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 پیشگفتار 

سال فوبرای  نظریه  یک  جمعیت  ژنتیک  متمادی،  هیچ قهای  عملًا  که  بود  قدرتمند  و  غنی  العاده 

[ و …[ ناگهان وضعیت تغییر کرد ]…بر اساس آن وجود نداشت ]  کردنعملحقایق مناسبی برای  

بین نظریه و   ]...[ کل رابطه  تئوری ریخته شد.  به    هاتی واقعحقایق فراوان در قیف این ماشین  نیاز 

 .بازنگری دارد

 [159لوونتین ] -

اتفاقی و پیش از صرف وقت و انرژی   صورتبهگاهی ممکن است برخی از محققین بگویند که  

در مورد مشارکت من در   توان یم. این را  اندکردهخود روی یک موضوع یا موضوعی شروع به کار  

در   من  سابقه  و  بود  سطحی  بسیار  جمعیت  ژنتیک  در  من  اولیه  آموزش  گفت.  جمعیت  ژنومیک 

بود. علاقه دیرینه من به تکامل   تریسطح ژنومیک )یک رشته بسیار جدید در دوران دانشجویی( حتی  

شروع شد، در نهایت باعث شد که بیشتر و بیشتر   1990در اواخر دهه   R من در   یگذارهیسرماو  

صفحات   ، توسعهapeبا    ام تجربهعلاقه علمی خود را به ژنومیک جمعیت متمرکز کنم. با پشتوانه  

 وتحلیلتجزیهبرای   R منتشر شد. توسعه یک بسته  2009در می    باراولین کردم که    را شروع مجازی

مشابهی را آغاز کرده بودند.   یهاپروژه  ، تکاملی در این زمان چیز جدیدی نبود و چندین همکار

با توان    یابییزمان توال  ن یدر اایده این کتاب در برخی مباحثات با برخی از این همکاران بروز کرد.  

  ن یا  یینها  راتی تأث  ی ن یبش یخود کرده بود و ما تازه شروع به پ  شرفتی ( تازه شروع به پHTSبالا )

 .میکرده بود  یک یانقلاب تکنولوژ

 2015متحده، در مارس    الاتی( در دورهام، اNESCent)  یسنتز تکامل  یکه در مرکز مل  1ی هکاتون

 HTS  یهاداده  تیری مد  یبرا  دیجد  یتوسعه ابزارها  یبرا  یفرصت عال  کیمن    یبرگزار شد، برا

 
های جدید و تکمیل  حلنویسان برای یافتن راهاست که برنامه اجتماعی کدنویسی رویداد یک  هکاتون   توضیح مترجم  1

 شوند.  های بزرگ مشترک، دور هم جمع میپروژه



 

 ح 

 

 Population Genomics دهی، ا2017در سپتامبر  ملی بود. پس از شروع گفتگو با جان ک  پگاسدر 

With R شد. لیپروژه کتاب تبد کیرشد کرد و به  جیبه تدر 

ا  یاصل  دهیسه ا و   ی کیژنت   یهادادهانواع    درنظرگرفتن مورد    ن یکتاب وجود دارد. اول  ن یدر پشت 

بزرگ است.   اسی در مق  یژنوم  یهاداده  ن ی تربزرگتا    یک ی ژنت  یهاداده  ن یترسادهاز    ت،یجمع  یژنوم

  تاز سؤالا   یع ی وس  ف ی به ط  ییپاسخگو  ی واحد و مشترک برا  یمحاسبات  طیمح  ک یدوم ارائه    دهیا

 ده یاست. ا  ت ی جمع  یو ژنوم   ی کیژنت   ی هادادهبا    وتحلیل تجزیهاز    ی اگسترده  ف ی به ط   یدگی رس   ای

نوشتن، متوجه شدم که آماردانان   ادامهو متن باز است. در    گانیرا  یاستفاده از نرم افزارها   جیسوم ترو

. پس از دفاع از استفاده کنندیماستفاده    کردمیماز آنچه فکر    شتری ب  Rاز    کی و توسعه دهندگان ژنوم

 . شودیممن  تیاست که مطمئناً باعث رضا یتی واقع ن ی از دو دهه، ا ش یب یبرا Rاز 

اند. واضح است که  فهرست شده  1هستند که در فصل   R  یهابسته  ، Rبا    تی جمع   کی ژنوم هی مواد اول

  ی. من تا آنجا که ممکن است سعستی ن  تی جمع   کی ژنوم  یبرا  یاز منابع محاسبات   یفهرست کامل  ن یا

  که در بالا   تیجمع  کی ژنوم  یباشند و در چارچوب کل   یات ی که عمل  رمی را در نظر بگ   یی هابستهکردم  

، مثالعنوانبه) شوندینم ینگهدار وضوح بهکه  ییهاشوند. به علاوه، از ذکر بسته  کپارچهیذکر شد 

م  ای(  CRANدر    میت ی  یها بسته نظر  نم  درستیبهکه    رسدیبه  اجتناب کردم. در طول   کنند،یکار 

، مثالعنوانبه.  امداده، از دست  شدیمکتاب گنجانده    ن ی در ا  دیرا که با  ییهابستهمطمئناً    قاتم،یتحق 

DECIPHER  ،که در    ی ابستهBioConductor  یها دادهبزرگ    ار ی بس  ی هاداده  گاهیپا  تیریمد  یبرا 

  یی هامن بسته  گر،ید  ی. از سو شدیم کتاب ذکر   ن یفصل از ا  ن یدر چند  دیشده است، با  عیتوز یتوال

  ن ی ها شامل چندبسته  ن ی: ارمی گینمهستند در نظر    یاز حد تخصص  ش یب  ای  نیستندسرور    یرا که رو

که تنها در صورت درخواست   اندافتهیتوسعه    یانسان  یهاتی جمع  وتحلیلتجزیه  یاست که برا  Rبسته  

 ع یکار چگونه است. روش توز  ن یا  ستی اگرچه مشخص ن  -ها در دسترس هستند  آن  سندگانینو  یبرا

 کنم در تضاد است.« یروی کردم از آن پ یکه من سع  زاد باز و آافزار متن افزار با چارچوب نرمنرم 

 

ا انتقاد  شروی پ  اری بس  ندیفرآ  کیکتاب    ن ی»نوشتن  نظرات  از  من  و  بس  یبود  درباره   یدی مف  اری و 

منتقد ناشناس   ن یو چند  کس یسارا هندر  راجان،یری فرانسوا، سانتوش ج  هیویاول  هی اول   یهاس ی نوش ی پ

 ، برگزار شد دعوت کرد  NESCentدر    2015که در سال    یلاپ من را به هکاتون  لماری بهره بردم. ه



 

ه  یک یکه    ییجا پ  یهاهفته  ن یزتری انگ  جانیاز  و  و   یرا سپر  شرفتی کار  او و همکاران  از  کردم: 

  ی خوب   اری بس  یها بحثاز موارد    یار یجومبارت در بس بوی. تکنمیمکه در آنجا بودند تشکر   یدوستان

. کنمیمدر لندن تشکر    یگریو دعوت من به هکاتون د  یسازمانده  یرا به اشتراک گذاشت: از او برا

  ن ی برگزار کنم: ا  دهمیمکه توسعه    ییهابستهکارگاه در مورد    ن یفرصت را داشتم که چند   ن ی من ا

من    یدی مف  اری بس  اتی تجرب  دادهایرو و  فردر   خواهمیمهستند  استبا  رولو،ی چ  کیاز  د    - ن  سولداد 

ن  گنو، یویتر و  گودت  م  شانیها دعوت  خاطربه  نی سالام   کلاسیژروم  اگنس  از  کنم.    گنوی تشکر 

  ه ی در مونپل  یمؤسسه علوم تکامل  س یکه رئ  یمن در زمان  قات یکاملش از توسعه تحق   تیحما  خاطربه

در   یگریسپاسگزارم که به من فرصت داد تا کتاب د  اری بس  ملی سپاسگزارم. من از جان ک  اری بود بس

 یها جنبه  تمام  اقی استارکس با اشت  دیلو  ن ی. رابسمیتکامل بنو  وتحلیلتجزیه  یبرا  Rاز    مورداستفاده

بررس  یعمل را  من  نها  یدستنوشته  در  س  ت،یکرد.  همسرم  از  برا  نتای من  لور  دخترم   ت ی حما  یو 

 سپاسگزارم.  شانیشگ ی هم

  

 بنگسان 

 سیامانوئل پاراد

 

2020 مارس  
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 فصل اول 

 مقدمه  -1

 ک یو ژنوم کیوراثت، ژنت    1-1

ب  شناسیزیست  یدستاوردها   ن یتربزرگاز    یکی قرن  طول  مکان  ستم ی در    ی هاسمی کشف 

  ن یکشف تدو  ن یقبل از ا  هاقرنرا که در طول    ییهاه ینظرتمام    توانیم  یوراثت بود. به سخت 

در حال    DNAنماد علم است و    DNAدوگانه ساختار    چیتصور کرد. امروزه، مارپ  اندشده

 را دارد.  یو تجار ی کیتکنولوژ یها از کاربرد ی عی وس  فی حاضر ط

در نقاط    یدارد. ظهور کشاورز  شهیر  تیبشر  خیدر تار  قاًی مرتبط با آن عم  میوراثت و مفاه

از    یبا دانش در مورد وراثت برخ   وضوحبه  ش ی سال پ  5000تا    10000  ن یمختلف جهان ب

هزاران سال، پرورش دهندگان عواقب وراثت را    ی. طمرتبط شده است  واناتیو ح  اهانی گ

وراثت    ی علم  قات ی. در قرن نوزدهم، تحق اندکردهمشاهده    هاگونهن  ی ا  ی اشکال اهل  یبر رو

تعم م  می با  بند  ،یکروسکوپ ی مشاهدات  کشف   ن یقوان  یفرمول  و  مندل،  توسط  وراثت 

  توجهی قابلنام داد، چرخش    ریی تغ   کی نوکلئ  یدهای بعدها به اسکه    شری توسط م   ن« ی»نوکلئ 

 کرد. دای پ

هشت    باًیاست که تقر ن یا شودیگرفته م دهیکه اغلب ناد کیژنت  خیتار  یهایژگیاز و یکی

کش  طول  »  دی دهه  که  شود  داده  نشان  حت مسبب    DNAتا  و  است    یهاش یآزما  ی وراثت 

اور برا  2ی درخشان  همکارانش  ژنت   ی برخ  یو  م  دانان کی از  فکر    با وراثت    کردندیکه 

قبل    یل ی خ  تی جمع  کی ژنت   ،ن ی؛ بنابرا[52کننده نبود. ]قانع  ،شده است   یرمزگذار  هان ی پروتئ 

 از وراثت سرچشمه گرفت.  یکی زی ف تیاز کشف حما

 ک یو ژنوم کی: وراثت، ژنتیخیتار یهانشانه

 [.184وراثت خود را منتشر کرد ] ن ی مندل قوان :1866
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 [.47را کشف کرد ] DNA شری م :1869

 [.10وراثت است ] بانیپشت  DNA که داد  نشان آوری و همکارن   .1944

 [.290] دی را کشف کن DNA دوگانه چی واتسون و همکاران. ساختار مارپ :1953

 [.44] یک ی کد ژنت ییو همکاران. رمزگشا کیکر :1961

 [. 95را منتشر کردند ] DNA یابیتوالی  یهاداده  ن ی و ماکسام اول لبرتی گ :1973

 [.295] هاریزماهوارهکشف  :1984

 [.237با توان بالا ] یابیتوالی ی فناور ن ی اول :1996

 [. 127ژنوم انسان منتشر شد ] ن ی اول :2001

 [. 270ژنوم ] 1000فاز اول پروژه  لی : تکم2010

استفاده    DNAمطالعه وراثت و بعداً    ی برا  شناسانستیکه ز  یی هاروش  ستم، ی در طول قرن ب

  ی هایآور(. رشد فن دی مراجعه کن   2دادند )به فصل    ش یقدرت خود را افزا  جیکردند، به تدر

در   کی بوده است. ژنوم تیجمع  کی در توسعه ژنوم یمهم ار ی با توان بالا عامل بس یاب ییتوال

اخ  علم  کی  عنوان به  ری دهه  موضوع  یرشته  اجتماع  ی و  »علاقه  اهم  یبا  توجه«    ت ی قابل 

 گذاشته است.  ری تأث  زی ن تی جمع  کی بر حوزه ژنت شرفتی پ ن یاست. ا افتهی توجهی قابل

  ن یدر ب  هاپی ژنوت مطالعه تنوع در    تیجمع  کی . ژنتکندیرا اتخاذ م  ریز  فیکتاب تعار  ن یا

مطالعه ساختار و    کس ی تنوع است. ژنوم  ن یپشت ا  یروهای افراد در مکان و زمان، از جمله ن 

از    یادیز  اری تعداد بس  یاما برا  ،ت ی جمع  کی مشابه ژنت  تی جمع  کی عملکرد ژنوم است. ژنوم

  ت ی جمع   کی ژنوم   ،ن ی؛ بنابراشودیگونه اعمال م   کیدر کل ژنوم    عمولاًاست، م  هاگاهیجا

در نظر گرفت که با حداقل    تیجمع کی از ژنت   "شده اسی مق "نسخه    کی  عنوانبه  توانیمرا  

 [.20مکان تا کل ژنوم گونه مورد نظر سروکار دارد ] یادیتعداد ز

 تیجمع  کی : ژنتیخ یتار  یهانشانه

 [.77] یع ی در مورد انتخاب طب  شر ی ف ی کیژنت  هیانتشار نظر :1930

 [.303] تیجمع  یکیدر مورد ساختار ژنت  تیانتشار مقاله را :1949

 [.142] ی کیآلل تحت رانش ژنت  تیدر مورد تثب مورای مقاله ک :1955
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، 107] داد نشان  یعیطب  ی هاتی جمعرا در   یتنوع مولکول   تی اهم یمطالعات تجرب :1966

160 .] 

 [. 147در مورد کوالسنت منتشر کرد ] یس ی سه مقاله تأس نگمن ی ک :1982

انتشار  2005 که  زنجیره    سریالی:  نوترک  یژنوم  یهاداده  وتحلیلتجزیهمارکوف  با    بیرا 

 [.182] کرد ل ی تسه

 تی جمع کیاصول ژنوم    2-1
 ی. معانشودیمکتاب آغاز    ن یدر ا  مورداستفاده  یدر مورد واحدها  یحات یبخش با توض  ن یا

  ادامه در ( در  ، و ...یارشته، دو  بازها)  نجایاز اصطلاحات استفاده شده در ا  ی برخ  ی کی ولوژی ب

 داده شده است. حیتوضبخش   ریز

 واحدها     1-2-1

  هاژنوماست.    "b"واحد اصلی ژنوم باز است، بخشی از نوکلئوتید که متغیر است: نماد آن  

کوچک یا )بسیار( بزرگ باشند، بنابراین استفاده از پیشوندهای وام گرفته شده از    توانندیم

 رایج است:   DNAواحدها برای بیان اندازه یک ژنوم یا طول یک توالی   المللیبین سیستم 

 باز kb1(  =310 )1000 یک کیلوباز=

 باز  Mb1(  =610 )1000000 یک مگا باز=

 باز  Gb1(  =910 )1000000000 یک گیگا باز=

 باز  Tb1(  =1210 )1000000000000 یک ترا باز=

 باز  Pb1(  =1510 )1000000000000000 یک پتا باز=

.  شودیماستفاده    " جفت باز )ها(    "اغلب به معنای واقعی    " (  ها)  باز "توجه داشته باشید که  

عنوان  « معمولاً بهbpاست. اگرچه این متناقض است، اما »  یارشتههمیشه دو    باًیتقر  DNAزیرا  

 . bp = 1 kb 1000: مثالعنوانبهشود، « در صورت پیشوند استفاده نمیb» جایبهنماد 

مرتبط است،    شدتبهژنومیکس مدرن   به    کهطوریبهبا علم کامپیوتر  نیاز داریم  اغلب  ما 

بیت  اشاره کنیم. واحد اصلی اطلاعات  فایل  اندازه  یا  از حافظه  استفاده    کمیت اطلاعات، 
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  ن یترجیرا)یک بایت = هشت بیت( است.    "B"و واحد عملی بایت با نماد    (ینریبا  ری )متغ

 واحدهای استفاده از حافظه عبارتند از: 

 بایت kB1  =310 یک کیلوبایت=

 بایت MB1  =610 یک مگا بایت=

 بایت GB1 =910 یک گیگا بایت=

 بایت  TB1  =1210 یک ترا بایت=

معمولاً در    DNAدر این کتاب، ما از واحدهای کوچک جرم نیز استفاده خواهیم کرد، زیرا  

 مراجعه کنید(: 2مقادیر بسیار کم وجود دارد )به فصل 

 گرم  𝜇𝑔1  =6-10 = یک میکروگرم

 گرم 𝜇𝑔1  =9-10 =  . یک نانوگرم

 گرم 𝜇𝑔1 =12-10 =  یک پیکوگرم

 ساختارهای ژنوم  2-2-1

DNA    مولکول سه  از  که خود  است  ساخته شده  نوکلئوتیدها  تکرار  از  که  است  پلیمری 

 تواندیم(. پایه یک نوکلئوتید  1-1: فسفات، دئوکسی ریبوز و یک باز )شکل  اندشدهتشکیل  

از این واقعیت ناشی    "باز" ( باشد. نام  T( یا تیمین )G(، گوانین )C(، سیتوزین )Aآدنین ) 

را آزاد    -OHهیدروکسید    ی هاونی در محلول بازی هستند )یعنی    ها مولکولکه این    شودیم

(. در واقع بازهای  کنندیم+ را آزاد  Hهیدروژن    ی هاونی، برخلاف اسیدهایی که  کنندیم

  DNA، کافئین، گزانتین(، اما تنها این چهار باز در  مثالعنوانبهزیادی در طبیعت وجود دارد )

برای انجام  موردنیاز، اطلاعات ژنتیکی  DNA. توالی این بازها در یک پلیمر شوندیمیافت 

توالی   کدگذاری  مانند  حیات،  اساسی  کدگذاری    ها ن یپروتئ عملکردهای    ی هایتوال یا 

 .کندیمرا ذخیره   کنندهتنظیم

DNA   یهاجفت )رشته( هر دو پلیمر یها هیپاکه  ایگونهبهاست   یارشتهتقریباً همیشه دو  

نیروهای  2-1)شکل    Cبا   G و T با A :دهندیمخاصی را تشکیل   (. این دو رشته توسط 
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شوند: گذارند، محدود میها را بین بازهای یک جفت به اشتراک میضعیفی که الکترون

 .G-C ، سه الکترون برای یک جفتA-T دو الکترون برای یک جفت

قاعده   در  استثنا  برخی    عنوانبه  DNAچند  در  دارد:  وجود  ژنتیکی  اطلاعات  پشتیبان 

است؛    DNAمشابه    RNA( پشتیبان اطلاعات است.  RNA، اسید ریبونوکلئیک ) هاروس یو

با   )اما  اوراسیل  تفاوت:  ریبوز    T  جایبه(  Uدو  استفاده    جایبهو  ریبوز    شودیمدئوکسی 

 (.  3-1)شکل 

می باعث  اکسیژن(  اتم  یک  )حذف  ریبوز  شیمیایی    DNAشود  دزوکسیداسیون  نظر  از 

از  واکنش  بیشتر  نتیجه  در  و  باشد  داشته  کمتری  واقع،    RNAپذیری  در  باشد.  جدولی 

باشند.    ی ارشته، تک یا دو  RNAیا    DNAساخته شده از    یها ژنومدارای    توانندیم  هاروس یو

 ساخته شده است.  یارشتهدو  DNAدر تمام اشکال زنده دیگر، ژنوم همیشه از 

 
( و یک  C5H10O4(، یک دئوکسی ریبوز ) HPO4( یک نوکلئوتید ساخته شده از یک فسفات )A) 1- 1شکل 

تا    شوندیمکه نوکلئوتیدها کجا به یکدیگر متصل    دهدیمنشان    3و    5  نویسیحاشیه(.  C5H5N5باز )در اینجا آدنین،  

DNA  بسازند. )ب( یک مولکول  ی ارشتهتکDNA  یبا توال دهاینوکلئوتساخته شده از چهار  یارشتهتک  

ACGT . 
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. )ب( نمایشی از همان مولکول  دهدیمآن را نشان  یهااتمجفت دوازده باز که  DNA( یک مولکول A) 1- 2شکل 

  یهالولهخاکستری تیره( و ستون فقرات ساخته شده از فسفات و دزوکسی ریبوز ) ی هایضلعباز )چند  یهاجفتکه 

-http://jena3d.leibnizبا  Bو  A. )ج( دوازده جفت باز این مولکول )دهدیمخاکستری روشن( را نشان 

fli.de/  اندشده ترسیم .) 

 

RNA   واقع میانی   یهامولکولها در  مرحله  بسیار مهمی در موجودات زنده هستند. یک 

(. برخی  1.4یا رونویسی است )شکل   RNA ، سنتزDNA برای بیان اطلاعات ذخیره شده در

متفاوتی در    ی هانقش و برخی دیگر    شوندیمدر سنتز پروتئین استفاده   RNA یهامولکولاز  

 (.5-1سلول دارند )شکل 

ها  (. ویروس 1-1و ساختارهای بسیار متفاوتی داشته باشند )جدول  هااندازه توانندیم هاژنوم

توانند  کیلوبایت طول دارند، اما برخی می  50تا    2ها را دارند، معمولاً  ترین ژنومدر واقع ساده

موجودات تک سلولی با ژنوم نسبتاً ساده هستند:    هاوتیپروکار[.  222مگابایت برسند ]  2.5به  

مگابایت    12آنها بیش از    ن ی تربزرگکیلوبایت و    100از    تربزرگآنها کمی    ن یترکوچک

این ویژگی را دارند که ژنوم آنها    هاوتیپروکارو    هاروسیوهستند. به استثنای چند مورد،  

ها  ( ساخته شده است. پروکاریوتهاروسیوبرای برخی    RNA)یا    DNAاز یک مولکول  

اصلی  DNAهای  مولکول ژنوم  در  که  دارند  پلاسمید  نام  به  نشدهاضافی  ادغام  و شان  اند 

 شوند.طور مستقل تکثیر میبه

 
در   رفتهازدستبسیار مشابهی هستند: اکسیژن  ی هامولکول دزوکسی ریبوز )سمت چپ( و ریبوز )راست(  3- 1شکل 

 که از نظر شیمیایی پایدارتر از دومی باشد.  شودیماولی باعث 

 

هستند. یک موجود ممکن است از چندین سلول    هاوتیپروکاراز    تردهی چیپ  هاوتیوکاری

تک سلولی هستند )آغازیان(.    هاوتیوکاری  یهاگونهساخته شده باشد، اگرچه بسیاری از  

مرتب شده   هاکروموزوممملو از پروتئین برای ساخت   DNA ژنوم آنها در چندین مولکول
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تعداد   است  هاکروموزوماست.  ده  چند  تا  چند  بین  معمولاً  است:  متفاوت   Protistبسیار 

Oxytricha trifallax     یک مورد قوی است. این ارگانیسم تک سلولی بزرگ دارای دو

 15600مگابایت پخش شده بر روی    50هسته است: ماکرونوکلئوس حاوی ژنوم جسمانی با  

ژنوم   با  میکرونوکلئوس  و  از    500کروموزوم  بیش  به  شده  تکه  تکه    225000مگابایت 

یک   DNA [. اندازه مولکول261،  37جنسی ]  تولیدمثلبرای    مورداستفاده DNA مولکول

جفت باز )نانوکروموزوم( تا چند   100کروموزوم یوکاریوتی بسیار متفاوت است: از چند  

 .مگابایت 100

»آزاد« بودن در سلول،    جایبههای جانبی دارند، اما  ها، ژنومها، مانند پروکاریوتیوکاریوت

اندامک  میتوکندریدر  مانند  خاصی  سلولهای  اکثر  در  موجود  یا  های  یوکاریوتی  های 

های گیاهان فتوسنتزی قرار دارند. آپیکوپلاست یک اندامک خاص برای برخی کلروپلاست

 (. 1.1از آغازیان است که ژنوم کوچکی نیز دارد )جدول 

یوکاریوتی و پروکاریوتی وجود دارد: دو مورد از    یهاژنومبسیار دیگری بین    یهاتفاوت

 mRNA های کدکننده )آنهایی که بهآنها در اینجا قابل ذکر است. اولاً، سازماندهی توالی

ها ساده است، جایی که آنها برای یک پروتئین معین  شوند( در پروکاریوترونویسی می

یوکاریوت در  دیگر،  از سوی  هستند.  بخش پیوسته  )اگزونها،  ناپیوسته  های کدکننده  ها( 

های  (. دوم، ژنوم6-1ها، شکل  های غیر کدکننده پراکنده هستند )اینترونهستند و با بخش 

نسخه   دو  معمولاً  دارند،  وجود  سلول  یک  در  نسخه  چندین  در  اغلب  یوکاریوتی 

شوند که در  هاپلوئید و دیپلوئید مشخص میها با تناوب مراحل  )دیپلوئیدی(، و بیشتر گونه

خود را در طول انتقال از دیپلوئید به سلول   DNA هایی ازهای همولوگ بخش آن کروموزوم

 کنند. فاز هاپلوئید )به زیر مراجعه کنید(.مبادله می

  یاده یپدیوکاریوتی بیش از دو نسخه از ژنوم خود در یک سلول دارند،    یهاگونهبسیاری از  

رایج بسیار  واقع  در  این  پلوئیدی.  پلی  نام  میبه  تصور  آنچه  از  برخی  تر  در  و  است  شود 

ارگانیسمسلول بیشتر  خاص  بههای  چه  سلولی،  چند  رخ  های  پاتولوژیک،  یا  طبیعی  طور 

وضعیت موجودات پلی پلوئیدی تتراپلوئیدی )چهار نسخه    ن یترج یرا[.  281،  249دهد ]می
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با تعداد   ییهاگونهمشاهده کرد.  توانیممختلفی را  یهاتیموقع ( است، اما هاکروموزوماز 

نادر هستند و عموماً   ، درختچه سه  مثالعنوانبه.  شوندیمکلونی تکثیر    صورتبهفرد کپی 

از    Lomatia tasmanicaگانه   کمتر  زندگی    2در  مربع  در    شدتبهکه    کندیمکیلومتر 

، سه Procambarus virginalis[. از سوی دیگر، خرچنگ مرمری،  175معرض خطر است ]

کند  های بومی خرچنگ را تهدید میپلوئیدی و مهاجم در ماداگاسکار است، جایی که گونه

[102 .] 

 
  یا رشتهدو  DNAنحوه استفاده از اطلاعات ژنتیکی برای کدگذاری صفت فنوتیپی مانند پروتئین. )الف(  4- 1شکل 

توالی از   عنوانبه شده داده نشان. )ب( همان فرآیند شودیمکه سپس به پروتئین ترجمه  شودیمرونویسی  mRNAبه 

و تصویر   اسیدآمینه[ )توالی 200، 12شناخته شده ] یهانیپروتئ نیترکوچکبازها و اسیدهای آمینه، در اینجا یکی از 

کد سه  "NGL Viewer [238  .)]با استفاده از  https://www.rcsb.org/3d-view /1L2Yسه بعدی از 

 حرفی برای اسیدهای آمینه در اینجا استفاده شده است. 
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 اندازه و ساختار معمول ژنومی  1-1جدول  

 تعداد کپی  اندازه معمول ژنوم  

 ویروس

 پروکاریوت

 پلاسمیدها   

 ها وتیوکاری

 میتوکندری   

 اپیکوپلاست   

 کلروپلاست   

kb   10 

Mb  1 

kb1 

Gb1 

kb  16 

kb  35 

kb     100 

 هاپلوئید 

 هاپلوئید 

 هاپلوئید 

 هاپلوئید، دیپلوئید، پلی پلوئید 

 هاپلوئید 

 هاپلوئید 

 هاپلوئید 

 

DNA    برای انتقال اطلاعات ژنتیکی  شودیماز نسلی به نسل دیگر )تقریباً( دقیق کپی و منتقل .

کلونال، یک والد تنها یک یا   تولیدمثلوجود دارد: کلونی و جنسی. در   تولیدمثلدو روش 

تولید   دارند که    کندیمچند فرزند  والدین  ژنوم  از  هاپلوئید،    تواندیمکه یک کپی دقیق 

هاپلوئید تولید    ی هاگامتجنسی، والدین دیپلوئیدی    تولیدمثلدیپلوئید یا پلی پلوئید باشد. در  

تا یک فرزند دیپلوئید   شوندیم: دو گامت )از یک فرد یا از دو فرد( به هم ملحق  کنندیم

تولید   طول  در  کنند.  تولید    DNAهمولوگ،    یهاکروموزوم،  هاگامتتولید  برای  را 

: این نوترکیبی است. فرآیند نوترکیبی ژنتیکی  کنندیممبادله    ها یتوال جدیدی از    یهابی ترک

در   متفاوت.    هاروسیوو    هاوتیپروکارنیز  شکلی  به  اما  دارد  را  جنسی    تولیدمثلوجود 

تتراپلوئید    یهاسمی ارگان در    توانیم افراد  کرد:  مشاهده  نیز  پلوئید    یهاگامت   معمولاًپلی 

 [.250] کنندیمدیپلوئیدی تولید 

کلونال در همه    تولیدمثل   که درحالی  شودیمیافت    ها وتی وکاریجنسی فقط در    تولیدمثل

  تولیدمثلدارای    یهاگروه . در بسیاری از  هاگونهالبته نه در همه    -  شودیممشاهده    هاگروه 

  ی )در حالت تک سلول  کندینمجنسی )مثلًا مهره داران یا بی مهرگان(، مرحله هاپلوئید رشد  

. یک استثنای قابل  گذرانندیمدیپلوئید    صورتبهو افراد بیشتر عمر خود را    (ماندیم  یباق

به متعلق  گیاهان  توسط  قاعده  این  از  دیپلوئید   Pteridophyta توجه  که  است  )سرخس( 

)اسپوروفیت( هستند و دارای مرحله هاپلوئید )گامتوفیت( هستند که برای تولید گامت رشد  

کلون در    صورت بهبیشتر هاپلوئید است و   Protist Plasmodium falciparum ..کنندیم
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تکثیر   مالاریا    شودیمانسان  باعث  که  در    تولیدمثل  که درحالی(  شودیم)جایی  جنسی 

 .دهدیمجنس آنوفل رخ   یهاپشه

 
 mRNA : RNA در موجودات زنده. DNA از نحوه استفاده از اطلاعات ذخیره شده در ی اخلاصه 5- 1شکل 

  RNA ،snRNA RNAمیکرو : miRNA ریبوزومی، rRNA   RNA :انتقالی، tRNA  RNA :پیام رسان،

 کوچک. یاهسته

 

 
و    هاوتیپروکار، هاروسیوکه بعداً به پروتئین )در  شودیمرونویسی  mRNA( یک ژن به A) 6- 1شکل 

های یوکاریوتی از مناطق کدکننده )اگزون( و غیر کدکننده  . )ب( بیشتر ژنشودیمیوکاریوتی( ترجمه  یهااندامک

 ای است. یک فرآیند دو مرحله  mRNAاند و سنتز )اینترون( ساخته شده 

 ها جهش  3-2-1

به   قادر  پرورش دهندگان  از آغاز کشاورزی،  از مدت طولانی شناخته شده است:  جهش 

با    ییهان یلاتولید   . اندبودهپایدار و ثابت در طول نسل    یهایژگیواز گیاهان یا حیوانات 

شرایط، برخی از افراد با ویژگی )ها( غیرمنتظره به طور پراکنده    ن یترقی دق، حتی در  حالبااین 

را    ییهاجهش . اخیراً، زیست شناسان توانستند وقوع  شوندیم پرورش ظاهر    یهان ی لادر این  

 .میوه مشاهده کنند یهامگس یا  هایباکتربا  هاشگاهیآزمادر 

برای مدت طولانی، ژنتیک جمعیت یک جهش را تغییر از یک آلل به آلل دیگر بدون هیچ  

. با ظهور ژنتیک مولکولی،  گرفتیمفرض دیگری در مورد ماهیت چنین تغییراتی در نظر  

مولکول تغییر در  معنای  به  نسل  DNAهای  کلمه جهش  از طریق  از  منتقل شده  مستقل  ها 

  قرارگرفتن های جایگاه )محل  اثرات فنوتیپی بالقوه آن تغییر یافته است. به طور مشابه، واژه

یک ژن در کروموزوم( و آلل )انواع مختلف یک ژن( در ژنومیک جمعیت معانی کمی  
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ها  آلل  کهدرحالیدهد،  متفاوت دارند: جایگاه بخشی از ژنوم است که چندشکلی را نشان می

 مختلفی مشاهده شده برای این جایگاه هستند. یهایتوال

 .ژنوم شامپانزه تال  1135ژنوم انسان و  2504)درصد( مشاهد شده در بین  یها جهشفراوانی   2-1جدول  

 آرابیدوپسیس تالیانا  انسان نوع جهش 

SNP   دو آللی 

 (indels) حذف –درج 

SNP چند آللی  یها 

 انواع ساختاری 

95.53 

4.07 

0.33 

0.07 

88.26 

11.74 

- 

- 

 :کرد بندیطبقهبه پنج دسته اصلی   توانیمرا  DNA در سطح هاجهش 

 های تک نوکلئوتیدی، جهش   •

 حذف،  –درج   •

 بازآرایی ژنوم،   •

 دوبلیکیشن ژن،   •

 دبلیکیشن ژنوم.   •

. یکی از پیامدهای این  شودیماست: باعث تغییر یک باز به باز دیگر    ن یترجیرااولین دسته  

است. در عمل،   SNP ، در سطح جمعیت، وجود پلی مورفیسم تک نوکلئوتیدی یاهاجهش 

به مواردی محدود   SNP اصطلاح آلل در یک مکان خاص    شودیممعمولاً  که فقط دو 

چند آللی   MNP یا SNP در مورد  توان یم مشاهده شود. اگر سه یا چهار آلل مشاهده شود،  

دقیق«   «SNP» یا «SNP biallelic» صحبت کرد. برای جلوگیری از سردرگمی، باید از

 .استفاده کرد تا تأکید شود که فقط دو آلل مشاهده شده است

نوکلئوتیدها، معمولاً تعداد  indelsها )حذف  -ا  هدرج یا از دست دادن  افزایش  به  ( منجر 

ها در مجموع  های دیگر جهش بندیکمی هستند. آنها دومین نوع جهش شایع هستند. دسته

شوند شوند: آنها منجر به تغییرات چشمگیرتر در ژنوم میانواع ساختاری شناخته می  عنوانبه

 و بسیار کمتر هستند.

جمعیت در آفریقا،    26ژنوم انسانی از    2504  یهایتوالاز    2015منتشرشده در سال    ی هانوشته

ارائه کرد.    هاجهش [ معیاری برای ارزیابی فراوانی انواع مختلف  272آسیا، اروپا و آمریکا ]
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در این مطالعه(،    مورداستفاده  GRCh38باز )طول ژنوم مرجع    3,241,953,429از مجموع  

)یا جایگاه( شناسایی شد.    88,332,015 ژنتیکی  و    SNPگونه  از    ی هاندلیاها  بیش  دقیق 

(. این واقعیت که  2-1)جدول    دهندیم درصد از پلی مورفیسم مشاهده شده را نشان    99.5

MNP  ًاز فقط    300ها تقریبا نتیجه کوچک بودن    SNPبرابر کمتر  ها بودند، ممکن است 

[ باشد  انسانی  جمعیت  مؤثر  از  136جمعیت  دیگر  یکی  کنید(.  مراجعه  بعدی  بخش  )به   ]

است: دو فرد به طور تصادفی انتخاب    هاانسانپیامدهای این امر، شباهت ژنومی بسیار قوی  

 [.272مربوطه خود را یکسان دارند ] یهاژنومدرصد از  99.9شده، 

اساس   بر  مشابه  بزرگ  مقیاس  در  مطالعه  تال  1135یک  شاهی   Arabidopsis) ژنوم 

thaliana) 12،135،975   10پایه را نشان داد. با یک مکان متغیر در هر    119،667،750نوع از 

طبیعی شناخته    یهاگونهژنوم یوکاریوتی است که تاکنون از نظر    ن یترمتراکمجفت باز، این  

جفت باز( در این    40  ≥کوچک )  یهاندلیاهای دو آللی و  SNP [. فقط273شده است ]

تعیین  2-1مطالعه ارزیابی شدند )جدول   با  (. یک آزمایش اصلاحی روی این گیاه همراه 

[. با این 206ترین جهش در ژنوم است ]های تک پایه شایعتوالی ژنوم نشان داد که تعویض

در    مورداستفاده شناختی  های زیستها و ویژگیبرداریهای مختلف، نمونهوجود، فناوری

اگرچه به    -ند و بسیاری از سؤالات هنوز باز هستند  کها را دشوار میاین مطالعات، تعمیم

انسانی نشان داد که در    یهاتی جمعشود. مطالعات اخیر بر روی  برخی از آنها پاسخ داده می

ها در ژنوم انسان به مراتب بیشتر   SNP مقایسه با آنچه چند سال پیش نشان داده شد، تعداد

[، و که 268،  264بیشتر آنها دارای یک آلل بسیار نادر هستند( ]که    است )چند صد میلیون

های طبیعی هنوز  [. مطالعه تنوع ژنومی در جمعیت251،  31هستند ]  ترگستردهانواع ساختاری  

انجام است و مطمئناً حقایق شگفت انتشار دادهدر حال  های سایر  انگیز جدیدی را پس از 

 .ها آشکار خواهد کردافراد و جمعیت

 رانش و انتخاب  4-2-1

ها از نسلی  برداری تصادفی آللرانش ژنتیکی فرآیندی است که در آن فراوانی آللی با نمونه

طبیعی وجود دارد، حتی اگر آنها    یهاتی جمعکند. رانش همیشه در  به نسل دیگر تغییر می
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است. یک راه    تریقوکوچک    یهاتی جمع بزرگ یا در حال گسترش باشند، اگرچه در  

یک مکان منفرد با دو آلل در جمعیتی با اندازه    درنظرگرفتن ساده برای نگاه کردن به رانش،  

به این    م ی خواه یم است.    p2=1-p1و    p1است که در آن بسامدهای آلل    Ne  مؤثرجمعیت  

پاسخ دهیم: اگر اندازه جمعیت ثابت باشد، احتمال اینکه یک آلل در نسل بعدی از   سؤال

انتخاب تصادفی است ،  وجود ندارد(  ی)انتخاب   بین برود چقدر است؟ اگر فرض کنیم که 

را   پاسخ  ای    توانیمآنگاه  دوجمله  احتمالات  از  استفاده  با    هاآللاز    بردارینمونهبا 

(. واضح است که احتمال تثبیت آلل در صورت  7-1پیدا کرد )شکل    p1و    Neپارامترهای  

بسیار کوچک باشد.    Ne( حتی اگر  p1=p2=0.5متعادل بودن فراوانی آلل بسیار کم است )

پایدار باشند )در واقع احتمال   هایفراوان، در این حالت کاملًا بعید است که این  حالبااین 

p1=p2=0.5    به ناچارن ی؛ بنابرااست(  0.25در نسل بعدی ، p1 محور   )راست(  به سمت چپ 

x  ابدییمو در نتیجه، احتمال تثبیت آلل در طول زمان افزایش  رودیم 7-1شکل. 

برای تثبیت یک آلل خنثی جدید در    موردانتظار[ نشان دادند که زمان  146کیمورا و اوتا ]

است. یکی دیگر از نتایج اساسی در مورد رانش را کیمورا و    4NNیک جمعیت متناسب با  

[ ارائه کردند که  145کرو  دادند تعداد    هاآن[  در یک جمعیت    موردانتظار  ی هاآللنشان 

4μNe + 1    که    جاییاستμنرخ جهش است بنابرا،   تواندیم  تربزرگ، یک جمعیت  ن ی؛ 

 بیشتری باشد، اما این به میزان جهش نیز بستگی دارد. یهاآللحاوی 

از   دیگر  یکی  در    یهاسمی مکانانتخاب  آلل  فراوانی  در  تغییر  به  منجر  که  است  اصلی 

  شودیم. به طور کلاسیک، سه نوع اساسی انتخاب در نظر گرفته  شودیمطبیعی    یهاتی جمع

های انتخابی سودمند  [. انتخاب مثبت منجر به افزایش فراوانی آلل231،  156( ]1.8)شکل  

سازی منجر  شود، حتی اگر در جمعیت دارای فراوانی پایین باشند. انتخاب برای خالصمی

شود که فراوانی کمی در جمعیت دارند.  های نامطلوب انتخابی میبه کاهش یا حذف آلل

  شودیمانتخاب برای متعادل کردن )یا متنوع کردن( منجر به حفظ چندین آلل در جمعیت  

مختلف داشته باشند. سایر اشکال    یهاکانمیا    هاتی موقعکه ممکن است مزایای انتخابی در  

عامل    عنوانبه  DNAقبل از اینکه    هامدت[.  204]  رندی گیمانتخاب سطوح انتخاب را در نظر  
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وراثت شناخته شود، انتخاب طبیعی یک انگیزه اولیه در ژنتیک نظری جمعیت بوده است.  

فصل از  یکی  در  خود  فیشر  تکاملی[    گیرینتیجههای  ]تغییر  بقا  تئوری  »شالوده  که  کرد 

[ است«  طبیعی  با  77انتخاب  را  DNA  یهایتوال[.  انتخاب  مولکولی    توانیم ،  سطح  در 

  ی هادادهیا    DNA  یهایتوال  وتحلیلتجزیه  یهاروش  10(. فصل  9-1ارزیابی کرد )شکل  

 . کندیمژنومی را بررسی 

 

 
فراوانی    بهباتوجهاحتمال از دست دادن یک آلل )یعنی تثبیت آلل( در یک مکان دو آللی در یک نسل   7- 1شکل 

 (.Ne) مؤثر( و اندازه جمعیت p1یکی از دو آلل )

 Rهای ها و کنوانسیونبسته     3-1

  4-1شوند و جدول  را که در این کتاب استفاده می  Rهای اصلی  فهرست بسته  3-1جدول  

ها  دهد. اکثر این بستهشوند را نشان میهایی که بیشتر در یک فصل استفاده میفهرست بسته

شوند.  است، توزیع می  Rهای  ( که منبع اصلی بستهCRAN)   Rدر شبکه جامع آرشیوی   

BioConductor    تخصصی  یهابستهمخزن دیگری از R  ها  در بیوانفورماتیک است. این بسته

هایی هستند  ای از بستهبرای ژنومیک جمعیت نیستند، بلکه مجموعه  Rفهرست کاملی از منابع  

افزاری برای ژنومیک جمعیت ادغام  شوند تا یک »اکوسیستم« نرمکه در مجموع ادغام می

در   بررسی    R  [215]شده  برای  اضافی  بسته  چند  از  اینها،  بر  علاوه  کنند.    یهادادهایجاد 

استفاده   ص    alleHap  ،GeneImp(.  242)ص    شودیمجغرافیایی  در  دو  (،  168)هر 
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pophelper    .(،  218)صaphid    .(،  292)صGENESIS    .و  314)ص  )MINOTAUR  

را    هابستهنحوه نصب این    A. پیوست  اندگرفته( نیز به اختصار مورد بحث قرار  323)ص.  

 . دهدیمتوضیح 

 

 

 
 ها تیجمعانواع اصلی انتخاب طبیعی در   8- 1شکل 

 

چاپ شده است. از پرانتزها    monospaceبا فونت    Rدر این کتاب، نام توابع و سایر اشیاء در  

استفاده   اشیاء دیگر  از  توابع  باشد،  شودیمبرای تشخیص  ابهامی وجود داشته  اینکه  ، مگر 

  sans serifبا فونت    هابسته. نام  شودیماستفاده    "چاپ تابع."برای     " ()print":  مثالعنوانبه

در    کهدرحالی  شوندیمنشان داده    "بیشتر از"با اعلان معمول    R. دستورات  شودیمچاپ  

 :شوندیمنشان داده  "دلار "دستورات سیستم با دستور 

 
> ls() # this is an R command 
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 هستند  CRANبر روی   هابستهاصلی استفاده شده در این کتاب. به جز موارد ذکر شده، همه   یهابسته  3-1جدول  

 منبع عنوان  نام

Adegenet 
ape 

Biostringsa 

pegas 

SNPRelatea 

snpStatsa 

 چندمتغیره ژنتیک جمعیت اسپاتیال و 

 تجزیه فیلوژنتیک و تنوع 

 زیست استرینگ 

 ژنومیکس جمعیت و تکاملی

 SNP یهادادهدسته ابزار محاسبات موازی برای 

 حجیم SNPمطالعات مربوط به 

[132 ] 

[216 ] 

[208 ] 

[210 ] 

[311 ] 

[41 ] 

 هستند  CRAN  بر روی هابستهاستفاده شده در این کتاب. به جز موارد ذکر شده، همه  ی هابستهسایر  4-1جدول  

 منبع عنوان  نام

admixturegraph 
CubSFSa 
coalescentMCMC 
fastbapsb 
flashpcaRc 
Genelandd 
haplo.stats 
ips 
LEAe 
jackalope 
mmod 

OutFLANKf 
pcadapt 

phangorn 

phylodyng 

poolSeqh 

poppr 

psmcri 

readxl 

rehh 

rhierbaps 

Rsamtoolse 

Rsubreade 

sangerseqR 

scrm 

STITCHj 

tess3rk 

vcfR 

 نمودارهای ترکیبی 

 SFSتغییر جمعیت هموار با 

 MCMCکوالسنت توسط  وتحلیلتجزیه

 بیزی  مراتبیسلسله بندیخوشه

PCA  بسیار بزرگ یهاسیماتربا 

 چند منبعی  یهادادهساختار جمعیت از 

 تفسیر فراوانی هاپلوتایپ 

 نرم افزار فیلوژنتیک  یهارابط

 مطالعات منظره و ارتباط اکولوژیکی 

 HTSژنومیک و  یهادادهشبیه ساز 

 معیارهای مدرن تمایز جمعیت 

 انتخابی یهااسکن پرت در  یهادادهتشخیص 

 PCAاسکن انتخاب با 

 تخمین فیلوژنی 

 ابزارهای آماری فیلودینامیک 

 آللی سری زمانی  یهایفراوان

 ژنتیک جمعیت موجودات کلونال 

 ادغام جفتی زنجیره مارکوف 

 اکسل  یهالیفاخواندن و نوشتن 

 پ ی هاپلوت یتیگوسیبر هموز یمبتن یهاتست

 تیساختار جمع یزیب لیتحل

 samtools یهابرنامهرابط با 

 توالی  ترازیهم

 Rدر  Sanger شده یابیتوالی یهاداده یبرا ییبزارها

 فی مارکو زنجیرعادغام  سازیشبیه

 با پوشش کم  HTS یهادادهنتساب با ا

   تیجمع یی ساختار فضا

 VCF یهالیفا وتحلیلتجزیه

[157] 

[288] 

[279] 

[1] 

[100] 

[82] 

[201] 

[301] 

[296] 

[174] 

[247] 

[154] 

[267] 

[138] 

][ 

[94] 

[278] 

[166] 

[112] 

[256] 

[50] 

[30] 

[148] 

ahttps://github.com/blwaltoft/CubSFS 
bhttps://github.com/gtonkinhill/fastbaps 
chttps://github.com/gabraham/flashpca/tree/master/flashpcaR 
dhttps://i-pri.org/special/Biostatistics/Software/Geneland/distrib/ 
eOn BioConductor 
fhttps://github.com/whitlock/OutFLANK 
ghttps://github.com/mdkarcher/phylodyn 
hhttps://github.com/ThomasTaus/poolSeq 
ihttps://github.com/emmanuelparadis/psmcr 
jhttps://github.com/rwdavies/STITCH 
khttps://github.com/bcm-uga/TESS3_encho_sen” 
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)الف( انتخاب داروینی: فراوانی افراد با فنوتیپ سودمند )رنگ خاکستری تیره( در جمعیت افزایش    9- 1شکل 

یابد. )ب( قضیه اساسی فیشر در مورد انتخاب طبیعی: میانگین تناسب در جمعیت با نرخی متناسب با واریانس آن  می

های مترادف و غیرمترادف که سه ژنوتیپ مختلف را در یک ژن کدکننده  ای از جهشیابد. )ج( نمونهافزایش می

در موقعیت اول مترادف   C↔ Tدهد. جهش در توالی پروتئین( نشان می  اسیدآمینههای مربوطه )پروتئین و فنوتیپ

 باشد.  هاگاه یجاهای سودمند ممکن است دلیل بر انتخاب بر روی است و تاثیری بر فنوتیپ ندارد. )د( برخی جهش

$ ls # this is a system command 
سر س  یبرا  مورداستفادهبرنامه    یحت  ای(  OS)  عاملسیستمبه    ستمی س  عینماد  با    ستم ی تعامل 

باشد، با    یطولان   ی لی خ   جه ینت  ا ی  یخروج کیاست. اگر    ندوزی در و  /:Cدارد. معمولاً    ی بستگ

 . شودیمچهار نقطه کوتاه 

> x <- rnorm(1e6) 

> x 

  [1] 0.817997727 -1.003155277 1.652453571 2.088288475 

  [5] 0.922376036 0.946748580 -1.028996281 1.031229656 

…. 

با   لیفا یو محتوا (’datafile.txt’، مثالعنوانبه) شوندینقل قول چاپ م کیدر  هالینام فا

 :شودیقاب نشان داده م کیدر  monospace فونت

 دانش لازم و سایر مطالب 1-4

این کتاب با استفاده از مفاهیم ژنتیک جمعیت، ژنومیک، بیوانفورماتیک، و آمار، کاربرد  

دارد. در این فصل مطالب مقدماتی اولیه برای دو رشته اول ارائه شد. مقدمه    یارشتهچند  

[  108در ویرایش اخیر اصول ژنتیک جمعیت توسط هارتل و کلارک ]  توانیمرا    ترگسترده



18 

 

 

 مقدمه

)کو(   دارد:  زیر  آماری  مفاهیم  مورد  در  پایه  دانش  است که خواننده  این  بر  یافت. فرض 

ابتدایی در   بسیار  بیزی و معیارهای اطلاعات. برخی از دانش  احتمال، ، استنتاج  واریانس، 

مورد محاسبات نیز فرض شده است )بایت، حافظه فعال، دیسک سخت( و همچنین برخی  

حساب دیفرانسیل و انتگرال )حاصل ماتریس، مشتقات، انتگرال(،  از مفاهیم اولیه در مورد  

و حرکت روی   PCR ویژهبهمولکولی ) شناسیزیستآزمایشگاهی  یهاکی تکن و در مورد  

برای   هامقدمهیکی از بهترین    عنوانبه[ را  81آماری فریدمن ]  یهامدلژل(. در نهایت، من  

.  نمکیمو مفاهیم استنتاج آماری توصیه  هادهیا


