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 ، ایراننتهرا های نوین، دانشگاه شهید بهشتی،دانشکده مهندسی انرژی و فناوری، های نوینشیار دانشکده فناوریدان*2
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 چکیده

اسایی بوط به شنمر هایتراریخته در سراسر جهان، آزمایشسازی محصولات تجارییید و اینده تازبا توجه به سرعت ف

د بود. ر خواهبمشکل و هزینه بسیار ،های بذری با توجه به مقررات مربوطغذا، علوفه و نمونه این محصولات در

یش ای افزابر ،در دسترسمنابع  های تشخیصی در حال حاضر با توجه به بودجه محدود متناسب بابسیاری از روش

واقع مسیاری از . در بایندنماستفاده می "رویکرد ماتریسی"ها افزارهای مبتنی بر جدول ماتریسی از دادهاز نرموری بهره

 هایداده آمد ازاستفاده کار در جهت ،بسیار اندکرویکرد ماتریسی با استفاده از ابزار محاسباتی خاص و اطلاعات 

ده در تمامی شهای انجام گیریاز تصمیم پشتیبانیبرای  GMOseekیافته افزار توسعهنرم .اجرا است قابل موجود

ن ست. ایمایشگاهی طراحی شده ااز جمله تفسیر نتایج خام آز ،های تشخیص موجودات تراریختهمراحل آزمایش

ه ورد نمونه استفادمو اطلاعات موجود در  هاوط به آنب( و عناصر ژنتیکی مرevent) افزار از جدول ماتریسی رخدادنرم

ر د دهد.می نه پیشنهادتری برای نموهای غربالگری مناسبروش ،سازیبهینهاستراتژی کند. این ابزار با استفاده از می

های از تست ایدهد تا کاربر به دلخواه به جستجوی ترکیب مقرون به صرفهاجازه می GMOseekافزار نرم ،ادامه

اسب تحلیل من جزیه وتفزار به کاربر امکان انتخاب اعلاوه این نرمبپردازد. ب تراریخته ری بر روی نمونه خاصغربالگ

  .دهدرا میبررسی برای تعیین حضور یک رخداد به خصوص در نمونه مورد 

 ک روش کارآمدسازی، هزینه یموجودات تراریخته، رویکرد ماتریسی، بهینه: کلمات کلیدی

 
 مقدمه

سازی در سال حصولات تراریخته از ابتدای تجاریم

توجهی در تا کنون در مقیاس جهانی سهم قابل 1996

اند. برای پاسخ [ داشته1،2کشاورزی و زنجیره غذایی ]

در مورد استفاده از محصولات ملاحظات دادن به 

و کنترل تطبیقی  ییدیهااخذ تبیوتکنولوژی گیاهی، 

زم مقررات ایمنی محصولات تراریخته از شرایط لا

 . [11] زیستی در بسیاری از کشورها است

موجود تراریخته ارگانیسمی است که ژنوم آن با 

معرفی ساختار ژنتیکی خارجی )یک ژن خارجی( 
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های مورد نظر، متشکل از چندین جز ژنتیکی )ژن

های تنظیمی برای فعالیت عملکرد ژن اصلی در توالی

یافته است. بنابراین،  اصلاحارگانیسم میزبان و غیره( 

 ،ترین روش برای تشخیص این قبیل موجوداتمناسب

تراریخته در یک رخداد  DNAحضور توالی  بررسی

 ییهاامروز، تکنیکبه ( خواهد بود. تا event)خاص 

، (PCR) ای پلیمرازواکنش زنجیره مرجع  شامل 

 (Real-time PCR)آر  سیتایم پیریلو بلات سادرن

طور معمول به PCR[. سنجش 6و 3،4،5]است  بوده

منظور شناسایی و غربالگری اجزای ژنتیکی )یا به

گروهی از اجزای ژنتیکی( موجودات تراریخته استفاده 

توان از آن در ردیابی یک همچنین می. [4شود ]می

( بهره event-specific testsمحصول تراریخته خاص )

 [.7گرفت ]

ارزیابی کاربردی  و ارائه ،هدف اصلی این مطالعه

توان آن را از جهات که می است GMOseekافزار نرم

 .دانست GMOtrack افزارنوع ارتقا یافته نرم ،بسیاری

ریس  هایی که به فرمت ماتافزار بر اساس دادهاین نرم

م عملیات تجزیه و تحلیل را انجا ،اندفراخوانی شده

ولات محص ردیابی برای ماتریس [. رویکرد8] دهدمی

محصولات تراریخته  از متکی بر ماتریسی ،تراریخته

 ایمنظور تهیه غذا، خوراک دام( و اجزتولید شده )به

 رویکرد هایمحدودیت و مزایا .است هاآن ژنتیکی

 قرار بحث متعددی مورد مقالات در ،ماتریس بر مبتنی

 حساسیت توان بهها میجمله آن از است و گرفته

 روش اشاره کرد که این اختصاصیت و سنجش

ج تفسیر نتای اشتباهی را در هرگونه مسئولیت تواندمی

 [.10و  9، 8] بر عهده بگیرد

 GMOseekنرم افزار  الگوریتم

 جستجوی استراتژی از استفاده GMOseek الگوریتم

 شناسایی بهینه روش کردن پیدا برای هوشمند

ا رافزار این امکان نرم. باشدمحصولات تراریخته می

 هکهایی با ارزیابی روش کند کهرای کاربر فراهم میب

داده  مجموعه محصولات تراریخته را از طیف بیشترین

 ترین زماندر کوتاه دهند،اولیه تحت پوشش قرار می

های هزینه ممکن تست ترکیبی مناسبی را با توجه به

ه چیدمورد انتظار اتخاذ نماید. محاسبه هزینه بسیار پی

زار افتوان گفت که این نرمان ساده میاما به زب ،است

ا ترین روش، ترکیبات دیگر را ببعد از یافتن مطلوب

ه ترین روش محاسبتوجه به هزینه مورد انتظار بهینه

ها خیلی بیشتر از این روش کند و اگر هزینهمی

 [.11] کندها را حذف میآن ،ترین روش باشدمطلوب

 بر و ش شده استنگار جاوا زبان به افزارنرم این

یا بالاتر 5/1که دارای جاوا با ورژن  سیستمی هر روی

صورت یک به GMOseekافزار نرم .شودباشد اجرا می

را  برنامه ارائه شده است. اینGMO.jar نام  به فایل

وب سایت  به شکل رایگان از تواندمی

http://www.gmoseek.com/gmoseek  آن دریافت و 

اهی در سیستم مورد استفاده دلخو مکان هر در را

بلافاصله بعد از اجرای برنامه  .[11ذخیره نمود ] کاربر

 ابزار (. نوار1پنجره زیر قابل مشاهده است )شکل

فراخوانی  برای فراخوانی فایل جدید، آیکون سه شامل

-افزار میراهنمای نرم و اندهایی که اخیرا باز شدهفایل

  .[11] باشد
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افزاررمپنجره ورودی ن -1شکل  

 GMOseekافزار تهیه فایل ورودی نرم

 عنوانبه داده ماتریس از یک GMOseekافزار نرم

 پشتیبانی و سازیبهینه آنالیز برای دانشی پایگاه

 ماتریس اصلی اجزای. کندگیری استفاده میتصمیم

یخته شامل اطلاعات مربوط به محصولات ترار ،هاداده

. باشدها میغربالگری برای شناسایی آن هایروش و

گونه گیاه  های مربوط بهی دادهوسیلهبه اطلاعات این

 یک احتمال حضور یک رخداد خاص در تراریخته و

داده لازم برای  مجموعه .است شده تکمیل نمونه

 با تواندرا می GMOseekافزار شروع کار با نرم

کالک  سورس اپن آفیس ندابزارهایی مان در ویرایش

(OpenOffice Calc( اکسل ،)Excel و نوت پد )

(Notepadمتناسب ،) ها دسترسی کاربر به این برنامه با

( tab.*با پسوند تب ) فایل یک تهیه و در نهایت در

در  ورودی هایداده ماتریس فرمت  .[11] ذخیره نمود

 . داده شده است شرح 1جدول

 

 GMOsee های ورودی مناسب برای نرم افزار همثالی از داد -1جدول 

GMOname  species  probability  P-35S  P-TA29  P-nos  CP4-epsps  bar  Barstar  T-nos  T-35S  P-35S::bar  

d  d  c  d  d  d  d  d  d  d  d  d  

m  m m  
RRS  soybean  0.54  1  0  0  1  0  0  1  0  0  

Bt176  maize  0.11  1  0  0  0  1  0  0  1  1  

MS1  oilseed rape  0.05  0  1  1  0  1  0  1  0  1  
RF1  oilseed rape  0.01  0  1  1  0  1  1  1  0  1  

RF2  oilseed rape  0.01  0  1  1  0  1  1  1  0  0  

HCN92  oilseed rape  0.01  1  0  1  0  0  0  0  1  0  
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 پسوند فایل ورودی این نرم طور که اشاره شد،همان

 اهداده باشد، برای تهیه ماتریس( میtab.*افزار تب )

 شروط زیر رعایت شود:  باید

 شود.در خط یا ردیف اول اسم هر ستون نوشته می -

در سه ستون اول نام محصول تراریخته، گونه و 

احتمال حضور آن در نمونه مورد بررسی آورده 

های شناسایی بعد شامل روشستون چهارم بهد. شومی

 محصولات تراریخته است. 

ستون چهارم تا آخر به ترتیب مربوط به پروموتر  -

35S (P-35S پروموتر ،)TA29 (P-TA29 پروموتر ،)

nos (P-nos آنزیم ،)enolpyruvulshikimate-3-

phosphate synthase (CP4-epsps از آگروباکتریوم )

انتخابی مقاومت به  نگرنشا، CP4استرین 

سازی (، ژن مسئول برطرفbar)  bialaphosکشآفت

(، ترمیناتور nos) nos(، ترمیناتور Barstarنرعقیمی )

35S (35Sوجود ژن مقاومت به آفت ،) کش و

 باشد.( میP-35S::barطور همزمان )به 35Sپروموتر 

در ستون اول از سطر چهارم تا انتها ارقام یا  -

صورت که به این .تراریخته ذکر شده استرخدادهای 

RRS کش، یک رقم سویای تراریخته مقاوم به علف

Bt176 کش، یک رقم ذرت تراریخته مقاوم به آفت

MS1 کش،کلزای مقاوم به آفت RF1  رقم کلزای

کش و ژن های مقاومت به آفتحاوی ژن

رقم کلزای حاوی  RF2سازی نرعقیمی، برطرف

سازی برطرفکش، ژن تهای مقاومت به آفژن

، و  35Sکش و پروموتر ژن مقاومت به آفتنرعقیمی، 

HCN92 کش گلیکوفوزات رقم کلزای مقاوم به علف

 باشد.می

 cو  dی نوع داده است، خط دوم نشان دهنده -

های اسمی و عددی استفاده ترتیب برای دادهبه

 شود.می

 رد  mباشد، ی نوع ستون میخط سوم نشان دهنده -

سه ستون اول برای نام محصول تراریخته، گونه و 

احتمال حضور آن در نمونه مورد بررسی استفاده 

های های مربوط به روششود. در مورد ستونمی

 شود.شناسایی خط سوم خالی باقی گذاشته می

های تشخیص های مربوط به روشدر ستون -

به  1شود. استفاده می 1و  0محصول تراریخته از 

ی پاسخ مثبت به روش و صفر پاسخ منفی به معن

 روش شناسایی است. 

 GMOseekافزار ها و تفسیر نتایج در نرمبررسی داده

ای پنجره ،هنگامی که فایل ورودی بارگذاری شود

طور که در شود. همانمشاهده می 2مشابه به شکل 

پنجره )شکل  قسمت پایین در ،شوددیده می 2شکل 

 بارگذاری شده نشان فایل نام ،دوم کادر قرمز رنگ(

 .شودمی داده
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افزار پس از بارگذاری فایلی ورودی نرمپنجره -2 شکل

افزار در بعد از بارگذاری فایل داده، در سمت چپ نرم

ها و در قسمت اسم گونه ،Select speciesقسمت 

Data، سم گیاه اطلاعات ورودی شامل نام محصول، ا

و درصد احتمال حضور محصول تراریخته در نمونه 

 :RRSمورد بررسی قابل مشاهده است.  برای مثال

Soybean 3.0%  به این معنی است که احتمال حضور

ویای مورد بررسی در نمونه س RRSمحصول تراریخته 

همچنین در مورد روش تشخیص  باشد.درصد می 3

 P35S: [Bt176] [TOPAS 19/2 (HCN92)]مثلا

[RRS]   یعنی پروموتورP35S  برای غربالگری هر سه

 Bt176،TOPAS 19/2 (HCN92)ی محصول تراریخته

 شود. در نمونه مورد بررسی استفاده می  RRSو

هایی مورد نظر ها و انتخاب گونهبعد از بارگذاری داده

و   Soybean)در این مثال Select speciesاز قسمت 

Oil seed rape برای بررسی و  ،شده است( انتخاب

شود. مطابق انتخاب می Find assaysها گزینه آنالیز آن

نتایج و یا خروجی  Solutionدر قسمت  3شکل 

 افزار قابل مشاهده است. نرم
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افزارخروجی نرم -3 شکل

( نشان Solutionدر سه خط اول نتایج )در قسمت 

 (12ثانیه میلیونیم 12 روش در اولین شود کهداده می

ms) این روش  هزینه این، بر شده است و علاوه پیدا

واحد است )شکل سوم کادر قرمز  03/139معادل 

های غربالگری درصد از هزینه روش 49/36که رنگ(

هزینه تست ) گیرداختصاصی رخداد را در برمی

 . در(باشدواحد می 9/218رخداد خاص معادل 

غربالگری نشان داده  روش انتخابی برای نهایت،

 CP4 EPSPS و P-NOS جاشود، مثلا در اینمی

دنبال آن درصد پوشش  به انتخاب شده است.

شود محصولات تراریخته در این روش مشخص می

دهد چه تعداد از محصولات تراریخته در که نشان می

فایل ورودی با این روش غربالگری قابل شناسایی 

معنی است که روش ذکر شده بدین 6/6 مثلا .هستند

قابلیت شناسایی هر شش محصولات تراریخته در 

 فایل ورودی را دارد. روش اولی که در قسمت

Solution همان روش نهایی و اصلی است و  ،آیدمی

روش بهتری  ،افزار با صرف مدت زمان بیشتراگر نرم

های بعدی در زیر روش اول نتایج روش .پیدا کند

شود. در انتها مدت زمان لازم برای اثبات ه میآورد

برای مثال در اینجا  .شودبهینه بودن روش مشاهده می

میلیونیم ثانیه، مدت زمان لازم برای اثبات بهینه  34

بودن روش اول است. آخرین قسمت در خروجی 

ی جزئیات هزینه روش اصلی نشان دهنده ،نتایج

های ت روشاست. در ابتدای این قسمت هزینه ثاب

(، سپس تمام 18/134غربالگری نوشته شده است )

نتایج ممکن برای روش و همچنین هزینه کل 

شود که همان هزینه محاسبه ( آورده می02923/139)

در این قسمت به  Pو  N .شده در آخرین روش است

( Positive) ( و مثبتNegativeمعنی منفی )ترتیب به
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 Pو  Nرکیبی از هستند. در هر یک از خطوطی که ت

شود که به چهار داده مشاهده می ،نوشته شده است

)احتمال  ترکیب رخداد یک ترتیب مربوط به احتمال

مربوط  هایآزمون تعداد (،NPو NN،PP  ، PNرخداد 

 چنین هزینه شود، تست باید که خاص به یک رخداد

ی خاص و هزینه نرمال شده رخداد آزمونی برای یک

  باشد. در خط بعدینرم افزار میاین آزمون توسط 

probability sum: 100% ی این است که نشان دهنده

 تمام ترکیبات در نظر گرفته شده است.

معنی )به Inspectionپنل  ،افزارقسمت بعدی نرم

باشد که در نوار ابزار بالا در کنار بازرسی و معاینه( می

قابل مشاهده است. این قسمت برای  Searchپنل 

ورودی و آزمایش سازگاری و یا  هایزرسی دادهبا

عدم سازگاری روش انتخاب شده برای تشخیص 

 بازرسی، پانل باشد. درگروهی چندین رخداد می

 در آمده دست به روش از ترکیبی تواندمی کاربر

 تواندمی ترکیب این. را انتخاب نماید جستجو مرحله

های تست که ترکیب زمانی شود. اصلاح کاربر توسط

 انتخاب شد، توسط کاربر واقعی غربالگری

GMOseek تمام آزمایشات اختصاصی رخداد مورد 

 در ممکن رخدادهای تمام حضور شناسایی برای نیاز

 .دهدرا نشان می نمونه

سمت چپ  ،شودمشاهده می 4طور که در شکل همان

های ها، در قسمت میانی تمامی روشاین پنل گونه

راست محصولات تراریخته غربالگری و در سمت 

پنل  های غربالگری حاصل ازقرار دارند. روش

های و روش سفید و سیاه افزار به رنگجستجو نرم

 یک هر وضعیت. شونددیده می خاکستری رنگ دیگر

 دکمه روی بر کردن کلیک با توانرا می هاروش از

این . داد تغییر هاو تیک زدن آن ماوس راست سمت

اقعی را بر اساس روش انتخاب شده و پنل یک آزمون

نشان خواهد داد که نتایج این بررسی در قسمت 

Check consistency قابل مشاهده است.  

 
Inspection   پنل-4شکل            
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به  Searchبرای مثال برای روشی که درنتایج پنل 

اد نمایش داده شده است، احتمال رخد PPصورت 

است )شکل سوم کادر صورتی  00012/0ترکیب 

که اجزای این  CP4 EPSPS و P-NOSرنگ( بنابراین 

 باید بازرسی شوند. ،روش غربالگری هستند

              

  Inspection وسیله پنلهبازرسی ب -5شکل

 CP4 EPSPSو P-NOSبعد از انتخاب  5مطابق شکل 

ای که به رنگ قرمز نشان صولات تراریختهتمام مح

سی باید با آزمون اختصاصی رخداد بازر ،اندداده شده

انتخاب و در  RF1و  MS1جا برای مثال در این .شوند

معنی بررسی )به Check consistencyقسمت 

هشدارهای مربوط به تست بازرسی نشان  ،سازگاری(

 یج آزمونداده شده است. اولین هشدار تناقض بین نتا

غربالگری و آزمون اختصاصی رخداد و دومین هشدار 

ا پتانسیل گونه گیاهی برای داشتن محصول تراریخته ر

هر دو محصولات RF1 و MS1مثلا  .دهدنشان می

 ی مربوط به یک گونه )کلزا( هستند.تراریخته

 

 گیری نتیجه

محصولات تراریخته عمدتا محققان به  برای آنالیز

آن،  ند که علاوه بر راحتی انجامدنبال روشی هست

افزار نتایج را نیز تضمین کند. نرم صحت و دقت

GMOseek پیشرفته، یجستجو راهبرد از استفاده با 

 ترینمطلوب ،عرض مدت زمان بسیار کوتاهیدر 

 داده را برای یک مجموعه صرفهبه مقرون استراتژی

 یک از استفاده با ،روش مبتنی بر ماتریسبه ،بزرگ

 افزار بااین نرم .کندمعمولی محاسبه می امپیوترک

امکان انتخاب  ،گیری پشتیبانتصمیم استفاده از سیستم

 مربوط هایتست برای تصمیم روش غربالگری، اتخاذ

 .دهدنتایج را به کاربر می نهایی تفسیر و به یک رخداد

در  GMOseek های انجام شده بر روی ابزاربا بررسی
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ه این ( مشخص شد کTestLab)آزمایشگاه مرجع 

ها و هزینه کاهش برای افزار ظرفیت بالایی رانرم

 .سهولت آنالیز محصولات تراریخته دارد
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Abstract 
Due to the increasing speed of approval and commercialization of GM crops around the world, matching 

tests for food, feed and seed samples according to relevant regulations will be very difficult and very 

expensive. Many of them have already adopted the so called “matrix approach” to rationalize the 

resources and efforts used to increase their efficiency within a limited budget. Most of the time, the 

“matrix approach” is implemented using limited information and some proprietary computational tool to 

efficiently use the available data. The tool makes use of a tabulated matrix of GM events and their genetic 

elements, of the laboratory analysis history and the available information about the sample at hand. The 

tool uses an optimization approach to suggest the most suited screening assays for the given sample. The 

practical GMOseek user interface allows the user to customize the search for a cost-efficient combination 

of screening assays to be employed on a given sample. It further guides the user to select appropriate 

analyses to determine the presence of individual GM events in the analyzed sample.  

Keywords: Genetically Modified Organism, Matrix approach, Constraint optimization, Cost efficient 

GMO testing 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

13
96

.1
0.

3.
1.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

25
-1

0-
26

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

mailto:M_Tohidfar@sbu.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1396.10.3.1.4
http://journalofbiosafety.ir/article-1-201-fa.html
http://www.tcpdf.org

