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Abstract 

Completion of the human genome project revealed that the molecular mechanisms of cellular 

responses to different situations cannot be predicted from the sequence of their genes. Hence, most 

biological researches are focused on the roles of proteins which are much more challenging tasks. Omics 

technologies, instead of analyzing individual components of an organism by conventional biochemical 

methods such as the function of a gene, protein or biochemical reaction, study all the components and 

their interactions within a global site. In the past two decades, omics technologies have been used as 

efficient and powerful tools in almost all aspects of clinical and pharmaceutical researches, including 

biomarker discovery, drug target discovery, evaluation of the efficacy of drugs, safety assessment, and 

personalized medicine. In this article, omics technologies such as genomics, transcriptomics, proteomics 

and metabolomics, and their advances are reviewed and their applications in clinical and pharmaceutical 

researches, particularly in the areas of drug targets, biomarkers, and personalized medicine are discussed. 
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 مجـــلـــــه دانـشــــگاه عـــلــــوم پـــزشـــكـــــي مـــازنــــدران

 (166 -148)   1931سال    خرداد    161بيست و هشتم   شماره دوره 

 161      1931، خرداد  161زندران                                                                            دوره بيست و هشتم، شماره مجله دانشگاه علوم پزشكي ما              

 مــروری

 یداروی -نقش امیکس ها در تحقیقات بالینی
 

     1آنا میفور

 2فی رضایی طاویرانیمصط  

 چكیده
ها در شرايط مختلف را نمی توان از با به پايان رسيدن پروژه ژنوم انسان مشخص شد که مکانيسم مولکولی رفتار سلول

موضرو  های زيستی فراتر از ژنوم رفته و برر روی روی توالی ژن های آن ها پيشگويی کرد. در نتيجه، تمرکز اکثر پژوهش

ها به جای تجزيه و تحليل تر  تر  اجرزای بسيار چالش بر انگيز يعنی نقش محصولات ژن ها متمرکز شده است. اميکس

های معمول بيوشيميايی، مانند عملکرد ي  ژن، پروتئين و يا واکنش بيوشيميايی آن به بررسی ي  ارگانيسم از طريق روش

در دو دهه گذشته، فن آوری های اميکس تقريبرا   .در ي  مکان می پردازندهمه اجزا و اثرات متقابل آن ها روی يکديگر 

های تحقيقات بالينی و دارويی، از جمله کشف نشانگر زيستی، کشف هدف دارو، ارزيابی اثربخشی، ارزيرابی در همه جنبه

اند. اين مطالعه قرار گرفته ايمنی، مکانيسم عمل دارو و پزشکی شخصی به عنوان ابزارهای کارآمد و قدرتمند مورد استفاده

ابتدا به معرفی و پيشرفت های موجود در فن آوری های اميکس هم چون ژنروميکس، ترنسرکريوتوميکس، پروتئروميکس و 

بالينی، دارويی، به انداز پيش روی کاربردهای علوم اميکس در تحقيقات  متابولوميکس می پردازد و سوس به کاربرد و چشم

 شف اهداف دارويی، نشانگرهای زيستی بيماری ها و پزشکی شخصی اشاره خواهد کرد.ويژه در زمينه های ک
 

 پروتئوميکس، ژنوميکس، متابولوميکس، بيومارکر، پزشکی شخصی، اميکسواژه های کلیدی: 
 

 مقدمه
هرای زيسرت تا بره ارال، پرژوهش 02از اواخر قرن 

شناسی شراهد نروآوری هرای بسرياری در سرط  خررد و 

ت. انتشار توالی کامل ژنوم انسران در سرال کلان بوده اس

توسط کنسرسيوم برين المللری ژنروم انسران، ير   0222

نقطه عطف مهم در تاريخ تحقيقات ژنتي  برود کره راه 

همرروار کرررد، در واقرر   "ژنرروم"را برررای تحقيقررات روی 

دوران فرا ژنومی در تحقيقات زيست پزشکی آغاز شده 

در دوران فررررا ژنرررومی، تعيرررين تررروالی اوليررره  .(1)برررود

ماکرومولکول های اطلاعاتی، ديگر به عنوان ي  عامل 

محدود کننده در شناسايی عملکررد زيسرتی سرلول هرا و 

وژه ژنروم انسران برا تکميرل پرر .(0)باشردموجودات نمری

مشخص شد که مکانيسم مولکرولی رفترار سرلول هرا در 

شرايط مختلف را نمی توان از روی تروالی ژن هرای آن 

ها پيشگويی کرد. در نتيجه، تمرکز اکثرر پرژوهش هرای 

زيستی فراتر از ژنوم رفته و بر روی موضو  بسيار چالش 

بر انگيز يعنی نقش ژن ها متمرکرز شرده اسرت. از جملره 

وان به درک تنظيم رونويسری ژن هرا، عملکردهرای می ت

بيوشيميايی محصرولات ژن هرا، برر هرم کرنش آن هرا و 

چگونگی تاثير آن ها روی مواد شيميايی که بيوشريمی و 

 .(4، 2)متابوليسم سلولی را کنترل می کنند اشاره کرد
 

 :tavirani@sbmu.ac.ir  Email                             41، پلاک دانشکده پيراپزشکی شهيد بهشتی، ابتدای خيابان دربند، ميدان قدس ،تجريش :هرانت -مصطفی رضایی مولف مسئول:

 يرانتهران، ا ی،بهشت يدشه یدانشگاه علوم پزشک بيماری های گوارش و کبد، يقاتمرکز تحق يان،دانشجو یپژوهش يتهکم ی،کاربرد يکسپروتئوم یتخصص ی. دکتر1

 ايران ،مرکز تحقيقات پروتئوميکس، دانشکده پيراپزشکی، دانشگاه علوم پزشکی شهيد بهشتی، تهران. استاد، 0

 : 02/3/1231تاريخ تصويب :               05/5/1231 تاريخ ارجا  جهت اصلااات :           11/5/1231 تاريخ دريافت 
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 ، تعرردادی "ژنوميرر "ايررن رو پررس از واژه ی از 

ماننررررد  "omics-" و "ome-" از کلمررررات بررررا پسرررروند

ترانسرررکريوتوميکس، پروتئررروميکس، مترررابولوميکس، 

گليکوميکس و ليويدوميکس در دو دهره گذشرته ايجراد 

شده اند. روش های بيوشيميايی سنتی بسيار وقت گيرر و 

کررم کارآمررد هسررتند، در اررالی کرره روش هررای مررورد 

س ماننرد ريرز آرايره، الکتروفرورز استفاده در علوم امريک

طيررف سررنجی  -دوبعرردی و کرومرراتوگرافی دو بعرردی

جرمی، روش های تحليلی جام  و پر تروانی هسرتند کره 

داده هايی در مقيراس هرای برزرو توليرد مری کننرد. برا 

استفاده از ابزارهای بيوانفورماتير  و مردل سرازی هرای 

ی انتظار می رود که امريکس هرا ديردگاه هرا کامويوتری

بيشماری را به سمت فرآيندها و برهم کنش های زيستی 

 .(5)ايجاد کنند

دوران فرررا ژنرروم، در عررين اشرراره برره پيشرررفت در 

ای اميکس، به کاربردهای آن ها در تحقيقات هآوریفن

بررالينی و داروسررازی هررم اشرراره دارد. در مقايسرره بررا 

هرا امکران جسرتجوی های پژوهش سنتی، امريکسروش

گسترده ژنوم، ترانسرکريوتوم، و پروتئروم برا اساسريت و 

هايی را برای الوضوح بيش تر را فراهم می کنند و راه

جی، مسررموميت کشررف اهررداف دارويرری و اعتبررار سررن

آگهری و تشرخيص دارويی و ارزيابی ايمنری دارو، پريش

مولکولی بيماری جهت سلامت و درمان شخصری اراهره 

هرای امريکس مقردار آوریمی دهند. در عين ارال، فرن

کنند که چگونگی مقابلره برا چنرين زيادی داده توليد می

ای يررر  چرررالش برررزرو اسرررت. هرررای پيهيررردهداده

يرر  ابررزار ضررروری برررای  بيوانفورماتيرر  برره عنرروان

ها است که با بازيابی و تجزيه و تحليل اطلاعات اميکس

کد ژنتيکی، نتايج تجربی ااصل از آزمايشات مختلرف، 

آمار بيماری و مررور منراب  موجرود بره تجزيره و تحليرل 

پردازد. بيوانفورماتي  ها میهای اميکسکامويوتری داده

حليررل و هرای جديردی بررای پرردازش، تجزيره و تروش

سال گذشته  02تفسير کارآمد داده های اميکس در طی 

هرررا و ايجررراد کررررده اسرررت و ترکيرررب علررروم امررريکس

هررای بيوانفورماتيرر  مررا را قررادر برره آنرراليز کامررل داده

چندگانره امرريکس کررده اسررت. برره طرور کلرری در اررال 

ااضر از نظر محققين، تحقيقری کارآمرد و کامرل اسرت 

يدگاه هرای چندگانره بره که ي  فرآيند بيولوژيکی از د

، DNA ،RNAعنروان مثررال از نظررر سررلول، کرومرروزوم، 

 پروتئين و متابوليت را مورد بررسی قرار دهد.

توان علوم اميکس را همان بيوشريمی بنابراين آيا می

ناميد؟ بايد گفت که اميکس ها به جای تجزيه و تحليرل 

ت  تر  اجرزای ير  ارگانيسرم از طريرق روش هرای 

ميايی، مانند عملکرد ي  ژن، پروتئين و يرا معمول بيوشي

واکنش بيوشيميايی آن، بره بررسری همره اجرزا و اثررات 

 .پردازنردها روی يکديگر در ير  مکران مریمتقابل آن

نشران دهنرده تکامرل افکرار و داده هرای  دانش امريکس

جمعی اسرت و اغلرب بره عنروان ضرروری تررين بخرش 

. امرروزه، شرودمری زيست شناسی سيستمی در نظر گرفته

تعداد زيادی از راهکارهای پربازده و پرتوان برای جمر  

آوری داده های ارزشمند در مقياس اميکس به صرورت 

هررای انررد. بره طرور کلری دادهروترين قابرل اسرتفاده شرده

سيستم های زيستی را توصيف می کنند  اميکس تماميت

و ممکررن اسررت در  رراهر اطلاعررات مفيرردی را برره طررور 

جزهيات اراهه ندهند ولی پرس از آناليزهرای مستقيم يا به 

بيوانفورمرراتيکی داده هررا، اطلاعررات بسرريار مهمرری ماننررد 

نشانگر زيستی تشخيصی، هدف های بالقوه و مسريرهای 

کليدی به دست خواهد آمد. زيست شناسی شبکه يکری 

ديگر از ابزارهای مهرم بررای پرردازش داده هرا بره ويرژه 

مولکولی مری توانرد  شبکه های چند اميکسی است.داده

های چند اميکسی را به تصوير بکشد و روابط فی ما داده

بين مولکول های مختلف عملکردی را کره بررای درک 

کامل فرايند زيستی از چنردين ديردگاه ضرروری اسرت، 

آشکار سازد. در اال ااضر پايگاه داده هرا در اينترنرت 

نقش مهمی در تحقيقات بيولروژيکی برازی مری کننرد و 

هررای تجربرری هررا و دادهمررا بررين آنانفورماتيرر  پلرریبيو

های اميکس، باشد. بنابراين، با استفاده از دادهاميکس می

پايگرراه هررای داده و شرربکه مولکررولی، امکرران مشرراهده 
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 آنا میفور و همکار     

 163      1931، خرداد  161زندران                                                                            دوره بيست و هشتم، شماره مجله دانشگاه علوم پزشكي ما              

 مــروری

هرا، های زيستی بر روی نقشه، برهم کنش پروتئينپروسه

بيماری، مکانيسم عمل داروها و پزشکی  -ارتباطات ژن 

م شده اسرت کره خرود يکری از اهرداف شخصی... فراه

اميکس های مختلف  .(1)باشدزيست شناسی سيستمی می

خصوصا  ژنوميکس، ترانسکريوتوميکس و پروتئوميکس، 

بيوانفورماتي  و زيست شناسی سيستمی همان طور کره 

نشان داده شده اسرت، دارای ارتبرا   1شماره  تصويردر 

 نزديکی با يکديگر هستند.

ها به ي  ابزار کارآمرد در دو دهه گذشته، اميکس

يرران داروهررا و هررا مبرررای مطالعرره جررام  برررهم کررنش 

نتايج ااصرل  .های عملگر زيستی تبديل شده استمولکول

دارو  –پرروتئين  دارو يا ي  –های ي  ژن از برهم کنش

برای توصيف فنوتيپ های پيهيده کرافی نيسرتند و بايرد 

های دارويی در سط  کل سيستم شناسرايی شروند. پاسخ

اميکس اغلب ي  مجموعه کامل از همه اجزای موجود 

دهد. لذا در ايرن کلاس را مورد بررسی قرار می در ي 

هررررررای کليرررررردی ژنرررررروميکس، مطالعرررررره از واژه

ترانسررررکريوتوميکس، پرتئرررروميکس، متررررابولوميکس، 

بيومارکر و پزشکی شخصی برای جستجو در پايگاه داده 

PubMed (www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed) و 

بازيابی مقالات استفاده شده اسرت و برا مررور آن هرا بره 

های موجود در فن آوری های اميکس به همراه پيشرفت

روی کاربردهررای علرروم تاريخهرره و چشررم انررداز پرريش

امرريکس در تحقيقررات بررالينی، دارويرری، برره ويررژه در 

های کشرف اهرداف دارويری، نشرانگرهای زيسرتی زمينه

 شاره خواهد شد.ها، پزشکی شخصی و.. ابيماری
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 فن آوری های اميکس
 ژنوميکس

يکری  .ژنوميکس مطالعه ژن ها و عملکردشان است

شناسی، های علمی شناخته شده در اوزه زيستاز شاخه

 ت که در واق  علم مطالعه توارث يا انتقال صفاتژنتي  اس

های ها اامل دستورالعملاز نسلی به نسل ديگر است. ژن

لازم برای ساختن پروتئين هرا هسرتند کره بره نوبره خرود 

کنند های سلول و اعمال مختلف بدن را تعيين میفعاليت

ه و به اين ترتيب در بروز صفات گوناگون نقش دارند. ب

ندان در قالرب ارروزه جديردی از علرم بررا ترازگی دانشرم

های ژنتيکری عنوان ژنوميکس به مطالعه اين دستورالعمل

اند. در اقيقرت ژنروميکس واژه جديردی اسرت پرداخته

های موجود در بدن ي  ارگانيسرم که به مطالعه همه ژن

 ها با يکديگر و با محيط اطراف)ژنوم( و نيز تعامل اين ژن

ی توالی، ساختار و عملکرد ژنروم پردازد و به عبارتاو می

کند. تمرکز اين شاخه علمی نوين بر مطالعه را مطالعه می

و تفسير اطلاعات ژنتيکی يا همان ژنوم ارگانيسم اسرت. 

هرا بره تنهرايی، اين اطلاعات شامل اعمال هر ير  از ژن

هرا و چگرونگی تاثيرپرذيری ايرن شيوه تنظيم فعاليت آن

 شود. ژنوميکساطرافشان می های ديگر ومحيطها از ژنژن

لکولی ترا وهای زنده را از سط  مشناخت ما از ارگانيسم

و برالاخره در سرط  جمعيرت ها همه ارگانيسم در سلول

 هراکند و درکمان را از تکامل و روابط بين گونهمتحول می

ژنروميکس شرامل طرورکلی، تحقيقرات بره .دهدارتقا می

است. ژنومير   ژنومي  ساختاری و ژنومي  عملکردی

سرراختاری برره دنبررال توصرريف سرراختارهای سرره بعرردی 

ترکيرب  های کد شده توسط ژنوم است و از طريرقپروتئين

پر بازده  دنبال ي  روشسازی بههای تجربی و مدلروش

برای تعيين ساختار است. تا به امروز هنوز هرم شراخه اصرلی 

بره خصروب برا  آن با تعيين توالی ژنوم موجودات مختلف،

توجره اسرت.  گوهای بيان ژن در شررايط متفراوت، مروردال

برهم کنش  ژنومي  عملکردی، عملکرد ژن و پروتئين و

و بيوانفورماتير ،  کنرد. ريزآرايرهها را توصيف مریآن

ترين ابزارهای ژنوميکس برای آناليز سريالی بيان ژن مهم

(serial analysis of gene expression (SAGE)) ،

هسررتند.   DNAالقرروی و تراشرره DNAهررای ريزآرايرره

توانررد در ژنرروميکس مفهرروم گسررترده ای دارد کرره مرری

ژنروميکس، موضوعات مختلرف پژوهشری همهرون اپری

 هرر .(7)متاژنوميکس و فارمراکوژنوميکس اسرتفاده شرود

های منحصرر ها دارای تفاوتبه ديگر انسانفردی نسبت 

هرای به فردی در ژنروم خرود اسرت کره منجرر بره پاسرخ

  شررود. فارمرراکوژنوميکسمتفرراوت فررردی برره دارو مرری

های ي  فرد در پاسخ به دارو مطالعه چگونگی تاثير ژن

 خطررر و ميررزان اسررت، بنررابراين داروهررای مرروثر و برری

  Visscher. (1،3)کنرددوز مورد اسرتفاده را مشرخص مری

يررر  پررريش بينررری فارمررراکوژنوميکی همکرررارانش  و

anthracycline-induced cardiotoxicity (ACT)  را

در کودکرران گررزارش کردنررد. در آن کودکرران، تنررو  

هرا و ديگرر ژن SLC28A3ژنتيکی متعددی در ژن های 

(ABCB1 ،ABCB4  وABCC1 در ارتبررا  برررا )ACT 

شناسايی شدند که ممکن است برای شناسايی بيماران در 

 .(12)معرض خطر مورد استفاده قرار گيرد

و   Handelsmanبار توسطاولين  واژه متاژنوميکس

مرورد اسرتفاده قررار گرفرت.  1331همکارانش در سرال 

تعداد زيادی ميکروارگانيسم در دستگاه گوارش انسان و 

مطالعررات نشرران داده انررد کرره در  ايوانررات وجررود دارد.

 ميليررون  2جمعيررت باکتريررايی روده در انسرران ارردود 

 تررر از تعرردادبررار برريش 152ژن وجررود دارد کرره تقريبررا  

 هررا برره و جالررب ايررن کرره آن (11)هررای انسرران اسررتژن

عملکردهای فيزيولوژيکی ميزبران بسريار مررتبط هسرتند. 

 اولين مطالعره متراژنوميکس روی نمونره مراموت پشرمالو

(primigenius Mammuthus) اسررتفاده از واکررنش  بررا

 pyrosequencing ای پليمراز و تکني امولسيون زنجيره

های ميکروبری، نقرش کليردی در جمعيت .(10)انجام شد

کنند. متراژنوميکس بره طرور افظ سلامت انسان ايفا می

شود کره خرود استفاده می ای در تحقيقات چاقیتردهگس

هرای روده در چراقی شاهدی برای نقش مهرم ميکررو 

اپی ژنتي  اشاره به تغييرات ذاتی در بيران ژن  .(12)است
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 دارد. اپری ژنومير  DNAالی بدون هيچ گونه تغيير در ترو

ژنتيکری در سراسرر ژنروم اسرت. آناليز جام  تغييرات اپی

، آشکارسازی اطلاعات DNAهدف آن علاوه بر توالی 

 است درعملکرد ژن تاثيرگذار باشد.که ممکنژنتيکی است

 توصيفتوان با پنج مکانيسم تنظيمات اپی ژنتيکی را می

 ایتغييرررات پررس ازترجمرره ،DNA(14)کرررد: متيلاسرريون

و  RNA (17)تررداخل  ،(11)، انرروا  هيسررتون(15)هيسررتون

 که هر ي  توانرايی تغييرر عملکررد (11)ایسازماندهی هسته

 و گزارشرات (13)ط خرارجی را دارنردژنوم تحت تاثير شراي

ی مختلف از جمله هامتعددی مبنی بر نقششان در سرطان

 .(02-02)سرطان معده، روده و ملانوما... وجود دارد

 

 ترانسکريوتوميکس
هررای ای از تمررام مولکررولترانسررکريوتوم مجموعرره

RNA از جملررررره ،mRNA ،rRNA ،tRNA  و ديگرررررر

RNA های غير کدکننده موجود در سلول اسرت کره برر

خلاف ژنوم، تحت تراثير شررايط محريط خرارجی تغييرر 

ه بيان ديگر، ترانسکريوتوم هر سلول تحت خواهد کرد. ب

 بيرانطور فعال در زمانی خاب هايی است که بهتاثير ژن

نيرز آن را تحرت  mRNA عرلاوه، تخريربه بر .شوندمی

 DNAای از تروالی ، آينهRNA توالی .دهدتاثير قرار می

اسررت کرره از روی آن رونويسرری شررده اسررت و پروسرره 

اولين مرالره از بيران ژن اسرت. از  RNAرونويسی سنتز 

های انسان و يا اين رو، اگرچه ژنوم يکسان در همه سلول

های مختلف، ساير موجودات زنده وجود دارد، اما سلول

بازيرابی  .ننردکها را بيان مریهای متفاوتی از ژنمجموعه

توانرد بره اطلاعات از ي  پايگاه داده ترانسکريوتوم مری

محقق جهت شناسايی زمان و مکران خراموش يرا روشرن 

بودن ژن کم  شرايانی بکنرد کره خرود سررنخی بررای 

آوری و محققان برا جمر  .عملکرد ااتمالی آن ژن است

 های موجروداتمقايسه انوا  مختلف ترانسکريوتوم از سلول

توانند اجزای عملکردی االت سالم يا بيمار، میزنده در 

ژنرروم را تفسرريرکنند تررا درک بهتررری از عملکردهررای 

در اال ااضرر،  .های مختلف به دست آيدزيستی سلول

 دست آوردن اطلاعاتراهکارهای موجود برای کسب و به

باشرد ترانسکريوتوم بيش تر مبتنی بر فن آوری تراشه مری

هرای القروی و تراشره DNAکه شرامل روش ريزآرايره 

 (MPSS)، و SAGE  (05)،(04) اليگونوکلئوتيدی تراشره

Massively Parallel Signature Signaling (01)است. 

RNA-Seq  ي  راهکار جديد بررای تهيره الگروی

 يرابی،هرای تروالیترانسکريوتوم است که با اسرتفاده از روش

در ي  لحظره معرين  RNAتصويری از اضور و مقدار 

توانرد دانش ترانسکريوتوميکس مری .(07)دهدرا نشان می

های مرتبط با بيماری را شناسايی کند، در نتيجره بيان ژن

های بالينی مورد استفاده رود که برای تشخيصانتظار می

هرا در بره عنروان مثرال، ترانسرکريوتوم نرورون قرار گيرد.

اند به عنوان ي  منب  بالقوه تومی (AD) بيماری آلزايمر

. (01،03)برای کشف نشانگرهای زيستی اين بيماری باشد

هررای فاقررد ترانسررکريوتوميکس برررای تشررخيص بيمرراری

 تواند ارزشرمند باشرد.می (22)استاندارد طلايی، مانند اوتيسم

 هرای برالينیدراال ااضر تشخيص اوتيسم براساس ارزيابی

کره برا مقايسره بررد، درارالیبيش از ده ساعت زمان مری

 توان بيان اختصاصریترانسکريوتوم بين افراد سالم وبيمار، می

 کشرف های مربو  به بيماری را جهت تشخيص اوتيسمژن

چنرين کراربرد ترانسرکريوتوميکس در پزشرکی هم .کرد

، (20)و تحقيقرات شناسرايی سرميت داروهرا (21)شخصی

 گزارش شده است. (24)های بنيادیو سلول (22)سرطان

 

 پروتئوميکس
برای اشراره  Wilkinsواژه پروتئوم اولين بار توسط 

شده توسط ي  سلول، بافت يا  های بيانبه کليه پروتئين

پروتئوميکس  .(25)کار گرفته شداندام در زمانی خاب به

شررود و مسررتلزم بررسرری برره مطالعرره پروتئرروم گفترره می

هررا، برره خصرروب سرراختار، کررارکرد زيسررتی و پروتئين

هرا در مقيراس گسرترده ها با سراير پروتئينکنش آنبرهم

عوامل زيادی روی پروتئوم تأثير دارند که  .(23-21)است

برره سررادگی بررا تحليررل ژنرروم يررا ترنسررکريوتوم مشررخص 

شرروند. برخرری از ايررن عوامررل عبارتنررد از تجزيرره نمرری
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mRNA  و کارآيی ترجمره، پيررايش متفراوت، تغييررات

 .(21)پس از ترجمه و سرعت تجزيه پروتئين

بر خلاف ژنوم که دارای ماهيتی ثابت و بدون تغيير 

ها ذاتا  پويا و متغير بروده و در ي  جاندار است، پروتئين

بسته به نو  بافرت، سرلول، انردام  و شررايط محيطری، 

 ها در ي  جانردار متفراوت اسرت.نو ، ترکيب و مقدار آن

پروتئوميکس با اصطلاااتی نظير پروتئروم  بدين دليل در

چشم، پروتئوم قلب، پروتئوم سرم خون، پروتئروم بافرت 

پيوندی، پروتئوم برو، پروتئوم ريشره، پروتئروم هسرته، 

  شويم.پروتئوم ميتوکندری و پروتئوم غشاها روبرو می

 های ژنوم انسان، آرابيدوپسيسبا به پايان رسيدن پروژه

می آغراز شرده اسرت. ااصرل ايرن و برنج، عصر فرا ژنو

روح ها توليد ميلياردها توالی است که تصويری بیپروژه

کند، در االی که زندگی از سلول و اجزاء آن ترسيم می

باشد. تعيين سلول، فرآيندی پويا و فوق العاده پيهيده می

يرر  موجررود امکرران شناسررايی  DNAهررای کليرره ترروالی

کنرد. برا فرراهم مری Insilcoهای آن را با روش های ژن

تعيين توالی ي  ژنوم، اطلاعاتی در مورد ژن هرا و بيران 

گردد، اما اين اطلاعرات بره دسرت آمرده ها فراهم میآن

ای کافی نيست باشند، به اندازههای خام میکه مانند داده

 طور کامل تشري  کند.ها را بهکه و يفه و عمل ژن

ا  دو سوم در اال ااضر دانش اندکی در مورد تقريب

ژن کدکننررده پررروتئين انسررانی کرره در پررروژه  02222از 

هرای ژنوم مطرح شده است، وجود دارد. برر اسراس داده

ژن  2144، در اردود NeXtProtموجود در پايگراه داده 

باشند و برای اکثر در آزمايشگاه، فاقد شاهد پروتئينی می

 کرنش،ها اطلاعات بسيار کمی در مورد عملکررد، بررهمآن

وزيرر  و محررل قرارگيررری پررروتئين در سررلول موجررود ت

ها فضای پروتئوميکی ايجاد شده از اين ژن .(40،42)است

بسيار زياد است و ترا ير  ميليرون پرروتئين تخمرين زده 

 های متفراوت، پيرايشDNAبی شود که ااصل نوترکيمی

های مختلف و تعداد زيادی تغييرات پرس از از رونوشت

ترجمه که بستگی به زمان، مکان و اختلالات پاتوژنيکی 

 (. 0شماره  تصويرباشد )دارد می

 
 

دوران فرا ژنوم و پيهيدگی پروتئوم. پس از پروژه  :2تصویر شماره 

 کدکننده پروتئين رویژن  02222ژنوم انسان، مشخص شدکه درادود

 122222ژنوم انسان وجود دارد و تخمين زده می شود که در ادود 

رونوشت وجود داشته باشد. اما تعداد پروتئين ااصله تا ي  ميليون 

پروتئين هم تخمين زده می شود که می تواند ناشی از تغييرات پس از 

 ترجمه باشد.

 

ان بعررد از پررروژه ژنرروم انسرران، پررروژه پروتئرروم انسرر

(HPP)   به منظور تهيه نقشه کامل پروتئوم انسان در ير

هرای در دسرترس و در تلاش جام  با استفاده از تکنير 

اال  هور طرااری شرده اسرت. پرروژه پروتئروم انسران، 

کاربردهای عملی و زودبازده در عرصه بيولروژی انسران 

چنرين ايرن پرروژه در سط  سرلولی و پزشرکی دارد. هرم

ای در زمينرره علرروم پايرره و گسررتردهتوانررد اطلاعررات مرری

 داروسازی فراهم ساخته و در پيدا نمودن مارکرهای مناسب

های مختلف نقرش مروثری داشرته برای شناسايی بيماری

توان نه تنهرا اثررات داروهرا باشد. از طريق اين پروژه می

های بدن را بررسی نمرود، بلکره داروهرای بر روی سلول

سازمان  .(42)و معرفی نمودجديد و موثرتری را شناسايی 

بره ايرن نتيجره  0212در سرال  (HUPO)پروتئوم انسرانی 

 هرایرسيد که تهيه نقشه پروتئوم انسان با توجه بره پيشررفت

کی همهرون های پروتئومياخير ايجاد شده در تکنولوژی

 هررا انرردازی پررروتئينطيرف سررنجی جرمرری کمرری، بره دام

هررا و بيوانفورماتيرر  امررری ميسررر بررادیبررا کمرر  آنترری

 .(44،45)خواهد بود
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 هدف اوليه پروژه پروتئوم انسان، شناسايی اداقل ي 

ن کننده پروتئيژن کد 02222محصول پروتئينی برای هر 

شناسرايی باشند: است، اهداف بعدی شامل موارد زير می

کمری و  پوتيدهای مرج  برای هر پروتئين، انجرام مطالعرات

 آوریها در بافت برا اسرتفاده از فرنمحل قرارگيری پروتئين

ای بادی و شناسرايی مجموعرهطيف سنجی جرمی و آنتی

های کد شرده از هرر ژن انسرانی کره ناشری از از ايزوفرم

 nsSNPsو  (Alternative splicing)های متنراو  شپيراي

(non synonymous single nucleotide polymorphisms) 

کرومرروزوم  00 ،در ايررن پررروژه جهررانی .(41)باشررندمرری

 هایکشور کروموزوم جنسی ميان 0  غيرجنسی به همراه

 00هرا در کروموزوم .نداااضر در اين پروژه تقسيم شده

ايرران، کشرورهای کشور ااضر در اين پرروژه از جملره 

آمريکا، استراليا، کانادا، فرانسه، سروهيس، سروهد، هلنرد، 

پن، کره و هنگ کنگ، سنگاپور، تايلند روسيه، چين، ژا

کشرور هنرگ کنرگ،  4 .هسرتندو هند در ارال مطالعره 

بر روی ير  کرومروزوم و  با هم سنگاپور، تايلند و هند

د. نرکنکرومروزوم مطالعره می 2آمريکا و چرين برر روی 

 تصرروير) کنرردمطالعرره می Yايررران بررر روی کرومرروزوم 

 .(2شماره 
 

 
 

کشورهای ااضر در پروژه جهانی پروتئوم انسان. ايران  :3تصویر شماره 

 (.www.c-hpp.orgاست ) Yمسئول انجام پروژه پروتئوم کروموزم 

 
های تحليلری پربرازده و آوریهمزمان با پيشرفت فن

 هایزمينه سرعت دربه طيف سنجی جرمی،پروتئوميکس

فررورز دو الکترو .توسررعه يافترره اسررت تحقيقرراتی مختلررف

طيرف سرنجی  -، کروماتوگرافی دو بعردی(43-47)بعدی

 -کروماتوگرافی مراي -فورز دو بعدیالکترو ،(52)جرمی

طيف  -و الکتروفورز لوله موهين (51)طيف سنجی جرمی

هرايی هسرتند کره در از جمله تکنير  (50)سنجی جرمی

های ها، روششوند. در کنار آنپروتئوميکس استفاده می

 جملرره ای مبتنرری بررر طيررف سررنجی جرمرری از مقايسرره

iTRAQ (52)، SILAC (54) ،ICAT (55) ،SELDI  و

هم وجود دارند که در  (51)گذاریههای بدون نشانروش

پروتئروميکس  .(5)شروندپروتئوميکس بالينی استفاده مری

 هررای جديررد پژوهشرری در زمينرره علرروم پزشررکی و ايررده

زيستی فراهم کرده است و دستاوردهای قابل توجهی در 

در زمينرره سرررطان،  .دهرره گذشررته توليررد کرررده اسررتدو 

تشخيص برالينی زود هنگرام، تعردادی پرروتئين  خصوصا 

، پررروتئين cathepsin B (57)مرررتبط بررا سرررطان، ماننررد 

پررروتئين  ،P62 (53)، پررروتئين (51) 27شرروک ارارترری 

مررررتبط برررا کارسرررينوما سرررلول سنگفرشررری دهررران از 

HPA/sAa/K-10/GA-HAS(12) و ،pfetin (11) شناسرررايی 

 هرای اميدوارکننردهشده است. توسعه دارو هم يکی از زمينه

 پروتئروميکس های کاربردی پروتئوميکس است.برنامهدر 

توانررد در کشررف و اعتبارسررنجی اهررداف دارويرری، مرری

 وليکیشناسی وتحقيقات مترابمکانيسم عمل دارو، تست سم

 هرا پرس جاکره پرروتئيناز آن .(10)شروددارو استفاده می

ای همهررون از ترجمرره دچررار تغييرررات پررس از ترجمرره

شررروند، علرررم فسفريلاسررريون و گليکوزيلاسررريون مررری

هرای فسرفوپروتئوميکس، ارای زير شاخهپروتئوميکس د

باشد. فسفوريلاسيون پروتئين گليکوپروتئوميکس هم می

های زندگی ي  سلول از جمله بيان ژن، تقريبا  همه جنبه

رسانی، متابوليسم، رشد سلول، تقسيم، تمايز و نمو را پيام

کند و اختلال در نظم فسفوريلاسريون پرروتئين تنظيم می

هرای انسران، بره بسرياری از بيمراری ممکن است منجر به

 .های قلبری و آلزايمرر شرودويژه سرطان، ديابت، بيماری

نقش فسفوپروتئوميکس در مطالعات دارويری و پراتوژنز 

هرای فسرفريله ها، شناسرايی و تشرخيص پرروتئينبيماری
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های دارويی خصوصا  جايگاه هرای شده، شناسايی هدف

يص بيمراری برا فسفريله شده و شناسايی مارکرهای تشخ

 هرررای فسرررفريله شرررده در مقايسررره فراوانررری پرررروتئين

باشرد. اخيرررا  پروفايرل پروتئينری افرراد بيمرار و سرالم مری

های کليوی بسيار مطالعات فسفوپروتئوميکس در بيماری

و  Gonzales .(15-12)اسرررتفاده قرارگرفتررره اسرررتمرررورد 

 های فسفوريلاسريوناند که سايتنشان داده (11)همکارانش

 توانردمری NaCl cotransporter (NCC)در  111در سرين 

القوه برای بيماری کليوی باشد و ي  هدف بيولوژيکی ب

 051يررر  جايگررراه فسفوريلاسررريون ديگرررر در سررررين 

تواند برای ارزيابی فعاليرت وازوپرسرين و می  AQP2در

 .(17)نظارت بر روند بيماری مورد استفاده قرار گيرد

هررای گليکوزيلاسرريون پررروتئين در انرروا  پروسرره

زيستی همهون ايمنی سلولی، چسبندگی سلولی، تنظريم 

ترجمه پرروتئين، تخريرب پرروتئين و ... مشرارکت دارد. 

هرا تحقيقات گليکوميکس شامل شناسايی گليکوپروتئين

هرررای گليکوزيلاسررريون و آنررراليز سررراختار و و جايگررراه

هرا گليکوزيلاسريون پرروتئين .عملکرد پروتئين ها اسرت

ممکن است در طول فرآيند ايجاد تومور تغيير کنرد کره 

در اين صورت به تشخيص زود هنگام سرطان و بررسری 

کند. علاوه بر اين، تغيير روند پيشرفت بيماری کم  می

گليکوزيلاسيون پروتئين در طول پروسه تشرکيل تومرور 

 را در سرط  های تنظيمی سلول تومورممکن است مکانيسم

مولکولی نشان دهد. در ارال ااضرر مطالعرات گسرترده 

گليکوپروتئرروميکی برررای شناسررايی نشررانگرهای زيسررتی 

هرا، ماننرد سررطان جهت تشخيص سرطان و ساير بيماری

، (70)رطان تخمردانو س (71)، معده(72)، ريه(11،13)پستان

 انجام شده است. (74)و بيماری آلزايمر (72)فيبروز کبدی

 

 متابولوميکس
مطالعرره علمری فراينرردهای شرريميايی  مترابولوميکس

مربو  به متابوليت است. به طور خراب، مترابولوميکس 

هررای کوچرر  مطالعرره سيسررتماتي  پروفايررل متابوليررت

سلولی است. متابولوم نشران دهنرده  درگير در فرايندهای

های موجود در ي  سلول، ای از تمام متابوليتمجموعه

هررای زيسررتی و يررا ارگانيسررم اسررت کرره بافررت، ارگرران

 رزونرانس .(75)محصولات نهايی فرآيندهای سلولی هسرتند

 طيف سرنجی جرمری -مغناطيس هسته، کروماتوگرافی ماي 

 هرایآوریطيف سنجی جرمری فرن -و کروماتوگرافی گاز

 هرا در تحقيقراترايج در تحقيق متابولوميکس هسرتند. داده

هرا تحرت شررايط گيری متابوليتمتابوليکی شامل اندازه

باشد. در اال ااضرر چنرد روش خاب متابولوميکی می

 بررای PLS و PCAهای آماری مانند الگو و برنامهتشخيص 

طيرف سرنجی های رزونانس مغناطيس هسته و آناليز داده

هرای سيسرتم هرگونره اخرتلال در .جرمی در دسترس اسرت

 زنده، بدون درنظرگرفتن عوامل فيزيولوژيکی، پراتولوژيکی

هرا و يا ديگر عوامل باعر  ايجراد تغييررات در متابوليرت

 ن متابولوم نشان دهنده وضعيت فيزيولوژيکیشود. بنابرايمی

باشرد و مترابولوميکس و يا پراتولوژيکی موجرودات مری

و  (12-77)تشرخيص بيمراری ،(71)شناسریتواند در سممی

 .(11)استفاده شود آسيب شناسی مولکولی

 0221فارماکومتررابولوميکس اولرررين برررار در سرررال 

فارماکومترابولوميکس  .(10)پيشنهاد شرد Claytonتوسط 

تواند ي  نقشه دقيرق از اثررات دارو روی مسريرهای می

  مکانيسرم پاسرخ بره دارو و متابوليکی تهيره کنرد و تنرو

پزشرکی شخصری  .درمان را در افراد مختلف نشان دهرد

باشرد. يکی از کاربردهای مهم فارماکومتابولوميکس می

Clayton  از رزونانس مغناطيس هسته برای مطالعره مردل

بررای  مسموميت کبدی ناشی از استامينوفن استفاده کرد.

توان با دارو را میاولين بار او نشان داد که پاسخ افراد به 

 کرد و بين ترکيب ادرار قبرل از دوز بينیها پيشمتابولوم آن

و ميزان آسيب کبدی پايدار پرس از تجرويز پاراسرتامول 

 .(10)ارتبا  وجود دارد

 

 ی های اميکس در پزشکیکاربرد فن آور
 اميکس ها در شناسايی نشانگر زيستی

برای چندين دهره اسرت کره مفهروم تشرخيص زود 

هنگام، توجه پزشکان و محققان را به خود جلرب کررده 
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 مــروری

تعريف  "بيومارکر"است و در نتيجه واژه نشانگر زيستی 

مطرابق برا تعريرف موسسره ملری سررطان  .(12)شده است

آمريکا، بيومارکر مولکرولی اسرت در خرون يرا مايعرات 

فيزيولوژيکی يا بافت که نشانه ای از ي  فراينرد طبيعری 

يا غير طبيعی يا بيماری است. بيومارکر ممکن است برای 

ی مرورد هرای بردن بره درمران ير  بيمراربررسی پاسرخ

آل بايرد بره استفاده قرار گيرد. ي  نشانگر زيسرتی ايرده

رااتی قابرل تشرخيص، دارای اساسريت و اختصاصريت 

پذير بالا برای فنوتيپ هدفش و از لحاظ اقتصادی امکان

تواند هر نو  مولکول اعم از . اين نشانگر می(14،15)باشد

DNA ،RNAهرایپيشررفت .(11)، پروتئين يا متابوليت باشد 

زيادی که در دهره گذشرته در زمينره تحقيقرات پربرازده 

صورت گرفته منجرر بره آغراز دوران جديردی در علروم 

ه ژنوميکس کم  شناسی شده است. در االی کزيست

شايانی به درک اساس مولکولی بيماری کرده است، امرا 

در نهايت پروتئوميکس واادهای عمليراتی ير  سرلول 

هرا و کرنش آنهای پيهيرده بررهمها، شبکهيعنی پروتئين

مسيرهای پيام رسرانی را در سرلامت و بيمراری مشرخص 

. شناسايی هزاران پروتئين از نظرر کمری و (17،11)کندمی

هرای هرا برا يکرديگر در سيسرتمکرنش آنکيفی و بررهم

های چند بعدی جز پيهيده زيستی با استفاده از استراتژی

به جرز کرردن نمونره، طيرف سرنجی جرمری و ريزآرايره 

ای/کمری مقايسره پروتئين بسيار بهبود يافته اسرت. آنراليز

توانرد برا با کيفيت برالا مری های سرطانیپروتئوم بيوپسی

گيری ميزان تغيير بيان، تغييررات پرس از ترجمره و اندازه

هررای پروتئينرری، بيومارکرهررای اشررکال متفرراوت واريترره

 .(32-13)پوتيدی/پروتئينی مسئول بيماری را شناسايی کند

در اال ااضر با شناخت طيف جرمری هرزاران پرروتئين 

های پيهيده همهرون سررم، ادرار و موجود در بيوسيستم

هرا همهرون نفروپراتی و توان بعضری از بيمراریبافت می

. برا (34،35)سرطان تخمردان را زود هنگرام تشرخيص داد

 177ای شرامل های پروتئوميکس، مجموعهکم  روش

عروقری و  -نشانگر پروتئينی در ارتبرا  برا بيمراری قلبری

هرای جرانوری . در مردل(31،37)سکته گزارش شده است

دارای نررارااتی قلبرری نيررز در مقايسرره بررا گررروه کنترررل، 

رجمره در برخری هايی از جمله تغييررات پرس از تتفاوت

گرزارش شرده  0ها از جمله رشته سب  ميوزين پروتئين

ژنوميکس و پروتئروميکس تحرولات توانرايی  .(31)است

بنردی و درمران بيمراران ای برای شناسايی، دستهسابقهبی

 رکرهرایهرای شناسرايی بيومااند. روشاتوايمن ايجاد کرده

اتوايمن علاوه بر الکتروفورز دو بعردی و طيرف سرنجی 

بادی و های آنتیهای اتوآنتی ژن، آرايهجرمی، ريزآرايه

 . با انجام آزمايشراتی(31-122)آناليزهای فلوسايتومتری هستند

های قرمز خون در بيمراری بر روی پروتئوم غشای سلول

ول داسری شرکل برا اسرتفاده از الکتروفرورز روی ژل سرل

های مشخص شده است که ميزان محتوی برخی پروتئين

های کنتررل غشايی سلول داسی شکل در مقايسه با سلول

دهرد. شرايد اداقل دو ترا پرنج برابرر تغييرر را نشران مری

ها در شردت بيمراری کرم بهترين راه برای درک تفاوت

ردن درک کراملی از خونی داسری شرکل، بره دسرت آو

 .(121)باشدهای خونی میتغييرات ويژه در پروتئوم سلول

 

 اميکس ها در تحقيقات دارويی
ای متکی برر طور فزايندهتحقيقات دارويی به امروزه

 ژنوميکس،ترانسکريوتوميکس، پروتئروميکس و مترابولوميکس

 هرایآوریفن اند.های متعدد شدهو اتی ترکيبی از اميکس

هرای تحقيقرات دارويری، از اميکس تقريبا  در همه جنبره

جمله کشف هدف، ارزيابی اثربخشری، ارزيرابی ايمنری، 

توانند به عنوان و پزشکی شخصی می مکانيسم عمل دارو

ابزارهای کارآمرد و قدرتمنرد اسرتفاده شروند. مطالعرات 

 شناسرری سيسررتمی وترررين قسررمت زيسررتامرريکس مهررم

شرربکه هسررتند کرره امکرران درک کامررل  شناسرریزيسررت

کننرد و هرا را فرراهم مریفرآيندهای پاتولوژي  بيماری

هررای ااتمررالی داروهررا و مسرريرهای کليرردی و مکانيسررم

دهند. ژنوميکس و پروتئروميکس جرز رمان را نشان مید

هرايی هسرتند کره در کشرف هردف مرورد اولين اميکس

استفاده قرار گرفتند. آناليزهای ريز آرايه به طور همزمان 

توانند با مقايسه داده های تراشه در دو گروه بيمراری می
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هررای مرررتبط بررا بيمرراری يررا دارو را و گررروه کنترررل ژن

چنرين برا مطالعره شربکه اسايی کننرد. هرمغربالگری و شن

های ااصل از مطالعرات پروتئوميکسری پروتئينی بيماری

 .(120)تواننرد اهرداف دارويری را نيرز شناسرايی کننردمی

خصوصرا  در  (122)العرات موفرقهرای خروبی از مطنمونه

 ،(124)زمينه شناسايی اهداف دارويی در بيماری آلزايمرر

وجررود دارد.  (121)و سرررطان (125)بيمرراری پارکينسررون

هررای ای پروتئرروم سررلولوتئرروميکس بررا آنرراليز مقايسررهپر

هرای مررتبط برا تواند پروتئينطبيعی و بيمار به رااتی می

هرا ممکرن اسرت بيماری را تشخيص دهد و اين پرروتئين

 ای برای توسعه دارو باشند.اهداف بالقوه

Fong انرد کره و همکاران نشان دادهTROP2   ير

هرای دهرانی لسرلو نشانگر تشخيصی بالقوه برای سرطان

رود کره ايرن پرروتئين بره عنروان ير  است و انتظار می

هدف برای توليد داروی آنتری سرلول سنگفرشری دهران 

 (.127)مورد استفاده قرار گيرد

ترين علرل پايران دادن بره ير  سميت يکی از شاي 

توانرد فرآيند توسعه دارو است. مسرموميت دارويری مری

 پزشکی باشد و عوارضهای راهنمای خوبی برای مراقبت

سرال گذشرته، ير   02در  جانبی دارو را کراهش دهرد.

در سرم شناسری اسرتفاده  های امريکسآوریسری از فن

اند. توکسيکوژنوميکس ارتبا  ميران سرميت دارو و شده

 کند و سوس به شناسرايیتغييرات در بيان ژن را مشخص می

هرا خواهرد سموم ژنتيکی بالقوه و درک مکانيسم اثر آن

پرداخت. در توکسيکوژنوميکس با اين ديدگاه که همره 

 ترهاست، بيشهای سمی همراه با تغيير در بيان ژنواکنش

عنروان مثرال، بره .(121)شوداز روش ريزآرايه استفاده می

آسيب ديده مشرارکت  DNAهايی که در ترميم بيان ژن

 genotoxicityای از دارنررررد ممکررررن اسررررت نشررررانه

هايی که نشان دهنده تخريب اطلاعات ژنتيکی )مولکول

هرای توکسيکوپروتئوميکس پرروتئين .(123)هستند( باشد

هرای ايراتی و مسريرهای بيوشريميايی کره در اثرر تمراس

اد شرريميايی نررامطلو  تحررت ترراثير قرررار محيطرری و مررو

کنرد. دهند را شناسايی مریها پاسخ میگيرند و به آنمی

شناسری سرنتی، سرم توکسيکوپروتئوميکس سه رشرته در

هرا ادغرام ای بيران پرروتئينآسيب شناسی و آناليز مقايسه

توانرد کراهش اند. در اال ااضر، اين رويکررد مریشده

از مواد سمی است نشان دهد، ها را که ناشی بيان پروتئين

تواند به مطالعه تغييررات پرس از ترجمره و چنين میو هم

 .(112)پروتئين بوردازد -کنش پروتئينبرهم

به عنوان مثال، ياماموتو و همکارانش الگروی بيرانی 

داروی دارای  4ها در بافت کبدی که در معرض پروتئين

خاصيت سمی برای آن بافت )اسرتامينوفن، آميرودارون، 

اسايکلين، و تتراکلريد کربن( بودنرد را مرورد مطالعره تتر

قرار دادند. نترايج نشران دادنرد کره بيران هشرت پرروتئين 

به ميرزان قابرل تروجهی  AK4و  CA3 ،HSP60چون هم

 .(111)در کبد آسيب ديده تغيير کرده است

 

 اميکس ها در پزشکی شخصی
عوامل ژنتيکی، محيطی و شيوه زندگی ممکن است 

تقرال دارو ير  ارگانيسرم تاثيرگرذار باشرد و در روند ان

منجر به تفاوت پاسخ به دارو بين افراد شود. با اين ارال، 

پزشکان معمولا  برای درمران ير  بيمراری دوز يکسران 

 کنند که ممکن است عوارض جانبی جردیدارو تجويز می

ايجاد کند. علاوه بر اين، تقريبا  در تمام کشورهای دنيرا، 

ارو اغلرب برابرر همران دوزی اسرت دوز تجويزی ي  د

که برای ي  گروه محلی به دست آمده است و ممکرن 

است آن دوز بررای جمعيرت کشرورهای ديگرر مناسرب 

نباشررد يررا اثررر بخشرری ضررعيفی داشررته باشررد و يررا اترری 

های جانبی جدی ايجراد کنرد. بنرابراين، نيراز بره واکنش

 گسترش تحقيقات در زمينه طرب شخصری وجرود دارد.

مطررح شرد،  1332زشکی شخصی ابتدا در سرال مفهوم پ

زمانی که محققين پروژه ژنوم انسان، ارتبرا  نزديکری را 

های ژنتيکی افراد و فنوتيرپ بيمراری يافتنرد، بين ويژگی

ها(  SNPمورفيسم ت  نوکلئوتيدی )به ويژه اين که پلی

ها برای پيش بينری پاسرخ افرراد بره دارو را يافتند و از آن

پزشررکی شخصرری چررالش اصررلی  .(110)اسررتفاده کردنررد

رود درمران است و انتظار می 01سلامت در پزشکی قرن 
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 پزشرکی شخصری .(112)ای را برای بيماران فراهم کنردبهينه

بينری اساسريت فرردی، تشرخيص، درمران و شامل پريش

های تحليلری ن است. با پيشرفت سري  روشارزيابی درما

های اخيرر، تحقيقرات در زمينره پزشرکی پربازده در سال

شخصی مورد توجه بسياری از محققين قرار گرفته است. 

، (114) درمرران فشررار خررون بررالا درفارمرراکوژنوميکس 

 اخرررتلالات غررردد  ،(111)کلسرررترول برررالا  ،(115)آسرررم

ی های ديگر به کار بيمار و ،(111)سرطان ،(117)درون ريز

 ير  پرروتئين و همکارانش فراری رفته است. برای مثال

پلی مورفيسرم ژن  که اسکلت سلولی شناسايی کردندکه

اثررات  و سرديمی اساسريت فشرارخون برالا، بروز آن با

 بنرابراين، .ارتبا  داشرت ديورتي  فشارخونضد  داروهای

قبل از درمان فشرار خرون برا داروهرای ديورتير ، لازم 

ست ي  تسرت ژنتيکری انجرام شرود ترا در مرورد نرو  ا

و  Wang. (113)گيرررری شرررودداروی مصررررفی تصرررميم

همکارانش در ي  مطالعه متابولوميکی، مردلی را بررای 

پيش بينی اساسيت شريميايی در ير  مردل زنوگرافرت 

کرررن و  (.102)انسرررانی از سررررطان معرررده اراهررره کردنرررد

لا راران مبترريمررم برای سرهز نمونهرهمکارانش برای آنالي

امتابولوميکس رارمره از فرل اوليررطان سينه در مرااربه س

استفاده کردند و توانستند اثرات شريمی درمرانی را روی 

 .(101)بينی کنندوزن بدن پيش

هرای هرا بررخلاف روشدر دوران فراژنوم، اميکس

پژوهش سنتی گذشته امکان جستجوی گسترده ی ژنوم، 

و مترابولوم را از طريرق ابزارهرای ترانسکريوتوم، پروتئوم 

هايی در مقياس بزرو با اساسريت پيشرفته و توليد داده

گيررری از انرد و برا بهررهترر فرراهم کررردهو وضروح بريش

سررازی کررامويوتری، ابزارهررای بيوانفورماتيرر  و مرردل

آغررازگر انقلابرری نرروين در تحقيقررات دارويرری از جملرره 

 يت دارويریکشف اهداف دارويی و اعتبار سنجی، مسرموم

و ارزيابی ايمنی دارو و تحقيقات بالينی با پريش آگهری، 

تشخيص زود هنگام و تشخيص مولکولی بيماری هستند. 

شناسری ترين قسمت زيستنهايت مطالعات اميکس مهمدر 

کره اميرد اسرت برا  شناسی شربکه هسرتندسيستمی و زيست

ايجاد درک کامل از فرآيندهای پاتولوژي  بيماری هرا 

هرای کليردی را های ااتمالی داروها، راه السمو مکاني

جهررت سررلامت و درمرران شخصرری کرره چررالش اصررلی 

 است، اراهه دهند. 01سلامت در پزشکی قرن 
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