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ــم و دانــش فکــر کــرده ایــم، دانشــی کــه راهگشــا باشــد و   ــه عل در بایومیکــس، همــواره ب
ــرای  ــه ب ــردی و همــه جانب ــا کیفیــت، کارب ــی ب ــه راه حل ــد از دیتــای خــام روی کاغــذ، ب بتوان

مطالعات اومیکس پژوهشگران تبدیل شود. 
صفحــات پیــش رو، شــماره صفــر، از مجلــه بایومیکــس اســت. یــک نســخه آزمایشــی بــرای 
راهــی کــه در نهایــت، بــه بســتری بــرای بــه اشــتراک گــذاری دانــش و تجربــه و کاربــرد منتهــی 
شــود. طراحــی، مطالــب و ســرفصل هــای ایــن پیــش شــماره، صرفــا نمایشــی از یــک ایــده 
اســت تــا بتوانیــم نظــرات و پیشــنهاد هــای مخاطبیــن و همراهــان بایومیکــس را ســرلوحه 
طراحــی و انتشــار مطالــب شــماره ١ و نســخه هــای بعــدی ایــن مجموعــه کنیــم. از ایــن رو، 
صمیمانــه پذیــرای تمــام نظــرات و نــکات شــما همراهــان گرامــی هســتیم، تــا در کنــار هــم، 
بــه کمــک هــم و بــا قلــم هــم، راهــی را بــرای اشــتراک دانــش مــان آغــاز کنیــم. پیشــاپیش از 

لطف شما برای به اشتراک گذاری نظرتان، ممنونیم.

٤١مقدمه

آغاز این مسیر
به قلم شماست ...



یــک تیــم تحقیقاتــی بین المللــی بــه رهبــری پروفســور ریتــا تِــواری از دانشــگاه ناتینگهــام، موفــق بــه 
ــه در  ــق، ک ــن تحقی ــده اند. ای ــا ش ــگل مالاری ــلولی ان ــر س ــم تکثی ــدی تنظی ــم های کلی ــف مکانیس کش
PLOS Biology منتشــر شــده اســت، می توانــد بــه توســعه روش هــای جدیــد درمانــی بــرای مبــارزه بــا 

این بیماری کمک کند.
مالاریــا یــک بیمــاری جــدی اســت کــه توســط پشــه های مــاده منتقــل می شــود. انــگل پلاســمودیوم 
ــد و ســالانه جــان  ــه می کن ــد و گلبول هــای قرمــز خــون حمل ــه ســلول های کب ــا ب عامــل بیمــاری مالاری

صدهــا هــزار نفــر را می گیــرد. ایــن تحقیــق جدیــد بــا هــدف درک بهتــر نحــوه تکثیــر 
غیرمعمــول انــگل مالاریــا و یافتــن اهــداف درمانــی جدیــد انجــام شــده 

است.
ــواری، دو آنزیــم کینــاز  تیــم تحقیقاتــی بــه رهبــری پروفســور تِ

کــه  را شناســایی کرده انــد   NEKو ١ ARKنام هــای ٢ بــه 
ــه  ــگل پلاســمودیوم ب ــر ســلولی ان نقــش مهمــی در تکثی

ویــژه در مراحــل انتقــال در پشــه هــا دارنــد. ایــن آنزیــم
بــرای  بالقــوه  اهــداف  عنــوان  بــه  می تواننــد   هــا 

طراحی داروهای جدید مورد استفاده قرار گیرند.
پروفســور تِــواری می گویــد: "کنتــرل تکثیــر انــگل 
مالاریــا بــه انــدازه کنتــرل خــود بیمــاری مهــم اســت. 
ــد  ــه ها می توان ــگل در پش ــر ان ــوه تکثی ــر نح درک بهت

ــرای  ــدی ب ــای جدی ــا راه ه ــد ت ــک کن ــا کم ــه م ب
جلوگیری از انتقال بیماری پیدا کنیم."

ایــن تحقیــق نشــان می دهــد کــه آنزیــم 
مراحــل  در  مهمــی  نقــش   NEK١

مختلــف توســعه انــگل مالاریــا دارد 
یــک  عنــوان  بــه  می توانــد  و 
داروهــای  بــرای  بالقــوه  هــدف 
ضــد مالاریــا مــورد اســتفاده قــرار 

گیرد.

٥١تازه ها:  کشف کلیدی برای کنترل تکثیر انگل مالاریا

ــرل  ــرای کنت ــدی ب ــف کلی ــمندان کش دانش
تکثیر انگل مالاریا انجام دادند



بر  می تواند  مکانیکی  نیروی  که  دادند  نشان  بار  اولین  برای  کلمِسون  دانشگاه  محققان 
رونویسی ژن ها تأثیر بگذارد. این کشف می تواند به درک بهتر مکانیسم های تنظیم فعالیت 

ژنومی و توسعه روش های درمانی جدید کمک کند.
رونویسی فرآیندی است که طی آن سلول یک نسخه RNA از یک قطعه DNA ایجاد می کند. 
یکی از انواع RNA، به نام mRNA، اطلاعاتی را برای ساخت پروتئین های مورد نیاز برای ساختار 

و عملکرد سلول ها یا بافت ها ایجاد می کند.
آنزیم RNA پلیمراز (RNAP) نوعی پروتئین است که mRNA تولید می کند. این آنزیم روی 
مارپیچ DNA دو رشته ای حرکت می کند، آن را باز می کند تا توالی جفت های باز فقط یک رشته 
را بخواند و یک mRNA مکمل با آن را سنتز کند. رونویسی یک ژن زمانی شروع می شود که 
RNAP به یک توالی DNA به نام "پروموتر" متصل می شود و در یک توالی "ترمیناتور" به پایان 
می رسد که در آن نسخه mRNA آزاد می شود. دیدگاه متعارف پایان دهی این است که پس 

از آزاد کردن mRNA، RNAP از DNA جدا می شود.
تیمی از محققان به رهبری فینزی و شامل دیوید دانلاپ، برای اولین بار نشان دادند که نیرو 

چگونه می تواند در یک روش جایگزین برای پایان دهی رونویسی نقش داشته باشد.
با استفاده از پنس های مغناطیسی برای کشیدن آنزیم RNA پلیمراز در امتداد یک DNA الگو، 
پلیمراز   RNA آنزیم  ترمیناتور،  یک  به  رسیدن  از  پس  که  دهند  نشان  توانستند  محققان 
باکتریایی ممکن است روی الگوی DNA باقی بماند و به سمت عقب، یعنی به روی پروموتر 
قبلی، یا به سمت جلو، یعنی پروموتر مجاور، کشیده شود تا چرخه بعدی رونویسی را آغاز 
بار  چندین  است  ممکن   DNA قطعه  یک  آیا  که  می کند  تعیین  نیرو  جهت  بنابراین،  کند. 
رونویسی شود یا فقط یک بار. فینزی و دانلاپ گزارش می دهند که این مکانیسم بازیافت که 

توسط نیرو جهت می یابد، می تواند فراوانی نسبی ژن های مجاور را تغییر دهد.
علاوه بر این، آن ها دریافتند که توانایی RNAP در لغزندگی به دومین C-Terminal زیر واحد 
آلفای آن بستگی دارد، بخشی که یک پروموتور را در جهت مخالف لغزش تشخیص می دهد. 
این زیر واحدها به آنزیم اجازه می دهند تا روی مسیر بماند، بچرخد و رشته دیگر از دو رشته 
DNA را بگیرد که ممکن است در آن یک پروموتور دیگر باشد. در واقع، با حذف زیر واحدهای 

آلفا، چرخش به سمت پروموترهای جهت مخالف رخ نداد.
درک کامل مکانیسم های مولکولی که فعالیت رونویسی را در ژنوم تنظیم می کنند ممکن است 
به کشف روش های درمانی جدیدی مبتنی بر اصلاح RNAP برای سرکوب بیان پروتئین های 

عامل بیماری منتهی شود.
فینزی گفت ممکن است مکان هایی در ژنوم وجود داشته باشد که در آن ها این روند بازیافت 

بیشتر از سایر مکان ها اتفاق می افتد، اما این هنوز ناشناخته است.

٦١تازه ها: اثر نیرو بر رونویسی

همنشینی ف�زیک و زیست شناسی



٧١تازه ها: اثر میکروبیوم گوارشی بر سطح هورومون در موش 

منتشر   PLOS Genetics در  که  پژوهشی  در  محققان 
آسپیرین می تواند علائم کمبود  که  دادند  نشان  شده، 
هییپوفیز  کاری  کم  به  مبتلا  موش های  در  را  هورمونی 

بهبود بخشد.
افرادی که دارای جهش در ژن Sox٣ هستند، دچار کم 
هیپوفیز  غده  که  موقعیتی  می شوند،  هییپوفیز  کاری 
به  منجر  می تواند  و  نمی کند  تولید  کافی  هورمون 
مشکلات رشد، ناباروری و پاسخ ضعیف بدن به استرس 

شود.
در این تحقیق، دانشمندان در موسسه فرانسیس کریک 
ژن Sox٣ را از موش ها حذف کردند که باعث شد در 
سن از شیر گرفته شدن، دچار کم کاری هیپوفیز شوند.

بر  عمدتاً   Sox٣ در  جهش ها  که  دریافتند  آن ها 
غده  به  که  می گذارند،  تأثیر  مغز  در  هیپوتالاموس 
هیپوفیز دستور می دهد تا هورمون ها را آزاد کند. با این 
فعال  متفاوتی  مغزی  سلول  در  معمولاً  ژن  این  حال، 

مهم  سوال  بنابراین  است، 
این بود که کدام سلول
از  را  تأثیر   ها بیشترین 
دریافت  ژن  این  نبود 

می کنند.
کاهش  دانشمندان 
سلول هایی  در  تعداد 
را   NG٢ گلیای  نام  به 
که  کردند،  مشاهده 
این  می دهد  نشان 
حیاتی  نقش  سلول ها 
سلول بلوغ  القای  در 

در  هیپوفیز  غده   های 
گرفتن  شیر  از  زمان 
دارند، که قبلاً شناخته 
این  بود.  نشده 
موضوع می تواند تأثیر 

مرتبط با تولید هورمون را توضیح دهد.
سپس تیم تحقیقاتی موش ها را به مدت ٢١ روز با دوز 
افزایش  باعث  کار  این  کردند.  درمان  آسپیرین  پایین 
شدن  کاهش  و  هیپوتالاموس  در   NG٢ گلیای  تعداد 

علائم کم کاری هیپوفیز در موش ها شد.
اگرچه هنوز مشخص نیست که آسپیرین چگونه این اثر 
را داشته است، یافته ها نشان می دهند که می توان آن 
را به عنوان یک درمان بالقوه برای افرادی با جهش های 
Sox٣ یا سایر مواردی که در آن گلیای NG٢ آسیب دیده 

است، بررسی کرد.
باکتری های  این پژوهش نقش  یک کشف تصادفی در 

روده را در تولید هورمون نشان داد.
هنگامی که موسسه ملی تحقیقات پزشکی (NIMR) در 
سال ٢٠١٥ با موسسه فرانسیس کریک ادغام شد، جنین
 های موش از ساختمان سابق به ساختمان جدید منتقل 
شدند و این شامل موش هایی با جهش  در Sox٣ بود.

گرفتن  شیر  از  مرحله  به  موش ها  این  که  هنگامی 
آن ها  که  دریافتند  تعجب  کمال  با  محققان  رسیدند، 

دیگر کمبودهای هورمونی مورد انتظار را ندارند.
پژوهشگر  احتمالی،  علت  چندین  بررسی  از  پس 
باکتری ها،  شامل  معده  میکروبیوم  گالیچه،  کریستوف 
قارچ ها و ویروس هایی که در گوارشی زندگی می کنند – 
و  کریک   موش های  در  را 
 NIMR موش های 
مقایسه کرد و چندین 
و  ترکیب  در  تفاوت 
مشاهده  را  آن  تنوع 
کرد که ممکن است به 
رژیم  در  تغییر  دلیل 
یا  آب  محیط،  غذایی، 
باشد  دیگری  عوامل 
جابجایی  با  همراه  که 

رخ داده است.
تعداد  همچنین  او 
گلیای NG٢ را در موش
بررسی  را  کریک   های 
این و دریافت که  کرد 
  سلول ها نیز در سطح 
که  هستند،  طبیعی 

اثر میکروبیوم گوارشی 
بر سطح هورومون

 در موش 



نشان می دهد میکروبیوم موجود در موش های کریک به نوعی در 
برابر کم کاری هیپوفیز نقش محافظتی داشته است.

برای تأیید این نظریه، کریستوف مدفوع موش های NIMR را به 
موش های کریک پیوند زد و مشاهده کرد که موش های کریک این 
 NGبار علائم کم کاری هیپوفیز را نشان دادند و تعداد گلیای ٢

کمتری داشتند.
با اینکه مکانیسم دقیق این فرایند ناشناخته است، دانشمندان 
تاثیر  از  مثال  یک  گوارشی  میکروبیوم  ترکیب  که  گرفتند  نتیجه 
عوامل محیطی بر پیامدهای یک جهش ژنتیکی است، که در این 

مورد بر عملکرد هیپوتالاموس و غده هیپوفیز تأثیر می گذارد.
کریستوف گالیچه، دانشمند ارشد سابق تحقیقات آزمایشگاهی 
در موسسه فرانسیس کریک و مدیر فعلی عملیات تحقیقاتی در 
که  بود  شگفتی  "باعث  گفت:   ،Sainsbury Wellcome مرکز 
متوجه شدیم تغییرات در میکروبیوم گوارشی، کم کاری هیپوفیز 
را در موش های بدون Sox٣ معکوس می کند. این موضوع برای 
من اثبات  شده که چقدر مهم است که هنگام کار با حیوانات در 
تحقیق از همه عوامل متغیر، از جمله میکروبیوم، آگاه باشیم و 
بدانیم چگونه پرورش حیوانات بر ماهیت و طبیعت آن ها تاثیر 

دارد."
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دانشمندان کشف کردند که ژن های جدید چگونه می توانند از ژن های قدیمی به وجود آیند.
محققان دانشگاه آریزونا در یک مطالعه جدید، به بررسی تکامل پروتئین های ضد یخ در ماهی ها پرداختند 

تا بفهمند ژن های جدید از کجا می آیند.
آن ها این پروتئین ها را در سه گونه غیرمرتبط ماهی بررسی کردند و نتایج شگفت انگیزی به دست آوردند. 
در حالی که پروتئین ها در هر گونه از نظر عملکرد و ساختار مشابه هستند، به طور مستقل از منابع ژنتیکی 
مختلف تکامل یافته اند. این پدیده، که به تکامل همگرا معروف است، یک مورد نادر از همگرایی توالی 
پروتئین است. این پدیده نشان می دهد که چگونه ویژگی های تطبیقی مشابه، و حتی توالی های پروتئینی 

تقریباً یکسان، می توانند از طریق مسیرهای تکاملی کاملاً متفاوت تولید شوند.
این مطالعه مثال های واضحی از مکانیسم های تکاملی مختلف را ارائه می دهد که می تواند منجر به تولد 
ژن های جدید شود. یافته ها نشان می دهند که ژن های جدید می توانند با استفاده مجدد از قطعات ژن
 های اجدادی در حالی که مناطق کدگذاری کاملاً جدید (بخش های کدکننده پروتئین DNA) را ترکیب می

 کنند، تشکیل شوند. این مفهوم نوآورانه، می تواند شکاف موجود بین شکل گیری ژن کاملا جدید از مناطق 
غیر کدکننده و مدل قدیمی که در آن عملکردهای جدید را حاصل ژن های تکثیر شده می دانست پر می

 کند.
این مطالعه، در مجله Molecular Biology and Evolution منتشر شد. کار این گروه همچنین یک مدل 
تخریب،  تکثیر،  را پیش می برد:  ژن جدید  تکامل  مکانیسم های پشت  که درک  را معرفی می کند  جدید 
تفاوت. این مدل توضیح می دهد که چگونه عملکردهای جدید می توانند از سودوژن های تخریب شده، 
ژن های عملکردی سابق که نقش اصلی خود را از دست داده اند، ایجاد شوند. این مدل همچنین نشان می
 دهد که چگونه ژن هایی که به نظر می رسد غیرعملکردی یا "Junk" هستند می توانند به چیزی کاملاً جدید 

تکامل یابند، مفهومی که پیامدهای قابل توجهی برای درک سازگاری در استرس محیطی شدید دارد.
این پژوهش یک گام قابل توجه به جلو در درک نحوه تولد و تکامل ژن های جدید است و چشم اندازهای 

جدیدی را در مورد نوآوری عملکردی یا بازیافت و سازگاری ژن ارائه می دهد.

٩١تازه ها: راز تشکیل ژن جدید

راز تشکیل
ژن جدید



بــقراط و 
بیوتکنولـوژی پزشـکی

پیوندی پایــــــدار از 
عهد باستانی تا لبه علم

ســوگندنامه بقــراط، یــک ســند پایــه ای در اخــلاق پزشــکی اســت کــه 
بیــش از دوهــزار ســال پیــش، توســط پزشــک یونانــی، بقــراط، نوشــته 
ــه اســت  ــان فــرای زمان شــده اســت. اصــول ایــن ســوگندنامه، آن چن
ــب  کــه حتــی امــروزه راهنمــای متخصصــان نظــام درمــان اســت. جال
اینجاســت کــه دوراهــی هــای اخلاقــی در بیوتکنولــوژی پزشــکی مــدرن، 

با چالش های اخلاقی زمانه بقراط، بی شباهت نیست.

اصول اصلی سوگند بقراط
اصــل  چنــد  بقــراط  ســوگندنامه 
ــن  ــه ای ــم دارد. از جمل اساســی و مه
ــرارت  ــدم ش ــی و ع ــول خیرخواه اص
 (beneficence and nonmaleficence)
بــرای  آنچــه  دادن  انجــام  اســت: 
بیمــار و بهبــود ســلامت او خــوب 
اســت و پرهیــز از آســیب زدن بــه او.  
رعایــت عدالــت و برابــری در ارائــه 
از  دیگــر  یکــی  پزشــکی  خدمــات 
مــوارد مــورد تاکیــد بقــراط اســت. از 
ــه در اخــلاق  ــه مــوارد دیگــری ک جمل
رعایــت  اســت،  مهــم  پزشــکی 
اســتقلال بیمــار در تصمیــم گیــری در 

مورد وضعیت خود است. 

بیوتکنولــوژی مــدرن و چالــش 
های اخلاقی

بــا  مــدرن،  پزشــکی  بیوتکنولــوژی 
ژن،  ویرایــش  در  پیشــرفت هایش 
و  بنیــادی،  ســلول های  بــا  درمــان 
پزشــکی شخصی شــده، بــا چالــش

 هــای اخلاقــی فراوانــی مواجــه اســت 
منعکس کننــده  نوعــی  بــه  کــه 
بــه  اســت.  بقــراط  چالش هــای 
هــای  فنــاوری  مثــال،  عنــوان 
 CRISPR-Casــد ٩ ــش ژن مانن ویرای
ــیب  ــاد آس ــورد ایج ــوالاتی را در م س
و  ناخواســته  احتمالــی  هــای 
در  آن  کاربــرد  اخلاقــی  پیامدهــای 
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اصــلاح جنیــن انســان ایجــاد مــی کنــد. تحقیقــات 
ســلول هــای بنیــادی، در حالــی کــه بــرای درمــان بیمــاری 
ــث  ــو از بح ــت، ممل ــده اس ــدوار کنن ــف امی ــای مختل ه
هایــی در مــورد اســتفاده از ســلول هــای بنیــادی جنینــی 

بوده است. 

ســــــــوگندنامه  نقــش 
بقراط در پزشکی مدرن

هــای  پیشــرفت  علیرغــم 
فــراوان در تکنولــوژی هــای 
اصــول  مــدرن،  پزشــکی 
بقــراط  در ســوگند  منــدرج 
ــتند.  ــردی هس ــان کارب همچن
ــرای  ــی ب ــن اصــول چارچوب ای
ــداز  ــم ان ــیر در چش ــی مس ط
اخلاقــی  پیچیــده 
ــه  ــکی ارائ ــوژی پزش بیوتکنول
عنــوان  بــه  دهنــد.  مــی 
خیرخواهــی  اصــل  مثــال، 
حصــول  در  را  محققــان 
اطمینــان از اینکــه کارشــان 
اســت  بیمــاران  نفــع  بــه 
در  کنــد،  مــی  راهنمایــی 
حالــی کــه عــدم شــرارت و 
سواســتفاده، آن هــا را بــر آن 
و  خطــرات  تــا  دارد  مــی 
آســیب هــای بالقــوه مرتبــط 
بــا فنــاوری هــای جدیــد را در 

نظر بگیرند.

کــه  خانــه ای  هــر  در   
بایــد داخــل شــوم بــرای 
ــال  ــه ح ــودن ب ــد ب مفی
خواهــم  وارد  بیمــاران 
ــت  ــر کار زش ــد و از ه ش
آلــوده کننــده  و  ارادی 
اعمــال  خصــوص  بــه 
و  زنــان  بــا  ناهنجــار، 
و  آزاد  خــواه  مــردان، 
باشــند،  بــرده  خــواه 

اجتناب خواهم کرد. 

ســوگند  در  شــده  ذکــر 
چالــش  بــه  را  بقــراط 

بکشد.
مــورد  در  مثــال،  بــرای 
ــک  ــی ژنتی ــرد مهندس کارب
در بهبــود ویژگــی هــای 
ایــن  ارگانیســم،  یــک 
پرســش مطــرح مــی شــود 
کــه آیــا ایــن فراینــد بــرای 
ارگانیســم کامــلا بــی خطــر 
عوارضــی  یــا  اســت 
ناخواســته در پــی خواهــد 
اینکــه  بــا  داشــت؟ 
در  ژنتیــک  مهندســی 
هــا،  میکروارگانیســم 
برخــی مهــره  گیاهــان و 
داران انجــام میشــود امــا 
مــورد  در  پرســش  ایــن 
ــک  ــی ژنتی ــرد مهندس کارب
حساســیت  انســان  در 
هــای بســیار بیشــتری را 
بــر مــی انگیــزد. اســتفاده 
نویــن  هــای  روش  از 
مهندســی ژنتیــک بــرای 
بــا  نــوزادی  طراحــی 
ویژگــی هــای صــد در صــد 
مطلــوب و گزینــش شــده 
اصــل  والدیــن،  توســط 
ــوال  ــر س ــودمندی را زی س
همچنیــن  و  بــرد  مــی 
در  را  برابــری  و  عدالــت 
ــی  ــش م ــه چال ــه ب جامع
ــرادی  ــا اف ــده ب ــد. آین کش
کــه بــه تکنولــوژی طراحــی 
مطلــوب  جنیــن  یــک 
دسترســی دارنــد، احتمــالا 

میراثی فرای زمان
میــراث مانــدگار ســوگند بقــراط در توانایــی آن بــرای 
انطبــاق بــا چشــم انــداز در حــال تکامــل پزشــکی نهفتــه 
بیوتکنولــوژی پزشــکی،  ادامــه پیشــرفت  بــا  اســت. 
متخصصــان مراقبــت هــای بهداشــتی بایــد بــا معضــلات 
اخلاقــی جدیــد دســت و پنجــه نــرم کننــد. بــا بازگشــت 
بــه اصــول بنیادیــن منــدرج در ســوگند بقــراط، آنهــا مــی 
ــا  ــا ب ــات آنه ــه اقدام ــد ک ــل کنن ــان حاص ــد اطمین توانن
شــفقت، احتــرام و تعهــد بــه رفــاه بیمارانشــان هدایــت 

می شود.

ــی  ــش م ــه چال ــراط را ب ــوگند بق ــوژی س بیوتکنول
کشد

ــه  ــیل را دارد ک ــن پتانس ــوژی ای ــه بیوتکنول ــی ک در حال
مراقبــت هــای بهداشــتی را متحــول کنــد، امــا ســوالات 
اخلاقــی را نیــز مطــرح مــی کنــد کــه مــی توانــد اصــول 
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ــاوت  ــق و تف ــی عمی ــا شــکاف طبقات ــراه ب ــی هم روزهای
ــده  هــای فــراوان در زندگــی اشــخاص و نســل هــای آین

آن ها خواهد بود.
مثــال دیگــر، اســتفاده احتمالــی از انســان یــا حیوانــات 
ــره  ــدن و به ــای ب ــدام و اعض ــد ان ــت و تولی ــرای کش ب
ــا میــل و  ــرداری از آن اســت. ایــن فراینــد حتــی اگــر ب ب
رضایــت افــراد باشــد مــی توانــد زمینــه خشــونت و 
آســیب هــای بالقــوه جهــت بهــره بــرداری و سواســتفاده 
گروهــی از افــراد را فراهــم کنــد. نگرانــی دیگــر، اســتفاده 
ــا کاربــرد دوگانــه اســت، مســیری کــه  از فنــاوری هــای ب
مــی توانــد بــه درمــان هــای نویــن منتهــی شــود یــا بــه 

دستیابی به یک سلاح بیولوژیک بیانجامد. 
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آغازگر تکثیر
نکات کاربردی برای طراحی �رایمر

١٣١در آزمایشگاه: آغازگر تکثیر

آزمایش واکنش زنجیره ای پلیمراز یا همان PCR، یک 
فرایند مهم در آزمایشگاه های زیست شناسی محسوب 
از  می شود. آزمایشی که کاربردهای بسیار زیادی دارد: 
تا  گرفته،  ناچیز  دوز  با  ویروس  به  آلودگی  تشخیص 
اهداف  برای  ژنی  قطعه  در  جهش  و  تغییرات  ایجاد 
انجام  به خوبی  پرایمر  اگر طراحی  اما  ژنتیک.  مهندسی 

نشود، رسیدن به این اهداف غیر ممکن خواهد بود. 
پرایمر همانطور که از نامش پیداست، یک آغازگر است: 
قطعه  این  واقع  در  پلیمراز.  ای  زنجیره  واکنش  آغازگر 
DNA کوتاه و تک رشته، انتهای ٣’ OH آزاد را برای آغاز 
فرایند سنتز DNA از رشته الگو توسط آنزیم DNA پلیمراز 
فراهم می  کند. پرایمر با هدف اتصال به دو طرف قطعه 
ژنی که قصد تکثیر آن را داریم طراحی می شود. اتصال 
مناسب و دقیق پرایمر به جایگاه هدف در رشته الگو، 
می تواند بسیاری از خطاهای احتمالی در فرایند PCR را 
از بین ببرد. اما دقیق بودن این اتصال به چه عواملی 

بستگی دارد؟

طول پرایمر
طول ایده آل معمولاً بین ١٨ تا ٢٤ نوکلئوتید است. پرایمرهای کوتاه تر، ممکن است به نواحی غیر اختصاصی متصل 
شوند. در واقع ممکن است برای یک پرایمر با تعداد نوکلئوتید اندک، الگوهای تصادفی زیادی در رشته الگو پیدا 
شود و تکثیر غیراختصاصی صورت بگیرد. هرچند این موضوع می تواند بسته به هدف ما از انجام PCR مفید و مورد 
استفاده باشد، برای مثال Random hexamer ها که در سنتز cDNA کاربرد دارند. علاوه براین، پرایمرهای بلندتر 

هم ممکن است به دلیل دمای ذوب بالا، کارایی کمتری داشته باشند.

دمای ذوب
دمای ذوب یا Melting temperature دمایی است که در آن نیمی از پرایمرها از رشته الگو جدا می شوند. این دما 
 Tm کاربرد دارد. فرمول های متفاوتی برای محاسبه PCR در سیکل های Annealing در تنظیم دمای مرحله اتصال یا
پرایمر وجود دارد که توسط نرم افزارهای مختلف طراحی پرایمر استفاده می شود. Tm مناسب برای پرایمرها بین ٥٢ 
تا ٥٨ درجه سانتی گراد است. همچنین باید به این نکته توجه کرد که اختلاف Tm بین دو پرایمر حداکثر ٣ درجه 
سانتی گراد باشد. Tm پایین پرایمر احتمال اتصال غیر اختصاصی را افزایش می دهد. Tm بالا هم ممکن است به 

دلیل عدم هیبریداسیون مناسب، کارایی PCR را کاهش دهد.
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١٤١در آزمایشگاه: آغازگر تکثیر

G/C درصد
پرایمر مهم است.  در   T و   A دارای  نوکلئوتیدهای  به   C و   G بازهای  با  نوکلئوتید  نسبت 
بازهای G و C با سه پیوند هیدروژنی با هم جفت می شوند و اتصالی محکم تر نسبت به 
جفت شدن بازهای T و A با دو پیوند هیدروژنی برقرار می کنند. با  توجه به این موضوع 
درصد GC مناسب در پرایمر بین ٤٠ تا ٦٠ درصد است. درصد GC بسیار پایین یا بسیار بالا 
 DNA ممکن است باعث تشکیل ساختارهای ثانویه در پرایمر یا اتصال غیر اختصاصی به
G ختم شود تا  C یا  از دو نوکلئوتید  الگو شود. بهتر است انتهای ٣’OH پرایمر به یکی 
اتصال محکمی در این ناحیه مهم داشته باشیم. با این وجود بهتر است در ٥ نوکلئوتید 

آخر این ناحیه بیش از ٢ یا ٣ نوکلئوتید G/C نداشته باشیم.

ساختارهای ثانویه
در طراحی پرایمر باید دقت کرد که توالی طراحی شده تا حد امکان ساختارهای ثانویه مانند 
دایمرهای پرایمر یا سنجاق سر تشکیل ندهد. ساختارهای سنجاق سری، بر اثر مکمل شدن 
نیز بین دو پرایمر  ایجاد حالت دایمر  افتد.  اتفاق می  با خود  نوکلئوتید های یک پرایمر 
این  در همه  رخ دهد.  است  واکنش ممکن  یک  در  متفاوت  های  پرایمر  بین  یا  یکسان 
تشکیل  گاهی  حال،  هر  در  شود.  می  کم  الگو  رشته  به  پرامر  اتصال  احتمال  حالات، 
ساختارهای ثانویه اجتناب ناپذیر است، مخصوصا وقتی به دنبال تکثیر دقیق یک قطعه 
مشخص هستیم. در این حالت باید تلاش کرد تا حدالامکان انتهای ٣’OH پرایمر آزاد باشد 
و به خوبی به الگو متصل شود. همچنین باید به دمایی که ساختارهای ثانویه در آن شکل 
می گیرند توجه کرد. برای بررسی این موارد استفاده از نرم افزارهای پیش بینی کننده ساختار 

ثانویه کمک کننده است.

پرهیز از تکرار
برای جلوگیری از اتصال غیر اختصاصی پرایمر، باید از تکرار متوالی یک باز در توالی پرایمر 

پرهیز شود.
در نهایت اگر نمونه مورد نظر شما، ژنوم یک سلول است، به کمک دیتابیس های مربوطه، 

پرایمر را در طول ژنوم بلاست کنید تا از اتصال اختصاصی آن به الگو مطمئن شوید. 
 Oligoبرای طراحی پرایمر می توانید از نرم افزارهای تخصصی زیادی کمک بگیرید از جمله ٧

Beacon Designer و



نسخه پیچی بایو-رد برای PCR ما

باندی وجود ندارد یا باند ضعیف است
دلایل مرتبط با زمان و دمای سیکل ها

مشکلات احتمالی PCR و راه حل آن ها

بعد از محاسبه غلظت ها و تهیه میکس PCR و قراردادن میکروتیوب ها در ترموسایکلر و تنظیم مراحل 
دیدن  از  و  نیست  مطلوب  نتیجه  گاهی  بریم.  می  الکتروفورز  ژل  در  را  ها  نمونه  امیدواری  با   ،PCR

باندهای به دست آمده نا امید می شویم. در این موارد، توصیه BIO-RAD چیست؟

PCR ١٥١در آزمایشگاه: نسخه

تعداد کم سیکل ها
استفاده از تعداد سیکل های کم، می تواند به تکثیر ضعیف قطعه منتهی شود. از ٢٠-٣٥ سیکل 
استفاده کنید. وقتی غلظت قطعه الگو کم است، از تعداد سیکل بیشتر و وقتی غلظت قطعه الگو 

زیاد است از تعداد سیکل کمتری استفاده کنید.

کوتاه بودن زمان
Extension 

اگر زمان طویل سازی بیش از حد کوتاه باشد، تکثیر قطعه به صورت کامل انجام نخواهد شد. به 
صورت کلی، به ازای هر ١kb مدت یک دقیقه را در نظر بگیرید.

کوتاه بودن زمان
Annealing 

اگر زمان اتصال پرایمرها کم باشد، پرایمر فرصتی برای اتصال به الگو پیدا نمی کند. حداقل ٣٠ ثانیه 
برای این مرحله لحاظ کنید.

زیاد بودن دما
Annealing ی

اگر دمای درنظر گرفته شده برای این مرحله زیاد باشد، پرایمر قادر به اتصال به الگو نخواهد بود. به 
عنوان یک قانون کلی، دمای مرحله Annealing را ٥درجه سانتی گراد کمتر از Tm پرایمرها تنظیم 
کنید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش 
فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر (بسته به واکنش شما) استفاده کنید. هنگام تنظیم دمای مرحله 
Annealing از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. اگر ٥درجه سانتی گراد کمتر از 
Tm پرایمر، به دمای مرحله Extension (٧٢ درجه) نزدیک است، استفاده از PCR دو مرحله ای را در 

نظر بگیرید. دمای Annealing نباید از دمای Extension بیشتر باشد.

کم بودن دمای
Denaturation 

اگر دمای این مرحله کم باشد، DNA الگو به خوبی از هم باز نمی شود و تکثیر قوی صورت نمی گیرد. 
از دمای ٩٥ درجه سانتی گراد برای این مرحله استفاده کنید.

طولانی بودن زمان
Denaturation 

اگر زمان این مرحله طولانی باشد، احتمال تخریب DNA بالا می رود. برای تنظیم زمان این مرحله از ٣ 
دقیقه برای Denaturation اولیه و زمان ٣٠ ثانیه برای Denaturation در هر سیکل استفاده کنید.

کوتاه بودن زمان
Denaturation 

کوتاه بودن زمان این مرحله باعث می شود دو رشته الگو به خوبی از هم باز نشده و تکثیر مناسبی 
صورت نگیرد.



باندی وجود ندارد یا باند ضعیف است
PCR دلایل مرتبط با ترکیبات

زیاد بودن 
dNTP غلظت

اگر غلظت dNTP خیلی زیاد باشد، یون منیزیم از محیط تخلیه می شود. هر کدام از نوکلئوتیدها باید 
با غلظت در ٢٠٠ میکرومولار در واکنش نهایی وجود داشته باشند.

کم بودن 
dNTP غلظت

هر کدام از نوکلئوتیدها باید با غلظت در ٢٠٠ میکرومولار در واکنش نهایی وجود داشته باشند.

 GC درصد زیاد
(بیش از ٦٥درصد) 

 Annealing دشوار است. برای بهینه کردن تکثیر، دمای GC تکثیر محتوای غنی از :PCR در محصول
 Thermal) دمایی  از شیب  استفاده  با  را   Annealing دمای  تر،  دقیق  نتیجه  برای  کنید.  بیشتر  را 

gradient) بهینه کنید. از DMSO یا سایر ناپایدارکننده های ترکیب ثانویه استفاده کنید. 

وجود ناخالص
ی در پرایمرها

وجود آلودگی در پرایمرها ممکن است PCR را مهار کند. از پرایمرهای نمک زدایی شده یا پرایمرهای 
با خلوص بالا استفاده کنید. برای تعیین وجود اثر مهاری می توانید پرایمرها را رقیق کنید، اما مقدار 

پرایمرها کمتر از ٠٫٠٢ میکرومولار نشود.

کافی نبودن
 مقدار الگو

اگر مقدار اولیه الگو کم باشد، نتیجه مطلوب حاصل نمی شود. تعداد ٥ سیکل به PCR اضافه کنید 
یا در صورت امکان از الگوی بیشتری استفاده کنید.

استفاده از 
dNTP ناخالص

وجود آلودگی در مخلوط dNTP می تواند به نتیجه نامطلوب در تکثیر یا مهار PCR منتهی شود. از 
dNTP با کیفیت استفاده کنید.

زیاد بودن غلظت
 پرایمرها

های  مکان  به  پرایمرها  اختصاصی  غیر  اتصال  احتمال  تواند  می  پرایمرها  حد  از  بیش  غلظت 
غیراختصاصی روی الگو یا به یکدیگر را افزایش دهد. علاوه بر توجه به طراحی خوب پرایمر، در واکنش 
نهایی از پرایمرهایی با غلظت ٠٫٢-١ میکرومولار استفاده کنید. به علاوه مطمئن شوید که غلظت اعلام 

شده توسط سازنده پرایمر صحیح باشد.

کم بودن غلظت
 پرایمرها

در صورت کم بودن غلظت پرایمرها، اتصال مناسبی با الگو برقرار نمی شود. علاوه بر توجه به طراحی 
علاوه  به  کنید.  استفاده  میکرومولار   ٠٫٢-١ غلظت  با  پرایمرهایی  از  نهایی  واکنش  در  پرایمر،  خوب 

مطمئن شوید که غلظت اعلام شده توسط سازنده پرایمر صحیح باشد.

کم بودن غلظت
آنزیم

اگر غلظت پلیمراز کم باشد، تمام محصولات PCR به صورت کامل تکثیر نمی شوند. غلظت بهینه 
آنزیم، به طول الگو و پیچیدگی آن بستگی دارد.

طراحی یا سنتز 
نادرست پرایمر

خطاهای  از  جلوگیری  برای  هستند.  الگو  مکمل  و  دارند  درستی  توالی  پرایمرها  که  شوید  مطمئن 
احتمالی نظیر تکرار نوکلئوتید، از نرم افزارهای طراحی پرایمر استفاده کنید. پرایمر را BLAST کنید تا 
از دقیق بودن پرایمر نسبت به توالی هدف خود مطمئن شوید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم 
افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر 

(بسته به واکنش شما) استفاده و از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. 

طولانی بودن
 قطعه هدف

غلظت ترکیبات مورد استفاده یا شرایط سیکل ها ممکن است برای توالی های طولانی کافی نباشد. 
مراحل PCR را مجددا بهینه سازی کنید و مراحل هر سیکل، مخصوصا زمان Extension را طولانی 

کنید.

آسیب، تخریب یا 
آلودگی به محدودکننده

ها در قطعه الگو

قطعه الگو ممکن است شکسته یا حاوی مهارکننده های PCR باشد. در صورت احتمال آلودگی به 
مهارکننده ها، الگوی موجود را رقیق کنید. در غیر این صورت، از الگوی تازه استفاده کنید و چرخه ها 
را افزایش دهید. یک واکنش کنترلی را امتحان کنید که در آن از یک پلاسمید خالص در کنار الگو 

استفاده می کنید تا مشخص کنید آیا اثرات مهارکننده وجود دارد یا خیر.

PCR ١٦١در آزمایشگاه: نسخه



باندی وجود ندارد یا باند ضعیف است
PCR دلایل مرتبط با ترکیبات

باندی وجود ندارد یا باند ضعیف است
دلایل مرتبط با اضافه نکردن ترکیبات

وجود باند غیراختصاصی یا باند پرایمر-دایمر
دلایل مرتبط با زمان و دمای سیکل ها

آب مورد استفاده ممکن است در استفاده های قبلی و حین پیپتینگ آلوده شده باشد. از آب عاری ناخالصی آب
از نوکلئاز تازه استفاده کنید.

زیاد بودن تعداد
 سیکل ها

تعداد بیش از حد سیکل ها می تواند احتمال تکثیر غیر اختصاصی یا خطا را بیشتر کند. از ٢٠-٣٥ 
سیکل استفاده کنید. وقتی غلظت قطعه الگو کم است، از تعداد سیکل بیشتر و وقتی غلظت قطعه 

الگو زیاد است از تعداد سیکل کمتری استفاده کنید.

طولانی بودن زمان
Extension 

اگر زمان طویل سازی بیش از حد طولانی باشد، احتمال تکثیر غیراختصاصی زیاد می شود. به صورت 
کلی، به ازای هر ١kb مدت یک دقیقه را در نظر بگیرید.

طولانی بودن زمان
Annealing 

اگر زمان اتصال پرایمرها زیاد باشد، احتمال آغاز غیراختصاصی واکنش زیاد می شود. زمان ٣٠ ثانیه 
برای این مرحله لحاظ کنید.

کم بودن دمای
Annealing 

اگر دمای درنظر گرفته شده برای این مرحله کم باشد، اتصال پرایمر به الگو اختصاصی نخواهد بود. 
به عنوان یک قانون کلی، دمای مرحله Annealing را ٥درجه سانتی گراد کمتر از Tm پرایمرها تنظیم 
کنید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش 
فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر (بسته به واکنش شما) استفاده کنید. هنگام تنظیم دمای مرحله 
Annealing از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. برای نتیجه دقیق تر، دمای 
سایر  یا   DMSO از  کنید.  بهینه   (Thermal gradient) دمایی  شیب  از  استفاده  با  را   Annealing

ناپایدارکننده های ترکیب ثانویه استفاده کنید. 

آهسته بودن سرعت تغییر
Thermal cycler دمای 

آهسته بودن سرعت تغییر دمای دستگاه، می تواند باعث طولانی شدن دمای کم، و افزایش احتمال 
غیر اختصاصی پرایمرها شود. سرعت تغییر دما را در بیشترین حالت ممکن تنظیم کنید.

 Tm نادرست بودن
محاسبه شده برای پرایمر

اگر غلظت پرایمر به درستی محاسبه نشود، محاسبه Tm و دمای Annealing نیز درست نخواهد بود. 
برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش فرض 
مرحله  دمای  تنظیم  هنگام  کنید.  استفاده  شما)  واکنش  به  (بسته  پرایمر  مناسب  غلظت  و  نمک 

Annealing از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید.

کافی نبودن
 یون منیزیم

منیزیم ناکافی یا حذف شده منجر به عدم تولید محصول PCR یا کاهش آن می شود. در واکنش 
نهایی از ١٫٥ میلی مولار منیزیم استفاده کنید. 

اضافه نکردن هریک از ترکیبات به مخلوط واکنش باعث جواب ندادن آزمایش می شود. از اضافه کردن ترکیبات در 
غلظت های مناسب مطمئن شوید. در مورد آنزیم، اگر فکر می کنید آنزیم مورد استفاده غبیرفعال شده، از آنزیم جدید 

استفاده کنید.

PCR ١٧١در آزمایشگاه: نسخه



وجود باند غیراختصاصی یا باند پرایمر-دایمر
PCR دلایل مرتبط با ترکیبات

وجود ناخالصی
 در پرایمرها

وجود آلودگی در پرایمرها ممکن است PCR را مهار کند. از پرایمرهای نمک زدایی شده یا پرایمرهای 
با خلوص بالا استفاده کنید. برای تعیین وجود اثر مهاری می توانید پرایمرها را رقیق کنید، اما مقدار 

پرایمرها کمتر از ٠٫٠٢ میکرومولار نشود.

وجود باند اسمیر
دلایل مرتبط با زمان و دمای سیکل ها

زیاد بودن تعداد
 سیکل ها

تعداد بیش از حد سیکل ها می تواند احتمال تکثیر غیر اختصاصی یا خطا را بیشتر کند. از ٢٠-٣٥ 
سیکل استفاده کنید. وقتی غلظت قطعه الگو کم است، از تعداد سیکل بیشتر و وقتی غلظت قطعه 

الگو زیاد است از تعداد سیکل کمتری استفاده کنید.

طولانی بودن زمان
Extension 

اگر زمان طویل سازی بیش از حد طولانی باشد، احتمال تکثیر غیراختصاصی زیاد می شود. به صورت 
کلی، به ازای هر ١kb مدت یک دقیقه را در نظر بگیرید.

طولانی بودن زمان
Annealing 

اگر زمان اتصال پرایمرها زیاد باشد، احتمال آغاز غیراختصاصی واکنش زیاد می شود. زمان ٣٠ ثانیه 
برای این مرحله لحاظ کنید.

کم بودن زمان
Annealing 

اگر دمای درنظر گرفته شده برای این مرحله کم باشد، اتصال پرایمر به الگو اختصاصی نخواهد بود. 
به عنوان یک قانون کلی، دمای مرحله Annealing را ٥درجه سانتی گراد کمتر از Tm پرایمرها تنظیم 
کنید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش 
فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر (بسته به واکنش شما) استفاده کنید. هنگام تنظیم دمای مرحله 
Annealing از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. برای نتیجه دقیق تر، دمای 
سایر  یا   DMSO از  کنید.  بهینه   (Thermal gradient) دمایی  شیب  از  استفاده  با  را   Annealing

ناپایدارکننده های ترکیب ثانویه استفاده کنید. 

زیاد بودن غلظت
 پرایمرها

های  مکان  به  پرایمرها  اختصاصی  غیر  اتصال  احتمال  تواند  می  پرایمرها  حد  از  بیش  غلظت 
غیراختصاصی روی الگو یا به یکدیگر را افزایش دهد. علاوه بر توجه به طراحی خوب پرایمر، در واکنش 
نهایی از پرایمرهایی با غلظت ٠٫٢-١ میکرومولار استفاده کنید. به علاوه مطمئن شوید که غلظت اعلام 

شده توسط سازنده پرایمر صحیح باشد.

طراحی یا سنتز
 نادرست پرایمر

خطاهای  از  جلوگیری  برای  هستند.  الگو  مکمل  و  دارند  درستی  توالی  پرایمرها  که  شوید  مطمئن 
احتمالی نظیر تکرار نوکلئوتید، از نرم افزارهای طراحی پرایمر استفاده کنید. پرایمر را BLAST کنید تا 
از دقیق بودن پرایمر نسبت به توالی هدف خود مطمئن شوید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم 
افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر 

(بسته به واکنش شما) استفاده و از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. 

استفاده از
 dNTP ناخالص

وجود آلودگی در مخلوط dNTP می تواند به نتیجه نامطلوب در تکثیر یا مهار PCR منتهی شود. از 
dNTP با کیفیت استفاده کنید.

زیاد بودن غلظت
 یون منیزیم

منیزیم باعث اتصال غیراختصاصی پرایمر و تولید محصولات غیراختصاصی می شود. غلظت منیزیم 
در مخلوط نهایی را کاهش دهید.

آب مورد استفاده ممکن است در استفاده های قبلی و حین پیپتینگ آلوده شده باشد. از آب عاری ناخالصی آب
از نوکلئاز تازه استفاده کنید.

PCR ١٨١در آزمایشگاه: نسخه



وجود باند اسمیر
دلایل مرتبط با زمان و دمای سیکل ها

آهسته بودن سرعت تغییر
Thermal cycler دمای 

آهسته بودن سرعت تغییر دمای دستگاه، می تواند باعث طولانی شدن دمای کم، و افزایش احتمال 
غیر اختصاصی پرایمرها شود. سرعت تغییر دما را در بیشترین حالت ممکن تنظیم کنید.

وجود باند اسمیر
PCR دلایل مرتبط با ترکیبات

زیاد بودن الگو می تواند باعث ایجاد اثر مهاری بر پلیمراز شود یا اینکه باز شدن رشته ها از هم به زیاد بودن الگو
خوبی صورت نگیرد. تعداد سیکل ها را کاهش دهید. غلظت الگو را کاهش دهید. زمان یا دمای 

Denaturation را افزایش دهید.

وجود اگزونوکلئاز در 
از الگوی تازه استفاده کنید.الگو یا تخریب شدن آن

وجود ناخالصی
 در پرایمرها

وجود آلودگی در پرایمرها ممکن است PCR را مهار کند. از پرایمرهای نمک زدایی شده یا پرایمرهای 
با خلوص بالا استفاده کنید. برای تعیین وجود اثر مهاری می توانید پرایمرها را رقیق کنید، اما مقدار 

پرایمرها کمتر از ٠٫٠٢ میکرومولار نشود.

 طراحی یا سنتز 
نادرست پرایمر

خطاهای  از  جلوگیری  برای  هستند.  الگو  مکمل  و  دارند  درستی  توالی  پرایمرها  که  شوید  مطمئن 
احتمالی نظیر تکرار نوکلئوتید، از نرم افزارهای طراحی پرایمر استفاده کنید. پرایمر را BLAST کنید تا 
از دقیق بودن پرایمر نسبت به توالی هدف خود مطمئن شوید. برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم 
افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش فرض نمک و غلظت مناسب پرایمر 

(بسته به واکنش شما) استفاده و از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید. 

استفاده از
 dNTP ناخالص

وجود آلودگی در مخلوط dNTP می تواند به نتیجه نامطلوب در تکثیر یا مهار PCR منتهی شود. از 
dNTP با کیفیت استفاده کنید.

آب مورد استفاده ممکن است در استفاده های قبلی و حین پیپتینگ آلوده شده باشد. از آب عاری ناخالصی آب
از نوکلئاز تازه استفاده کنید.

 Tm نادرست بودن
محاسبه شده برای پرایمر

اگر غلظت پرایمر به درستی محاسبه نشود، محاسبه Tm و دمای Annealing نیز درست نخواهد بود. 
برای محاسبه Tm پرایمرها از نرم افزارهای مربوطه (مانند Oligocalc) با وارد کردن غلظت پیش فرض 
مرحله  دمای  تنظیم  هنگام  کنید.  استفاده  شما)  واکنش  به  (بسته  پرایمر  مناسب  غلظت  و  نمک 

Annealing از کمترین Tm محاسبه شده برای پرایمرها استفاده کنید.

PCR ١٩١در آزمایشگاه: نسخه



VS.

مقایسه سریع
CLC یا SnapGene

در دنیای زیست شناسی مولکولی، تحلیل توالی های زیستی یا بررسی و طراحی نقشه سازه های ژنی، یکی از مراحل 
مهم تحقیقات است. این بررسی ها تقریبا در تمام مراحل مهندسی ژنتیک و کلونینگ به کار می آید: ناحیه هدف 

برای PCR کجای سازه ژنی است؟ آیا پرایمرها به درستی متصل می شوند؟ برای خارج کردن یک قطعه، از کدام 
آنزیم های محدود کننده استفاده کنیم؟ آیا توالی های تنظیمی برای بیان پروتئین به درستی انتخاب شده اند؟ 

پاسخ تمام این پرسش ها از طریق بررسی سازه ژنی به دست می آید.
نرم افزارهای متعددی برای این منظور توسعه یافته اند که هر کدام مزایا و معایب خاص خود را دارند. دو نرم افزار 

پرکاربرد در این زمینه، SnapGene و CLC هستند. در این مقاله، به مقایسه ویژگی ها، کاربردها و تفاوت های این 
دو نرم افزار می پردازیم. در نهایت انتخاب نرم افزار مناسب با شماست.

در CLC محصول کمپانی بزرگ و مطرح QIAGENE است که  است   GSL Biotech محصول   Snapgene
حیطه نرم افزارهای بیوتکنولوژی فعالیت می کند.

رابط کاربری نسبتا سخت تر و مراحل پیچیده تر
رابط کاربری ساده تر، محیط کاربرپسندترنیاز به آموزش در برخی کاربردها

تصاویر گرافیکی جذاب مناسب برای ارائه هاتصاویر ایجاد شده با ظاهر گرافیکی ساده تر

تحلیل جامع داده های NGS، آنلیز بیان ژن، متاژنومیکس، 
مسیرهای بیوشیمیایی، آنالیز جوامع میکروبی

سازی  شبیه  و  طراحی  برای  آسان  کاربردی  رابط 
کلونینگ، ویراِش نقشه های سازه ژنی

امکان شبیه سازی ژل الکتروفورز برای مواردی همچون 
PCR و هضم آنزیمی

آسان تر برای تصویر سازی ژل الکتروفورز برای هضم 
PCR آنزیمی یا

در مجموع، ابزارهایی حرفه ای تر با قابلیت های 
بیشتر و جزئیات دقیق تر دارد، هرچند مراحل کار 
پیچیده تر بوده و ممکن است نیاز به آموزش باشد

رابط کاربری ساده تر و امکان به نتیجه رسیدن طی 
مراحل کمتر پیچیده، مناسب برای افراد با سطوح 

تجربه مختلف 

امکان طراحی سازه های CRISPR-Cas٩ و شبیه 
ابزارهای محدودتر برای شبیه سازی ویرایش ژنومسازی نتایج ویرایش ژنوم

SnapGene یا CLC :٢٠١مقایسه



ویرایش و نمایش 
هم ردیفی های چندگانه

اضافه  پس زمینه،  رنگ های  تغییر  هم ردیفی ها،  دستی  ویرایش  امکان   Jalview
 Clustal، کردن یادداشت ها و همچنین نمایش انواع مختلف هم ردیفی ها (مانند

FASTA) را فراهم می کند.

نمایش ساختارهای
 سه بعدی

سه بعدی  ساختارهای  و  توالی  هم ردیفی های  همزمان  نمایش  قابلیت   Jalview
پروتئین ها را دارد که به درک بهتر رابطه بین توالی و ساختار کمک می کند.

رابط کاربری
 مناسب

Jalview دارای رابط کاربری گرافیکی ساده و روانی است که استفاده از آن را برای 
کاربران آسان می کند.

 تحلیل فیلوژنی

با استفاده از Jalview می توان درخت های فیلوژنی را محاسبه 
و نمایش داد و روابط تکاملی بین توالی ها را بررسی کــــــرد.

پلاگین های متنوع

Jalview دارای پلاگین های مختلفی است که قابلیت های آن را گسترش می
پروتئین ها،  ثانویه  ساختار  پیش بینی  برای  پلاگین هایی  مانند   دهند، 
شناسایی دامنه های پروتئینی و ... .

پشتیبانی از 
فرمت های مختلف فایل

و   FASTA، Clustal، Phylip فایل شامل  مختلف  فرمت های  از   Jalview
بسیاری دیگر پشتیبانی می کند.

AAAA

_
٢١١معرفی نرم افزار

Jalview یکی از نرم افزارهای قدرتمند و پرکاربرد در زمینه بیوانفورماتیک است که برای ویرایش، نمایش و تحلیل 
هم ردیفی های چندگانه توالی ها به کار می رود. این نرم افزار با رابط کاربری کاربرپسند و قابلیت های متنوع، ابزاری 
ارزشمند برای پژوهشگران در حوزه زیست شناسی مولکولی به شمار می آید. در این مقاله، به معرفی برخی ویژگی

 های کلیدی Jalview می پردازیم. هرچند این نرم افزار قابلیت هایی فراتر از موارد ذکر شده دارد. 

معرفی نرم افزار



برای  کاتالین کاریکو، نامی که شاید تا چند سال پیش 
از  یکی  عنوان  به  امروزه  اما  بود،  ناشناخته  بسیاری 
می شود.  شناخته  علم  عرصه  ستارگان  درخشان ترین 
داستانی که او رقم زد، داستانی از پشتکار، اراده و نوآوری 

است که چشم انداز دانش سلامت را توسعه داد.
کاتالین، زنی مجارستانی با روحیه ای جستجوگر، در دنیای 
از  برخی  که  دنیایی  در  گذاشت.  قدم   RNA پیچیده 
محققان آن را بن بستی برای تحقیقات می دانستند، او 

به دنبال رازهایی بود که می توانست انقلابی در 
کند. سال ها تلاش  ایجاد  بیماری ها  درمان 

بی وقفه، روبرو شدن با تردیدها و حتی 
باز  مسیرش  از  را  او  شکست ها، 

نداشت.
از  بسیاری  که  زمانی  درست 
روی  تحقیقات  همکارانش 
کاتالین  کردند،  رها  را   RNA
ژرفای  در  کاوش  به  همچنان 
ادامه  ها  بیومولکول  دانش 
داد. او به همراه همکارش درو 
شگفت کشفی  به  وایسمن، 

اصلاح  با  یافتند:  دست   انگیز 
ساختار RNA می توان از واکنش

جلوگیری  ناخواسته  ایمنی   های 
این  از  ترتیب،  این  به  و  کرد 
مولکول کوچک برای تولید واکسن

 های کارآمد استفاده کرد.
تاریخ  در  نقطه عطفی  کشف،  این 
همه گیری  شیوع  با  بود.  پزشکی 
که   mRNA فناوری  کووید-١٩، 

داده  توسعه  وایسمن  و  کاتالین 
تولید  برای  سرعت  به  بودند، 

کار  به  موثر  واکسن های 
گرفته شد. واکسن هایی 

چنگال  از  را  جهان  که 
کشنده  بیماری  یک 

نجات دادند.

کاتالین کاریکو نه تنها به عنوان یک دانشمند برجسته، 
بلکه به عنوان الگویی برای نسل های آینده شناخته می
را  دانش  مرزهای  اراده،  و  پشتکار  با  که  زنی   شود. 

گسترش داد و به بشریت خدمت کرد.
دستاورد کاتالین یک روایت جذاب است از تبدیل ایده 
را  آن ها  بسیاری  که  داشت  ایده هایی  او  واقعیت،  به 
غیرممکن می دانستند. اما با اراده ای راسخ و تلاش بی
کرد.  تبدیل  واقعیت  به  را  ایده ها  این   وقفه، 
دهد،  می  نشان  که  بخش  الهام  ماجرایی 
به اهداف و  راسخ لازمه رسیدن  اراده 
پشت سر گذاشتن چالش هاست. 
حتی  که  کرد  اثبات  کاریکو 
می مولکول ها  کوچک ترین 
 توانند بزرگ ترین تاثیرها را 
انسان ها  زندگی  روی  بر 
داستان  باشند.  داشته 
که  است  داستانی  او، 
آینده  نسل های  به  باید 
گفته شود تا آن ها نیز به 
بزرگ خود  رویاهای  دنبال 

بروند.

٢٢١ستارگان دانش: کاتالین کاریکو

زنی کـــه جهان
را واکسینه کرد

کاتالین کاریکو،
پیشگام عصر جدید پزشکی



تجهیزات  از  استفاده  با  متنوع  آزمایشگاهی  خدمات 
تصویری  گزارش  این  در  شود.  می  انجام  نوین  و  دقیق 
برخی از دستگاه های موجود در آزمایشگاه بایومیکس را 

با هم می بینیم.

٢٣١در بایومیکس

در بایومیکس

Atomic absorption

اسپکترومتری جذب اتمی، روشی
برای آنالیز غلظت عناصر مختلف 

در یک نمونه است و در صنایع غذایی،
داروسازی، کشاورزی و ... کاربرد دارد.

FTIR

قابلیت آنالیز نمونه ها در فاز جامد، مایع
و گاز، برای شناسایی مواد ناشناخته و تائید 

ترکیب آن ها را دارد. کاربرد های مختلفی
برای این دستگاه قابل ذکر است از جمله: 

آنالیز بیومولکول ها و ... .

HPLC



٢٤١در بایومیکس

GC-MS

این فرایند در آنالیزهای دارویی، 
سم شناسی، صنایع غذایی و بررسی 

نمونه های پیچیده کاربرد دارد.

HPLC

فرایندی برای آنالیز نمونه های
مایع، که ترکیبات مختلف آن را

شناسایی می کند، با نتایجی
قابل استناد برای فرایندهای 

کنترل کیفی

ICP-OES

فرایندی با قابلیت شناسایی چند عنصر
به صورت همزمان، از جمله شناسایی 

عناصر غیر فلزی با کاربرد در حیطه های
مختلف از جمله تشخیص پزشکی، آنالیز

دارویی، فرایندهای زیست محیطی، غذایی
و ... .



٢٥١در بایومیکس

UV-Vis

آنالیز کمی و دقیق غلظت مواد حتی 
با غلظت اندک، سریع و بدون تخریب
نمونه، کاربرد در حیطه های مختلف و

فرایندهای کنترل کیفی.

Fluorescence
Spectrometer

آنالیز و مشخصه یابی خواص 
فیزیکی و شیمیایی نمونه هایی 
همچون پودر، کریستال، فیلم، 

مایعات و ...
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تپه ماهورهای خالد نبی، گلستان




