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 نامؤلفپیشگفتار 

توفیق فراهم آوردن این مجموعه را به ما ارزانی که متعال را خداوند حمد و سپاس بیکران 

قرن حاکمیّت و شکوفایی که قرن بیست و یکم  ،به عقیده بسیاری از صاحب نظرانداشت. 

آوری نوین، تواند عامل انقلاب سبزی دیگر باشد. به مدد این فناست که میآوری فنزیست

شناسی و کشاورزی پدید آمده است. کاربرد پتانسیل قابل توجهی در علوم پایه زیست

انداز روشن و آوری در کشاورزی به خصوص برای کشورهای در حال توسعه، چشمفنزیست

موده است. طبق گزارش سازمان همکاری و توسعه ای ترسیم نبسیار امیدوار کننده

برداری از این علوم نو ظهور (، در دو دهه اخیر میزان اکتشاف و بهرهOECDاقتصادی )

که از است آوری امکاناتی را فراهم آورده فنزیست رفتتر از آن بود که تصور میسریع

آوری در کشاورزی فنارگیری این اما به ک. نبودندهای سنتی قابل دسترس طریق روش

های سنتی به نژادی کمک به روش ، برایوری بیشتر از منابع موجودتواند با هدف بهرهمی

های سنتی در کنار روشآوری فنزیستطور کلی استفاده از هگیاهی مؤثر واقع شود. ب

)کلاسیک( باعث تسریع در دستیابی به اهداف به نژادی گیاهی و تأمین احتیاجات کمیّ و 

عنوان آوری را به. در عین حال، هیچ گاه نباید این فنشدآینده خواهد حال و کیفی بشر در 

های سنتی و معمول به نژادی قلمداد نمود، بلکه بایستی این دو را مکمل جایگزین روش

 یکدیگر دانست.

های مختلف تجزیه از آنجایی که در این کتاب روشاین کتاب شامل هفت فصل است. 

QTL  با استفاده از نشانگرهایDNA  به این لحاظ در فصل اول توضیح داده شده است

کتاب مطالبی در زمینه نشانگرهای مولکولی ارائه شده است. اگرچه این فصل بسیار مختصر 

اند، اما برای درک مباحث مربوطه بندی شدهبوده و نشانگرهای مختلف تنها معرفی و طبقه

های کنترل کننده یک صفت QTLیابی که قدم اول برای مکانکند. از آنجایی کفایت می

های پیوستگی است، بنابراین کمی، آشنایی با مفاهیم مربوط به نوترکیبی و تهیه نقشه

، QTLدر فصل چهارم و پنجم، اصول تجزیه به این مفاهیم پرداخته است.  فصل دوم و سوم

های آماری مختلف برای ب و روشدار مناسیابی، انتخاب آستانه معنیهای نقشهجمعیت

های ششم و هفتم( به ترتیب به کلون ارائه شده و در دو فصل آخر )فصل QTLتجزیه 



های پیوستگی تهیه شده و همچنین گزینش به کمک نشانگر که ها بر پایه نقشهکردن ژن

 باشد، پرداخته شده است.نژادی گیاهان مختلف میاز اهداف اصلی در فرآیند به

ن کتاب بر این بوده است که امانتداری را رعایت کرده و برای حفظ حقوق اتمامی تلاش مؤلف

دقت  همهبا  محققین و نویسندگان، تمامی مراجع و منابع استفاده شده در انتهای کتاب ذکر شوند.

نیست، از چینی کتاب، شکی نیست که این اثر خالی از نقص تدوین و حروف ،انجام شده در تهیه

دانشجویان عزیز استدعا همچنین و  و تحقیقاتی از صاحب نظران، همکاران دانشگاهی ن رویای

منتقل نموده و ما را در ارائه بهتر مطالب در  مؤلفان این اثرانتقادات و پیشنهادات خود را به  ،دارد

لیه دانند از شورای انتشارات و کهای بعدی یاری فرمایند. همچنین مؤلفین وظیفه خود میچاپ

 کارکنان انتشارات و چاپ دانشگاه ارومیه که در چاپ کتاب مساعدت فرموداند، سپاسگزاری نمایند.

                                                                                                                                             

 نامؤلف

  



 

 

 

 

 



 

  

 ژنومیکسو اهمیت علم ای بر مفهوم مقدمه -۱-۱

ها در جهان است که در قرون گذشته در قالب علوم ترین پدیدهحیات یکی از پیچیده

-شناسی، جانورشناسی، اکولوژی و ... و اخیراً با روشزیستی مانند پزشکی، کشاورزی، گیاه

-های متمادی است که محققان تلاش میسالهای مولکولی مورد تحقیق قرار گرفته است. 

عات به همین منظور، مطالهای مختلف سلول را کشف نمایند. کنند تا نحوه فعالیت بخش

این  گرفته است.های بزرگ و کوچک زیستی انجام کولبیوشیمیایی زیادی روی مول

همچنین مطالعات زیادی در شوند. می DNAو  RNA ها،های بزرگ شامل پروتئینمولکول

بولیسمی اهای متمورد همانندسازی، رونویسی، ترجمه، ساختار و عملکرد غشاء و واکنش

 صورت گرفته است.

، که در واقع شناسی، ژنتیک استهای علمی شناخته شده در حوزه زیستیکی از شاخه

-ها حامل دستورالعملژنعلم مطالعه توارث یا انتقال صفات از نسلی به نسل دیگر است. 

های سلول و اعمال ها هستند که به نوبه خود فعالیتهای لازم برای ساختن پروتئین

 کنند و به این ترتیب در بروز صفات گوناگون نقش دارند.مختلف جاندار را تعیین می

-ملعبه مطالعه این دستورال عنوان ژنومیکسر قالب حوزه جدیدی از علم بهان ددانشمند

های موجود در یک در حقیقت علم ژنومیکس به مطالعه همه ژنپردازند. های ژنتیکی می

توالی، پردازد و به عبارتی، ها میها با یکدیگر و با محیط اطراف آننآجاندار )ژنوم( و تعامل 

نماید. در واقع تمرکز این شاخه علمی نوین، بر مطالعه را مطالعه میساختار و عملکرد ژنوم 

این اطلاعات شامل اعمال هر یک از  و تفسیر اطلاعات ژنتیکی یا همان ژنوم جاندار است.
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های ها از ژنها و چگونگی تأثیرپذیری این ژنها به تنهایی، شیوه تنظیم فعالیت آنژن

 شود.دیگر و محیط اطرافشان می

ژنومیکس شناخت ما از موجودات زنده را از سطح مولکولی تا سلول، همه موجود و 

ها از تکامل و روابط بین گونه و درک و فهم ما را ،ت متحول نمودهبالاخره در سطح جمعی

های سریع برای کارگیری روشهای ژنومیکس، بیکی از مراحل بررسی .بخشدبهبود می

های پیشرفته، بخش اعظم آن به کمک در بیشتر آزمایشگاههاست که اکنون یابی ژنتوالی

کارگیری اطلاعات است. یک ژنوم مرحله بعد، شامل بگیرد. ها انجام میها و رایانهربات

در حال حاضر از یک کیت  محققان ها قطعه کد ژنتیکی است.مشخص، حاوی میلیون

ی ریاضی که در مجموع هاای و روش)بسته آزمایشگاهی برای یک منظور خاص( رایانه

-شود، برای تفسیر، دستکاری و تجزیه این اطلاعات استفاده میبیوانفورماتیک گفته می

 کنند.

-های فوری ژنتیکی اشاره کرد. بهتوان به تهیه عکساز دیگر مراحل مهم ژنومیکس، می

-نهای یک موجود فعال نیستند و ردیابی عملکرد ژدلیل آنکه در یک زمان خاص، همه ژن

ها در طول کروموزوم های منفرد و محل آنند، میسر است. ژنها در حالی که فعال هست

تشابه زیادی داشته باشند، بنابراین مطالعات ژنومیکس ، های مختلفممکن است در گونه

ها نیز قابل استفاده است. کند که برای دیگر گونهدر تعدادی گونه مدل، اطلاعاتی فراهم می

دست آمده از مطالعه روی مگس سرکه )میوه( یا مخمر در مورد انسان نتایج بهبرای مثال، 

 نیز کاربرد دارد.

پذیرد و مندی از علم ژنومیکس صورت میها در سایه بهرهها و پیشرفتهمه این موفقیت
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های بیولوژیک را با های مولکولی مورد استفاده در ژنومیکس، امکان مطالعه سیستمتکنیک

 آورند.سیت بسیار بالا که پیش از این قابل دستیابی نبود، فراهم میدقت و حسا

 های علم ژنومیکسبندیتعاريف و طبقه -۱-۲

ژنومیکس اصطلاحی است که به شکل گسترده در جوامع علمی بکار برده شده و برای 

که  ،عنوان دانشی جدید توصیف شدبه 1988در سال  1نخستین بار توسط توماس رودریک

شد و از سال و تجزیه ژنومی بیان می 3یابی، توالی2یابیدر ابتدا تنها در ارتباط با نقشه

 ها گسترش پیدا کرد. از تجزیه ژنوم به کارکرد ژن ،به بعد 1995

های یک موجود ها و کروموزومژنومیکس از کلمه ژنوم که به مجموعه کامل همه ژن

 1920سال  رد 4وم برای اولین بار توسط وینکلردست آمد. اصطلاح ژنشود، بهگفته می

ژنومیکس در معنای  استفاده شد و از ترکیب دو کلمه ژن و کروموزوم حاصل شده است.

-های مولکولی ساختار، کارکرد و تکامل سیستمبه معنای درک سطح ژنومی پایه ،گسترده

های ژنومی با آوریکل ژنوم و فن یابیتوالیهای حاصل از های بیولوژیک با استفاده از داده

 . استکارایی بالا 

گیرند، کار میشناسی مولکولی سنتی را بهای زیستهایی که روشبرخلاف پژوهش

برد. کار میا در مقیاس کل ژنوم بهای بیولوژیک رمطالعات بر پایه ژنومیکس، سیستم

های مل سیستمهای پیچیده و پایداری هستند که شاهای بیولوژیک، سیستمسیستم

های بالاتر از سطح سلول سلولی، محدودتر از سلول )مانند مسیرهای بیوشیمایی( و سیستم

                                                      
1. Thomas H. Roderick 

2. Mapping 

3. Sequencing 

4. H. Winkler 
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 د.نباشو اکوسیستم می مانند جمعیت

شناسی به نام لودویگ نخستین بار توسط زیستها که سیستم بر پایه نظریه عمومی

دو ویژگی اولیه هر سیستم  ،، ساختار و کارکردمطرح گردید 1940در دهه  1تالانفیفون بر

توان به دو گروه ژنومیکس آیند و از دیدگاه این نظریه، ژنومیکس را میحساب میبه

صورت مطالعه گسترده بندی نمود. ژنومیکس ساختاری، بهطبقه 3کارکردیو  2ساختاری

 شود که شاملها تعریف میها و دیگر درشت مولکولها، پروتئینساختار ژنوم از نظر ژن

یابی، تعیین ساختار دقیق ژنوم و همچنین شناسایی ساختمان و عملکرد یابی، توالینقشه

ها در های کارکردی ژنژنومیکس کارکردی، درک جنبه. استها در سطح ژنوم پروتئین

های مختلف مانند ها از جنبهشود. کارکرد ژنهای بیولوژیک را سبب میسیستم

وسیله ها بهشیمیایی مانند فسفریلاسیون پروتئین کارکردهای بیولوژیک، کارکردهای

، DNAکینازها، کارکردهای سلولی مانند نقش داشتن در تقسیم سلولی یا همانندسازی 

های سازگاری مانند نقش دکارکردهای تکوینی مانند نقش داشتن در تمایز سلولی یا کارکر

کردی مورد مطالعه و ها در سازگار شدن یک موجود در ژنومیکس کارداشتن محصول ژن

ژنوم  توالیکند تا ارتباط دقیق ژنومیکس کارکردی کمک می ،واقعگیرد. در بررسی قرار می

تجزیه کارکردی  یتسبرای درک درست کارکرد ژن، بای با کارکرد بیولوژیک آن تعیین شود.

ها بولیتاو مت 5، پروتئین )پروتئومیکس(4)ترانسکریپتومیکس( RNAمقدار 

                                                      
1. Ludwig von Bertalanffy 

2. Structural genomics 

3. Functional genomics 

4. Transcriptomics 

5. Proteomics 
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و سپس  mRNAها نیازمند تبدیل ژن به صورت گیرد، زیرا کارکرد ژن 1)متابولومیکس(

 های گوناگون است.ها و متابولیتپروتئین

های علم بندی ژنومیکس، بر پایه پیوستگی و رابطه آن با دیگر شاخهنوع دیگر طبقه

ژنومیکس  لهاز جمبندی انواع ژنومیکس شامل ژنومیکس پایه )دسته این اساس،. بر است

از جمله ای و اکولوژیکی( و کاربردی )فیزیولوژیکی، محاسبه بیوشیمیایی، ژنتیکی، تکاملی،

باشند. میژنومیکس صنعتی، کشاورزی، محیطی، پزشکی، شیمیایی، دارویی، سرطان و ...( 

 گردد:مختصر از هر کدام ارائه می تعاریفدر زیر 

 ژنومیکس پايه 

برد، تا کار میوریهای ژنومیکس را بهآفن ،یابی کل ژنومهای حاصل از توالیداده

 گاه ژنومی اثبات نماید.دفرآیندهای سلولی پایه را از دی

 ژنومیکس بیوشیمايی 

های بیوشیمیایی مانند کاتالیزها و کاتالیزورهای های کد کننده و مسؤل فعالیتژن

 دهد.آنزیمی را مورد بررسی و مطالعه قرار می

  ژنتیکیژنومیکس 

های در ویژه بین جمعیتروابط ژنتیکی شامل خویشاوندی، گوناگونی و چندشکلی به

 کند.حال تفرق را با استفاده از ابزارهای ژنومیکی تعیین می

 ژنومیکس تکاملی 

                                                      
1. Metabolomics 
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را با استفاده از ابزارهای ژنومی  1هاروابط تکاملی موجود بیم موجودات و ریزسازواره

 نماید.بررسی می

 

 فیزيولوژيکی ژنومیکس 

های فیزیولوژیک یک موجود های پروتئینی مؤثر در پاسخهای ژنتیکی و برهمکنشداده

 دهد.را مورد شناسایی قرار می

 ایژنومیکس محاسبه 

های های تنظیمی و فیلوژنیک و راهها، شبکهپیشگویی ساختار و روابط پروتئین

 شود.سبب میهای کامپیوتری آوریمتابولیک را با استفاده از فن

 ژنومیکس اکولوژيکی 

های اکولوژیکی تمایز یافته، استفاده از دانش ژنومیکس سبب درک اساس ژنتیکی پدیده

های ها و درک اساس مولکولی و مکانیسمبرای درک ساختار و عملکرد اکوسیستم

های بیولوژیک در زمینه تعیین کننده ترکیب، ساختار، کارکرد و پویایی سیستم

 شود.ی مورد نظر و در سطح ژنوم میاکولوژیک

 های آنيابی ژنوم و انواع روشنقشه -۱-۳

های ژنومی برای یابی آن است. در اوایل، نقشهاولین گام در فهم ساختار ژنوم، نقشه

ه در زیر بیشتر بحث ه صفاتی خاص یا نشانگرها )کدهای تعیین کننتعیین محل مکان

های ژنوم، توجه پژوهشگران به استفاده از این آغاز پروژهاند. با رفتهکار میخواهد شد( ب
                                                      
1. Microorganisms 


