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Abstract 
Aims: Due to large sized genetic database of population in a given society, researchers face 

serious problem to analyze genetic data and provide accurate genetic identification. Variation 

in molecular markers such as SNPs, mtDNAs, STRs and Y-chromosome are utilized for 

different purposes, including genetic identification. In our country due to natural disasters and 

imposed war, the use of this technology was considered and according to the requirements, an 

optimal database was designed that has the capability of analyzing genetic data. 
Methods: After obtaining individual genetic information, a software was designed for the 

analysis of genetic information as well as to serve as a common genetic database which 

contained application-specific local data search capabilities, characterization of individual 

genetic information, and its application. The software was named as NoorGIS.  

Results: By use of NoorGIS software, it was possible to study and compare genetic relationship 

between individuals and a given population, investigate personal genetic information, process 

obtained genetic information by employing genetic similarities and information and also 

enhancing the capabilities of the software to achieve favorable outcomes in genetic 

identification. This software was assessed at the Human Genetics Research Center and 

successfully used to genetically identify unknown martyrs of the imposed Iraq-Iran war and 

military accidents.  

Conclusion: With this comprehensive software, personal and genetic data can be stored and 

utilized for the identification purposes. The results are also approved from the scientific and 

legal aspects.  
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 دهکیچ
 یاهدادهژنتیکی در حجم انبوهی از جمعیت یک جامعه، محققین حوزه ژنتیک را در تجزیه و تحلیل  یهادادهنظر به اجرای بانک  :اهداف

با اهداف  Y-Chromosome و  STRs ،mtDNAs،SNPs نظیرمولکولی  یهاشاخص. تنوع در سازدیمژنتیکی با مشکل جدی روبرو 
. در کشور ما با توجه به حوادث قهری و طبیعی و همچنین جنگ تحمیلی، استفاده شودیم یبرداربهرهمتفاوت از جمله، تعیین هویت ژنتیکی 

 .است ژنتیکی صورت گرفته یهادادهاز این فناوری را مورد توجه قرار داده و حسب نیاز، طراحی بانک داده مطلوب با قابلیت تجزیه و تحلیل 

پایگاه داده  یک عنوان بهتجزیه و تحلیل اطلاعات ژنتیکی و نیز  منظور به یافزارنرمپس از دستیابی به اطلاعات ژنتیکی افراد، : هاروش

 شد. یگذارنام  NoorGIS،افزارنرمفردی و ژنتیکی طراحی گردید. این  یهادادهخاص بومی با قابلیت جستجو  یهایژگیوژنتیکی شامل 
جستجوی اطلاعات ژنتیکی،  ،ارتباط ژنتیکی بین افراد در یک جمعیت، امکان مطالعه و مقایسه NoorGIS افزارنرمبا استفاده از  :هایافته

یکی فراهم در دستیابی به نتایج مطلوب با استفاده از اطلاعات ژنت افزارنرمفرآیند دستیابی به تشابه بین اطلاعات ژنتیکی و همچنین قابلیت 
منام از جنگ و منجر به شناسایی ژنتیکی شهدای گ صورت گرفتفقیت در مرکز تحقیقات ژنتیک انسانی با مو افزارنرماین  یریکارگبهگردید. 

  .تحمیلی ایران و عراق و حوادث نظامی گردید

نمود.  یریارگکبهو  یسازرهیذختعیین هویت،  منظور بهفردی و ژنتیکی را  هایداده توانیمجامع،  افزارنرمبا استفاده از این  :یریگجهینت

 .همچنین نتایج حاصل از نظر علمی و حقوقی مورد تأیید است

 

 افزارنرمتكرارهای پشت سر هم کوتاه،  ،دادهبانك  تعيين هویت ژنتيكی، :هادواژهیکل
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 مقدمه
ی طبیعی مانند زلزله، سیل، سونامی و یا حوادثی مانند هادهیپد

، انفجارات و سایر موارد نظیر آن، معمولاً هاجنگسقوط هواپیما، 
 که در این بین، ندینمایمخساراتی را به جوامع انسانی تحمیل 

در هنگام بروز چنین حوادثی،  .باشدینمکشور ما نیز مستثنی 
مرهم بر زخم  نیترمهم، باختگانجانشناسایی و تعیین هویت 

 . هاستآنبازماندگان 
هویت از حیث موضوووعات قيووایی نیز در امروزه موضوووع تعیین 

کشووور مورد توجه زیاد قرار گرفته اسووت. تعیین هویت ژنتیکی با  
 (DNA Finger Printingی نگارانگشووتی مولکولی هاروش

(DNA  ی قرار برداربهرهبا اهداف مختلف در سراسر جهان مورد
مولکولی  یهاشووواخص از توانیم. در این روش [6, 0] ردیگیم

میتوکندری،  DNA(، STRsکوتاه )تکرارهای پشت سر هم  نظیر
استفاده  Y( و کروموزوم SNPs) یدینوکلئوتهای تک چندشکلی

 . [4, 9] کرد
 ی از تکرارهای پشت سر هم کوتاهریگبهرهمطالعات ژنتیکی  در 

 شناسایی قبولقابلدر سراسر ژنوم موجودات زنده که با تنوع 
لحاظ . هستند ، یک روش قابل اتکا، در حوزه تعیین هویتانددهیگرد

زمان سبب ایجاد یک ترکیب  کردن چندین لوکوس به طور هم
 با ترکیب هاگاهیجا. این خواهد شد شخص ی هربرا فردمنحصربه
ا یک ام اندگرفتهی مختلف تجاری مورد توجه قرار هاتیکمتنوع در 

 D8S1179شامل STR لوکوس 01 حالت بسیار متداول آن

،D21S11 D7S820 ،CSF1PO ،D3S1358 

،TH01،D13S317 ،D16S539 ،D2S1338  ،

D19S433 ،vWA،TPOX ،D18S51  ،D5S818  و
FGA ( به همراه یک شاخص جنسیتیAmelogenin را شامل )

 .[0] شوندیم

 ی ژنتیکی، استفاده از رایانه جهت ایجاد پایگاههادادهبالای  حجم 
ت اسنموده  ریناپذاجتنابرا  هادادهی مرجع و تجزیه و تحلیل هاداده

ی ژنتیکی یک فرد هاداده(. در شرایط ویژه که لازم است 0)جدول 
رد، یدر یک بررسی ژنتیک جمعیت مورد تجزیه و تحلیل قرار گ

ی دارای قابلیت جستجوی همزمان در تعداد افزارهانرمی از ریگبهره
 .باشدیمکثیری مؤلفه ضروری 

نوعی ی متافزارهانرمتا کنون  در کشورهای پیشرو در عرصه ژنتیک
 FBI، LIMS-GPCدر امریکا تحت مدیریت  CODISنظیر: 

و  MDKAP ،DNA-View، PATPCRدر اسپانیا، 
CEPOL software  ی برداربهرهدر کشورهای مختلف، مورد

تجاری نیز در  به صورتو برخی از این موارد  [1] قرار گرفته است
 (.6)جدول  ردیگیمی دیگر قرار کشورهااختیار 

ی ارهاافزنرمی از ریگبهرهتوسعه کاربردهای علم ژنتیک نیازمند  
ی تجاری افزارهانرمی مطلق به اتکاقدرتمند و مناسب است. 

ه ب توانیمکه از آن جمله  باشدیمموجود نیز با مشکلاتی همراه 
ارتباط روی خط  لیبه دلعدم حفظ اطلاعات جمعیتی کشورها 

(online ،با منبع مرکزی در کشور بیگانه )الای ی بسیار بهانهیهز
یی و عدم در اختیار داشتن بانک مرجع جهت افزارهانرمخرید چنین 

همین مسئله انگیزه متخصصین  .باشدیمی بومی هایبرداربهره
ی هامتیالگوری از ریگبهرهمناسب با  افزارنرمداخلی برای تولید 

.تصاصی و طراحی ویژه را موجب گردیده استاخ

 [1] حجم بالای اطلاعات ژنتیکی حاصل از حوادث گوناگون .5جدول 

بقایای تعیین هویت  تعداد قربانیان نوع/مکان/زمان حوادث

 DNA لهیبه وسشده 

 هاچالش

 تعداد کم نشانگرها 08 28 میلادی 0336سقوط هواپیما /فرانسه/ سقوط هواپیما
 // 81 011بیش از  میلادی 0334انفجار /بوینس آیرس/ یگذاربمب

حجم زیاد مقایسه بین  0688 663 میلادی 0332سقوط هواپیما /سوییس/ سقوط هواپیما
 ی ژنتیکیهاوارهطرح

حجم زیاد مقایسه بین  ؟ 611111بیش از  6114دسامبر سونامی آسیای جنوبی/ بلایای طبیعی
 ی ژنتیکیهاوارهطرح

 [1] بیوانفورماتیکی بکارگرفته شده در تعیین هویت ژنتیکی یافزارهانرم .2 جدول

 تعداد بقایای حوادث

 مطابقت داده شده  

 انفورماتیکيویب یابزارها  DNAنشانگرهای

 0339 کایامرتکزاس  Wacoحادثه 
 میلادی

9111 STR, HLA نامشخص 

 3STR, VNTR  Excel, Pater 92111 میلادی 0332سقوط هواپیما نروژ 

 00مرکز تجارت جهانی نیویورک 
 6110سپتامبر 

661111111 13STR+AMEL CODIS, DNA-View, 

MDKAP 

 Identifiler 61111 میلادی 6114مادرید  قطار یگذاربمب

(15STR+AMEL) 
PATPCR, CEPOL, 

CODIS Software  
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 هاروش
ار، با ی در اختیهانمونهجهت دستیابی به اطلاعات ژنتیکی افراد از 

 ژنتیک وارهطرح ستیبایمی آزمایشگاهی، هاروشی از ریگبهره
 :گرددیماشاره  هاروشتهیه گردد که در ذیل به این 

ی زیستی به هانمونهاز  DNA صیتخل :DNAاستخراج -0
که در اینجا از روش  [2-2]رد یپذیمی متعددی انجام هاروش

 استفاده شده است. (salting out)نمک کلروفرم 
با گرفتن جذب  هانمونه DNAکنترل کیفی: کنترل کیفیت -6

نوری با دستگاه نانوفتومتر و انجام الکتروفورز با ژل آگاروز تعیین 
 .گرددیم
(: با استفاده از کیت PCR) مرازیپلی ارهیزنجواکنش  -9

AmpF/STR Identifiler  محصول شرکتApplied 

Biosystems [3]  ی ژنتیکی اختصاصی مورد هاگاهیجادر
ی پلیمرازی تهیه ارهیزنجمطالعه، تزاید ژنی از طریق واکنش 

 .[06-01]میگردد 

استفاده از سیستم  با :هانمونهژنتیکی از  وارهطرحتهیه  -4
ساخت  3130xlالکتروفورز موئینه و دستگاه ژنتیک آنالایزر 

 (.0شکل ) Applied Biosystems شرکت
 GeneMapper ,یافزارهانرمبا استفاده از تحلیل اطلاعات: -1

ID (version 3.2)PowerStats GENEPOP بتدا ا در
 مورد تجزیه و تحلیل Gene Mapper ID افزارنرمدر  هاداده

 PowerStats یافزارهانرمتوسط  هاداده و سپس [04, 09]
 .ردیگیممورد بررسی آماری قرار  GENEPOP [01]و

ه و تجزی نظوربه ماز دستیابی به اطلاعات ژنتیکی افراد،  پس 

ژنتیکی و بانک اطلاعات  یافزارهانرمعلاوه بر  هادادهتحلیل 
بومی خاص که  افزارنرم، در اختیار داشتن [08, 02] ژنتیکی متداول

و تطبیق اطلاعات ژنتیکی و  هادادهجستجوی  یهاتیقابلدارای 
 زارافنرمدر حال حاضر در  هاتیقابلفردی باشد، ضروری است. این 

NoorGIS است. یبرداربهره قابل  
 

 نتایج
آمده  ودبه وجبومی با توجه به کثرت اطلاعات ژنتیکی  ارافزنرماین 

از این اطلاعات کمک شایانی به کاربران  یریگبهرهتوانسته در 
این  فراوان یهاتیقابلحوزه تعیین هویت ژنتیکی داشته باشد. 

موجود متمایز  یافزارهانرماز سایر  آن رادر بعيی موارد  افزارنرم
 :شدبایمبومی  افزارنرماین  یهاتیقابلامکانات ذیل از  .کندیم
 هادادهامکان مدیریت ثبت و ذخیره بدون محدودیت شامل انواع  -

و... مربوط به  Tab  ،Comma ،JPEGهایفایل به صورت
 .(6شکل تعمدی )رخدادهای طبیعی و یا 

  فردی و ژنتیکی یهادادهامکان جستجوی اطلاعات از بانک -
( AMقبل از حادثه ) یهادادهاز بانک  امکان جستجوی اطلاعات-

 (PMو پس از حادثه )

امکوان پوردازش اطلاعوات فووردی و ژنتیکوی از طریوق گزینووه      -
 تطبیووق اطلاعووات بوودون محوودودیت و نمووایش میووزان تشووابه  

  (9شکل )
از  یریگبهرهبا  هیالهومجهولامکان بررسی نژادی و قومیتی فرد -

به لحاظ دقت آزمایشات  افزارنرماین  . درعلمی موجود یهاداده
رح موضوع محوری مط به عنوانژنتیکی موضوع تطبیق ژنتیکی 

 ،STRهای تطابق لوکوس ، میزانهای متنوعاست که با فیلترینگ
مجزا و تعیین درصد تشابه فراهم شده  به طورمیزان تطابق آللی 

  است.

راد و فاامکان بررسی ارتباط خویشاوندی بین نمونه هدف با سایر -
 همزمان تطابق اطلاعات فردی

متفاوت در حوادث  یهاپروندهو  هاگروهامکان ایجاد و ثبت -
 .انهگجدا یهادادهبانک گوناگون با 

بخش ویژه تحقیقاتی و استخراج اطلاعات پیرامون مباحث ژنتیک -
 هاتیقومو  هاتیجمع

قسمت تنظیمات و راهنما با امکان ایجاد تغییرات در پارامترهای -
افزارنرمانتخابی 

 
 ژنتیکی وارهطرحاز یک  یانمونه .5شکل 
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 هانمونهصفحه مربوط به ثبت و نمایش اطلاعات ژنتیکی و سایر اطلاعات تصویری از  .2شکل 

 

 

 صفحه مربوط به تطبیق اطلاعات ژنتیکی و نمایش میزان تشابه آللی و مارکر .3شکل 

 بحث 
ژنتیکی یک فرد در یک  یهادادهدر شرایط ویژه که لازم است 

 یریگه، بهربررسی ژنتیک جمعیت مورد تجزیه و تحلیل قرار گیرد
مان در تعداد کثیری دارای قابلیت جستجوی همز یافزارهانرماز 

 ات . در کشورهای پیشرو در عرصه ژنتیک،باشدیممؤلفه ضروری 
قرار گرفته است و  یبرداربهرهمتنوعی مورد  یافزارهانرمکنون 

گر دی یکشورهاتجاری نیز در اختیار  به صورتبرخی از این موارد 
. در کشور ما نیز توسعه کاربردهای علم ژنتیک نیازمند ردیگیمقرار 
 به . اتکاقدرتمند و مناسب است یافزارهانرماز  یریگبهره
ز که ا باشدیمتجاری موجود نیز با مشکلاتی همراه  یافزارهانرم

به عدم حفظ اطلاعات جمعیتی کشور به دلیل  توانیمآن جمله 
 ،با منبع مرکزی در کشور بیگانه و موضوع دیگر onlineارتباط 

نیاز  ن. ایباشدیم ییافزارهانرمین بسیار بالای خرید چن یهانهیهز
ب با مناس افزارنرمتلاش متخصصین داخلی برای تولید  منجر به

 .اختصاصی و طراحی ویژه گردید یهاتمیالگوراز  یریگبهره

 

 یریگجهینت
 یسازهریذخبا توجه به شرایط و نیاز بوجود آمده در کشور، پیرامون 

، در این طرح با استفاده هادادهاطلاعات، تجزیه و تحلیل و انطباق 
جامع، سایر اطلاعات فردی )شامل:  افزارنرماز طراحی یک 

مشخصات سجلی، تصویر، اسناد و...( و اطلاعات ژنتیکی مورد 
ارائه  علمی و حقوقی دشدهییتأو نتایج  قرارگرفتهتجزیه و تحلیل 

سانی ندر مرکز ژنتیک ا افزارنرمگردید. مراحل بررسی و ارزیابی این 
 و دانشگاه علوم پزشکی بقیه ا...)عج( مورد استفاده قرار گرفته است
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تا کنون تعدادی از پیکرهای مطهر شهدای گمنام جنگ تحمیلی، 
بدین ترتیب مورد شناسایی ژنتیکی قرار گرفته است. امید است با 
اقدامات موثری از این دست، شاهد قرارگیری علم در خدمت اخلاق 

 کشور باشیم.و ایمان و نیاز 

ی مرکووز حمایووت از   هووایبانیپشووت از تشکککر و قککدرداني:  
مختووورعین، مبتکووورین و نووووآوران سوووازمان بسووویج علموووی،  
پژوهشووی و فنوواوری کووه بخشووی از پشووتیبانی طوورح را تقبوول    

 نمودند، کمال تشکر داریم.
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