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Abstract 

Comparative genomics is a valuable tool for expanding molecular resources in crop plants, identifying key genes in 

their development, and studying the evolution of gene families. Tremendous advances in sequencing have opened up 

new avenues for comparative genomics, enabling researchers to perform large-scale genome-wide comparisons. 

Comparative genomics involves comparing any type of gene map at any level, from cytological to molecular. The main 

principle of comparative genomics is that shared features between two organisms should often be encoded in DNA that 

has been conserved between them during evolution. One of the major goals of this field is to identify the mechanisms of 

evolution of eukaryotic genomes. Identifying the locus of beneficial genes is an important step in breeding crops that 

are optimized for higher yield, quality, and disease resistance. This method is not only powerful but also rapid. As DNA 

sequencing technology has become more powerful and cheaper, comparative genomics has found wider practical 

applications in agriculture, biotechnology, and zoology as a tool for dissecting subtle differences between species. Such 

efforts are leading to new insights into some branches of the evolutionary tree, as well as improved health and new 

strategies for conserving rare and endangered species. 
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 )مقاله مروری(

 چکیده 

های کلیدی در توسعه این گیاهان و  ای ابزاری ارزشمند در گسترش منابع مولکولی برای گیاهان زراعی و شناسایی ژنمقایسه  ژنومیک

قادر ای باز کرده و محققان را یابی، راهی جدید به ژنومیک مقایسهالعاده در توالیهای فوق ژنی است. پیشرفت های مطالعه تکامل خانواده

است.  به ساخته  ژنومی  گسترده  مقایسات  مقایسه   انجام  تا    ایژنومیک  سیتولوژیکی  از  در هر سطح  ژنی  نقشه  نوع  هر  مقایسه  شامل 

یی که در طول تکامل DNAهای مشترک دو ارگانیسم اغلب باید در  ای این است که ویژگی است. اصل عمده ژنومیک مقایسهمولکولی  

آن ژنومبین  تکامل  رشته، شناسایی مکانیسم  این  اهداف مهم  از  یکی  رمزگذاری شود.  است.  ها حفظ شده،  یوکاریوتی    یی شناساهای 

مهم   یهاژن  گاه یجا گام  زراع   یسودمند  محصولات  اصلاح  برا  یدر  که  بعملک  یاست  ب  ت،یفی ک  شتر،یرد  برابر  در  مقاومت   ی ماریو 

تر شده  تر و ارزان قوی  DNAیابی  توالی طورکه تکنولوژیهمانهست.    زین  عیروش نه تنها قدرتمند، بلکه سر  ن یشوند. ایم  یسازنه یبه

عنوان ابزاری برای جدا تری را در بخش کشاورزی، بیوتکنولوژی و جانورشناسی بهگسترده  کاربردهای عملیای  است، ژنومیک مقایسه

های درخت های جدیدی در برخی از شاخهبه بینش  هایی منجرها فراهم کرده است. چنین تلاشهای ظریف میان گونهنمودن تفاوت

 .ای نادر و در خطر انقراض استههای جدید برای حفظ گونهتکاملی و همچنین بهبود سلامت و با استراتژی 

 

 ای، فیلوژنتیک، درخت تکاملی مقایسه ژنومیک  های کلیدی:واژه 
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 ی ا سه ی مقا  ک ی ژنوم   ی و چارچوب مفهوم   ی خ ی تار   یمبان 

فناور  ی انقلاب  یهاشرفتیپ  پ   ی ابییتوال  یدر  در  عمدتاً    ی که 

تول به  تنها  گرفت،  شکل  انسان  ژنوم    ی ژنوم  ی هاداده  د یپروژه 

ا  نیا نشد.  محدود  ا  ن یپروژه  با  در    جاد یدستاوردها  تحول 

را    ی ابی یتوال  یهاانبوه داده  دیامکان تول  ، ی شگاهیآزما  یهاروش

هز ا  یانهیبا  لطف  به  آورد.  فراهم  کمتر  مراتب  تحولات    نیبه 

درک و    یداران که برامتعدد مهره  ی هاژنوم  ی ابییتوال  ،فناورانه

ضرور  ریتفس انسان  نها   سریم هستند  یژنوم  در    نیا  ت، یشد. 

مقمطالعا  انیبن  ن، ینو  یهای توانمند در  در    اسیت  را  بزرگ 

مهره  ییهاحوزه  ژنوم  تکامل  ژنوممانند  و   یاسه یمقا  کیداران، 

(. Anderson et al., 2004)  کرد  تیتقو  یانسان  یپزشک  نیچنهم

 ی اساس  یعنوان ابزار نه تنها به  یاسهیمقا  کیدر گذر زمان، ژنوم

مکان  یبرا به  ، یتکامل   یهاسمیکشف  عاملبلکه    ی دیکل  ی عنوان 

صح  یبرا تفس  حیدرک  ا  ریو  است.  شده  اثبات  انسان    نیژنوم 

  فا یا  اهانیگ  ی تکامل  یهاسمیمکان  کشفدر    ییسزاحوزه سهم به 

  ی هاژنوم  یدگ یچینسبتاً بزرگ و پ   زهکرده است. با توجه به اندا

تحل  ،ی اهیگ عملکرد  یاسهیمقا  ی هالیانجام  کار  یو   یاگرچه 

اما در ع  به شمار    کنندهن ییو تع  یضرور  اریحال بس  نیدشوار، 

 . (Wang et al., 2023)  رودیم

 

بن  اهم   ن ی ادی اصول  ز   ی ا سه ی مقا  ک ی ژنوم   ت ی و    ی شناس ست ی در 

 ی تکامل

  یکیژنت  انیبن  یسازدر روشن  ییسزاهسهم ب  یاسهیمقا  کیژنوم

گونه دارد. با    کیدرون    یها و حتگونه  انیم  یظاهر  یهاتفاوت

ب  کیحال،    نیا مطالعات  در  مهم  در    یناتوان  ،یاگونهنیچالش 

وار  صیتشخ از  دسته  اثر    یآلل  یها انت یآن  بر  که  جهش  است 

تعبه  اضافه نقش  و  آمده  .  کنندیم  فایا  یاکنندهن ییوجود 

حالت  هاانتیوار  نیا  ییشناسا در  تنها  است    ریپذامکان  یعموماً 

ژن رخ داده و عملکرد آن    کی کدکننده    یهیکه جهش در ناح

پ   زیژن ن  Barcia-Cruz et)   ناخته شده باشد ش  یخوببه  شیاز 

al., 2024)گونه    ک یدر    افراطی   یهاپیکه فنوت  ی. مطالعه افراد

م روشبه  تواند یدارند،  برا  یعنوان  ژنوم  یمکمل    کیمطالعات 

 یاسه یمقا  کی نوع از ژنوم  نیعمل کند. ا  یاگونهن یب  یاسهیمقا

عملکرد  یارکدکنندهیغ   یهایتوال  یی شناسا  یبرا نظر  از   یکه 

ابزار  یاتیح برا  یضرور   یهستند،  م  یاست.  ژنوم   سهیقانمونه، 

حدود   که  ساخته  آشکار  موش  و  از  5انسان    ژنوم  درصد 

  جالب   نکته.  است  شده  حفاظت  تکامل  طول  در  پستانداران

شده، مسئول ژنوم حفاظت  نای   از  درصد  5/1که تنها    نجاستای

پروت کردن  ا  ها نییکد  و  م  نی است  نشان   5/3  دهد یموضوع 

غ   ماندهباقی  درصد مناطق  به  که   یارکدکنندهیمتعلق  است 

نت  یعملکرد  تیاهم در    یهاگونه  یهاژنوم  سهیمقا  جه،یدارند. 

را    یشده تکاملحفاظت  یهایتوال  نیا  ییمختلف، احتمال شناسا

 . (Anderson et al., 2004) دهدیم  شیافزا یطور قابل توجهبه

روابط   یبازساز  یبرا  یاد یبن  یابزار  یاسه یمقا  کیژنوم

ترس  ی تکامل ف  میو  نژادهاگونه  انیم  کیلوژنتیدرخت  و    یها 

ا است.  گوناگون  تواندیم  ها سهیمقا  نیمختلف  سطوح  از   ی در 

گونه  کیدرون    ینژادها تا  پذ   یهاگونه  انجام  هم  از  .  ردیدور 

بسژنوم  سهیمقا  ی ارهایمع ش  اریها  و  است   یموارد  امل متنوع 

ژن تعداد  محتوهمچون  روژن  شیآرا  ، یتوال  ی اها،    ی ها 

ن و  با    یهاژن   یاخوشه   یده سازمان  زیکروموزوم،    کیمرتبط 

خطی  هم  ارها،یمع  نیتریدیاز کل  یکی.  شودیم  یکیمتابول  ریمس

آرا حفظ  به  که  ژنوم  یژن  یهابلوک   شیاست  مختلف    یهادر 

  ی هااست که در گونه   یها به حدژن   شیآرا  تیاشاره دارد. اهم

م  بیترت  نیا  ک، ینزد  اریبس حفاظت  شدت  با    شود، یبه  اما 

تکامل  شیافزا ب  ی کروموزوم  یها ییبازآرا  ، ی فاصله  از    ن یباعث 

  ت، ی. در نهاشودیارتولوگ م  یهاژن  یی راستاهم  یجیرفتن تدر

م  کی را  کامل  نها  توانیژنوم  دانست؛    کی  یینقشه  موجود 

ت   یانقشه  آن  در  وراثت  یمامکه  توال  یصفات  قالب   قیدق  یدر 

 Anderson et)  اندشده  یهر کروموزوم رمزگذار  یدهاینوکلئوت

al., 2004 .) 

اصل استوار است که   نیبر ا  یاسهیمقا  کیژنوم  یاصل  یمبنا

ارگان دو  ژنت  ی ژگیو   کی  سمیاگر  اطلاعات  دارند،    یکیمشترک 

ها که  آن  DNAاز    یی هادر بخش  ستیبایم   یژگیمربوط به آن و

نهفته باشدتکامل حفظ شده  ندیدر طول فرآ  ,Hardison) اند، 

بنابراین، روش2003 ژنومیک مقایسه(.  با ساخت برخی  های  ای 

های ارتولوگ های ژنومی شروع و توالیاز ترتیبات دلخواه توالی

می)توالی اشتراک  به  را  مشترک  یک جد  که  که  هایی  گذارند( 

ژنوم میدر  جستجو  را  دارد  قرار  شده  مرتب  چک  های  و  کند 

کمی این  کند  بر  است.  شده  حفاظت  توالی  این  حد  چه  تا  ه 

می استنباط  مولکولی  تکامل  و  ژنوم  ممکن  اساس،  این  و  شود 

عنوان مثالی در محتوای تکامل فنوتیپی یا  است به نوبه خود به 

 (. Ellegren, 2008ژنتیک جمعیت قرار گیرد )

تماهم  لیبا تحل  یاسهیمقا  کیژنوم و    یزهایزمان تشابهات 

مولکول  نواح  RNA  ، ینییپروت  ی هاموجود در  ژن   یمیتنظ  یو 

اعمال شده    یعطبی  انتخابمختلف، به کشف نحوه    یهادر گونه

ا م  نیبر  اپردازدیعناصر  بر  ژنت  نی .  عناصر  که    یکیاساس، 

ا معم  یاگونه نیب  یهاشباهت  جادیمسئول  تحت    ولاًهستند، 

  جاد یکه باعث ا یکه عناصریدرحال شوند،یفشار انتخاب حفظ م

متفاوت خوش دست  ی تکامل  ییواگرا  ندیفرآ  یط   شوند،یها 

نهاگردندیم  رییتغ در  ح  یعناصر  ت،ی.  نقش  بقا  یاتیکه    یدر 

الگو فاقد  ندارند،  زنده  تکامل   یموجود  بود  ی حفاظت   خواهند 

(Darling et al., 2008  .) 
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تنها   یاسه یمقا  کیژنوم نه  که  است  کرده  ثابت  زمان  گذر  در 

درک بهتر   یبلکه برا  ، یتکامل  ی روهایو ن  ها سمیمکان  کشف  یبرا

 ه ی. فرضشودیارزشمند محسوب م  یابزار  زیخود ژنوم ن  ریو تفس

ا  نیا  نیادیبن بر  توال  نیحوزه  اگر  که  است  استوار   یاصل 

DNA م  یی شده    و متعدد    یهاگونه  انیدر  حفظ  هم  از  دور 

صورت گرفته    ی انتخاب  یفشارها  ل یبه دل  یشدگحفظ  ن یباشد، ا

  نیبا ا.  مهم است  یستیعملکرد ز  کیاز    یحاک  یطور ضمنبهو  

ا ن  شهیگزاره هم  نیحال، عکس    DNA  یتوال  کی  ست؛یصادق 

اگر در    یداشته باشد، حت  یمشخص  یکیولوژیعملکرد ب  تواندیم

موضوع   نینشود. ا  افتیآن    یبرا  ی گر مشابهتید   یهاژنوم گونه 

تغ  ژهیوبه مورد  به    د ی جد  یتکامل   راتییدر  منحصر    ک یکه 

کاف زمان  که  چرا  دارد؛  مصداق  هستند،  خاص    یبرا  ی دودمان 

نشانه  توال  یهاظهور  در  نشده    یسپر  خطهم  یهایحفاظت 

  " یتوال  ی همان"  ی به معنا  "حفاظت"مفهوم    ن، یاست. علاوه بر ا

معنا  بلکه  ست،ین تغ  تی محدود  ی به  به  رییدر  که  ی طوراست؛ 

  ل ید، تنها تماخاص خو  یهاتی ممکن است در موقع  یتوال  کی

دو   حفظ  نوکلئوت  ا ی به  باز  چهار  از  باز  باشد   یدیسه  داشته    را 

(Alföldi et al., 2013) . 

 

 ی ژنوم   یها داده   ی : گردآور ی بردار تا نقشه   یاب یی از توال 

از    رینظ  کیکلاس  یکیزیف  یبردارنقشه  یهاروش استفاده 

در    ونیداسیبریه  ای  کیسومات  یهاسلول  یکیژنت  یهاک یتکن

محدود از  م   یریچشمگ  یهاتیمحل،  رنج  دقت  در  برندیدر   .

ا با  که   اندافتهیتوسعه    ینیگزیجا  یکردهایها، روروش  ن یتقابل 

ف اطلاعات  ارائه  به  مولکول  ی کیزیقادر  سطح  بالا    با   یدر  دقت 

ا  .هستند م روش   نیازجمله  نقشه   توانیها   ی برش  یبرداربه 

  ی توال  نییتع  ت یو در نها  گیکلون شده، اسمبل کانت  یهایتوال

نقشه  روش  در  نمود.  اشاره  ژنوم    یهامیآنز  ،یبرش  یبردارکامل 

توال  ی )اندونوکلئازها  یبرش   ی دینوکلئوت  یهایمحدودگر(، 

پال معمولاً  و  باز  6  ای   4)عموماً    ی ندرومیمشخص  را  یجفت   )

و    صیتشخ م   DNAداده  برش  که  دهند یرا  حاصل  قطعات   .

مولکول  یدارا وس  یمشخص  یابعاد  به   ک یتکن  لهیهستند، 

  شیو آرا  یتوال  تاً،ی. نهاگردندیم  تیو قابل رؤ  کیالکتروفورز تفک

م  یبرش  ی هاتیسا  یی فضا طر  توانیرا   یقیتطب  زیآنال  قیاز 

 ی بیو ترک  یصورت تکبه  یمیاز هضم آنز  صلحا  یباندها  یالگو

 استنباط نمود.

وس  ی برش  ی هانقشه  جادیا به  زین  ترعیبا گستره   یریکارگبا 

  10  ،یباز  ۸)  یطولان   ییشناسا  یهاگاهیکه جا  یبرش  یهامینزآ

امکان  یباز دارند،  آن(  از  فراتر  ا  ریپذو  در  حالت،    نیاست. 

کوچک تا قطعات    اس ی، از مقDNAشده  هر قطعه کلون  توانیم

قرار داد. از   سهیل و مقایها(، را مورد تحلYAC)مانند    زیمگابا

پوشان به دقت  هم  یهادر کلون  یبرش  ی هاتیسا  یآنجا که الگو

م ا  توانیم   شود،یمشخص  گذاشتن  هم  کنار  اطلاعات،    نیبا 

  کرد  جادیا  DNA  ی( از نواحگی)کانت  وستهیپ   یکیزینقشه ف  کی

(Zhou et al., 2024) . 

 

 ها ژنوم   ی راستاساز و هم   ی ساز کپارچه ی 

اصل قابل  یارزش  ب  تیدر  متقابل  مختلف    یهانقشه  نیارجاع 

به نقشه   ی کیگذار از نقشه ژنت  ، ی ژگیو  ن یه انهفته است، چرا ک

نها   یکیزیف در  مولکول  تیو  نقشه  م  یبه  ممکن  اسازدیرا    نی. 

بستر جداساز  یی شناسا  یبرا  یارجاعات،  ها  ژن  یکیزیف  یو 

اکنندیم  جادیا در  محدودکننده  عامل   ،یاسهیمقا  ندیفرآ  نی. 

ترس  ینشانگرها  تیماه در  استفاده  است.   میمورد  نقشه  هر 

نقشه ی طوربه نشانگرها  یکیژنت  ی هاکه  از   اریبس  یاساساً 

عمدتاً    یکیزیف  یهااما نقشه  شوند،یم  لیتشک  DNA  مورفیپل

ژن  اساس  م  یهابر  ساخته  شده  بنابراشوندیکلون    ک ی  ن،ی. 

ژن  ،یکاربرد  یاستراتژ نقشه  یهاادغام  در    یهاکدکننده 

و انجام    یکیزیف  یهاها به نقشه است تا امکان انتقال آن   یکیژنت

 .(Flores et al., 2023)  دی فراهم آ یاگونهنیب یهاسهیمقا

نقشه  در  وضوح  مختلف  ف  یکیژنت  یبردارسطوح    ی کیزیو 

سلسله به در    کیتفکقابل  یمراتبصورت  سو،    کیهستند. 

تفک  ییهاروش قدرت  مانند    30)حدود    نییپا  کیبا  مگاباز( 

قرار دارند    کیسومات  یهاسلول   کیدر محل و ژنت  ونیداسیبریه

سو در  دقت  ی وندیپ   ی بردارنقشه  گر، ید  یو  حد    ی با  در 

)معادل  یسانت شکاف    2تا    1مورگان  است.  شده  واقع  مگاباز( 

)با حداکثر وضوح در    یها و سطح مولکولنقشه   نیا  نیموجود ب

توال از طریدینوکلئوت  یحد   ر یبزرگ )نظ  یدرج  یهاکلون  قی( 

BAC  ها وYACشودیگسترده پر م  یهاگ یها( و ساخت کانت  .

ا وضو  یتابش   یدهایبریه  ان،یم  نیدر  آوردن  فراهم   ی حبا 

مرتب امکان  و  به  یسازمتوسط  چارچوبقطعات،    ی برا   یعنوان 

کانت م   هاگیاسمبل  مولکولکنندیعمل  در سطح    ی هانقشه   ،ی. 

نما  یبرش سا  یخط  یاه یآرا  ش یبا  آنز  یهاتیاز    ی هامیبرش 

چندک فواصل  در  ارائه    نینابیب  یدقت  ،یلوبازیمحدودگر  را 

 . (Sengupta & Azad, 2023) دهندیم

 

 ای ی مقایسه ها نقشه  شکاف 

شکاف  یاسهیمقا   یهانقشه  با    ی متعدد  یاطلاعات  یهاموجود 

باارزش،    ی هااز ژنوم   یاریمربوط به بس  یهاروبرو هستند و داده

توجه ابتدا  در  اگرچه  است.  نقشه  یناقص  با    یکیژنت  یبرداربه 

ا  کیسومات  یهاسلول  اما  داشت،  رو  نیوجود  بر  تنها    یروش 

 شده است.   یسازادهیپ طور کامل  ها بهاز گونه یتعداد محدود
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عمده  )مانند منحصربه  ،مشکل  نشانگرها  بودن مجموعه    فرد 

( در هر مطالعه یدینوکلئوتتک  یهاسمیمورفیپل  ای  هازماهوارهیر

تحق گروه  هر  که  آنجا  از  نشانگرها  یقاتیاست.  مجموعه    یاز 

م  یبردارنقشه  یبرا  یمتفاوت مقا  قیتطب  کند، یاستفاده    سهیو 

غ   ی هاه گون  نیب  یکیژنت  یهانقشه  میمستق   ا ی   رممکنیمختلف 

 ییایدو نقشه جغراف  سهیامر مانند مقا  نی. اشودیدشوار م  اریبس

که   ک  یکیاست  واحد  د  لومتریبا  ما  یگریو  واحد    م یترس  لیبا 

باشد. مطا  شده  پ در  برا  یوندیلعات    ی هایماریب  یابیرد  یکه 

جمع  یارث داده  ی ات یح  ها تیدر  وجود  عدم    ی هاهستند، 

مانع بزرگ است. بدون اطلاعات   کیو کامل    قیدق  یانامهشجره 

خو  قیدق روابط  رد  نیب  یشاوندیاز  توارث   یالگو  یاب یافراد، 

که   یبا وجود  .ستین  ریپذامکان  یبا دقت کاف  زایماریب  یهاآلل

برا داده  شگفت  یهاگونه   یکمبود  م  زیانگمهم  نظر   رسد،یبه 

م  نیا نشان  به وضوح  علم  دهدیخلأ    کی  ازمندین  یکه جامعه 

و  راه استاندارد  از    کپارچهیحل  استفاده  و  توسعه  است. 

در    عیو پرکاربرد، همراه با تسر  ی جهان  ی از نشانگرها  یامجموعه 

ب  یهاژنوم  یابییتوال م  یهاگونه   یرامرجع    نیا  تواندیمختلف، 

بنشکاف و  کرده  پر  را    یهاسهیمقا  یبرا  ی محکم  ان یها 

 . (Goffeau et al., 1996) فراهم کند یاگونه نیب

 

 اصول تکاملی 

  لیرا تشک  یاسهیمقا  کیرشته ژنوم  یتکامل، شالوده نظر  هینظر

  ی هاافتهیبه واسطه    زین  هینظر  نیحال، خود ا  نیو در ع   دهدیم

 سهیاست. مقا  افتهی  یشتریب  یتوسعه و غنا   ،یاسه یمقا  کیژنوم

 یمنظور استنباط روابط تکاملچند ژنوم، در اصل به   ایدو    یتوال

ترس ف  میو  دادهردیگیم  امانج  یکیلوژنتیدرخت  گسترده    یها. 

کل ژنوم و در    اسیها را در مقامکان مطالعه عملکرد ژن  ،یژنوم

مولکول تکامل  ساخته   یچارچوب  با  فراهم  انواع اند.  از  استفاده 

ژنوم از  حاصل  ن  یستیز  ی هااطلاعات  بررس  زیو    ی روندها  یبا 

ها  از ساختار ژن   یبه درک بهتر  توانیم   ،ی و افق  یعمود  ی تکامل

دست  آن  یمیتنظ  ی هاسمیمکان  و اافتیها  با    کیحال،    نی. 

ا در  مهم  ب  هالیتحل  نیچالش  دارد:    5/14تا    5/1  نیوجود 

)انتقال ژن   یژنوم، حاصل انتقال ژن جانب  کیها در  درصد از ژن 

  ل ینه به دل  هایموارد، تفاوت در توال ن یها( هستند. در اگونه نیب

  ن،یاست. بنابرا  ی ژن  هاجرتم  ن یا  ل یبلکه به دل  ،یتکامل عمود

است   یقابل اعتماد، ضرور  کیستماتیس  لیتحل  کیانجام    یبرا

تکامل   کیکه   طراح  یمدل  کامل  تأث  ینسبتاً  از  تا   ر یگردد 

  یهااز گونه  یتوال  یهافقدان داده  زیو ن  یمخرب انتقال ژن جانب

دارا  یدیکل جلوگحفاظت  یهایتوال  یکه  هستند،   ی ریشده 

 (. Argos et al., 1984) دیعمل آبه

 یشناسست یز  یابزارها  نیاز قدرتمندتر  یکی  یاسه یمقا  کیژنوم

م امکان  ما  به  که  است  تار  دهد یمدرن  تنها    ی تکامل   خچهینه 

بازساز را  ژن   م،یکن  یموجودات  عملکرد  را   یهابلکه  ناشناخته 

ام یینما  ینیبشیپ   زین جالب  نکته  ا  نی.  که   کرد یرو  نیاست 

عم  کیبر    یمبتن اما  ساده  ت  قیمنطق  تنوع    کاملاست:  گرچه 

از خود    ی ابی حال آثار قابل رد  نیکرده، اما در ع   جاد یا  یان یپایب

خطی  توجه داشت که هم  دیحال، با  نیا  با  به جا گذاشته است.

ب د  زین  ک ینزد  یحت  یهاگونه  نیکامل  ندرت  .  شودیم   دهیبه 

رو  ،ی ژنوم  یهاییبازآرا و  اضافات،  و    ی تکامل  ی دادهایحذف 

همگ م   ی مستقل،  ا  شوندیباعث  پ شباهت  نیکه  و    دهیچیها 

ابزار    یاسهیمقا  کیکه ژنومیدرحال  ن، یناقص باشند. بنابرا  یگاه 

تفس  یزشمندار ن  جینتا  ریاست،  ا  ازمندیآن    نیدرنظرگرفتن 

 (. Yang et al., 2019) هاستیدگیچیپ 

 

 ی ا سه ی مقا  ک ی نوظهور در ژنوم   ی روندها 

ژنوم  ر،یاخ  یهاسال  در روند    یاسهیمقا   کیحوزه  چند  شاهد 

جهت  یدیکل که  است  شکل   ن یا  ندهیآ  یریگبوده  را  رشته 

 .  دهندیم

 

 ( Pan-genomes)  ژنوم به پان   یاز ژنوم تک   گذار 

بررس از  مطالعات  ته  کی  یتمرکز  سمت  به  مرجع  و   هی ژنوم 

ژنوم که شامل مجموعه است. پان  افتهی  رییتغ  ها مژنوپان  سهیمقا

توال م  ک یدرون    یژن   یهایکامل   اریبس  ریتصو  شود، یگونه 

ژنت  یترکامل تنوع  مس   یکیاز  م  یتکامل  یرهایو    دهد یارائه 

(Golics et al., 2016) . 

 

 ( Multi-omics)ی ک ی اُم -چند  ی ها ادغام داده 

د غالب  حوزه  ی هاداده  قیتلف  گر،یروند  از  مختلف  حاصل  های 

مولکولی  زیست  ژنومیک،    کیژنومشناسی  مانند 

اپ   کسیپروتئوم  کس،یپتومیترانسکر ا  کسیژنومیو    ن یاست. 

مکان  کپارچه،ی  کردیرو درک  پشت    یعملکرد  یهاسمیامکان 

 (.  Yugi et al., 2016)  سازدیرا فراهم م یتوال راتییتغ

 

 ن ی ماش  ی ر ی ادگ ی و   ی هوش مصنوع   ر ی تسخ 

الگور  ، ی ژنوم  یهاشدن داده  میبا حج از  هوش   یهاتمیاستفاده 

  ی نیبشیپ   ،ی تکامل  دهیچیپ   یالگوها   یی شناسا  یبرا  یمصنوع 

ژن  آنالعملکرد  و  مق  هاییراستاهم  زیها  به    اسیدر    کیبزرگ، 

 .(Avsec et al., 2024) شده است ل یتبد ریناپذروند اجتناب
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 ی و پزشک   ی در انتخاب مصنوع  م ی مستق   ی کاربردها 

فزا عمل  یاندهیروند  استفاده  سمت  ژنوم  یبه    ی اسهیمقا  کیاز 

و   یمحصولات زراع   ینژادبه  یها به برنامه   دنیشتاب بخش  یبرا

ن  یدام پزشک  د یجد  ییدارو  یهاهدف  ییشناسا  زیو  در    یدر 

 .(Varshney et al., 2020) حال وقوع است
 

 ک ی لوژنت ی ف   ز ی و آنال   ییراستا هم  ی ها تم ی الگور 

انفجارر اصل  ر،یاخ  یهادر دهه  یژنوم  ی هاداده  یشد    ی محرک 

ابزارها شتابان  و    هایتوال  لیتحل  یبرا  یمحاسبات  یتوسعه 

ا  یهاژنوم  است.  بوده  تکامل به  هاشرفتیپ   نیکامل  موازات 

روش  یتوجهقابل پذ  یاسهیمقا  لیتحل  یهادر   رفتهیصورت 

مؤثر و    یی مابازن  ،یمحور  یهااز چالش  یک ی  ان،ی م  نیاست. در ا

 است.  یژنوم یهاسهیحاصل از مقا جینتا یرسازیتصو

تصو  طوربه توالحفاظت  ی نواح  یرسازیخاص،  بررس  یشده    یو 

ژنوم  یدست کارا  یمناطق  از  بلکه  دشوار،  تنها  نه   یی گسترده، 

ن برخوردار  استیلازم  به  پاسخ  در  مرورگرهاچا  ن ی.    یلش، 

پلتفرم  یمبتن  یژنوم با    اندافتهیظهور    ینترنتیا  یهابر  که 

ز  یسازکپارچه ی اطلاعات  ت  یستیجامع  با    ی هایوالمرتبط 

ابزارهابه  ،یژنوم پژوهش  یضرور  ییعنوان   کیژنوم  یهادر 

حجم   ریاستخراج و تفس  لیها با تسهپلتفرم  نیاند. امطرح شده

داده  یمیعظ به  لیتحل  ندیفرآ  ،یکیولوژیب  یهااز  طور  را 

 ,Sengupta & Azad)  اندنموده  عیو تسر  یسازساده  یر یچشمگ

است (2023 شده  آورده  زیر  در  ابزارها  پرکاربردترین  از  برخی   .

 (. 1)جدول 

 

 یاسه ی مقا کیپرکاربرد در ژنوم یافزارنرم یاز ابزارها یاخلاصه. 1جدول 
Table 1. Summary of commonly used software tools in comparative genomics 

 نام ابزار 

Tool name 
 کاربرد اصلی 

Main usage 
 دسترسی

Accessibility 

BLAST 
از   ی اریبس  یسنگ بناعنوان  ه بهداد ی هاگاهیمشابه در پا یهایتوال افتن ی

 ی اسهیمقا  یهالیتحل
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov / 

UCSC Genome Browser 
های  شنااسایی توالی)  ها ونیها در کنار انواع آنوتاسژنوم سهیو مقا ی مرور بصر

 تنظیمی(
https://genome.ucsc.edu/ 

Ensembl 
  ی قدرتمند برا یارائه ابزارهاو  دارانمهره ژهی به و ی هاژنوم  سهیو مقا زیمرور، آنال

 ترازی هم سهیمقا
https://www.ensembl.org / 

MUMmer 
  یهاژنوم سهیمقا  ی برا آلدهیا  و کامل بزرگ یهاژنوم قیقو د ع یسر  یی راستاهم

 ی ساختار رات ییتغ افتنی   ای  ییا یباکتر 
https://mummer4.github.io / 

OrthoFinder 
  یاری اساس بس و ژنوم  اسیتکامل( و پارالوگ در مقارتولوگ )هم یهااستنتاج ژن

 ی لوژنومیاز مطالعات ف
https://github.com/davidemms/OrthoFinder 

MAUVE 
  ی برا  یعال ی،ژنوم یهاییچندگانه با در نظر گرفتن بازآرا یهاژنوم یی راستاهم

 ک ینزد   یهاگونه سهیمقا
http://darlinglab.org/mauve 

VISTA 
  یمیعناصر تنظ ییو شناسا  ی ژنوم ی هایحفاظت توال زیآنال ی پلتفرم برا کی

 شده حفاظت
https://genome.lbl.gov/vista 

Circos 
  یژنوم  یهاسهیمقا یبصر  شی نما  ی( براCircular Plots)  یحلقو ینمودارها دیتول

 (ینتنی)مانند س
http://circos.ca/ 

 

ابزارها  تیمز از  ا  نیا  نیآنلا  یاستفاده  که    ن یاست 

به   هاتیساوب و  هستند  توسعه  حال  بهدر  مداوم  روز  طور 

بسشوندیم تنظ  یاری.  که    دیجد  ماتیاز  دارد  وجود  مطالب  و 

براآن   توانیم را  بهره  یها  آنلابه   یوربهبود  مورد   نیطور 

 (. Haft, 2015استفاده قرار داد )

 

  ای کاربردهای ژنومیک مقایسه 

 کشاورزی 

مقایسهکشاورزی مزرعه ژنومیک  مزایای  است که  درو  ای  را  ای 

به  یکند. کشاورزمی بهره  یاندهیطور فزامدرن   یبرداردر حال 

تا چالش  یاسه یمقا  کی نومژ  یایاز مزا  تیامن  یجهان  یهااست 

  یهاژن  ییها، شناسا تلاش  نی ا  ییرا پاسخ دهد. هدف غا  یی غذا

وار  یدیکل اقتصاد  یآلل  یهاانتیو  صفات  که  مهم    یاست 

(QTLsاز قب )به    اومتمحصول، مق  تیفیک  ،ی عملکرد، بازده  لی

 یو شور  یمانند خشک  یطیمح  یهاو تحمل به تنش  هایماریب

 Tahmasebi et  ؛Safari & Mehrabi, 2020) کنندیرا کنترل م

al., 2022).  استفاده    ، یکیژنت  یابینقشه  یسنت  یهاروش مانند 

نشانگرها ا  ه،یاول  یمولکول  یاز    ی هات یجمع  جادیمستلزم 

نسل بود که    نیتوارث صفات در چند  یریگیبزرگ و پ   یاصلاح

 کیمقابل، ژنوم. در  شد یمحسوب م  نهیبر و پرهززمان  یندیفرآ
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چارچوب  یاسهیمقا آوردن  فراهم   م یمستق  سهیمقا  یبرا  یبا 

وار  یهاگونه  یهاژنوم  و  ا  کی  یهاته یمختلف  را   ازین  نیگونه، 

تا به    سازد یمحققان را قادر م   کرد،یرو  ن یمرتفع ساخته است. ا

نواح مطلوب    یاشدهحفاظت  یژنوم  یسرعت  صفات  با  که  را 

   (Flores et al., 2023) کنند  ییمرتبط هستند، شناسا

  مهم، در دسترس بودن نقشه مولکولی برای ژنوم همه غلات  

نقشه در  شده  انجام  مقایسه مطالعات   تسهیل   را  ایبرداری 

نشانگر  حفاظتای  مقایسهمطالعات    کند.می از  در    هاخوبی 

. با این  ه استکروموزومی ژنوم غلات را نشان دادقطعات بزرگ  

نقشه از  حال،  )   های ژن برداری  دارویی  جدا  RGAمقاومت  ها( 

دم ارزن  و  جو  برنج،  از  نشان    ی محدوداورتولوژی  روباهی  شده 

سال در  اخیر،  داد.  توالی  جداسازیهای  بزرگ    یابی و  قطعات 

DNA   ژنومی  (KB  500 -100از بسیاری از غلات و حبوبات )  ،

حفاظت    یبیشتر  اطلاعات مورد  ژنوم  یژن  ترتیبدر    های بین 

زیر   است  مختلف غلات در سطح  داده  ارائه   Chain et)مگاباز 

al., 2003؛  Touchman, 2010ژنومی مطالعات  ای مقایسه  ک(. 

ها را نیز  گیو وارون  هاجابجایی،  ها دو برابر شدگیتعداد زیادی از  

از قبلاً   که  غلات  ومتکامل ژن  حل و فصل نمود و به    با استفاده 

تحقیق متعارف  حلسیتوژنتیک  اتابزارهای  کمک   ی  بود  نشده 

درکرد.   دقیق  مطالعات  مقایسه  زمینه  بنابراین   ایژنومیک 

تسهیل استفاده از اطلاعات تولید شده    باعثمحصولات گیاهی  

 مرتبطهای  این جنبه   در بقیه شده است.  غلات    ی ازاز ژنوم یک

 ,Ellegrenگیرد )ی را در بر میو ژنتیکای  مقایسهبرداری  نقشه  اب

به 2008 ت(.  خلاصه  مقایسهأ طور  ژنومیک  کاربردهای  در ثیر  ای 

 توان موارد زیر دانست.کشاورزی را می

ژن 1 کشف  صفات:    ی دا ی کاند  ی ها .  مقامسئول  ژنوم   سهیبا 

منحصر  یهاژن توانیم ،یماری ب کیمقاوم و حساس به  اهان یگ

فرد   پا  ی خاص  یهاانتیوار  ا یبه  که  هستند،    هیرا  مقاومت 

 نمود.  ییشناسا

  ی هاانتیوار  یابیرد  قیاز طر  : ی نژاد به   ی ها برنامه   ی ساز نه ی . به 2

جمع  دیمف  یآلل نشانگرها  عیوس  یهات یدر  از  استفاده    ی با 

توال  یمبتن روند GBS: Genotyping-By-Sequencing)  یبر   ،)

 افتهی  یریشتاب چشمگ  (Genomic Selection)  یانتخاب ژنوم

 است.

گونه   یبازگردان .  3 از  ژن   یاریبس  :ی وحش   ی ها صفات    یهااز 

خو  یبرا  دیمف در  تنش،  به  محصولات   یوحش  شاوندانیتحمل 

ژنومحفظ شده  یکشاورز   یبرا  یقیدق  ریمس  یاسهیمقا  کیاند. 

ا  ییشناسا هدفمند  انتقال  ارقام  ژن  نیو  به  فراهم    رایجها 

 . کند یم

ژنوم ز  یاسهیمقا  کیمطالعات  برابر    یادیتعداد  دو  از 

حل و فصل نمود و به   زیرا ن  ها یو وارونگ  ها ییجابجا  ها،یشدگ

ابزارها از  استفاده  با  قبلاً  که  غلات  ژنوم  متعارف    یتکامل 

بنابرا  یکیتوژنتیس  قاتیتحق کرد.  کمک  بود  نشده    نیحل 

  ی اهیگ  تمحصولا  یاسهیمقا   کیژنوم  نهیدر زم  ق یمطالعات دق

تسه تول  لیباعث  اطلاعات  از  ژنوم    دیاستفاده  از  از    یکیشده 

بق ا  هیغلات در  با نقشه  یهاجنبه   نیشده است.   ی بردارمرتبط 

ژنت  یاسهیمقا م  یکیو  بر  در   در(.  Ellegren, 2008)  ردیگیرا 

ارائه    یاسه یمقا  کیژنوم  جه،ینت و    عیروش قدرتمند، سر  کیبا 

  یرا برا ریکرده و مس  جادیمحصولات ا ینژاددر به یانقلاب  ق،یدق

هموار ساخته   داریارقام پرمحصول، مقاوِم و پا  ی توسعه نسل بعد

 است.

 

 پزشکی 

مقایسهدر   ژنومیک  مطالعات  از  نیز  پزشکی  سود زمینه  ای 

با    ی راهای مفیدبه طور خاص پیشرفتشناسی  واکسنبرند.  می

روش  مشکلات  به  یک  توجه  در  است.  کرده  تجربه  ژنومی  های 

معکوس، محققان    شناسیواکسن   عنوانرویکرد شناخته شده به

آنتیمی و  توانند  تجزیه  با  را  واکسن  توسعه  برای  کاندید  ژن 

بیماری عامل  یک  ژنوم  عوامل  تحلیل  از  خانواده  یک  یا  زا 

ژنومیک بیماری رویکرد  یک  از  استفاده  با  نمایند.  کشف  زا 

مرتبط میمقایسه پاتوژن  ژنوم چند  تحلیل  و  تجزیه  با  توان ای 

واکسن توسعه  به  دارند منجر  چندگانه  حافظت  که  شد    هایی 

(Wienberg & Stanyon, 1998 .) 

 

 تحقیقات 

مقایسه  راه ژنومیک  بخشای  سایر  در  را  جدیدی  های  های 

باز نیز  همانمی  یپژوهش  توالی کند.  تکنولوژی  یابی  طورکه 

DNA  دسترس توالیدر  تعداد  است،  شده  رشد  تر  ژنوم  های 

داده مخزن  افزایش  با  است.  قدرت  کرده  موجود،  ژنومی  های 

مقایسه ژنومی  است.  استنتاج  کرده  رشد  و  شده  بیشتر  نیز  ای 

این روش به محققان اجازه داده تا اطلاعات تنوع ژنتیکی، بیان  

آوری نموده که با  ژن و دینامیک تکاملی در پستانداران را جمع 

داده از  روشاستفاده  بودند  های  تشخیص  غیرقابل  قبلی  های 

(Wienberg & Stanyon, 1998) . 

 

 ی ا سه ی مقا   ک ی در ژنوم   ر ی اخ   ی ها افته ی  ی اد انتق   سه ی و مقا  ل ی تحل 

سال ژنوم  ر،یاخ  ی هادر  بر    یاسهیمقا  کیمطالعات  تمرکز  با 

بهره  ترقیعم  ی تکامل  یهاپرسش با  فناور  یریگو    ی هایاز 

داشته است. درک نقاط قوت، تضادها    یاسابقهیشتاب ب  د، یجد

محدود  آ  میترس  یبرا   هاافتهی  ن یا  یهاتیو  راه    نیا  ندهینقشه 

مهم  یحوزه ضرور  ادامه،  در    یپژوهش  یتاوردهادس  نیتراست. 

   اند.شده سهیمقا یصورت انتقادبه یدیدر چند محور کل ریاخ
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مبتن  پان   یمطالعات  با    ژنومبر  مقایسه  بر    ی مبتن   مطالعات در 

 ژنوم مرجع 

مطالعه  یاشگامانهیپ   یهاپژوهش )  مانند  و    (Goliczگولیکز 

  Brassica oleracea  یاه یگ  یها هگون  ی( بر رو2020همکاران )
  ( Reference Genome)  اند که ژنوم مرجعبه وضوح نشان داده

عنوان    یتالی جید  ی ژنوم  یتوال  کی  که  واحد به  که   ک یاست 

برا  ندهینما ژن  یاستاندارد  نظر    کی  یمجموعه  در  خاص  گونه 

م اشودیگرفته  توال  نی.  از  معمولاً  ژنوم    یاب یی ژنوم  مونتاژ  و 

 هینقشه پا  ایداربست    کیعنوان  و به  دیآیدست مفرد به  نیچند

استفاده    گری د  دی دج  ی هایتوال  سهیمقا  یبرا گونه  همان  افراد 

بازنماشودیم به  قادر  ژنت  یی ،  تنوع  گونه   کیدرون    یکیتمام 

از ژنوم    یتوجهبلدارند که بخش قا  دیمطالعات تأک  نی. استین

حاو(Dispensable)  یاریاخت با    ی دیکل  یهاژن  ی،  مرتبط 

مح  یسازگار عوامل  ب  یطیبه  مقابل،    است.   ها یماریو  در 

تحل  یاریبس بر   تر،ک یکلاس  یاسهیمقا  کیژنوم  یهال ی از  هنوز 

متک  ک یبا    ییراستاهم واحد  ا  ی ژنوم مرجع  اگرچه    نیهستند. 

دور از هم کارآمد    یهاگونه  نی ب  هیاول  یهاسهیمقا  یبرا  کردیرو

به شناسا قادر  اغلب  اما  و    یساختار  یهاانتیوار  ییاست،  مهم 

) ژن  ابیغ و    حضور ( PAV: Presence-Absence Variationها 

 .ستین

تفاوت    یبرا  یمیمطالعه، منبع مستق  اسیتفاوت در مق  نیا

نتا برا  ج یدر  بر    یمبتن  یاژن که در مطالعه  ک یمثال،    یاست. 

به-پان حفظ   کیعنوان  ژنوم  و   (Conserved Gene)  شده  ژن 

که بر    گرید  یاممکن است در مطالعه  شود،یم  ییاشناس  یاتیح

ناد کاملاً  است،  متمرکز  واحد  مرجع  ز  ده یژنوم  شود،   رایگرفته 

بنابرا  نیا ندارد.  وجود  خاص  مرجع  ژنوم  آن  در    ن، یژن 

گونه    کیژنوم به کل  -حاصل از مطالعات پان  ج ینتا  ی دهمیتعم

حال در  است،  مبتن  یهاافتهیکه    یمعتبرتر  ژنوم    یمطالعات  بر 

حد  تواندیم   یتک باشد.  گمراه  یتا  میکننده  نشان  دهد  این 

تنوع    ی بر درک ما از اندازه واقع  ماًیمطالعه مستق  اسیانتخاب مق

 . گذاردیم ری سازش تأث ی هاسمیو مکان یکیژنت

 

 همانطور که   ی:تک   ک ی در مقابل ژنوم   ی کی اُم   چند   یها ادغام داده 

( )  ( Yugiیوگی  همکاران  در  2016و  ترنس (  بر  خود  -مرور 

دادهداده  حیتوض  کسیاُم ادغام  لا   کیژنوم  یهااند،    ی هاهیبا 

ترانسکر  گرید  ی اطلاعات پروتئوم  کسیپتومیمانند    نیا  کس، یو 

ا  ییتوانا   ، یکیژنت  انت یوار  ک یکه نه تنها وجود    کند یم  جادیرا 

تأث ب  یعملکرد  ریبلکه  بر  تول  انیآن  نها  نیئپروت  دیژن،    تاً یو 

نشان    تواندیم  کردیرو  نینمونه، ا  یشود. برا  یبررس  زین  پیفنوت

 ک یشده چگونه در پاسخ به  حفاظت  یمیتنظ  یتوال  کیدهد که  

در    .کندیزمان کنترل مژن را هم  نیچند  انیب  ،یطیمح  کمحر

تحل ژنوم  یهالیمقابل،  م  ،یکیصرفاً   ینواح  توانندیاگرچه 

بالا شناسا  ا یشده  حفاظت انتخاب را با دقت  اما    ییتحت  کنند، 

ارائه   چگونگ   ییچرا  توضیحدر  ا  یو  غالباً    ینواح  نیعملکرد 

   ناتوان هستند.

 

مصنوع   یمبتن   ی ها ل ی تحل  هوش  با  بر  مقایسه  در    ی ها روش ی 

 ی ک ی وانفورمات ی ب  تر ی سنت 

کار   شرفته،یپ   یهاپژوهش )  مانند  همکاران   (Avsecآوسک  و 

داده2021) نشان  الگور(  که   قیعم  یریادگی  یهاتمیاند 

ژن از    میتنظ  ی الگوها  ، ییبه تنها  DNA  یتوال  یاز رو  توانندیم

ما را   کدر  ،ییتوانا  نیکنند. ا  ینیبشیرا پ   یطولان  اریفواصل بس

پ  است.  تنظیم  یدگیچیاز  ساخته  متحول  حال    ژن  عین  در 

  یی در شناسا  OrthoFinderو    BLASTمانند    کیکلاس  یابزارها

ژن  ها یتوالهم ب  یهاو  بسگونه  نیارتولوگ  قدرتمند    اریها 

توانا فاقد    ی عملکرد  یامدهایپ   ینیبشیپ   ییهستند، اما معمولاً 

 ک یمنجر به    یشناختتفاوت روش  نیاد.  باشنیم   هایتوالهم  نیا

فزا تول  نیب  ندهیشکاف  تفس  دیسرعت  سرعت  و    ریداده 

حال   یکیولوژیب در  است.  سنت  ک یکه    یآن شده  ممکن   یابزار 

شناساحفاظت  دیوکلئوتن  کیاست   را  مدل    کیکند،    ییشده 

مصنوع  آن    ینی بشیپ   تواند یم  ی هوش  در  جهش  که  کند 

رونو  دینوکلئوت فاکتور  اتصال  بر  نها  یسیخاص چگونه  در    ت یو 

خاص  کی  انیب بافت  در  هدف  اگذاردیم  ریتأث  یژن  امر،    ن ی. 

ژنوم از مرحله توص  یاسهیمقا  کیمطالعات  به    های توالهم  فیرا 

   سوق داده است. یعملکرد  یهاامد ی پ  ینیبشیپ  سمت

 

 ای های ژنومیک مقایسه ها و چالش مزیت   ها،یی توانا

روش ا منظر  ا  توانیم   ،یشناختز  در  در   نیتحول  را  حوزه 

 نمود: میترس محورهای زیر

 

 ی محاسبات   ی ها تم ی توسعه الگور 

ا  ی ژنوم  ی هاداده  ی کم  شیافزا   یهاتمیالگور  جادیمستلزم 

شده، و  حفاظت  ینواح  یی شناسا  ها،یتوالی  ترازهم  یکارآمد برا

عملکرد  ینیبشیپ   صیتشخ  ند یفرآ  عیتسر  است.  یعناصر 

آگاه  DNAبر    یمبتن قابل  یمستلزم  از  و    هاتیجامع 

ژنوم  یابزارها  یهاتیمحدود در    یاسهیمقا  کیمختلف  است. 

برخوردار   ییبسزا  تیها از اهمژن  قیدق  یتوال  نییتع  نه،یزم  نیا

در نظر   د یها. با پاتوژن یی شناسا رینظ یی هازهدر حو ژه یواست، به

تحل که  مکان  عملکرد  یهال یداشت  ژن،   میتنظ  یهاسمیژن، 

ف   یژن   یهاکنشبرهم مطالعات  به    ی همگ  ک،ی لوژنتیو  وابسته 

داده  یابیدست توال  حیصح  یهابه  اس  یدینوکلئوت  یاز    یدهایو 

نها  نهیآم در  مناسب    یلیتحل  یابزارها  یریکارگبه  ت،یهستند. 
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ک  یمیمستق  ریتأث و  دقت    دارد  یپژوهش  یهاافتهی  تیف یبر 

(Flores et al., 2023 .) 

جهان  یاب ییتوال  یهاداده  دیتول  تیظرف مراکز    ی ط  یدر 

رشد  ریاخ  یهادهه هسته    یینما  یاز  در  است.  بوده  برخوردار 

  ی قرار دارد که اساس تمام  یخطمفهوم هم  ندها،یفرآ  نیا  تمامی

 ک ی. در حوزه ژنومدهدیم  لیرا تشک  یکنون  یترازهم  یهاروش

هم  یاسهیمقا همکه  مقا  ها یتوال  ی رازتزمان  ساختار    سهیو 

بر مژنوم  را در    یی شناسا  یبرا  ی تخصص  یهااز روش  رد،یگیها 

سپس    شدهییشناسا  ینواح  نی. اشودیاستفاده م  خطهم  ینواح

 ,.Hardison et al)  رندیگیقرار م  یترازصورت مجزا مورد همبه

مقایسهLund et al., 2000  ؛1997 ژنومیک  کاربرد  البته  ای (. 

گونه  تحت  بین  زیادی  مقدار  به  نواحی  چنین  شناسایی  در  ای 

باشد. استفاده از  های مورد سوال میثیر فاصله تکامل بین گونهأ ت

کاربردی  عناصر  کشف  برای  ترازبندی  بر  مبتنی  مقایسات 

اصطلاحاً شده  مینگاری  انگشت  حفاظت  گفته   شود فیلوژنتیک 

(Gottgens et al., 2000  اطلاعات یکسری  به  نیاز  روش  این   .)

پروت توالی  موتیف  یک  از  مکملی  یقبلی  و  نموده  مرتفع  را  ینی 

می فراهم  الگوریتمی  آنالیز  در  برای  ژنومی  مقایسات  کند. 

نیز  گونه مرتبط  تنوع    تواندمیهای  ژنتیکی  اساس  تعیین  به 

گونه  نواحی مخصوص  و  کند  میفنوتیپی کمک  که  را  تواند  ای 

سازد آشکار  گیرد  قرار  هدف  شناسایی  اثرات  .  برای   DNAاین 

است چند شکلی )ممکن  نوکلئوتیدی  تعداد  SNPهای تک  ها(، 

چندمکانی  سرهم  پشت  تکرارهای  -MLVA: Multi)  متفاوت 

locus Variable-number Tandem Repeat Analysis)    و

ب را  مشابه  تحقیقی کاهتنوعات  هدف  به  مربوط  آرایه  گیرد  ر 

مقایسه  ژنومیک  ابزار  یک  به  دسترسی  به  نیاز  ای متفاوت، 

 (.Read et al., 2000کند )پذیر را برجسته میتطبیق 

 

 ها داده   ی رساز ی تصو   ی ها چالش 

تکامل   یکیگراف  ارائه الگوها  ، خطیهم  ینواح  ،یروابط    یو 

ضرورت درآمده است، چرا که درک    کیعنوان  به  یحفاظت توال

با    یتوجهطور قابلبه  یبصر  ییبدون بازنما  یژنوم  دهیچیروابط پ 

م مواجه  از    یهاداده   یرسازیتصو  ندیفرآ  .شودیمشکل  حاصل 

م  تردهیچیپ   یچالش  ،یژنوم  یترازهم نظر  به  آنچه  را   رسدیاز 

عمدتاً در    یترازهم  یاستاندارد ابزارها  ی. خروجسازدیم   انینما

تراز هم  ماندهیباق  یهاکه بازه  شودیارائه م  ینمت  یهالیقالب فا

  یخروج  مکانافزارها انرم  ی. هرچند برخندینمایشده را ثبت م

فرمت   ن  XMLبا  م  زیرا  سا  کنندیفراهم  با  داده  تبادل    ر یکه 

تسه را  ابخشدیم  لیابزارها  با  صرف  نی .  قالب  وجود،  از  نظر 

ژنوم   ،یخروج از  شده  استخراج  اطلاعات  انبوه    مورد  یهاحجم 

با دشوار  جینتا  میمستق  ریتفس  سه،یمقا  از  .سازدیمواجه م  یرا 

ابزارهانیا به مد  یرسازیتصو  یرو توسعه    تیریکارآمد که قادر 

براداده  نیا  یدگیچیپ  باشند،  مقا  یها  و    یهاسهیانجام  جامع 

امر  قابل ا  یضرور  یدرک،  با   نیاست.  امکان    دیابزارها 

همولوژمت  ی هاداده  یسازکپارچه ی جمله  از    یهاینوع 

همچن  ی ژن  ی هاینیبشیپ   داده، گاهیپا عناصر    ییاشناس  نیو 

را فراهم    هانینقاط شروع و اتصال، و محل اتصال پروتئ  ،یتکرار

نها در  و  ز  تیآورده  تحل  شناسانستیبه  خود کمک    یهال یدر 

اندینما در  د   ان،یم  نی.  محدود  گری چالش  به    یهاتیمربوط 

فرمتنرم  نیا  یورود از  تنها  عموماً  که    ی خاص  ی هاافزارهاست 

وسیله تعدادی از  ه. بسیاری از این موضوعات بدکننیم  یبانیپشت

اخیرپیشرفت برنامه  های  تصویری در  ترازبندی های  سازی 

مثل  مقایسه ژنوم  ، PipMaker  ،Alfresco  ،Introneratorای 

VISTA  ،SynPlot    وACT  شوند )مطرح میGottgens et al., 

2001 ) 

 ی ژنوم   ی مرورگرها   از طریق ها  داده   ی ساز یکپارچه 

با    Ensemblو    UCSC Genome Browserمانند    ییابزارها

تا    یکیژنت  یاز نشانگرها یمتعدد اطلاعات  یهاهیفراهم آوردن لا

ژنوم را فراهم   یجانبه از معمارامکان درک همه ی، میعناصر تنظ

صورت  به  توانندینم  کیکلاس  کیلوژنتیف  یهاروش  اند.ساخته 

اطم تشخ  یطراح  تیقابل  ینانیقابل  که   DNA  یصیقطعات  را 

  ا یگونه    ک یدر    ی خانواده ژن   کی   ی تمام اعضا  یی قادر به شناسا 

سو پ   کی  یهاه یتمام  باشند،  مبناند ینما  ینیبشیگونه  بر    ی. 

 ی ترازهم  یبرا  یمتعدد  یابزارها  ، ی ژنوم  یهاسهیمقا  نیچن

ز  یتوال اتصال  برخ  اندافتهیوسعه  ت  ها ررشته یو  آن  یکه  ها  از 

  یهای از پردازش توال  یناش  یها غلبه بر چالش  یبرا   ژهیطور وبه

با  شده  یکامل طراح  یهاکروموزوم  ا یها  ژنوم  رینظ  یطولان اند. 

پ   نیا مسئله  نما   تیری مد  تر،دهیچیحال،  از    ن یا  شیو  حجم 

 ر یتفس  نیو همچن  شده  دیتول  یهای ترازهاست، چرا که همداده

  مواجه هستند  یات یعمل  یهایها غالباً با دشوارآن   یسازیو بصر

(Alm et al., 1999؛ Paulsen et al., 2000.) 

معمولاً  ژنوم  ترازبندی  مشخص   ابزارهای  هدف  یک  با 

اند: بعضی به راحتی به پیدا کردن هر شباهتی بین  طراحی شده

می دست  ژنوم  مخصوصاًدو  بقیه  و  کنتوالی   یابند  کد  نده  های 

ها بین دو  دهند و ترتیب اگزونها( را هدف قرار می)مثل اگزون

و   ژنی  بین  نواحی  روی  بقیه  است،  متفاوت حفاظت شده  گونه 

تا سیگنال دارند  تمرکز  را  اینترونی  تنظیمی حفاظت شده  های 

اهداف در   این  با  اصلی مرتبط  تشخیص دهند. برخی مشکلات 

ها یا سایر نواحی ها )مثل سر خوردن اگزون گیری بازآراییاندازه

های درون مولکولی(، اضافه  بدست آمده از نوترکیبی  خطهمغیر

)توالیشدگیو حذف بلند  شباهت  های  ناحیه  چندین  که  هایی 

وسیله نواحی غیرمرتبط(، عناصر تکرار شده  هموضعی جدا شده ب
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  ها و LINEها،  SINEها،  دو برابر شده، ترنسپوزون   یها)مثل ژن

رارهای پشت سر هم و مشکلات ذاتی عناصر تنظیم ژن،  ..(، تک.

آن کوچک  اندازه  حذف شامل  با  مرتبط  مقاومت  و    و   ها 

گذارند. انواع  ها را به اشتراک میهای کوچک یا جایگزینیاضافه

برنامه ،  DIALIGN  ،ASSIRCشامل  استفاده  مورد  های  دیگر 

MUMmer  ،PipMaker/Blastz  ،GLASS  ،WABA  ،LSH-

ALL-PAIRS  ،Vmatch    وMGA   می (  ,.Chain et alباشد 

ثر ؤها مبتنی بر یک الگوریتم م. تعداد زیادی از این برنامه(2003

توسط   استفاده  که    19۸2در    Ninoو    Dumasمورد  هستند 

نام    Kاتصالات دقیق به طول   پیدا میK-merبه  را  کند. هر  ها 

K-merندتر  شامل یک اتصال بل  قطعه  ، برای فهم اینکه آیا این

هست یا    seedهای حداقل ثابت شده به نام یک  از برخی طول

 (. Dumas & Ninio, 1982)  شودنه، بررسی می

 

 با تبار دور  ی ها ژنوم   ز ی آنال 

بازآرا  یابزارها  تیمحدود پردازش  در  در    یژنوم  یهایی موجود 

و    ادیز  یبا فاصله تکامل   هایژنوم  در  عمدتاً  کهگسترده    اسیمق

  های، چالششودیمشاهده م  کی نسبتاً نزد  یهاژنوم   یبرخ  یحت

اکندیم  جاد یا  یمتعدد  یلیتحل توانا  کیاز    صهینق  نی.   ییسو 

تمام    صیقادر به تشخ  هک  DNA  یصیتشخ  یهایتوال  ییشناسا

  سازد، یمتنوع باشند را محدود م  اریبس  ی ژن  یهاخانواده  یاعضا

سو از  هم  یی کارا  گرید  یو  از  را    یی چندتا  یهای ترازاستفاده 

مکان  یبرا دستخوش   ی تکامل  ی هاسمیکشف  است  ممکن  که 

م  یمعنادار  راتییتغ کاهش  باشند،  ادهدیشده  بر  علاوه    ن،ی. 

مشباهت  صیتشخ  یبرا  یکنون  یابزارها در    یهاژنوم  انیها 

هستند و تنها    یاز اشتراک توال  ییسطح بالا   ازمندین  رمرتبط،یغ 

تشابهات در مقابل گستره کامل ژنوم،    ن یا  ادیدر صورت تمرکز ز

 . (Yang et al., 2019)  مؤثر خواهند بود یترازقادر به انجام هم

تلف  توانیم  ،یبندجمع   در   ی محاسبات  یابزارها  قیادعا کرد که 

پلتفرم  شرفتهیپ    ی دی جد  میپارادا  کپارچه،ی  یرساز یتصو  یهابا 

ژنوم مطالعات  نظر    جادیا  ی اسهیمقا  کیدر  از  هم  که  کرده 

 . کارآمد است ید و هم از نظر کاربردقدرتمن یلیتحل

 

 انداز و چشم   ی بند جمع 

عنوان    ی هاچالش  رغم یعل  یاسهیمقا  کیژنوم به    کیمتعدد، 

ز  یاساس  میپارادا پ   یشناسستیدر  به  ادامه   شرفتیمدرن  خود 

  ی محاسبات  یهاتم یحوزه در گرو توسعه الگور  نیا  نده ی. آدهدیم

تکم  یاطلاعات  یهاسامانه  یسازکپارچه ی  شرفته،یپ    لیو 

  کیژنوم  ها،چالش  نیخواهد بود. با رفع ا  ی داده ژنوم  یهابانک

مکان  لیپتانس  یاسهیمقا از  ما  درک  که  دارد  را    یهاسمیآن 

پا  ،ی تکامل و  ژنوم  متحول    هایماریب  یمولکول  یهاهیساختار  را 

 سازد.

مقایسه هیجانژنومیک  میدان  یک  تحقیقات ای  از  انگیز 

که است  ابزارها،    بیولوژیکی  انواع  از  استفاده  با  محقق  آن  در 

ازجمله آنالیز مبتنی بر کامپیوتر، به مقایسه توالی ژنوم کامل از  

مختلف میگونه ویژگیهای  با  مقایسهپردازد.  که های  دقیق  ای 

از جمله ژنوم موجودات از انسان به شامپانزه    موجودات مختلف

توانند مناطق تشابه و  کنند، محققان میو به مخمر را تعریف می

تواند به دانشمندان تفاوت را با دقت پیدا کنند. این اطلاعات می

های انسان و  کمک کند تا درک بهتری از ساختار و عملکرد ژن

استراتژی  بیماریتوسعه  با  مبارزه  برای  جدید  انسانی  های  های 

باشند توالی    .داشته  در  DNAشناسایی  که  شده،  حفاظت  ی 

موجود از  میلیون بسیاری  طول  در  مختلف  حفظ  ات  سال  ها 

ژن  این  است.  ژنوم  خود  درک  سوی  به  مهمی  گام  های  شده، 

سیگنال و  حیات  برای  در ضروری  ژن  عملکرد  که  ژنومی  های 

گونه  از  میبسیاری  کنترل  برجسته  مشخص های  را  کنند 

های  های مرتبط با سیستمکند. این به ما در درک بیشتر ژن می

 کند. مختلف بیولوژیکی کمک می

ابزار قدرتمندژنومیک مقایسه برای مطالعه تکامل نیز    یای 

ها و  گیری از آنالیز روابط تکاملی بین گونهکند. با بهرهفراهم می

در  تفاوت مربوطه  میآن  DNAهای  بهتر  دانشمندان  توانند ها، 

شناسی موجودات زنده را در طول تغییرات ظاهر، رفتار و زیست 

ک شناسایی  توالی همان  نند.زمان  تکنولوژی    DNAیابی  طورکه 

ارزان تقوی نیز  تر شده است، ژنومیک مقایسهر و  کاربردهای ای 

و  گسترده  عملی بیوتکنولوژی  کشاورزی،  بخش  در  را  تری 

های اغلب  عنوان ابزاری برای جدا نمودن تفاوتجانورشناسی به

  هایی منجرها فراهم کرده است. چنین تلاشظریف میان گونه

از شاخه به بینش های درخت تکاملی و  های جدیدی در برخی 

به   اشاره  با  و  اهلی  حیوانات  سلامت  بهبود  همچنین 

گونهاستراتژی  حفظ  برای  جدید  خطر  ههای  در  و  نادر  ای 

 انقراض است. 

مقایسه محققان  ژنومیک  است.  داشته  نتایج چشمگیری  ای 

فزایندهبه مقایسه طور  ژنومیک  از  استفاده  با  کشف  ای  به  ای 

و   بدن  ساز  و  سوخت  و  انسان  رفتار  توسعه  مسئول  مناطق 

یافته دست  بیماری  به  ابتلا  حال  استعداد  در  مطالعات  این  اند. 

 های مرتبط با بخش عصبی و رشد و نمو است.کشف مسیر ژن 

ای به فاش کردن  برخی از محققان با استفاده از ژنومیک مقایسه 

ژنومیپایه بیماری   بسیاری  های  حیوانات  هااز  امید    ،در  با 

جدید  به بینش  آوردن  انسان   دردست  در  بیماری  توسعه 

و  به  .اندپرداخته  مطورکلی  شده  مطرح  موارد  اساس   توان یبر 

قابل  هاییتوانا ا  کیتکن  نیا  یهاتیو  موارد  شامل   جاد یرا 



 ... ی اسه ی مقا  ک ی در ژنوم   نده ی آ   یاندازها وندها و چشم ر :  صفری و صفری 

23 

تکامل عملکرد  یی شناسای،  چارچوب  شناسایعناصر  با    یی : 

محفاظت  یهایتوال و  همشده  ب  ، یخطناطق  دانش    ن یانتقال 

بهرهکه    هاگونه داده  یریگامکان  برا  یهاگونه  یهااز   یمدل 

ز فراهم  مطالعه  کمتر  ی هاگونه  یشناسستیدرک  را  شده 

ی  سازد یم یعنی چندسطح  یها داده  یسازکپارچهو  ادغام    ی 

مولکول  یکیزیف  ،یکیژنت  یهانقشه  یهاداده ایجاد    ،یو  برای 

ژنوم    یدرک جامع   ی هاتیمحدوددانست.  از ساختار و عملکرد 

شامل  ر  ش یپ   ی هاچالشو   یذات مدل  ازینو  توسعه    ی هابه 

پ   شرفتهیپ   ی تکامل  و   یاضیر بتوانند    یتکامل   یهایدگیچیکه 

جانب ژن  انتقال  به  ی ازجمله  دقرا  بگ  قیطور  نظر  ،  رندیدر 

تصو  یسازکپارچه ی نما  تیریمد  برای  هاداده  یرسازیو    ش یو 

حجم   مطالعات    یچندبعد  یهاداده  میعظمؤثر  از  حاصل 

  و   یاب ییتوال  لیتکمی یعنی  ژنوم  یهاپر کردن شکاف،  کیژنوم

گونه   ریتفس حلقه   یدیکل  یهاژنوم  درخت   یهاکه  مفقوده 

م  ی تکامل نقشه  شیافزاو    شوندیمحسوب  معنی   هاوضوح    به 

نقشه از  پا  یهاگذار  وضوح  نقشهی)مگاباز  نیی با  به  با    ی ها( 

 دانست.  (یباز)تک یوضوح مولکول

م   ریاخ  یهاافتهی  یانتقاد  سهیمقا حوزه   دهدینشان  که 

از    یاسه یمقا  کیژنوم  کیبه    یفیرشته توص   کیدر حال گذار 

پ  کاربرد  نیبشیدانش  ا  ی و  اصل  نیاست.  تحول  با سه    ی گذار 

ت تکو    اس یمق  رییغشامل  نگاه  از  به    یژنومحرکت  محدود 

پان  دگاه ید تحل  و   عمق   رییتغی،  ژنومجامع  از    ی هالیگذر 

به  یتوال صرف  داده  یهاهیلا  یسازکپارچه یمحور    یهامختلف 

مکان  یبرا  یکیاُم و  سمیدرک    ی نیگزیجا  و  روش  رییتغی 

الگور  یسنت  یهاروش  یجیتدر   یبرا  یهوش مصنوع   یهاتمیبا 

است  دهیچیپ   یهاداده   ریتفس آ  یبرا.  همراه    نده، یمطالعات 

ادغام    ت،یفیک  با  یهاژنومپان  ه یته  یعنی   کردیسه رو  نیا  بیترک

به  ی کیاُم  چند  ی هاداده مصنوع   یابزارها  یری کارگو  ی  هوش 

 یاسابقهیرا با وضوح ب  یتکامل  یاست تا نه تنها الگوها  ضروری

کن ز  م، یآشکار  عملکرد  نآن  یستیبلکه  را  کمبه  زیها    ی طور 

 . میینما دییو تأ ینیبشیپ 
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