
رحـله (۱: مـشاهـدات  ۱- هـمان طـور که در مـورد تـاریخچه ی عـلم نـجوم بـحث شـد، دوران بـلوغ این عـلم بـا طی سـه مـ
رانـجام بـه  کیفی، ۲: مـشاهـدات کمی در دوران تیکوبـراهـه و ۳: بـرازش مـدل در دوران یوهـانـس کپلر) طی شـد و سـ
رض کنید در مـورد عـلم systems biology نیز  رحـله ی چـهارم یعنی ارائـه ی مـدل مکانیسمی تـوسـط نیوتـن رسید. فـ مـ
رفـت. چکیده مـقالات زیر را مـلاحـظه کنید و مـشخص کنید که هـر یک از این  رحـله را بـتوان در نـظر گـ همین چـهار مـ

مقالات به کدام یک از این چهار مرحله مربوط میشود.  

رای عملکرد هـای بیولـوژیکی مـختلف دارنـد. بـر این - تـعامـلات پـروتئین-پـروتئین نـقش هـای بسیار مهمی در اجـ
ردی ژنـومـهایی که بـه طـور کامـل تـوالی  اسـاس، تـوصیف جـامـع آنـها بـه طـور قـابـل مـلاحـظه ای بـه تفسیر کاربـ
شــده انــد و از ژنــهای جــدید بــا عملکرد هــای غیرقــابــل پیشبینی پــر هســتند، کمک میکند. مــا قــبلا یک سیستم 
 Saccharomyces در تـمام ترکیبات ممکن بین تـقریبا 6000 پـروتئین از two-hybrid برای بـررسی تـعامـل هـای
cerevisiae ایجاد کردیم. در اینجا مــا بــا اســتفاده از این سیستم، تجــزیه و تحــلیل جــامعی را بـرای شــناســایی 
4،549 تـداخـل two-hybrid بین 3،278 پـروتئین انـجام دادیم. برخـلاف انـتظارات، این داده هـا تـا حـد زیادی بـا 
آنـچه که تـوسـط پـروتکل تشخیص مـتقابـل پـروتئین-پـروتئین بـه دسـت آمـده اسـت، فـاقـد هـمپوشـانی اسـت و از 

این رو دانش ما را در مورد فضای برهمکنش پروتئین یا interactome مخمر گسترش داده اند.   

شـبکه هـای مـولکولی، روابـط بیوشیمیایی سـلول هـای زنـده را در سـطوح مـختلف هـدایت می کنند: مسیرهـای -
مـتابـولیک و سیگنالینگ سـلول بـه وسیله شـبکه پـروتئین هـای تـعاملی شکل گرفـته و تـولید این شـبکه پـروتئینی 
خـــود بـــه وسیله شـــبکه ژنتیکی نـــظارتی تنظیم می شـــود. بــرای بـــررسی خـــواص تـــوپـــولـــوژیک این دو شـــبکه، 
رفــته و آنــها را بــا یک مــدل خنثی (null) شــبکه  ره هــای در حــال تــعامــل را انــدازه گـ هــم بســتگی بین اتــصالات گـ
مـقایسه کردیم که در آن تـمام پیونـدهـا بـه طـور تـصادفی انـجام شـده بـودنـد. مـا دریافتیم که برای هـر دو شـبکه 
تـعاملی و نـظارتی، ارتـباط بین پـروتئین هـای بـا درجـه زیاد بـه صـورت نـظام مـند سرکوب می شـود، در حـالی که 
ارتـباط بین جـفت پـروتئین هـایی که درجـه ی یکی از آنـها زیاد و درجـه ی دیگری کم اسـت، تـقویت می شـونـد. این 
اثـر بـه طـور بـالـقوه احـتمال ارتـباط مـتقابـل (cross-talk) بین مـاژول هـای عملکردی مـختلف سـلول را کاهـش 
می دهـد و بـاعـث می شـود که بـا محـدودسـازی تـأثیرات آشفتگی هـای زیان آور، پـایداری (robustness) کلی یک 

شبکه افزایش یابد. 

عملکرد سـلولی نیز بـه شیوه ای مـاژولار سـازمـانـدهی شـده انـد، بـه طـوری که هـر مـاژول شی ای مجزاسـت که خـود -
از تـعدادی جزء بـا ارتـباطـات محکم تشکیل شـده اسـت و یک کار نسـبتا مسـتقل انـجام می دهـد. جـالـب اسـت 
که بـپرسیم که آیا این مـاژولار بـودن در عملکرد سـلولی نـاشی از مـاژولاسیون در شـبکه هـای تـعاملی مـولکولی، 
مـانـند شـبکه هـای تنظیمی رونـویسی و شـبکه هـای تـعامـل پـروتئین-پـروتئین (PPI)، اسـت. مـا شـبکه PPI مخـمر را 
تحـلیل کرده و نـشان می دهیم که واقـعا بـه طـور مـعناداری مـاژولار از شـبکه هـای تـصادفی اسـت. بـا این حـال، 
مــا شــواهــد کمی پیدا کردیم که نــشان دهــد مــاژول هــای ســاخــتاری بــا واحــدهــای کاربـردی مــطابــقت دارنــد. مــا 
همچنین نــتوانســتیم هیچ گــونــه حــفظ شــدگی تکاملی در میان مــاژول هــای PPI مخــمر، مــگس و نــماتــود را 



مـشاهـده کنیم. سـپس بـا شـبیه سـازی کامپیوتـری نـشان می دهیم که سـاخـتارهـای مـدولار می تـوانـند در طی 
رشــد شــبکه از طــریق یک مــدل ســاده  تکثیر ژنی و بــدون انــتخاب طبیعی بـرای مــدولار بــودن، بــه وجــود آیند. 
بـنابراین، بـه نـظر می رسـد که مـاژول هـای سـاخـتاری در شـبکه PPI ممکن اسـت بـه عـنوان یک مـحصول جـانبی 

تکاملی و بدون اهمیت زیستی خاصی ایجاد شده باشند. 

۲- الــف) در شــبکه 
مـتابـولیکی الـف، بـا 
آنکــــــــه  فــــــرض 
سیستم در حــالــت 
پــــــایـا قــــــرار دارد، 
میـزان  حــــــداکــثــر 
تــولید مــاده ی X را 
کــنیــد.  حــــــســاب 
مشــــروط بــــر آنکه 

کـــه   �

� نــــــشـان  در آن 

شــــــار  دهــــــنـده ی 

� است.  واکنش 

ب) در شـبکه هـای 
مــتابــولیکی ب و ج 
و  ورودی  میــزان 
خــــروجی بــــه هــــر 

گره (مـتابـولیت) برابـر اسـت. شـار هـای 
ورودی بـــه سیستم بـــا نـــماد V نـــشان 
رابـر  رض آنـگه VA بـ داده شـده انـد. بـا فـ
بـا VL و ۱ بـاشـد، در شـبکه  ب حـداکثر و 
حــداقــل شــار خــروجی از K را حــساب 
رگشــــت  کنید (شــــار واکنش رفــــت و بـــ

تبدیل X و Y برابرند)  
 VB و VA ج) در شـبکه ج بـا فرض اینکه
رابـــر بـــا ۱ بـــاشـــند، حـــداقـــل و  و VH بـــ
حداکثر شار خروج L را محاسبه کنید.  

v1, v4 ≤ 1
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i
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ج



۳- چکیده مـقالات زیر را مـطالـعه کنید. اگـر قرار بـاشـد شـما پـژوهـش مـورد اشـاره در این مـقالات را انـجام دهید از بین 
مـــاتـــریس هـــای حـــهش BLOSUM95 ،BLOSUM62 ،PAM250 ،PAM10، کدام یک را بـــرای هـــمردیفی تـــوالی هـــا 

انتخاب میکنید؟ 

در بسیاری از عـفونـت هـای انـسانی، میزبـان هـا و پـاتـوژن هـا برای سـال هـا یا دهـه هـا هـمراه بـا هـم زنـدگی می -
کنند. نــمونــه هــای مــهم شــامــل HIV، ویروس تــبخال، ســل، جــذام و مــالاریا اســت. بــه اســتثنای آن دســته از 
عـفونـت هـای ویروسی که بـه مـقدار زیادی مـطالـعه شـده انـد، مـانـند HIV / AID، اطـلاعـات کمی در مـورد میزان 
اثـر سـازگـاری هـای ژنتیکی بـر روی گسـترش عـفونـت در دراز مـدت در دسـترس اسـت. مـا در اینجا یک تجـزیه و 
تحــلیل دقیق و کامــل در ســطح ژنــوم یک بیمار سیستیک  (CF)، را بــا Pseudomonas aeruginosa پــاتــوژن 
بـاکتریایی فرصـت طـلب گزارش می کنیم. بـاکتری در طـول 8 سـال از عـفونـت، تغییرات ژنتیکی زیادی داشـت، 
هـمانـطور که تـوسـط یک سیگنال انـتخاب مـثبت در سراسـر ژنـوم و سیگنال بسیار زیاد در ژن هـای خـاص نـشان 
رفــته انــد. مــا  رار گـ داده می شــود، که چــندین مــورد از آنــها در طی بسیاری از عــفونــت هــای CF مــورد جــهش قـ
دریافتیم که عـوامـل بیماری زایی که برای شـروع عـفونـت هـای حـاد مـورد نیاز هسـتند، اغـلب در عـفونـت مزمـن 
تــحت انــتخاب منفی قــرار میگیرنــد و این حــائــز تــوجــه ویژه ای اســت. آشکار اســت که ژنــوتیپ گــونــه هــای 
P.aeruginosa مـوجـود در عـفونـت هـای پیشرفـته CF بـه صـورت سیستماتیک از P.aeruginosa نـوعی وحشی 

متفاوت است و این تفاوت ها ممکن است فرصت های جدیدی برای درمان این بیماری مزمن ارائه دهد. 
خــانــواده α-آمیلاز، یعنی گــروه GH-H هیدرولازهــای گلیکوزید، بــزرگــترین خــانــواده هیدرولازهــای گلیکوزیدی، -

ترانـسفرازهـا و ایزومرازهـا اسـت که تـقریبا از 30 آنـزیم مـختلف تشکیل شـده اسـت. یکی از جـالـب تـرین ویژگی 
هـای این خـانـواده این اسـت که اعـضای آن، علی رغـم تـشابـه تـوالی کم دارای چـندین مـنطقه بسیار حـفظ شـده 
هســتند. بــه نــظر می رســد که فــقط 4 اسید آمینه ممکن اســت در تــمام خــانــواده کامــلا حــفظ شــده بــاشــند 
 Arg204 plus the three catalytic residues: Asp206, Glu230 and Asp297; Taka-amylase A)
8- (β / α) را از دمین کاتـالیزوری β7 و β3، β4، β5 چـهار مـنطقه حـفاظـت شـده که رشـته هـای .(numbering
barrel پـوشـش میدهـند، شـناسـایی شـده و برای تـعریف خـانـواده α-آمیلاز مـورد اسـتفاده قرار گرفـتند. تحقیق 
حـاضـر بـر سـه تـوالی حـفاظـت شـده که پـس از مـشخص شـدن ویژگی هـای اصلی خـانـواده ایجاد شـده، مـتمرکز 
شـده اسـت. دو مـورد از این سـه مـنطقه تـقریبا رشـته β2 و β8 از دمین کاتـالیزوری barrel (β / α)-8 را پـوشـش 
8- (β / α) کاتــــالیزوری β3 → α3 در اتــــصال) B رمینال کربــــوکسیل دومین می دهــــند و یکی در نـــزدیکی تـــ
barrel) در حـالی که چـهار تـوالی حـفظ شـده اصلی حـاوی آمینواسید هـای کاتـالیزوری و اتـصال بـه سـوبسـترا از 
اعـضای فردی خـانـواده هسـتند، سـه تـوالی حـفظ شـده که بـعدا شـناسـایی شـدنـد حـاوی آمینو اسید هـای مـربـوط 
بـه ویژگی آنـزیم اسـت. مـشكلاتـي كـه مـمكن اسـت بـا تـشخيص درسـت گـلوتـامـات کاتـالـيزوري β5-رشـته اي كـه در 
مـنطقه تـوالـي حـفاظـت شـده III وجـود دارد بـه وجـود آید، مـورد بـحث قرار گرفـته و راه حـل هـایی برای حـل این 
مشکل ارائــه شــده اســت. در نتیجه، پیشنهاد شــده اســت که خــانــواده آنــزیم α-آمیلاز بــاید بــا تــعداد زیادی از 

توالی های دنباله دار حفاظت شده مشخص شود. 



۴- در مـوارد زیر مـشخص کنید آیا اشکالی در روش پـژوهـش و نتیجه گیری وجـود داشـته یا خیر و اگـر وجـود داشـته 
چه اشکالی؟  

در یک کار پـژوهشی محققی بـه یک تـوالی DNA رسید که حـاوی بخشی از یک ژن بسیار مـهم در یک بـاکتری -
تـازه کشف شـده بـود. او تـوالی را بـا BLAST (و بـه طـور دقیق تـر  BLSATn) علیه تـوالی هـای شـناخـته شـده در 
رفــت که ژن مــورد بــررسی وی جــدید  NCBI جســتجو کرد ولی نــتوانســت تــوالی مــشابهی پیدا کند. او نتیجه گـ

است، به این معنا که تا کنون عملکرد شناخته شده ای برای آن گزارش نشده است.  

پـژوهـشگری برای بـررسی عـلت چـاقی، ژن هـای مـوجـود در مـتاژنـوم بـاکتری هـای درون روده ی افراد چـاق و افراد -
نرمـال را مـقایسه کرد و مـلاحـظه کرد تـعداد نـسخه هـای مـربـوط بـه مـتابـولیسم لیپید هـا و کلسترول در مـتاژنـوم 
رمــال اســت  افــراد چــاق بــه طــور مــعناداری بیشتر از تــعداد نــسخه هــای ژن هــای مــشابــه در مــتاژنــوم افــراد نـ

باکتری های روده در چاقی نقش دارند.  

رنــامــه نــویسی پــویا بــه صــورت نیمه سـراســری هــمردیف کنید؛ بــا این فـرض که  ۵- دو تــوالی TCG و TG را از طــریق بـ

� نـــشان دهـــنده ی امتیاز  � بـــاشـــد، که در آن  � و   ،�

است.  
۶- شبکه ی تنظیمی زیر نشان دهنده ی بخشی از شبکه تنظیمی دخیل در تقسیم سلول مخمر است.  

S(match) = + 2S(mismatch) = − 1S(gap) = − 3S



در اینجا خــطوط پیوســته نــشان دهــنده ی واکنش هــای تــبدیلی و خــط چین هــا نــشان دهــنده ی فــعالــسازی از طــریق 
فعـــالیت کاتاـــلیزوری هستـــند (مثلا APC-P تـــبدیل CDC20-P بـــه CDC20 را تســـریع میکند). همچنین، میدانیم که 
کمپلکس CDK1-cycB دارای فــعالیت کینازی اســت در حــالی که cycB وقتی فــسفریله شــود، cycB-P از CDK1 جــدا 
میشود و فــعالیت کینازی بــه شــدت کاهــش میابــد. اگــر مــقدار cycB را بــه عــنوان پــارامــتر سیستم و مــقدار فــعالیت 
 (mutual antagonism یا بـه بیان بهـتر) کینازی را بـه عـنوان رفـتار سیستم در نـظر بگیریم، بـا تـوجـه بـه فیدبک مـثبت

بین CDK1-cycB و Wee1 چنین رفتاری مورد انتظار است.  
 

بــا تــوجــه بــه وجــود APC و CDC20 در این سیستم، نــمودار kinase activity را مــنطبق بــر نــمودار تغییرات cyclin بــر 
حسب زمان در پاسخنامه رسم کنید.  

۷- در شکل مــقابــل خــط چین هــا نــشان دهــنده ی nullcline هــای سیستم هســتند. مــشخص کنید نــقطه ی مــشخص 
شده نمایانگر یک تعادل پایدار است یا تعادل ناپایدار یا تعادل زینی؟ علت را توضیح دهید 



۸- فــرض کنید در یک آزمـــایش مـــشخص بـــه روش yeast two-hydbrid که بـــرای بـــررسی بــرهمکنش احـــتمالی دو 
پــروتئین X و Y طــراحی شــده اســت، ژن مــربــوط بــه X بــا AD و ژن مــربــوط بــه Y بــا DBD بــه صــورت هیبرید کلون 
شـده انـد. امـا تشکیل هیبرید X/AD بـاعـث شـده اسـت که تشکیل سـاخـتار سـوم بـخش مـربـوط بـه X بـه درسـتی انـجام 
نشـده یا بـه عـبارت دیگر تـاخـوردگی X بـه درسـتی انـجام نشـده بـاشـد. در این حـالـت انـتظار دارید چـه نـوع خـطایی در 

پایگاه داده وجود داشته باشد(مثبت کاذب یا منفی کاذب)؟ پاسخ خود را توضیح دهید.  

۹- بــرای مــدلــسازی و پیش بینی رفــتار شــبکه هــای مــتابــولیک از رویکرد هــای مختلفی اســتفاده میشود. یکی از این 
رویکرد هــا، Flux balance analysis (FBA) اســت. در این روش بــا اســتفاده از قید هــایی شــار واکنش هــا محــدود و 
 n رای شـار واکنش هـا یک فـضای تـاحـدی وابسـته بـه هـم میشود. در شـبکه ای که n واکنش دارد، حـالات ممکن یک بـ
بــعدی تشکیل می دهــد و FBA در نــهایت در این فــضا نــقطه ای را پیدا می کند که در آن مــقدار تــابــع هــدف حــداکثر 
می شـود. از آنـجا که نـمایش فـضای ممکن در فـضایی بـا ابـعاد بـالا امکان پـذیر نیست، می تـوان حـالات ممکن برای شـار 

2 یا 3 واکنش از این فضا را بوسیله نمودار های صفحه ای و حجمی نشان داد. برای مثال 



در یک پـــژوهـــش، در راســـتای بـــدســـت آوردن ســـویه ای از یک جـــلبک خـــاص که قـــابلیت بـــالایی بــرای تـــولید رنگیزه 
آســتازانتین دارد، از روش تکامــل جهــت دار اســتفاده شــد. بـرای این کار چــند ســویه جــهش یافــته را ایجاد و انــتخاب 
کرده ایم که تحـلیل FBA آنـهای بـرای محـدوده ممکن بـرای شـار واکنش هـا و وضعیت کنونی سـویه هـا از لـحاظ شـار 
واکنش در آن نـشان داده شـده اسـت. بـا تـوجـه بـه آنکه ، مـشخص کنید هرکدام از گزاره هـای زیر درسـت یا نـادرسـت 
رابـر اسـت و شـار واکنش میزان رشـد سـلول هـمان شـار واکنش تـولید زیست  رض کنید مقیاس نـمودارهـا بـ اسـت. (فـ

توده است) 

الف) هر دوی جهش یافته های B,C نرخ تولید آستازانتین بیشتری از سویه Wild-type دارند.  

ب) جهش یافته B نرخ رشد کمتری از سویه وحشی دارد. 

ج) چـنانـچه سـویه C را بـا اسـتفاده از یک کموسـتات (یک راکتور بـا جـریان پیوسـته محیط کشت) فـشار انـتخابی قـوی 
برای افزایش نرخ رشد ایجاد کنیم، در نهایت نرخ تولید آستازانتین (نبست به وضعیت کنونی) افزایش میابد. 



د) چـنانـچه سـویه وحشی را بـا اسـتفاده از یک کموسـتات (یک راکتور بـا جــریان پیوسـته محیط کشت) فـشار انـتخابی 
زایش نـرخ رشـد ایجاد کنیم، در نـهایت نـرخ تـولید آسـتازانتین (نسـبت بـه وضعیت کنونی) بـه صـفر میل  رای افـ قـوی بـ

میکند. 

رار دهیم که دارای یک بیوسـنسور اسـت که در حـضور آسـتازانتین، مـوجـب بیان  ه) چـنانـچه در سـویه B یک پـلازمید قـ
ژن مـقاومـت بـه آنتی بیوتیک میشود و میزان بیان ژن بـا غـلظت آسـتازانتین سـلولی رابـطه مسـتقیم دارد، و سـلول هـا 

را در یک کموستات حاوی محیط کشت عادی قرار دهیم، میزان تولید آستازانتین تغییر بخصوصی نمیکند. 

رار دهیم که دارای یک بیوسـنسور اسـت که در حـضور آسـتازانتین، مـوجـب بیان  و) چـنانـچه در سـویه B یک پـلازمید قـ
ژن مـقاومـت بـه آنتی بیوتیک میشود و میزان بیان ژن بـا غـلظت آسـتازانتین سـلولی رابـطه مسـتقیم دارد، و سـلول هـا 
را در یک کموســتات حــاوی محیط کشت دارای آنتی بیوتیک قـرار دهیم، میزان تــولید آســتازانتین در نــهایت افـزایش 

میابد. 

 Dot اســتفاده میشود DNA ۱۰- یکی از روش هــایی که بـرای نــشان دادن نــتایج هــمردیفی دوتــایی  در پــروتئین هــا و
plot می بـاشـد. این نـمودار میتوانـد برای مـقایسه تـوالی یک پـروتئین (یا DNA) بـا خـودش یا بـا پـروتئین هـای دیگر بـه 
رای مـثال Dot plot تـوالی ACCGT-3  ،DNA-’5’ بـا خـودش و بـا تـوالیACCGT-5-’3’ که تـوالی معکوس آن  کار بـرود. بـ
اسـت، نـشان داده شـده اسـت. (در مقیاس بـزرگ نـقطه هـا بسیار کوچک و بـعضا بـه صـورت پیوسـته مـانـند خـط بـنظر 

میرسند.) 

الـف) اخیرا پـروتئینی(Protein X) 105 آمینو اسیدی در اختیار مـا قرار داده شـده اسـت. کدام نـمودار هـای زیر میتوانـد 
Dot plot  این پروتئین باشد؟ (آمینو اسید صفر ام چیزی نمی باشد و شماره آمینو اسیدها از 1 تا 105 است) 
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ب) Dot plot این پـروتئین حـداقـل چـند نـقطه ممکن اسـت داشـته بـاشـد؟ فرض کنید در سـاخـتار این پـروتئین 21 نـوع 
آمینو اسید وجود دارد. 

ج) با توجه به Dot plot های زیر به سوالات پاسخ دهید. 

چــند نــوع تــوالی تکراری داریم (تــوالی ای که یک بــار دیگر)، طــول و تــعداد تکرار(خــود تــوالی اولیه را هــم بــشمارید) 
هرکدام چقدر است؟  

این انواع حدودا چند درصد هومولوژی هم دارند ؟  

 Dot د)اگـر طـول این پـروتئین 140 آمینو اسید بـاشـد، بـاید حـداقـل چـند نـوع آمینو اسید در سـاخـتار آن بـاشـد، تـا الـگوی
plot  فوق حاصل شود؟ 

حض

�
�



ه) Dot plot  پـروتئین X بـا خـودش و بـا پـروتئین Y بـه شکل زیر شـد. درسـتی یا نـادرسـتی گزاره هـای زیر را در ارتـباط بـا 
این دو پروتئین مشخص کنید و به سوالات پاسخ دهید. 

A -1 چند است؟ 

گزاره ها: 

الف) توالی قطعه 1-23 پروتئین X میتواند DWDWDWDWDWDWDWDWDWDWDWD باشد. 

ب) درصد تشابه توالی بین قطعه 1-23 پروتئین Y,X بیش از 50 درصد است. 

ج) توالی قطعه 1-23 پروتئین Y میتواند پالیندرمی باشد. 

د) توالی قطعه A-77 پروتئین X میتواند فقط از 1 آمینواسید تشکیل شده باشد. 

ه) توالی قطعه A-77 پروتئین Y دارای حداقل 3 نوع آمینو اسید است. 

و) توالی قطعه 91-105 پروتئین Y معکوس قطعه 77-91 پروتئین X است. 

۱۱- سیستمی متشکل از 3 پروتئین X,Y,Z داریم، نرخ تغییرات میزان پروتئین فعال به صورت زیر است: 



در مورد سیستم زیر کدامیک از گزاره های زیر درست است؟ 

الف) سیستم از هر وضعیت اولیه ای شروع کند به تعادل پایدار می رسد. 

ب) مقدار نهایی پارامتر Y تابع مقدار اولیه پارامتر X است. 

ج) مقدار پارامتر Z در تعادل تابع مقدار اولیه پارامتر Z است. 

د)مقدار پارامتر Z در تعادل تابعی از مقادیر اولیه پارامتر Y,X است. 

ه) در فضای فاز سیستم یک نقطه تعادل پایدار وجود دارد. 

۱۲- یکی از رویکرد هـای کلاسیک در مـدل سـازی سیستم هـای سـلولی، اسـتفاده از مـنطق boolean یا هـمان صـفر و 
یکی اسـت. در این روش، ویژگی هـایی از سیستم را که میتوانـند در دو حـالـت وجـود داشـته بـاشـند تعیین میکنیم. بـه 
عـنوان مـثال یک mRNA خـاص در سـلول یا وجـود دارد یا نـدارد و یک پـروتئین یا فـعال اسـت یا غیرفـعال. بـا اینکه این 
روش سـاده سـازی زیادی دارد میتوان بـا اسـتفاده از آن بـه نـتایج جـذاب و قـابـل تعمقی رسید. حـال بـا اسـتفاده از این 

رویکرد این مدار ژنتیکی negatively autoregulated را تحلیل خواهیم کرد.  

بـه صـورت کلی بـاید رفـتار سیستم را در ورودی هـای مـختلف و حـالات اولیه ی مـتفاوت برای هـر دسـته ورودی بـررسی 
کنیم. حــالــت فعلی رفــتار سیستم را تعیین میکند و رفــتار سیستم حــالــت آن را تغییر میدهــد. بــا اینکه این حــالات و 

رفتار ها به صورت صفر و یکی بررسی خواهند شد، میتوانیم دینامیک سیستم را مشاهده و تحلیل کنیم.  
تعیین حـالـت هـر یک از ویژگی هـا و رفـتار هـای سیستم بـا اسـتفاده از قـوانین منطقی صـورت میگیرد. بـه عـنوان مـثال 

در مدار بالا: 

 �   

 �

 �

 �

 �

mRNA = IF(Gene)

Transcr ipt ion = IF(Gene) AND NOT (Protein)

Translat ion = IF (mRNA) AND (Activator)

mRNA = IF (Transcr ipt ion) AFTER SOME TIME

Protein = IF (Translat ion) AFTER SOME TIME



این لیست مـدار بـالا را بـه صـورت قـوانین منطقی خـلاصـه میکند. برای بـررسی هـمزمـان تـمامی ویژگی هـای سیستم از 
مــــــاتــــــریـس اســــــتـفـاده میکـنیـم. در ایـن مــــــثـال دو ورودی داریـم؛ Gene و Activator و هـمـچـنیـن دو فــــــرآیـنـد داریـم؛ 
رتیب مــقادیر mRNA و Protein را تغییر میدهــند. در ابــتدا مــدار را در حــالتی  Transcription و Translation که بــه تـ
بــررسی میکنیم که Gene و Activator وجــود نــداشــته بــاشــد، و نخســت فــرض میکنیم که در  حــالــت اولیه سیستم 

mRNA و Protein وجود ندارد. در این صورت با محاسبه حالت فرآیند ها داریم:  

در این صـورت مـقدار فرآیند هـای Transcription و Translation صـفر اسـت و مـقدار mRNA و Protein صـفر میمانـد. 
پس این حالت از سیستم یک تعادل است.  

در مرحـله ی بـعد حـالات اولیه دیگر سیستم را بـررسی میکنیم. و برای هـر کدام مـقدار فرآیند هـا را مـحاسـبه میکنیم. 
رآیند هـا، حـالـت سیستم را تغییر میدهیم. بـا تکرار همین کار در ورودی هـا و حـالات مـختلف  سـپس بـا تـوجـه بـه فـ

سیستم میتوانیم دینامیک را بررسی کنیم. 

در تـــصویر ســـمت چـــپ بـــررسی سیستم را در دو ورودی و در تـــصویر ســـمت راســـت تغییر حـــالـــت سیستم را در یک 
ورودی خـاص مـشاهـده میکنید. دقـت کنید که حـالـت سیستم تـا رسیدن بـه پـایداری تغییر میکند. دقـت کنید که در 
صـورت عـدم تـولید یکی از مـواد مـورد بـررسی در طی یک واحـد زمـانی (تغییر بین دو حـالـت سیستم) تجـزیه شـده و از 

محیط حذف خواهد شد.  
حال با تحلیل مدار زیر به سوالات پیش رو پاسخ دهید.  



در این مـدار، حـاصـل رونـویسی و ترجـمه ژن ۱ پـروتئین سرکوب کننده ای اسـت که رونـویسی ژن ۲ را مـهار میکند. بـه 
همین ترتیب حـاصـل رونـویسی و ترجـمه ژن ۲ پـروتئین سرکوب کننده ای اسـت که رونـویسی ژن ۱ را مـهار میکند. در 
رجــمه mRNA هــا را مــهار میکند. در بــررسی خــود ورودی هــای سیستم را   محیط دو مــهار کننده نیز وجــود دارد که تـ
 Inhibitor در نــظر بگیرید و فــرض کنید هــر دو ژن وجــود دارنــد و هیچ کدام از Gene1,Gene2,Inhibitor1,Inhibitor2
هـا در محیط مـوجـود نیست. حـالـت سیستم مـقادیر mRNA1,mRNA2,Repressor1,Repressor2 اسـت. رفـتار هـای 
رجــمه  مــورد بــررسی Transcription1,Transcription2 (رونــویسی ژن هــای ۱ تــا ۲) و Translation1,Translation2 (تـ

mRNA های ۱ و ۲) هستند. 

چـند نـوع تـعادل مـختلف در دینامیک این سیستم دیده میشود (دقـت کنید که مـنظور از نـوع تـعادل پـایدار یا نـاپـایدار 
بودن نیست بلکه ماهیت تعادل مورد سوال است)؟  

  � الـــف) اگـــر حـــالـــت اولیه سیستم 

باشد. دینامیک سیستم را بنویسید. بدین مفهوم که چندین حالت بعدی سیستم را با همین قالب بنویسید.  

  � ب) اگــــر حــــالــــت اولیه سیستم 

باشد. دینامیک سیستم را بنویسید. بدین مفهوم که چندین حالت بعدی سیستم را با همین قالب بنویسید. 

  � ج) اگـــــر حـــــالـــــت اولیه سیستم 

باشد. دینامیک سیستم را بنویسید. بدین مفهوم که چندین حالت بعدی سیستم را با همین قالب بنویسید. 

د) کدام حالت(های) اولیه در گذر زمان کمترین میزان تغییرات را دارند؟ 

mRNA1 = 0, mRNA2 = 0, Repressor1 = , Repressor 2 = 0

mRNA1 = 0, mRNA2 = 0, Repressor1 = 0, Repressor 2 = 0

mRNA1 = 0, mRNA2 = 1, Repressor1 = 1, Repressor 2 = 0


