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 است. یقانون یها در پزشکبالقوه و بالفعل آن يکاربردها

در  یمحاسبات یسشنایستزو  Y کروموزوم ،هاRNAیکروم یديبا استفاده از واژگان کل يمطالعه مرور این در ها:مواد و روش
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 یژههستند و به و یقانون یدر پزشک يایدوارکنندهام یستیز يشان، نشانگرهااندازه کوتاه یلبه دل miRNA یومارکرهايب :هایافته
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   مقدمه

در  یمولکول یلپروفا یلو تحل یهتجز یر،اخ يهادر سال

صحنه جرم و اعم از  یقانون یمختلف پزشک يهاینهزم

فاصله پس  یابیسن زخم و ارز یینبدن، تع یعاتما ییشناسا

]. به عنوان 1است [شده یاديز یشرفتاز مرگ دستخوش پ

 Short Tandemپشت سرهم کوتاه ( يمثال، تکرارها

Repeats; STR واقع در کروموزوم (Y بار در سال  یناول

به  یقانون یپزشک یقاتآلمان گزارش شد و در تحق 1990

 ینمورد استفاده قرار گرفتند و همچن یعیطور وس

 ی) توسعه روز افزونMicroRNA; miRNA( هاRNAیکروم

   .]2-3[ اندکرده یداپ یقانون یدر ارتباط با پزشک

شامل  یزن یمحاسبات یشناسیستز یا یوانفورماتیکب

و  یکمطالعات ژنوم ینهدر زم يایانهرا يهااستفاده از برنامه

 یماري،ب یکیاست، با هدف درك بهتر اساس ژنت یولوژیکیب

 ینتفاوت ب یا منحصر به فرد، خواص مطلوب يهايسازگار

 یک یوانفورماتیک]. در واقع، ب4[ شود یها انجام میتجمع

 ییافزارهاها و نرماست که شامل روش يارشته یندانش ب

 یکبه عنوان  یوانفورماتیکاست. ب یستیفهم اطلاعات ز يبرا

 یرو تفس یلو تحل یهبه منظور تجز ي،ارشته یندانش ب

آمار،  یوتر،علوم کامپ یباز ترک ی،شناسیستاطلاعات ز

از  یگرد ی]. به عبارت5-6کند [یاستفاده م یو مهندس یاضیر

مسائل  یوتريکامپ یلو تحل یهتجز يبرا کیوانفورماتیب

و آمار استفاده  یاضیر يهایکبا استفاده از تکن یشناسیستز

به  یوانفورماتیکب یک،و ژنوم یکژنت ینهدر زم و شود یم

انبوه  يهاداده یلو تحل یاطلاعات ژنوم یرتفس ی،توال یینتع

  ] 7کند [یدر انسان کمک م یکیژنت

 ینهزم یندر ا یدانش رو به توسعه مولکول یقادغام و تلف

 یچیدهپ یلسازد که به حل مسایامکان را فراهم م ینا

منشا  ینعوامل تجاوز با چند ییاز جمله شناسا ییجنا

علل فوت و روابط ابوت کمک  یلو تحل یکیژنت یاتمحتو

 يهایشرفتپ ینبر آخر ي] مطالعه حاضر مرور8[ کند

 يو کاربردها یمولکول یننوعلوم  یهدر سا یقانون یپزشک

  .باشدمی یقانون یها در پزشکبالقوه و بالفعل آن

  هاروش و مواد

در ارتباط با  ايکتابخانه صورت به مطالعه این

در  یمحاسبات یسشنایستزو  Y کروموزوم ها،¬RNAیکروم

که در سراسر  یو در آن کل مطالعات باشدمی یقانون یپزشک

و  Y، کروموزوم هاmiRNA يجهان در ارتباط با کاربردها

 جهان سراسر در قانونی پزشکی در یمحاسبات یسشنایستز

 این. گرفتند قرار بررسی و تحلیل مورد اند،گردیده مطرح

 سال زمانی بازه در معتبر علمی انتشارات روي بر مطالعه

 از استفاده با مقالات جستجوي. شد انجام 2022 الی 2010

 ،Y، کروموزوم هاmiRNA( فارسی هايواژهکلید

 لاتین معادل و)  قانونی پزشکی ی،محاسبات یسشنایستز

 miRNA, Y-Chromosome, Computational( هاآن

Biology, Forensic medicine (احتمالی ترکیبات همه با 

 خارجی و داخلی هايپایگاه در اصلی و مهم کلمات

 Web of Science ،Scientific Information Databaseنظیر،

(SID) Scopus,،IranMedex ،MagIran ،Elsevier 
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،PubMed جستجوگر و Scholar Google  .انجام شد

 یبررس یزمنابع مقالات به دست آمده ن یستل ین،همچن

 دست به شده یاد هايکه با استفاده از روش یشده تا مقالات

  شوند.  ییاساشن اند،نیامده

 مقالات از است عبارت پژوهش این در مطالعات ورود معیار

 2010 زمانی بازه در که مروري و پژوهشی انگلیسی و فارسی

 مطالعه از خروج معیارهاي. بودند شده منتشر 2022 الی

 جز به مختلف هايزبان به شده منتشر مطالعات شامل

 زمانی محدوده از خارج شده منتشر موارد انگلیسی، و فارسی

 کامل متن نداشتن پژوهش، موضوع با مرتبط غیر مقالات و

 غربالگري اولیه جستجوي مرحله در شده یافت مقالات. بود

 مقالات، چکیده و عنوان مطالعه با نیز تکراري مقالات و شده

 مقالات، چکیده و عنوان مطالعه با دوم، مرحله در. شد حذف

  مرتبط از مطالعه خارج شدند. یرغ موضوعات با مقالات

  نتایج

miRNAیقانون یها در پزشک  

مختلف  يهاینهدر زم RNA یلپروفا یر،اخ يهادر سال

 یینبدن، تع یعاتما ییمانند شناسا یپزشک یعلوم پزشک

 یشرفتفاصله پس از مرگ دستخوش پ یابیسن زخم و ارز

 شان،اندازه کوتاه یلها به دلmiRNA]. 9است [شده یاديز

هستند  یقانون یدر پزشک يایدوارکنندهام یستیز ينشانگرها

مخلوط  يهانمونه یاشده  یبتخر يهانمونه يبرا یژهو به و

 هاmiRNA ،] در واقع10ارزشمند هستند [ یاربس یچیدهپ

RNAو بدون کد هستند که طول  ياهکوچک، تک رشت يها

 یسی،است و در مرحله پس از رونو یدنوکلئوت 24تا  18ها آن

 یولوژیکیمختلف ب یندهايها را در فرآاز ژن یاريبس یانب

متصل  mRNAمکمل هدف  يهایتوالبه کنند، یم یمتنظ

 یا یهتجز یقاز طر یبتخر یقها را از طرشوند و آنیم

]. تفاوت 11کنند [یخاموش م یناز سنتز پروتئ یريجلوگ

ماکرو، مانند  يهامولکول یرها و ساmiRNA ینب یاصل

DNA ،RNA یطدر شرا یبالا حت یداريها، پاینو پروتئ 

]. در 12است [ یمیاییش یمارهايو ت pHدما،  یدشد

مختلف علوم  يهاینهدر زم miRNA یلپروفا یراخ يهاسال

ها به miRNAاست. مورد مطالعه قرار گرفته یقانون یپزشک

و نقش  یفراوان و خاص بافت یانکم، ب یوزن مولکول یلدل

 ییتوانا یک،و پاتولوژ یزیولوژیکیف یندهايفرآ یمها در تنظآن

دارند، گرچه هنوز در  یقانون یپزشک یصیدر امور تشخ ییبالا

]. در دسترس بودن 13هستند [ یهمرحله مطالعات اول

پلکس را با  یمالت يهاینوآورانه امکان بررس يهايورافن

ها miRNA یلو تحل یهاست. تجزفراهم کرده یادز یتحساس

 )Microarray( یزآرایهر يهایکتوان با استفاده از تکنیرا م

 Next Generation( ينسل بعد یتوال یینتع یا

Sequencing; NGS انجام داد که در آن صدها (miRNA  را

 یککم به طور همزمان در  یاربس یدر تعداد کپ یحت

ها، محقق آن ییاز شناسا کند. پسیمشخص م یشآزما

 Real-Time PCR / qRT-PCRبا استفاده از روش تواند یم

  ].14را انجام دهد [ یازمورد ن یزهايآنال

از چالش  یکیزمان مرگ انسان همچنان  ینتخم

 یب]. آس15است [ یقانون یها در پزشکسوال یزترینبرانگ

مانند تحولات  یمختلف يهااز روش یقانون یشناسان پزشک
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مانند سرد شدن جسد،  یمیایی،ش- یزیکیو ف یزیکیف

 یندهايفرآ یز،پس از مرگ، اتول یو جمود نعش یپوستازه

زمان مرگ  ینتخم يپس از مرگ برا یدگیو پوس یکیمتابول

دانشمندان شرح داده اند که با  یرا،. اخکنندیاستفاده م

 يهااز ماکرومولکول یاريزمان پس از مرگ، بس یشافزا

 یبتخر RNAو  DNA ین،در جسد مانند پروتئ یولوژیکیب

 یهزجاج یعدر ما هاmiRNA ی]. با بررس16شوند [یم

کم  یوزن مولکول یلها به دلmiRNA که است شده مشخص

 یبانیزمان پس از مرگ پشت یابیارز يخاص بافت برا یانو ب

در  هاmiRNA یشترب یقت،]. در حق16[ هستند مناسب

مختلف  یعاتها در مااز آن یداخل سلول قرار دارند و برخ

 یزو بزاق ن ینخاع يمغز یعمانند پلاسما، اشک، ما یولوژیکیب

 ینا یلو تحل یهبا تجز لذا،]. 16شوند [یکشف م

توان نوع نمونه، مدت زمان آزاد یم یاختصاص یومارکرهايب

  نمود. یینو تع یبررس یزدر نمونه را ن یومارکرب ینشدن ا

 يشده در صحنه جرم ابزار یافت یولوژیکیمواد ب ییشناسا

ابعاد آن جرم  ییصحنه جرم و شناسا يدر بازساز يضرور

 ییشناسا خاص بدن و متعاقباً یعاتوجود ما ییناست و تع

 یزاست که با آنال یقانون یپزشک یقاتقدم در تحق ینآن، اول

بدن  یعاتااز م یاري]. بس17شود [یدنبال م DNA یلپروفا

ترشحات واژن و ادرار مربوط به  ی،مانند خون، بزاق، من

 يهاآزمایش. یافتتوان در صحنه جرم یرا م یقانون یپزشک

 یقانون ییشناسا يموجود برا یفعل ییديفرض و تأ یشپ

و  یتحساس یرمتغ يهاهستند و درجه یعبدن سر یعاتما

از  یمخرب برخ یتحال، ماه یندهند، با ایرا نشان م یژگیو

در  یژهاست که به و ینکته مهم يغربالگر یشاتآزما ینا

 ه]. ب18[ یردمورد توجه قرار گ یدکم از مواد شواهد با یرمقاد

(خون  یقانون یمربوط به بدن پزشک یعاتاز ما یعلاوه، برخ

 يهایشواژن) هنوز فاقد آزما یاتو ترشحات و محتو یقاعدگ

 در]. 19هستند [ ییدأرد تشده و مو یرفتهخاص پذ ییشناسا

خاص خود را  یژن یانکه هر سلول ب ینرابطه، با نظر به ا ینا

 ییشناسا يبرا یستیز يبه عنوان نشانگرها miRNAدارد، 

  ].20اند [شده یشنهادپ هاانواع سلول

 یمونوهیستوشیمی،ا ينشانگرها یزسن زخم ن یابیدر ارز

 يهارشد و مولکول يها، فاکتورهایناوکمکها و ینایتوکس

miRNA]. 21اند [شده یزخم بررس یممربوط به مراحل ترم

دارند و به  یتزخم فعال یمروند ترم یمدر تنظ یزخاص ن يها

 miR-155و  miR-21 ،miR-146a / b miR-142طور خاص، 

 یردرگ  miR-132و   miR-21] 22[ یمشخصه مرحله التهاب

هر دو در فاز   miR-99و   miR-31 ،در التهاب هستند

 ینهستند. ا یرمشخصه فاز تکث یفراتیوو پرول یالتهاب

miRNAیممربوط به روند ترم يهاژن یانب ینها همچن 

را  ییگرما یسوختگ یبدر آس یردرگ يهازخم، از جمله ژن

کننده  یدوارام یستیز يتوانند نشانگرهایکنند و میم یمتنظ

ته شوند، اگرچه در نظر گرف یبه سوختگ یاتیواکنش ح يبرا

 يهانمونه يرو یشتريب یقاتها تحقیافته ینا ییدتأ يبرا

  ]. 23لازم است [ یانسان

 يهاچالش یناز مهمتر یکی یزن یشدگغرق یصتشخ

 يهایافتهو  یشناس یباست و معمولاً با آس یقانون یپزشک

 یابیمختلف مانند ارز يهایکتکن یببا ترک یشگاهیآزما
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 یپلور و شوك زجاج یعدر خون، ما یعاتما یتتفاوت الکترول

ها و یاتومد یبررس ین،آکواپور یانب یلو تحل یهتجز یان،قربان

 miRNA یانمختلف ب ي]. الگوها24گردد [یانجام م غیره

 يبرا ینانقابل اطم یستیز يتوانند به عنوان نشانگرهایم

نوع غرق شدن استفاده شوند. به عنوان مثال،  ییدتأ

miRNA-706 یقاتدر تحق یستینشانگر ز یکتواند یم 

غرق شدن در آب شور و آب  ینافتراق ب يبرا یقانون یپزشک

در  یاساس ینقش هاmiRNA]. از آنجا که 25باشد [ یرینش

دارند، به عنوان  التهابی هايیانجیم یانو ب یالتهاب يهاپاسخ

علت فوت  ییندر تع یسبالقوه سپس یستیز ينشانگرها

توانند با استفاده از یها مmiRNA] 26[ اندشده یشنهادپ

استخراج شوند و مورد  DNAمعمول استخراج  يهاروش

در مورد  یحت ،بدن یعاتما یشآزما یلو تحل یهتجز

 یلو تحل یه]. تجز27[ یرندشده، قرار گ یبتخر يهانمونه

miRNA مانند  يسازیهنما يهاتوان با روشیرا م

نسل  یتوال یینتع یا) Microarray( یزآرایهر يهایکتکن

) انجام داد Next Generation Sequencing: NGS( يبعد

با تعداد  miRNAصدها  یهمزمان حت ییکه امکان شناسا

کند. با نظر به یواحد فراهم م یشآزما یککم را در  یکپ

در برابر  یداريها از جمله پاmiRNA ینخاص ا يهایژگیو

امکان توسعه  یمولکول یژگیمختلف و و یطیمح یطشرا

 یصبدن، تشخ یعاتما یصها در تشخمولکول ینکاربرد ا

 یعلل و عوامل یصتشخ یزمدت زمان پس از مرگ و ن

 ،ی]. از طرف11[ باشند یثر مؤو م یدمف یسهمچون سپس

ها و روشیکها در کنار تکنمولکول ینا يهایتادغام قابل

 یتر در پزشکیقبهتر و دق یصبه تشخ یقدق یدستگاه يها

 شد. خواهد منجر یقانون

 یقانون یدر پزشک Yکروموزوم 

آن تاکنون در مطالعات  یکیو مشخصات ژنت Yکروموزوم 

مورد توجه و  یاربس یقانون یپزشک یتخصص يهایو بررس

 يسازیهنما یقانون ی]. در پزشک27است [استفاده قرار گرفته

 يهاSTRاز ياهبا استفاده از مجموع غالباً DNA استاندارد

مجرم  یابیو رد ییو شناسا ینارتباط والد ییناتوزومال در تع

 یقحال، تطب ینشود. با ایدر صحنه جرم استفاده م

 يممکن است برا يایسهمقا یاتوزوم STR مشخصات

ها آن STR مجرمان کاملاً ناشناخته که مشخصات ییشناسا

]. علاوه بر 28[ نباشد یزآمیتموفق یست،هنوز در دسترس ن

صحنه جرم  یابینفر در رد یکاز  یشکه ب يدر موارد ین،ا

 يساز یهباشد، نماچند منبع) مشارکت داشته  يها(نمونه

دارد. به عنوان مثال، در موارد  يکمتر آییکار STR یاتروزوم

مرد تجاوزگر لازم است که  ییشناسا يبرا ی،حمله جنس

 ین] در چن29سواب واژن انجام شود [ يروبر  DNA یزآنال

زن غالب بوده  یعامل اصل STRمشخصات اتوزومال  ي،موارد

 یاز نمونه مرجع قربان یتلیالاپ يهاسلول یشترو شمار ب

وارد عمل  Y-STR یلکه پروفا ینجاستساز است. امشکل

را حمل  Yکروموزوم  یکمرد  یتفقط جنس یراشود، زیم

 ]. 30-31[ کندیم

کشف شده در  یشکل چند STR یناز انتشار اولپس 

آن در  يو کاربرد فور Yکروموزوم  یبنوترک یرقسمت غ

 STR - Y يمارکرها ی،پزشک ییپرونده قضا
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 شناخته یشترو ب یشترب یقانون یپزشکدر  یپینگپلوتهايبرا

 يهایتنشانگر در ک 27تعداد  ،]. در حال حاضر32شدند [

Y-STR موجود است ( يتجارYfiler Plus ،Thermo Fisher 

Scientific] (33به دست  یپپلوتها ي]. با توجه به تنوع بالا

بالا، البته  ینانبا درجه اطم ينسب پدر یفآمده، امکان توص

که صاحب نمونه  یهنگام یژهوجود دارد، به و ينه حداکثر

 ین،باشد. علاوه بر ا ينژاد یتجمع یکشده از  یشآزما

 یاتو خصوص ییامکان شناسا Y-STR يتجار يهایتک

DNA مخلوط با  يهااز مردان در لکهDNA یاداز حد ز یشب 

توسط  Y-STR یلو تحل یه]. تجز34کند [یزنان را فراهم م

 یقانون یپزشک یکژنت یالمللینانجمن ب DNA یسیونکم

 یامروزه به طور قانون Y-STR يهایتاست و کشده ییدتا

نه  یدهد تا پزشکان قانونیموضوع اجازه م یناند. اشده ییدتأ

 یقجرم از طر یکتنها مظنونان مرد را از دست داشتن در 

کنند،  ییشناسا Y-STR یقهمسان تطب یرغ يهایپپلوتها

را که نمونه متعلق به  يتوانند نسب پدریم ینبلکه همچن

 Y-STR یقیتطب يهایپپلوتها یقاز طر ،استها آن

تواند یم Y-STR يهامکان درکنند. نرخ جهش  ییشناسا

-Yها متفاوت باشد. اگرچه اختلاف نرخ جهش یتجمع ینب

STR است، نسبتاً کم مشاهده شده یتدر جمع یاو  ینب

رخ داده با توجه به  يهانادر بودن جهش یلهستند و به دل

- داده یحتوض یتوانند با اثرات تصادفیکم بودن، احتمالاً م

 يفرد ییشناسا يبرا يتجار Y-STR يهایت]. ک35[شوند 

 یپپلوتهابستگان مرد معمولاً از یراز یستند،مرد مناسب ن

 یپپلوتهاياحتمال مطابقت برا یک یجه،برند. در نتیبهره م

Y-STR  ها، نه تنها در مورد مظنون یتک یناز ا یککه با هر

تمام کند، بلکه به طور مشابه در یشده صدق م یشآزما

-Yشود. یاعمال م یزنشده او ن یشمرد آزما يبستگان پدر

STR يبرا یتمز یکبه عنوان  يفرد ییاهداف شناسا يبرا 

و  یشاونديخو يهایشآزما یگرابوت و انواع د یشآزما

]. از آنجا 36مطرح است [ یخانوادگ يجستجو

مردان وابسته به پدر متعلق به  ینب Y-STR يهایپهاپلوتکه

 Y-STR یپپلوت، هااصل و نسب پدرانه مشترك هستند یک

 تاییدحل اختلافات مربوط به رابطه ابوت فرزندان پسر،  يبرا

مناسب  یخانوادگ يپدرانه و جستجو یشاونديخو یگرانواع د

انسان  یايمرد شامل بقا ییموارد شناسا يبرا یناست. همچن

افراد گمشده که  ییفاجعه و شناسا یانانقرب ییمانند شناسا

]. در 37فقط اقوام دور در دسترس هستند، مناسب است [

مخصوصاً در موارد کمبود،  Y-STR یپپلوتها ابوت، یشآزما

 يکودك پسر فوت کرده و برا یککه پدر مورد قلمداد  ییجا

]. با 35[ مناسب است یست،در دسترس ن DNA یشآزما

 ینکه هر دو والد یتنها در صورت ی،اتوزوم DNA یلپروفا

در دسترس باشند،  یشآزما يبرا یمتوف یپدر احتمال

رد کرد. با  یا ییدابوت پدر در دسترس کودك را تأتوان یم

با  یقانون یاجداد در پزشک یشحال، در مورد آزما ینا

دانش  یدبا یندهآ ي، کارهاYکروموزوم  ياستفاده از نشانگرها

 يهاY-SNPاز  یاريبس یاییجغراف یعدر مورد توز یشتريب

 يها براکشف شده ارائه دهد، تا مشخص شود که آن یراًاخ

 یدمف ياستنباط اجداد پدر یاییبهبود وضوح جغراف

  ]. 35-38هستند[
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انسان به طور  Yاز کروموزوم  یقسمت خاص ی،به طور کل

مورد  یقانون یپزشک DNA یلو تحل یهدر تجز ياهگسترد

که مشخصات  يدر موارد یژهبه و یرد،گیاستفاده قرار م

 يهایپپلوت. ها]39[ یستاتوزومال کارا ن DNAاستاندارد 

پشت سرهم کوتاه  يتکرار یسممورفیمتشکل از پل

 یابیدر ينسب پدر یفتوص يبرا Y  (Y-STR)یکروموزوم

که زن و  يشود، خصوصاً در مواردیمرد ناشناخته استفاده م

باشند، از جمله در موارد حمله  در همان اثر نقش داشتهمرد 

مورد استفاده  Y-STR یپپلوت. ها]40مناسب است[ ی،جنس

تواند مظنونان مرد را از دست یصحنه جرم م یقاتدر تحق

کند، اصل و نسب پدرانه عاملان  یداشتن در جرم مستثن

 یابیرد یکعامل مرد را در  ینکند، چند ییمرد را شناسا

عاملان  یافتن يرا برا یقاتیتحق يهابرجسته کند، و سرنخ

 Y-STR یپپلوتها یلو تحل یهناشناخته مرد ارائه دهد. تجز

 يهایشآزما یگرفرزندان پسر و انواع د يدر اختلافات پدر

فاجعه  یانقربان ییدر شناسا ینچنپدرانه و هم یشاونديخو

 يهایشود. چندشکلیکه شامل مردان است، استفاده م

و  يپدر یاییجغراف یوگرافیاستنباط ب يبرا Yکروموزوم 

  ]. 41شود [ یافراد گمشده اعمال م یاافراد ناشناخته  یابیرد

 یدر پزشک یمحاسبات یشناسیستو ز یوانفورماتیکب

 یقانون

شامل استفاده  یمحاسبات یشناسیستز یاو  یوانفورماتیکب

و  یکمطالعات ژنوم ینهدر زم يایانهرا يهااز برنامه

مهم در  یبه بخش یوانفورماتیکب ].42است [ یولوژیکیب

 یو پزشک یشناسیستز يهاینهاز مطالعات در زم یاريبس

امکان  یوانفورماتیکب يهایکتکن و است شده یلتبد

داده خام را فراهم  یادياز مقدار ز یدمف یجاستخراج نتا

 یتوال یلبه تحل یک،ژنت ینهدر زم مثال، عنوان به ،کندیم

 یوانفورماتیکب يکند. ابزارهایآن کمک م يهاژنوم و جهش

و  یکیژنت يهاداده یرو تفس یلو تحل یهتجز یسه،در مقا

-یستز یتکامل يهادر درك جنبه یو به طور کل یژنوم

در واقع،  .]43کنند [یکمک م یمولکول یشناس

- است که شامل روش يارشته یندانش ب یک یوانفورماتیکب

است و به عنوان  یستیفهم اطلاعات ز يبرا ییافزارهاها و نرم

 یرو تفس یلو تحل یهبه منظور تجز ي،ارشته یندانش ب یک

آمار،  یوتر،علوم کامپ یباز ترک ،یشناسیستزاطلاعات 

 یتوسعه توال ی،کند. از طرفیاستفاده م یو مهندس یاضیر

DNA یدئوکس- يد يگذاربزرگ و علامت یاسدر مق 

اجازه  90دار شده با فلورسانس در دهه نشان یدهاينوکلئوت

را به محققان داد  یولوژیکداده ب یاديبه مقدار ز یابیدست

نسل  یتوال یینتع يهايوجود، با ظهور فناور ین]. با ا44[

-حجم داده ینکامل و همچن يهاژنوم یست)، لNGS( يبعد

 يهم تراز ی،اکثر مطالعات توال يحال رشد است. براها در 

کار  یانجر یکهسته  یانت،وار یبا ژنوم مرجع و فراخوان

 یافتیدهد. رهیم یلتشک یکینوع ژنت یبررس يرا برا یعموم

مرحله  یککنند، شامل یرا اتخاذ م يهم تراز یکردکه رو

 یجادژنوم مرجع ا یکها به است که در آن خواندن يترازبند

  ].45شود [یم یمترس يتراز بند یلفا یکو 
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  بحث

مانند  یاديز يهاتراز کننده یقانون یدر رابطه با پزشک

Bowtie 2 ،Novoalign (http://novocraft.com)  وBWA-

MEM 46[ در دسترس هستند .[Bowtie  وBurrows-

Wheeler Aligner (BWA) یارکارآمد هستند و بس یاربس 

 یلها به دلاز تراز کننده یمورد استفاده قرار گرفته اند و برخ

 یدتول يهاداده يها، براعامل یستمداده مشخص س يالگوها

خاص مناسب ترند به عنوان مثال،  يهاعامل یستمشده در س

BWA يهاداده يبرا Illuminaي، که عمدتاً شامل خطاها 

  ]. 47مناسب هستند. [ هستند، یگزینیجا

 Single-nucleotide( یدينوکلئوتتک یسممورفیپل

polymorphism: SNP ها در کنار(STR یکه استاندارد فعل 

از  یانسان است، قادر به ارائه اطلاعات اضاف ییشناسا يبرا

مانند اصل و نسب و مشخصات  یقانون یپزشک يهانمونه

منفرد  ییراتتغ ی،قانون یاست. در علوم پزشک یپیفنوت

مرتبط است، به طور  یپفنوت یاه به نژاد ک یدينوکلئوت

 یتدرصد از هر جمع 1هستند که حداقل در  SNPمعمول 

که در  يکه موارد یمورد مطالعه مشترك هستند، در حال

 یدتر به عنوان موارد جدیششوند، بیم یافت یگرمناطق د

مورد  یدشوند و بایم ینادر تلق ینشوند و بنابرایشناخته م

 تک يهایانتوار گونه موارد ین]. ا48[ یرندتوجه قرار گ

 یدهنام) Single nucleotide variant: SNV( یدينوکلئوت

تر، ممکن یش. با گذشت زمان و انجام مطالعات بشودیم

از  یها حداقل در برخSNV یاست مشخص شود که برخ

] مطالعات 49هستند [ يترمناسب يهاSNPها یتجمع

 يهااز داده یمیحجم عظ HapMapمرتبط با ژنوم و پروژه 

SNP توان یکه م یاست. بر اساس نوع اطلاعاتکرده یجادرا ا

انتخاب و  یقانون یمربوط به پزشک يهاSNPاستنباط کرد، 

) IISNPآموزنده (- یتشدند: هو يبنددر چهار دسته طبقه

) LISNPsنسب ( یاطلاعات يهاSNP ي،سازیشخص يبرا

 یاطلاعات- ینسب يهاSNP یشاوندي،خو يبندیپپلوتهايابر

)AISNPsو  یاییجغراف یستاستنباط نسب ز ي) برا

SNPآموزنده (- یپیفنوت يهاPISNP (ینیب یشپ يبرا و 

  ].48[ یخارج یپفنوت

 یها به عنوان نشانگر پزشکSNPها توسط STR یگزینیجا

 ينشانگرها یناست. امورد بحث قرار گرفته یزغالب ن یقانون

 DNAشده  یبتخر يهااز نمونه یتاستخراج و تقو یهتک پا

هستند.  یکنند و کمتر در معرض اثرات تصادفیتر مرا آسان

SNPنسبت به  يترنرخ جهش کم يدارا ینها همچنSTR ها

باشند، ارتباط داشته  یپیهستند و ممکن است با صفات فنوت

 .کندیم یدلف مفمخت يکاربردها يها را براآن ینبنابرا

 يهانمونه یرهستند و تفس يتکرار یرغ يگرهانشان ینچنهم

 ].49بخشد [یمخلوط را بهبود م

 یینتع يهایکموجود ممکن است با استفاده از تکن یبمعا

برطرف  SNP یشترتعداد ب یلو تحل یهو تجز يمواز یتوال

هستند  SNPچند  یابا دو  ییهاها مکانیکروهاپلوتایپشود. م

اتفاق  MPSدر طول قرائت  DNAاز  یکه در قطعه کوتاه

 یفتعر يامکان چندسازه یک یو به طور جمعافتد یم

توانند  یم یکروهاپلوتیپم يهامکان ین]. ا50[کنند یم

 یستتبار و نژاد ز یی،شناسا يرا برا یقانون یاطلاعات پزشک
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 یهتجز يتوان براینشانگرها م ینفراهم کنند. از ا یاییجغراف

 PCR یرمخلوط استفاده کرد، و چون تحت تأث یهتجز

و همکاران  یدتر باشند. کيقو STRممکن است از  یستند،ن

کرده و  ییرا شناسا یکروهاپلوتایپم يهااز مکان يامجموعه

 ینمختلف تخم یتجمع 83 يها را بر روآلل آن يهافرکانس

جداگانه نشان  يهاSNPبت به ها را نسآن يزده و برتر

 يها را براSTR یقانون یکه اهداف پزشک ی، در حالدهدیم

 یدر پزشک]. 51دهد [یافراد انجام م ییافتراق و شناسا

 یمیبخصوص جرا یمروزافزون جرا یچیدگیبنا بر پ یقانون

حس  یشرفتهپ يبه استفاده از ابزارها یازمانند قتل و تجاوز ن

 یندر ا یمختلف يتاکنون مطالعات و نرم افزارهاگردد. یم

 یبو معا یااست که هرکدام مزا شده يو راه انداز یهته یرمس

درخت  یک Phylotreeخاص خود را دارند. به عنوان مثال، 

 يهااست که به طور منظم از همه گروه ینآنلا یلوژنتیکف

 یششود و در حال حاضر بیبه روز م  mtDNAشناخته شده 

نرم افزار  ین. در اشودمی شاملپلاگ گروه را ها 5400از 

داده  یشصفحه وب نما یککه در  SNP يهاجهش

 يشوند. برایپلوگروپ نشان داده مها، در هر شاخهشوندیم

به  mtDNA GenBank يهایتوال یی،انتها يهااکثر گروه

نمودار  یک Phylotreeعنوان مرجع در نظر گرفته شده است. 

دهد، کاربران  یرا ارائه نم یتوابع پرسش یچاست و ه یدرخت

 یداپ یپپلوتها ياشاخه يهاSNPاز  یرمس یک یابیبا رد

پلوگروپ ها کننده يبندطبقه یک HaploGrep. کنندیم

 یلوژنتیکیاست که از اطلاعات ف mtDNA ینآنلا

PhyloTree یلهايپلاگ پروفاها یینتع يبرا mtDNA 

  ]. 52کند [یاستفاده م

HmtDB يحاو ياداده یگاهپا mtDNA و  یتیجمع یانسان

داده در  یگاهپا یناست. ا MToolBoxشده با ابزار  یدتنوع تول

بزرگ،  يهاگروه یایی،جغراف أمختلف از جمله منش یارهايمع

SNPموضوع و نوع  یگروه سن یپ،پلوتهاکننده یفتعر يها

 MtDNAmanager]. 53دهد [ یرا ارائه م یبافت اطلاعات

 يهایپپلوت، هایفیتک یلو تحل یهتجز يرابط وب برا یک

دهد که یارائه م یانسان mtDNA یتوال یرهپرس و جو و ذخ

 ياز ابزارها یستیمنطقه کنترل است. ل يهایمحدود به توال

در دسترس است  ینصورت آنلا هب mtDNA یشترب

)https://isogg.org/wiki/MtDNA_toolsي). اکثر ابزارها 

موجود در قالب  یگرفتن اطلاعات اضاف یدهبا ناد ینگگلوپها

 یفتعر يهارا بر اساس جهش یفتکال ی،خصوص يهاجهش

  ]. 54دهند [یپلوگروپ قرار مهاکننده

رو به رشد و رو به توسعه  یعلم یوانفورماتیکدر مجموع، ب

باشد. با  یم یقانون یو پزشک یپزشک یستی،علوم ز ینهدر زم

 یدر علوم پزشک يانبوه مواز یتوال يهاعامل یستمورود س

و  یچیدگیدر مورد پ ینشاز جمله ب یدياطلاعات جد ی،قانون

بودند، همراه  نشده یدهرا که قبلاً د یینشانگرها ییرپذیريتغ

با استفاده از ابزار  یلو تحل یهتجز يداده برا یاديبا مقدار ز

 يبرا یابی،یاست. همراه با مطالعات توالفراهم شده ی،دست

 يهایکو گسترده، تکن یدجد يهاداده ینا یرپردازش و تفس

 ینلازم است. همان طور که استفاده از ا یوانفورماتیکب

در حال  یقانون یپزشک يکاربردها يبرا یدجد يهايورافن
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کارآمد و  يابزارها يتوسعه است، توسعه و استانداردساز

ها در حال انجام است هر مرحله از پردازش داده يمطلوب برا

را بهبود  یقبل يهاتر که روشیقتر و دقیعسر يهاو روش

 بخشد، در حال توسعه هستند. یم

 یريگیجهنت

 يایدوارکنندهام یستیز ينشانگرها miRNA یومارکرهايب

 یاشده یبتخر يهانمونه که درهستند  یقانون یدر پزشک

و  یهارزشمند هستند. تجز یاربس یچیدهمخلوط پ يهانمونه

 یتوال یینمانند تع يسازیهنما يهابا روش miRNA یلتحل

 یی) قابل انجام است و امکان شناساNGS( ينسل بعد

 یککم را در  یبا تعداد کپ miRNAصدها  یهمزمان حت

قسمت   یراًاخ ین،کند. علاوه بر ایواحد فراهم م یشآزما

در  ياانسان به طور گسترده Yمردانه از کروموزوم  یخاص

که  يدر موارد یژهبه و یقانون یپزشک DNA یلو تحل یهتجز

مورد  یست،اتوزومال کارا ن DNAمشخصات استاندارد 

تواند مظنونان یم Y-STR یپپلوت. هااستاستفاده قرار گرفته

 جرم و اصل و نسب پدرانه افراد مذکر را در صحنهمرد را از 

و  یبررس یابیرد یکعامل مرد را در  ینکند، چند ییشناسا

عاملان  یافتن يرا برا یقاتیتحق يهاکند، و سرنخ یسهمقا

رو به رشد  یعلم یزن یوانفورماتیکناشناخته مرد ارائه دهد. ب

 یو پزشک یپزشک یستی،علوم ز ینهو رو به توسعه در زم

 یچیدگیدر ارتباط با پ یديجد يهایتباشد و قابلیم یقانون

 نشده یرا که قبلاً بررس یینشانگرها یريپذییرها و تغنمونه

دهد. یارائه م يداده کاربرد یاديبودند، همراه با مقدار ز

 يهاداده یرپردازش و تفس يبرا یابی، یهمراه با مطالعات توال

 ین. با الازم است یوانفورماتیکب يهایککنو بزرگ، ت یدجد

 یمحاسبات یولوژيب یزو ن یومارکرهاب ینا یجحال، استفاده را

 يهاییدیهأاخذ استانداردها، ت یازمندن یقانون یدر پزشک

  باشد.یمربوطه م يهاو مجوز یعلم
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Background and Objectives: The analysis of molecular profiles in molecular genetic techniques of forensic medicine has 

played an important role in developing diagnostic methods. The purpose of this study is to review the latest advances in 

forensic medicine in the light of modern molecular sciences and their potential and actual applications in forensic 

medicine. 

Materials and Methods: In this review study,  the related articles were extracted and used from databases such as Google 

Scholar, PubMed, Magiran, and Scopus using keywords “microRNAs”, “Y chromosome”, and “computational biology”, in 

a time interval from 2010-2022.   

Results: Due to their short size, miRNAs are promising biomarkers in forensic medicine and are especially valuable for 

degraded samples or complex mixed samples. miRNA analysis allows the simultaneous identification of hundreds of 

miRNAs with few copies in a single experiment and can be done using indexing techniques such as microarray techniques. 

Using these indexes in the crime scene investigations can help to identify and find unknown male perpetrators and their 

paternal origin. Bioinformatics also provides valuable potentials for forensic medicine by merging mathematics and 

statistics and molecular genetic techniques. 

Conclusion: The development and standardization of efficient and desirable tools for data processing is being done, and 

more accurate and faster methods have been developed to improve the original methods. 
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