شناسایی  تولید اطلاعات انبوه

دهد. با این را می توصیف اجزاي مولکولی صفات و تنوع در آن

                                                             
1. Developmental processes  
2. Multigenic  

به سادگی از حاصل جمع خصوصیات  فات کمیصوجود، 
شود و بستگی به اجزاي انفرادي صفات سیستم ناشی نمی

اثرات متقابل بین اجزا در سطوح مختلف فیزیولوژیکی دارد. 
بینی کننده نشان دهنده اثرات هاي ریاضی پیشتوسعه مدل

هاي سازي پاسخامکان شبیه ،سامانهمتقابل پویایی بین اجزاي 
شناسایی  ،مهم عاملدهد. بدین وسیله صفات را میسیستم 

یه، آب و پارامترهاي مختلف از محیط تولیدي (جایگاه، تغذ
) و ژنوم حیوان که تحت تأثیر این اثرات تنشها و هوا، پاتوژن

هاي امانهگیري سکار علت به باشد.، میگیرندمتقابل قرار می
کننده صفات نیپیش بی هايبیولوژي در علوم دام، توسعه مدل

کند و میباشد که کمک به درك بیولوژي صفات حیوانات می
، تعدیل و بهبود صفات مورد استفاده بینیتواند براي پیشمی

  قرار گیرد.
هاي ریاضی در دامپروري به کار گرفته در حال حاضر مدل     
 هاي سامانهها پیچیدگی کامل شوند. به هر حال این مدلمی

ها اثرات فقط دهند. این مدلبررسی قرار نمیصفات را مورد 
براي مثال جیره یا  ؛کنندبینی مییک نوع متغیر را پیش

هاي موجود با دانش مبتنی بر جایگاه صفت کمی. ادغام مدل
شده در اصلاح نژاد دام منجر به بهبود قابل توجهی  امُیک

منجر به  اُمیکبراساس  يهاشود که مدلبینی میاست. پیش
وري در دامپروري و بهبود صفات حیوانی در دوره زمانی نوآ

  گردد.  کوتاه مدت
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Abstract 
In recent years, considerable progress in knowledge at different fields of life sciences has been occurred and 
resulted in discovery of important biological pathways associated with human diseases as well as important 
economic traits in animals. In a reaction mechanism involving many cells that are linked together. Product in 
each reaction can be used in the next reaction as a reactant and thus metabolic network can be formed. There 
are same fact about relationships between genes in regulatory networks and the products. Analysis and 
simulation of metabolic networks is one of the topics discussed in system biology that causes understanding 
molecular complex relationships in cell. The concept of systems biology is to identify mechanism of cell 
components or complete being and understanding growth and development paths. The discovery of this 
mechanism is possible using numerical data and analyzing the interaction of elements involved in the system 
that makes predicting the characteristics and performance of the components in biological pathways. The 
basic topics of this knowledge, the study of biochemical pathways and the use of different genomic 
information in identifying unknown paths and complete it. General purpose systems biology is modeling of 
biological processes and understanding the processes within cells in respond to changes in the environment. 
Use this knowledge to the test and characterization of isolated parts of a cell, the cell structure and dynamics 
of the total available will be checked. 
Keywords: Systems biology, Modeling, Animal breeding 

  

  

 


