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Abstract: 
 The rapid advancement of biological data generation technologies in the last 

two decades has paved the way for the widespread introduction of omics 

approaches (genomics, transcriptomics, proteomics, metabolomics, and 

metagenomics) into fisheries science. By generating large volumes of genomic 

and post-genomic data, these technologies enable the precise identification of 

molecular factors affecting important economic traits in aquatic animals, such 

as growth, feed conversion ratio, disease resistance, meat quality, survival, and 

adaptation to environmental stresses. However, the real value of these data 

becomes apparent when they are extracted, refined, and analyzed using 

appropriate bioinformatics tools and algorithms. Integrated and be interpreted. 

Bioinformatics and Integration Multi-mix with possibility Analysis Accurate 

and Improving Traits Economic factors such as growth rate, feed efficiency, 

disease resistance and fillet quality in key species including salmon, tilapia and 

shrimp have revolutionized aquaculture. High-throughput genomic resources, 

Profiling Transcription, Proteomics, Metabolomics, Genome-wide 

concordance study, Genomic selection and validation Crisper, genetic 

achievements two Up to Three Equal They are faster than traditional methods 

and allow for multigene architectures and interactions. Genes in the 

environment They pay. Intelligently combining omics data with bioinformatics 

analytical methods provides a powerful tool for improving the sustainability, 

productivity, and profitability of aquaculture systems Provided that long-term 

planning is followed by investment in infrastructure and training of specialized 

human resources. These strategies are promising. Creation Resistant strains 

reduce environmental impacts and increase profitability for global food 

security. 

Keywords:  

Multi-omic integration 

Genomics 

Bioinformatics 

Genomic selection 

Economic traits 

 

How To Cite This Article: 

Nahavandi, R., & Pourmozaffar, S., & Abbasu (2025). The role of bioinformatics and omic data 

analysis in improving economic traits of aquatic animals. Int. J. Biotech. Adv. Res., 1(2) 33-49: 

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 in

jb
r.

co
m

 o
n 

20
26

-0
5-

19
 ]

 

                             1 / 17

mailto:Rezanahavandi91@gmail.com
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://injbr.com/article-1-29-en.html


 

 های پیشرفتهبیوتکنولوژی و پژوهشالمللی نشریه بین
 

 49-33، صفحات 1404، سال 2ماره ، ش1های پیشرفته، دوره المللی بیوتکنولوژی و پژوهشبیننشریه 
DOI: 

 

 

 gmail.com91Rezanahavandi@ نویسنده عهدار مکاتبات: *
*k, 

 

 Dreative Commonsنویسننندناو ح حقوق نا نن  به اناتننارات مود دننبد  ا ه  ننده ادنن ت این مقاله تر  لیسنناند ی) ینندن  م  م   حقوق مولفین به 

License)اد ت ب ای جدئیات این لیساند، از ی رس  ر  دن س  ما ق ار ن )اه https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/ یدو ) مائیدت   
 

  های اومیک در بهبود صفات اقتصادی آبزیانرماتیک و تحلیل دادهنقش بیوانفو

 3انبی اسد عباسپور،  ۲سجاد پورمظفر،  ۱*رضا نهاوندی

 ای او  ،ک د ،یموزش ح ت حیج کتاحرزی ،دازماو ترقیقات ،مودسه ترقیقات علوم  ام  کتور-۱

کتور، دازماو ترقیقات،      یلات  ایساگاه ترقیقات ن ماناو خلیج )ارس، پژحهتکده اکولوژی خلیج )ارس ح  ریای عماو، مودسه ترقیقات علوم      -2

 یموزش ح ت حیج کتاحرزی، بندرلنگه، ای او

 ای او ،ارحمیه ،یموزش ح ت حیج کتاحرزی ،دازماو ترقیقات ،کتور  یلات م کد ترقیقات یرتمیای کتور، مودسه ترقیقات علوم  -3

  :چکیده

های زیسا   ر  ح  هه اخی ، زمینه را ب ای حرح  نسا  ه های تولید  ا هپیت )  د یع )ناحری

رحیک  های احمیکد  ژنومیکد، ت انسک یپاومیکد، پ حتئومیکد، ماابولومیکد ح مااژنومیکد( 

های ژنوم  ح پساژنوم ، ها با تولید حجم زیا ی از  ا ه)ناحریبه علوم  یلات ) اهم ک  ه اد ت این 

امکاو  نادای   قیق عوامل مولکول  مؤث  ب  صفات اقاصا ی مهم  ر یبدیاو از قبیل ر د، ض یب 

های مریط  را ) اهم ها، کیفی  نو  ، بقا ح دازناری با تنشتبدیل غذای ، مقاحم  به بیماری

 و  که با ادافا ه از ابدارها ح زمان  ی کار م  هاحاقع  این  ا ه کنندت با این حال، ارزشم 

بیوانفورماتیک ح  .ح تفسی   وند یکپارچههای بیوانفورماتیک منادب، اداخ اد، پالایش، الگوریام

اقاصا ی مانند ن خ ر د،  بهبو  صفات قیق ح  تجدیه ح ترلیل امیکد با امکاو-چند یکپارچه دازی

های کلیدی از جمله ماه  دالموو، مقاحم   ر ب اب  بیماری ح کیفی  )یله  ر نونه راندماو تغذیه،

 پ ح)ایل ب  اریاندت منابع ژنوم  با تواو عملیات  بالا، پ حری را مارول ک  هتیلاپیا ح میگو، یبدی

  ، اناخاب ژنوم  ح اعاباردنجمطالعه همخوان  د اد  ژنوم، پ حتئومیکد، ماابولومیکد، رحنویس 

کنند ح به های دنا  تس یع م نسب  به رحش ب اب  دهتا   ح،  دااحر های ژنایک  را ک یسپ 

های احمیک با پ  ازندت ت کیب هو مندانه  ا هم  ژو  ر مریط های چندژن  ح تعاملاتمعماری

حری ح دو یحری های ترلیل  بیوانفورماتیک، ابداری قدرتمند ب ای بهبو  پایداری، به هرحش

نذاری ریدی بلندمدت، د مایهکه هم اه با ب نامهبه   ط یو ،یحر پ حری ) اهم م های یبدییسامد

ایجا  ها نویدبخش این ادا اتژی .ها ح ت بی  نی حی انسان  ماخصص  نبال  و  ر زی داخ 

  تمریط  ح ا)دایش دو یحری ب ای امنی  غذای  جهان  هساندهای مقاحم، کاهش اث ات زیس دویه

 

 تاریخچه داوری:

 ۱404 باوی 20  ریا) :
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 ژنومیکد

 بیوانفورماتیک

 اناخاب ژنوم 

 صفات اقاصا ی

 ع به این مقاله از عبارت زیر استفاه کنید:ی ارجاراب
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 مقدمه

ت ین  هننای اخی  بننه یک  از مهمپ حری  ر  هننهیبدی

های تولید پ حتئین حیوان   ر جهاو تبدیل  نننده        بخش

حیژه  ر کتورهای اد  ح دهم یو  ر تأمین غذای انساو به

 ر حال تودعه، به طور مسام  رح به ا)دایش اد ت جمعی  

ابع یب  ننی ین، )تننار ب  رح به ر نند جهاو، مردح ی  من

تغیی ات اقلیم ، همگ             نید   ذخننای  طبیع  منناهینناو ح        

های تولید یبدیاو ض حرت ا)دایش کارای  ح پایداری دیسام   

اندت  ر چنین  ننن ایط ، بهبو  صنننفات    را  حچنداو ک  ه 

اقاصا ی مهم مانند ر د د یع، کارای  ادافا ه از خوراک،     

ری ح  مای ماغی  ح ها، دننازناری با  ننومقاحم  به بیماری

کیفی  مطلوب مرصنننول نهای ، به عنواو اهدال کلیدی       

مه   نا مدی ی   ر یبدی    ب  پ حری مط ژ های اصنننلاژ نژا  ح 

  هایط  دال پ حر  ، یبدیاوهای  ر بسیاری از نونهت اد 
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های کلادیک های  ب ای اصلاژ نژا  به رحشنذ اه تلاش

ای صورت تو همبان  ب  رکور ب  اری )نوتیپ  ح اناخاب 

های  به ها ان چه  ر موار ی مو)قی ن )اه اد ت این رحش

ای که تر  اند، اما  ر مواجهه با صفات پیچیدههم اه  ا اه

تأثی  تعدا  زیا ی ژو با اث ات کوچک ح همچنین 

های جدی  ارندت های مریط  هساند، مردح ی کنشب هم

ها،   نونههای تولید طولان   ر ب خاز دوی  یگ ، چ خه

همچنین ها  ر   ایط مدرعه ح   واری ثب   قیق )نوتیپ

دازی های چالت   مانند یلو ههای بالای یزمووهدینه

تج ب  ب ای ارزیاب  مقاحم  به بیماری(، د ع  پیت )  

های )ناحری  ر پیت )  تکندژنایک  را مردح  م 

، تصوی ب  اری  RNAح DNA یاب های توال حوزه

های ترلیل ، دنج  ج م  ح دای  رحشمولکول ، طیف

منج  به ظهور نسل جدیدی از رحیک  های ترقیقات   ده 

 وندت های احمیکد  ناخاه م اد  که تر  عنواو )ناحری

زماو کل مجموعه این رحیک  ها امکاو ب رد  جامع ح هم

 ده های بیاوRNAها  ژنومیکد(، ژو

ها  پ حتئومیکد( ح یکد(, پ حتئین ت انسک یپاوم

ها  ماابولومیکد( را  ر یک موجو  زنده ) اهم ماابولی 

کنندت  ر کنار یو، مطالعه ت کیب ح عملک   جوامع م 

میک حب  م تبط با یبدیاو ح مریط پ حرش از ط یق 

انداز جدیدی ب ای  رک تعامل بین مااژنومیکد، چتم

 .(Lau et al., 2025)میدباو ح میک حبیوم نتو ه اد 

ها، تولید حجم بسیار حیژن  متا ک تمام  این )ناحری

کارنی ی ابدارها های پیچیده اد  که بدحو بهبالای  از  ا ه

های پیت )اه مرادبات ، قابل ادافا ه عمل  ح رحش

نیساندت  ر اینجا اد  که بیوانفورماتیک نقش کلیدی خو  

طور خلاصه علم مدی ی ، به هدت بیوانفورماتیک را نتاو م 

های یماری، های زیسا  با کمک رحشترلیل ح تفسی   ا ه

الگوریام  ح مرادبات  اد ت بیوانفورماتیک  ر زمینه علوم 

کند تا از پ حری، به پژحهتگ او کمک م  یلات ح یبدی

های خام، الگوهای معنا ار م بوط به صفات میاو انبوه  ا ه

ها را  ر قالب نتانگ های  ه ح یواقاصا ی را  نادای  ک 

کننده ح مسی های هدل ب ای بین های پیشمولکول ، مدل

مداخله مدی یا  یا اصلاژ ژنایک ، مور  ادافا ه ق ار 

 ت(Zhang et al., 2023) هند

های با حجو  ر د د یع مطالعات احمیک  ر نونه

مخالف یبدی، هنوز )اصله قابل توجه  بین  انش تولید ده 

دطح مولکول  ح کارب   عمل  یو  ر مدارع پ حر     ر

حجو   ار ت بخت  از این )اصله به  لیل کمبو  

ا)داری، بخت  نا   از های مرادبات  ح ن مزی داخ 

های اقاصا ی ح بخت   یگ  م بوط به نبو  مردح ی 

ارتباط کا)  بین مرققاو مولکول ، ماخصصاو 

اد ت بناب این، م حر ح بیوانفورماتیک ح )عالاو بخش تولید 

 ده ح ت دیم مند مطالعات انجامبندی نظامجمع

های احمیک نی ی از  ا هاندازی رح ن از چگونگ  به هچتم

های بیوانفورماتیک  ر بهبو  صفات اقاصا ی یبدیاو ح ترلیل

تواند به عنواو نام  مهم  ر جه  پیوند  ا و پژحهش م 

 حری با هدل تبیین نقش این مقاله م .ح کارب   تلق   و 

های بیوانفورماتیک ح احمیکد  ر های ترلیل  ا هح ظ )ی 

بهبو  صفات اقاصا ی یبدیاو پ حر   تدحین  ده 

 .(Rather et al., 2023)اد 

 مبانی نظری اومیکس و بیوانفورماتیک در آبزیان-۱

 تعریف و جایگاه اومیکس  -۱-۱

رحیک  های  اطلاق به مجموعه  (Omics) حاژه احمیک

ها ب رد  جامع ح  و  که هدل متا ک یوم 

دیساماتیک کلیه اجدا  ر یک دطح متخص از دازماو 

به  (Genomics) زیسا  اد ت ب ای مثال، ژنومیکد

، ت انسک یپاومیکد به DNAها ح توال مطالعه تمام ژو

، پ حتئومیکد به مطالعه RNAهایب رد  کلیه رحنو  

ها ح ماابولومیکد به ترلیل تمام تئینمجموعه کامل پ ح

های کوچک مولکول  ر یک دلول یا با)  اطلاق ماابولی 

 و ت حیژن  اصل  این رحیک  ها  ر مقایسه با مطالعات م 

کلادیک، نگاه د اد  ژنوم  ح تم کد ب  الگوهای کلاو به 

 ر علوم  یلات،  تجای ترلیل جدانانه اجدای منف   اد 

های مهم حیژه  ر نونههای احمیک بهشنی ی از رحبه ه

یب ، میگوها ح د  یب ، ن م ماهیاوتجاری مانند 

های اخی   ااب ن )اه اد ت این ها، ط  دالای حکفه

کنند که به جای تکیه ص ل ها امکاو یو را ) اهم م )ناحری

ب  اطلاعات )نوتیپ ، زی داخ  ژنایک  ح مولکول  صفات 

به عنواو نمونه، به کمک اقاصا ی  نادای   و ت 
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های  رنی   ر تواو الگوی بیاو ژوت انسک یپاومیکد م 

پادخ ایمن  به بیماری یا دازناری با تنش  وری را 

های  ها یا لاینمتخص ک   ح از ناایج ب ای اناخاب خانوا ه

 ,Martínez-Espinosa).با تواو تطابق بالات  به ه ب  

2025) 

 ژنومیکس در آبزیان -۲-۱

ژنومیکد به عنواو نقطه   حع بسیاری از مطالعات 

احمیک، ب  تعیین ح ترلیل داخاار ح عملک   ژنوم تم کد 

های خاص  های یبدی، ژنوم اغلب پیچیدن  ار ت  ر نونه

های تک اری نظی  چندپلوئیدی، اندازه بدرگ ح حجو  توال 

ا کندت بنویس  را   وار م بالا  ار  که کار مونااژ ح حا یه

یاب  نسل جدید ح نید های توال این حال، تودعه )ناحری

های بیوانفورماتیک پیت )اه، امکاو  دایاب  به رحش

های مهم های با کیفی  از ژنوم بسیاری از نونهنویدپیش

 ر چارچوب ژنومیکد، چند مرور ت را ) اهم ک  ه اد 

 :اصل  قابل تماید اد 

های م حله،  ا ه  ر این تعیین توالی و مونتاژ ژنوم:

های مونااژ، به یاب  به کمک الگوریامحاصل از توال 

 وند ح  ر نهای  تبدیل م  (Contig)ت طولان  هایتوال 

  تن   ها بازدازی م داخاار نسب  ک حموزحم

 امل  ژنوم: (Annotation) نویسیحاشیه

های غی کدکننده ح RNAها، نواح  تنظیم ،  نادای  ژو

عناص  عملک  ی  ر ژنوم اد ت  ق  این م حله تا حد دای  

های توال  ح  ر  دا س بو و زیا ی به کیفی   ا ه

 تهای ند یک بساگ   ار ای از نونهاطلاعات مقایسه

های ا) ا  با مقایسه ژنوم شناسایی تنوع ژنتیکی: 

ها مور)یسممخالف از یک نونه، انواع مخالف پل 

های ح حاریان  (Indel)ها حذل یا  رد باز، SNP امل

ها پایه تتکیل  و ت این تنوعداخااری  نادای  م 

های ژنایک  ح  نادای  نواح  ژنوم  م تبط با صفات نقته

پ حری زمان  بیتا  تواو ژنومیکد  ر یبدی تاقاصا ی اد 

های ژنوم  با اطلاعات )نوتیپ  کند که  ا هنمو  پیدا م 

ت  ر این صورت ن   ا ی تلفیق نژهای بهنسا  ه  ر ب نامه

های  مانند اناخاب ب  پایه ژنوم به ه ن )  تواو از رحشم 

 Wang)های بعدی به یو پ  اخاه خواهد  دکه  ر بخش

et al., 2024)ت 

 ترانسکریپتومیکس و تحلیل بیان ژن -3-۱

 ت انسک یپاومیکد به ب رد  مجموعه کامل 

RNAارنانیسم  ر یک   ده  ر یک دلول، با)  یاهای بیاو

پ  از ت از ینجا که بسیاری از صفات   ایط خاص م 

اقاصا ی  ر یبدیاو، نایجه تغیی ات ظ یف  ر دطح بیاو 

زا اد ، ها  ر پادخ به مریط، تغذیه ح عوامل ادا سژو

ت انسک یپاومیکد ابدار قدرتمندی ب ای  رک دازحکارهای 

   RNA-Seq ام حزه، تییدزی بنای  این صفات به  مار م 

به عنواو رحش غالب  ر مطالعات ت انسک یپاومیک ادافا ه 

 cDNA  ده بهاداخ اد RNA  و ت  ر این رحش، ابادام 

های حاصل با کمک  و ت  ا هیاب  م تبدیل ح دپد توال 

های بیوانفورماتیک به ژنوم م جع یا ت انسک یپاوم رحش

الب  وند ح دطح بیاو ه  ژو  ر قم جع نگا   م 

ن   ت ب یحر  م  TPM یا FPKM های  مانند اخص

های مخالف  مثلاً ماهیاو مقاحم ح حساس مقایسه بین ن حه

های  یف انسیل به یک بیماری( امکاو  نادای  ژو

ا)دحو ب  این، با ادافا ه از  تکند ده را ) اهم م بیاو

ها را بیان  بین ژوتواو الگوهای همای م های  بکهترلیل

های ژن  م تبط با صفات خاص را اداخ اد ح ماژحل

های کاندید ح  نادای  ک  ت این اطلاعات ب ای تعیین ژو

نتانگ های مولکول  بسیار ارز مند اد ت یک نکاه مهم یو 

های  رنی  اد  که ت انسک یپاومیکد نه تنها  ر تعیین ژو

ند زا، بلکه  ر مطالعه ) ییندهای  مان ر پادخ به عوامل تنش

ر د عضله، تکامل ننا ، ماابولیسم چ ب  ح پادخ به 

طور نسا  ه  ر یبدیاو به های غذای  مافاحت نید بهجی ه

 (Monzó et al., 2025).رح کار م 

 پروتئومیکس و متابولومیکس -4-۱

ان چه اطلاعات ژنوم  ح ت انسک یپاوم   ید خوب  از  

 هد، اما مرصول ها ارائه م نقته بالقوه ح الگوی بیاو ژو

ها ها ح ماابولی ها، غالباً  ر دطح پ حتئیننهای  عملک   ژو

قابل متاهده اد ت پ حتئومیکد با تم کد ب  داخاار، مقدار 

ولومیکد با ها ح ماابای پ حتئینح تغیی ات پسات جمه

های کوچک مولکول، حلقه ارتباط میاو مطالعه ماابولی 

 ر ت کننداطلاعات ژنایک  ح )نوتیپ حاقع  را تکمیل م 

های  مانند الکا ح)ورز مطالعات پ حتئومیکد یبدیاو، رحش
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دازی دنج  ج م  ب ای  نادای  ح کم  حبعدی ح طیف

 ,.Zambon et al).نی  ها مور  ادافا ه ق ار م پ حتئین

های یمده با کمک پایگاه د های بهدپد  ا ه (2025

بندی ا)دارهای تخصص ، مور   نادای  ح طبقه ا ه ح ن م

های بیوانفورماتیک  ر این نی ندت ترلیلعملک  ی ق ار م 

های پ حتئین ،  نادای  ها با توال حوزه  امل تطبیق طیف

کنش همهای ب مسی های زیسا  غالب ح ب رد   بکه

های   ر ماابولومیکد نید، تکنیک .اد  پ حتئین–پ حتئین

دنج  مانند ک حماتون ا)  نازی ح مایع هم اه با طیف

ای، ب ای دنج  رزحناند مغناطیس  هساهج م  یا طیف

رح ت ترلیل ها به کار م  نادای  الگوی ماابولی 

 های ماابولیک بینتواند تفاحتها م چندماغی ه این  ا ه

د های با عملک   مافاحت  مثلاً ر د بالا  ر مقابل ر ن حه

های مخالف( را نتاو  هدت بدین پایین یا تغذیه با جی ه

تواو نتانگ های ماابولیا  م تبط با کارای  ت تیب م 

ای، کیفی  نو   یا حضعی  دلام  را  نادای  تغذیه

 (Tzec-Interián et al., 2025).ک  

 میکروبیوم مرتبط با آبزیانمتاژنومیکس و  -5-۱

 ده اد  که عملک   ح  متخصهای اخی ،  ر دال 

 و ، بلکه دلام  یبدیاو تنها به ژنوم میدباو مردح  نم 

زیس   ر  داگاه نوارش، پود ، یب ح جوامع میک حب  هم

ای  ر ر د، ایمن  کنندهردوبات اداخ ها نید نقش تعیین

ح کارای  ادافا ه از خوراک  ارندت مااژنومیکد رحیک  ی 

 ده از اداخ اد DNA اقیمیاب  مساد  که از ط یق توال 

ها، های مریط ، بدحو نیاز به کت  میک حارنانیسمنمونه

 ر ت کندت کیب ح ظ )ی  عملک  ی این جوامع را ی کار م 

 یاب  نواح  خاص  ازمااژنومیکد یبدیاو، معمولاً از توال 

های نتانگ   یگ  ها یا ژوب ای باکا ی 16s rRNAژو 

ت ، ینگ( یا  ر دطح نسا  ه و   ماابارکدادافا ه م 

یک موجو   ر ژنوم   DNA ترلیل جامع کل مراوای

زیسا  بدحو نیاز به جدادازی، کت  میک حارنانیسم نمونه 

 و  یاب  م توال ها یا تقوی  نواح  خاص ژنوم  

 Shotgun Metagenomic Sequencing .)های  ا ه

ت کیب حاصل با کمک ابدارهای بیوانفورماتیک ب ای تعیین 

بین  عملک  های ماابولیک ای، تنوع میک حب  ح پیشنونه

که تغیی   اد   و ت ناایج این مطالعات نتاو  ا هترلیل م 

تواند با صفات  مانند ر د، ای م  ر ت کیب میک حبیوم رح ه

کارای  خوراک ح مقاحم  به بیماری  ر ارتباط با د؛ 

ک حبیوم از موضوع  که راه را ب ای  داکاری هد)مند می

ها ح اصلاژ   ایط پ حر   بیوتیکها، پ یط یق پ حبیوتیک

 .(Yáñez et al., 2022)کندباز م 

بیوانفورماتیک؛ از داده خام تا دانش قابل  -6-۱

 استفاده

های حجه متا ک تمام رحیک  های احمیک، تولید  ا ه

ها کارنی ی ابدارها، الگوریامحجیم ح پیچیده اد ت بدحو به

 ارزش کارب  ی ها عملاًهای مرادبات ، این  ا هزی داخ ح 

نخواهند  ا  ت بیوانفورماتیک، به عنواو یک ر اه 

 ناد ، علوم کامپیوت ، یمار ح ای میاو زیس ر اهمیاو

های خام به اطلاعات ریاضیات، بسا  لازم ب ای تبدیل  ا ه

داخااریا)اه ح  ر نهای ،  انش زیسا  قابل ادافا ه  ر 

 .کندهای اصلاژ نژا ی ح مدی ی  تولید را ) اهم م ب نامه

 :های اومیک شاملمراحل اصلی کار با داده

های با ها  حذل خوانشکنا ل کیفی  ح پالایش  ا ه•

 ها ح خطاها(کیفی  پایین، یلو ن 

 ها به ژنوم یا م جع منادبمونااژ ح نگا    ا ه•

پ حتئین یا  دازی دطوژ بیاو ژو،دازی ح ن مالکم •

 ماابولی 

 ار بین های معن ترلیل یماری ح  نادای  تفاحت•

 های یزمایت  ن حه

 مسی های، ژو دازیترلیل عملک  ی  امل غن •

پایگاه  ا ه ب ای ینالید دیساماتیک عملک  های 

های ح  بکه  (KEGG Pathway Database)ژو

الگوهای بین  صفات ب  اداس دازی ح پیشمدل کنشب هم

 . ده اد اداخ اد

پ حری، چالش مهم این اد  که ناایج  ر یبدی

تواند به ابدارهای عمل  ب ای بیوانفورماتیک چگونه م 

نی ی  مانند اناخاب مولدین، ط اح  جی ه، مدی ی  تصمیم

بهدا   ح تنظیم   ایط مریط ( تبدیل  و ت ارتباط 

کول  ح مولهای بیوانفورماتیک، زیس مسام  بین تیم

ای  ر مو)قی  این کنندهکار ناداو مدرعه نقش تعیین

 .(Nambiar and Banuru, 2025)) ایند  ار 
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های ژنومی نقش بیوانفورماتیک در تحلیل داده-۲

 آبزیان

یابی نسل جدید و پیامدهای آن برای ژنوم توالی -۱-۲

 آبزیان

یاب  نسل جدید باعث  د که های توال حرح  )ناحری 

های  که از نظ  های ژنوم  حا   ر نونه دا د  به  ا ه

ت  ر ن   پذی  ترقیقات  کما  مور  توجه بو ند، امکاو

نذ اه، تهیه توال  کامل ژنوم تنها ب ای تعدا  مردح ی از 

  نیاز اما ام حزه هدینه ح زماو مور ،پذی  بو ها توجیهنونه

طور چتمگی ی کاهش یا)اه اد ت این یاب  بهب ای توال 

ترول  ر حوزه یبدیاو نید موجب  ده که ب ای بسیاری از 

نوید ژنوم با کیفی  قابل های مهم پ حر  ، پیشنونه

های از  یدناه بیوانفورماتیک،  ا هت قبول  ر  دا س با د

قابل  یمبه طور مساقیاب  خام نیساند که حاصل از توال 

 های کوتاه یا بلندها به صورت خوانشتفسی  با ندت این  ا ه

(Reads)  ای از  وند که باید از مسی  مجموعهتولید م

های ترلیل  عبور کنند تا به داخاار ژنوم ح  ر نهای ، نام

اطلاعات کارب  ی ب ای صفات اقاصا ی تبدیل  وندت بخش 

 (Pipeline) و کارمهم  از این ) ایند، ط اح  صریح ج یا

بیوانفورماتیک ح اناخاب ابدارهای منادب ب ای مونااژ، 

 Anderson et)اد  ماغیی هانویس  ح  نادای  حا یه

al., 2025). 

 نویسی عملکردیمونتاژ ژنوم و حاشیه -۲-۲

های  نظی  اندازه های یبدی با چالشمونااژ ژنوم  ر نونه

بدرگ ژنوم، دطح بالای تک ارها ح  ر موار ی چندپلوئیدی 

بو و مواجه اد ت ب ای غلبه ب  این متکلات، معمولاً از 

خواو های بلندخواو با  ا هیاب  کوتاههای توال ت کیب  ا ه

  ادافا ه های ژنایکح نید اطلاعات کمک  مانند نقته

یاب  را ب  های توال های مونااژ، خوانش و ت الگوریامم 

توال   هند تا پو ان  ح تتابه، کنار هم ق ار م اداس هم

ح  (Contigs) پیوداه ح بدحو )اصله DNAهای 

با تتکیل  ده از چند کاناینگ  (Scaffold)  ادکفولدهای

یس  ق ار نوپد از یو، م حله حا یه تطول بیتا  ایجا   و 

ها، نواح   و  موقعی  ژو ار  که  ر یو تلاش م 

های غی کدکننده، عناص  RNAکدکننده پ حتئین، 

ت  ر این ن   های ژنوم  متخص تنظیم  ح دای  حیژن 

های مبان  ب   واهد  ادافا ه از م حله، ت کیب  از رحش

های های ت انسک یپاوم  ح پ حتئوم ( ح الگوریام ا ه

نویس   و ت کیفی  حا یهژو به کار ن )اه م بین  پیش

کند که  ر م احل بعدی، چه میداو تا حد زیا ی تعیین م 

ها ح مسی های  رنی   ر صفات اقاصا ی را با تواو ژوم 

از منظ  کارب  ی،  ا ان یک  . ق  کا)   نادای  ک  

 ده ب ای یک نونه، زی داخ  نویس ژنوم م جع حا یه

ت  اد ؛ از های پیت )اهای از ترلیلعهاصل  ب ای مجمو

 :جمله

های کاندید ب ای ر د د یع، مقاحم  به  نادای  ژو•

 بیماری یا دازناری با  وری

ح  SNP ط اح  نتانگ های مولکول  مانند•

 هامیک حداتلی 

های )یدیک  های پیوداگ  ح نقتهداخ  نقته• 

 (Song et al., 2025) ت  قیق

  گرهای مولکولی و تنوع ژنتیکیشناسایی نشان-3-۲

های ژنوم ، های ترلیل  ا هت ین خ حج یک  از مهم

های  نادای  نتانگ های مولکول  قابل ادافا ه  ر ب نامه

اصلاژ نژا ی اد ت  ر میاو انواع مخالف نتانگ ها، 

به  لیل ) احان   (SNP) نوکلئوتیدیهای تکمور)یسمپل 

ای  ر انبوه، جایگاه حیژهک  و بالا ح امکاو ژنوتایپ

بیوانفورماتیک  ر این حوزه نقت   تاندپ حری پیدا ک  هیبدی

یاب  ا) ا  مخالف باید های توال خوانش زی ا ،اداد   ار 

ها، دپد با مقایسه این نگا   ت به ژنوم م جع نگا    وند

 ،ها اخالال نوکلئوتیدی حجو   ار های  که  ر یوجایگاه

)یلا های کیفی  ب ای حذل خطاهای     تم  ن نادای  

های قابل اعاما  باق  SNP تا تنها م   و یاب  اعمال توال 

 ماغی هایها ح ها، میک حداتلی SNP  ر کنار .بمانند

ها( نید قابل ها ح حارحنگ ها،  ردداخااری  مانند حذل

ها معمولاً اداخ اد هساند، با این تفاحت که  نادای  یو

ها ب ای یتا ی  ار ت اطلاعات حاصل از این تنوعپیچیدن  ب

مرادبه پاراما های  مانند تنوع ژنایک ، داخاار جمعی ، 

یمیدی ح  نادای  رحابط خویتاحندی مفید اد  میداو  رحو

مرور اصلاژ نژا  را تتکیل های جمعی ح پایه ط اح  ب نامه

 . هدم 
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های پیوستگی و شناسایی نواحی نقشه -4-۲

  (QTL) کننده صفاتکنترل

ای از نتانگ های مولکول ، نام پد از  نادای  مجموعه

های پیوداگ  ژنایک  اد ت  ر این بعدی، داخ  نقته

ها، ت تیب نسب  ح )اصله نوکلئوتیدی نتانگ ها ب  نقته

های  و ت نقتهها ب یحر  م اداس ) احان  بازت کیب بین یو

 نادای  نواح  ژنوم  پیوداگ ، ابدار قدرتمندی ب ای 

 QTL= Quantitative Trait) م تبط با صفات کم 

Loci)  ر مطالعات ت وندمرسوب م QTL   عملک ،

)نوتیپ  ا) ا   مثل د ع  ر د یا میداو مقاحم  به یک 

ها  ر امادا  ژنوم بیماری خاص( با اطلاعات ژنوتیپ  یو

های یماری ح ت با ادافا ه از رحشم  ن   ت کیب 

ها با ای از ژنوم که تغیی ات یوانفورماتیک، نواح بیو

 ار  ار ،  نادای  تغیی ات صفات همبساگ  معن 

توانند  امل یک یا چند ژو مؤث   وندت این نواح  م م 

پیت )اه  ر ژنایک با ند که ط  م احل بعدی با مطالعات 

ح ژنومیک، رحش مردح  ک  و یک ناحیه بدرگ به یک 

 نادای  ژو یا جهش  قیق مسئول یک ناحیه کوچکا  ح 

ح ت انسک یپاومیک، مردح  ح   (Fine mapping) صف  

کارب   اصل  این اطلاعات، تودعه  ت وندمتخص م 

ها  ر نتانگ های م تبط با صفات اقاصا ی ح ادافا ه از یو

جای تکیه نتانگ ی اد ت به این ت تیب، بهاناخاب کمک

تواو از اطلاعات ژنوتیپ  ص ل ب  رکور های )نوتیپ ، م 

ت  یا حا  قبل از عنواو راهنمای اناخاب  ر دنین پایینبه

 .(Ibrahim et al., 2025)ب حز کامل صف  ادافا ه ک  

کاربردهای ترانسکریپتومیکس و تحلیل -3

 بیوانفورماتیک در صفات اقتصادی 

 های آبزی در گونه RNA-Seq طراحی مطالعات-۱-3

مطالعات ت انسک یپاومیک، زمان  بیتا ین ارزش را 

 ردا  انجام  ده با دت  ر  ارند که ط اح  یزمایش به

زمینه صفات اقاصا ی یبدیاو، معمولاً مقایسه بین  ح یا چند 

 مثلا و ، ن حه با تفاحت متخص  ر )نوتیپ انجام م 

 ،ماهیاو با ر د د یع  ر ب اب  ماهیاو با ر د یهساه

زا  ر مقابل های مقاحم  ر ب اب  یک عامل بیماریخانوا ه

یا ماهیان  که تر  تغذیه با  ح نوع  های حساسخانوا ه

اناخاب با)  تاند ده( ق ار ن )اهجی ه  ادااندار  ح بهینه

های ایمن (، زماو هدل  مانند کبد، عضله، رح ه یا با) 

عه ب  اری ح تعدا  تک ارهای زیسا   ر مو)قی  مطالنمونه

باکیفی  ح  RNA کننده  ار ت پد از اداخ ادنقش تعیین

یمده باید  د های خام بهیاب ،  ا ههای توال تهیه کاابخانه

تر  کنا ل کیفی  ح پالایش ق ار نی ند ح دپد به ژنوم 

 .(Lv et al., 2024)یا ت انسک یپاوم م جع نگا    وند

شده و های دیفرانسیل بیانشناسایی ژن -۲-3

 تحلیل مسیرهای زیستی

ها ها، ب یحر  دطح بیاو ژونام اصل  پد از نگا    ا ه

های مخالف اد ت ب ای این منظور، ها بین ن حهح مقایسه یو

های  ادافا ه های یماری مافاحت  ب ای  نادای  ژواز رحش

 ار اد ت ها از نظ  یماری معن  و  که تغیی  بیاو یوم 

ینها بین  ح یا چند   ایط مخالف  دطح بیاوها که این ژو

های عنواو ژوبهبه طور معن   ار تغیی  ک  ه با د، 

 Differentially Expressed)  ده یف انسیل بیاو

Genes = DEGs)  های احلیه  ر  وند، د نخ ناخاه م

مور  دازحکارهای مولکول  زی بنای تفاحت )نوتیپ  را ) اهم 

تنهای  ها بهای از ژودا هبا این حال، )ه د   تکنندم 

چنداو نویا نیس ت به همین  لیل،  ر م حله بعد از 

 : و  که  املهای عملک  ی ادافا ه م ترلیل

ب ای  غن  دازی ژن  اصطلاحات :دازیترلیل غن •

  نادای  ) ییندهای زیسا  ح عملک  های مولکول  غالب

ب ای تعیین مسی های  که  :ترلیل مسی های ماابولیک•

  ده حضور  ارند های  یف انسیل بیاو ر ینها تجمع  از ژو

های ب ای  نادای  خو ه :بیان های همترلیل  بکه•

این رحیک  ها کمک  تکنندطور هماهنگ تغیی  م ژن  که به

ت ی از ها، تصوی  جامعژوجای تم کد ب  تککنند که بهم 

 –مواجهه با   ایط مخالف اقاصا یپادخ مولکول  یبدی  ر 

 .(Liu and Naganuma, 2024 یید  د  به مدی یا 

هایی از کاربرد ترانسکریپتومیکس در نمونه -3-3

 صفات اقتصادی

پ حری،  امنه کارب  های ت انسک یپاومیکد  ر یبدی

ت ین  هد که ب خ  از مهمای را پو ش م نسا  ه

 :اند ازهای یو عبارتحوزه
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 ایو کارایی تغذیه رشد•

ب رد  الگوی بیاو ژو  ر عضله ح کبد ماهیاو با ر د  

ها ح مسی های  رنی   ر ماابولیسم تواند ژومافاحت، م 

ان ژی، دناد پ حتئین ح ذخی ه چ ب  را متخص کندت ب  این 

ت  را های کاندید ب ای ر د د یعتواو ژواداس، م 

های اصلاژ نژا   ر ب نامهعنواو نتانگ  ها به نادای  ح از یو

تواند  ر ادافا ه ک  ت همچنین، ناایج چنین مطالعات  م 

های غذای  مانادب با نیازهای ماابولیک تنظیم جی ه

 ,.Zhang et al)کننده با دهای مخالف کمکلاین

2025). 

 هامقاومت به بیماری•

پ حری به تلفات ها  ر یبدیت ین هدینهیک  از مهم 

 ده دازی کنا لها م بوط اد ت با یلو هنا   از بیماری

های ماهیاو مقاحم ح حساس ح ترلیل ت انسک یپاوم با) 

ها ح مسی های  خیل تواو ژوایمن  مانند طرال ح کلیه، م 

ی  ر پادخ ایمن  مؤث  را  نادای  ک  ت این اطلاعات ب ا

ها تودعه نتانگ های م تبط با مقاحم  ح نید ط اح  حاکسن

 Macedo et های بهدا   مدرعه مفید اد ح ادا اتژی

al., 2024). 

 های محیطیسازگاری با تنش•

تغیی ات  ما،  وری، اکسیژو مرلول ح دای   

پاراما های مریط ، تأثی  مساقیم  ب  عملک   یبدیاو  ار ت 

ت انسک یپاومیکد امکاو ب رد  پادخ مولکول  ماهیاو ح 

کندت  ناخ  ها را ) اهم م پودااو به این تنشدخ 

های مسی های ادا س، مثلاً مسی های م تبط با پ حتئین

اکسیدان  ح تنظیم ادمدی، دیسام ینا  یاح   وک ح ارت 

های مقاحم ح همچنین تنظیم تواند  ر اناخاب لاینم 

 ,.Houston et al)مدی ی  مریط  مدرعه دو مند با د

2022). 

 کیفیت گوشت و ترکیب بدن•

ای های تجاری، کیفی  حس  ح تغذیه ر نونه 

رح ت با ب رد  نو   نید از صفات اقاصا ی به  مار م 

الگوی بیاو ژو  ر با)  عضله  ر   ایط مافاحت 

ها ح مسی های  را که تواو ژوای ح مدی یا ، م تغذیه

 ت کیب ر تعیین میداو چ ب ، با)  عضلان  ح 

 Power et)ک    نادای  ،ادیدهای چ ب نقش  ارند

al., 2023). 

پروتئومیکس و متابولومیکس: پل میان ژنوم و -4

 فنوتیپ 

 جایگاه پروتئومیکس در مطالعات آبزیان  -۱-4

ها، زمان  عنواو مطالعه جامع پ حتئینپ حتئومیکد به

کند که بخواهیم تأثی  تغیی ات ژنایک  ح اهمی  پیدا م 

ح با)  ببینیمت  بیاو ژو را  ر دطح عملک   حاقع  دلول

بسیاری از ) ییندهای حیات ، مانند انقباض عضله، پادخ 

 ه  دلول ،  ر نهای  تودط ایمن ، اناقال موا  ح دیگنال

 وندت علاحه ب  این، تغیی ات ها اج ا م پ حتئین

ها، مانند )سف یلادیوو ح ای پ حتئینپسات جمه

 ا اه های تنظیم  مهم  توانند نقشنلیکوزیلادیوو، م 

 ر ت قابل متاهده نیس  RNA با ند که با ص )اً مطالعه

مطالعات پ حتئومیکد یبدیاو، معمولاً از ت کیب تفکیک 

ها با ها  مثلاً الکا ح)ورز  ح بعدی( ح  نادای  یوپ حتئین

های حاصل، پد  و ت  ا هدنج  ج م  ادافا ه م طیف

پ حتئین  ماناظ  های از پ  ازش بیوانفورماتیک، به توال 

های  ا ه داخااری ح عملک  ی  وند ح  ر پایگاهنگا   م 

 .(Purcell et al., 2025)ن  ندبندی م طبقه

 صفات اقتصادیبهبود کاربرد پروتئومیکس در  -۲-4

های  ریای : تغیی   ر ب رد  کیفی  نو   ح ) یحر ه•

داری تواند با با) ، قابلی  نگههای عضله م الگوی پ حتئین

یب، طعم ح ماندناری مرصول م تبط با دت  نادای  

تواند  ر اصلاژ نژا  های کلیدی م تبط با کیفی  م پ حتئین

 Jaiswal et)یا بهبو    ایط پد از ب  ا   مفید با د

al., 2023). 
مطالعه پادخ به ادا س ح بیماری: پ حتئومیکد •

 )اع ، های تواند پ حتئینهای ایمن  ح د م م با) 

 هنده را های دیگنالهای  خیل  ر الاهاب ح مولکولیندیم

ت ی از دازحکار مقاحم  ) اهم  نادای  کند ح  رک عمیق

های غذای  مخالف: تغیی   ر ترلیل اث  جی ه• تیحر 

های های ماابولیک کبد ح رح ه  ر پادخ به جی هپ حتئین

رای  بالات  های  با کاتواند ب ای ط اح  خوراکمافاحت، م 

 (Young et al., 2023). مور  ادافا ه ق ار نی  
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 های متابولیک عملکردمتابولومیکس و شاخص-3-4 

های کوچک ماابولومیکد با تم کد ب  ماابولی  

ند یک به )نوتیپ نهای  ارائه  به نسب مولکول، نمای  

ها مرصولات نهای  یا میان   هد؛ زی ا ماابولی م 

ای، که با   ایط تغذیه هساند مسی های زیسا 

کنندت  ر )یدیولوژیک ح مریط  به د ع  تغیی  م 

های  مانند مطالعات ماابولومیکد یبدیاو، معمولاً از تکنیک

 ک حماتون ا)  ج م ، دنج طیف–ک حماتون ا)  نازی

طیف دنج  رزحناند  ح ج م  دنج طیف –مایع

  (Nuclear magnetic resonance)مغناطیس  هساه

-Marhuenda- Egea and Sanchez) و ادافا ه م 

Jerez,2025) 

های متابولومیکس تحلیل بیوانفورماتیک داده

 :شامل مراحل زیر است

ت ازدازی ح ها، همها ح پیکپ  ازش دیگنال•

 هادازی  ا هن مال

ها ب  اداس الگوهای طیف  ح  نادای  ماابولی •

 های م جعمقایسه با پایگاه

ترلیل مولفه  مانند های چندماغی هادافا ه از رحش •

 جه  (Principal component analysis)های اصل 

 هاتماید ن حه

های کلیدی ب  رحی مسی های زیسا  نگا   ماابولی •

 ها با ) ییندهای ماابولیکح ارتباط یو

تواند  نادای  امضای ماابولیک ها م نایجه این ترلیل 

مانند امضای ماابولیک ر د ، مخالف با دهای ب ای حضعی 

د یع، کارای  خوراک بالا یا ادا س ح ارت ت این امضاها 

های ژنوم  ح ت انسک یپاوم  ت کیب  وند، حیژه ان  با  ا هبه

بین  ح مدی ی  عملک   ظ )ی  بالای  ب ای پیش

  (Young et al., 2024). ارند

متاژنومیکس و میکروبیوم در بهبود عملکرد و -5

 سلامت آبزیان 

: پروریهای آبزیاهمیت میکروبیوم در سیستم -۱-5

 :توان از دو منظر بررسی کرداهمیت را میاین 

 نقش یو  ر دلام  ح عملک   یبدیاو•

 نقش یو  ر پایداری ح کارای  دیسام پ حرش•

ها از عامل های اخی ، نگاه به میک حارنانیسم ر دال 

ن  اکودیسام زا به   یک عملک  ی ح تنظیمبیماری

تغیی ی که پیامدهای مهم  ب ای  ،تغیی  ک  ه اد  پ حرش

  تمدی ی  مدارع  ار 

سامانه شده زیستمیکروبیوم؛ جزء فراموش-۱-5-۱

 آبزیان

یبدیاو  ر مریط  کاملاً باز ح  ر تماس  ائم  با یب ح  

کنندت ها میک حارنانیسم زندن  م های حاحی میلیووردوب

 ر چنین   ایط ، م ز متخص  بین میدباو ح مریط 

به عبارت  یگ ، ماه  یا  تمیک حب  پی اموو یو حجو  ندار 

 ح یبتش، میگو را باید به هم اه میک حبیوم رح ه، پود 

 نظ   ر ) اارنانیسم یک عنواوبه بسا  ح یب ک حبیوممی

 :اند ازپ حری عبارتهای کلیدی  ر یبدیمیک حبیوم .ن ) 

ها ح  ر ب خ  ها، قارچای:  امل باکا یمیک حبیوم رح ه•

که  ر هضم، ماابولیسم ح تنظیم  یرک  باکا ی هاموار  

  .ایمن   خال   ارند

میک حبیوم پود  ح یبتش: احلین دد زیسا   ر ب اب  •

موجو   ر یب، با نقش مرا)ظا  ح  عوامل بیماریدای

  .تنظیم 

کننده کیفی  یب، میک حبیوم یب ح ردوب: تعیین•

های چ خه نیا حژو ح )سف  ح تعا ل بین میک حارنانیسم

 رک این نکاه که میک حبیوم بخت  ت مفید ح مض 

یسام تولید اد ، نقطه یغاز ب ای ط اح  ناپذی  از دجدای 

رحیک  های مدی یا  نوین  ر مدارع به  مار 

  (Rajeev et al., 2024).یدیم 

نقش میکروبیوم روده در رشد، ضریب  -۲-5-۱

 تبدیل غذایی و سلامت

های اهمی  میک حبیوم، نقت  ت ین جنبهیک  از مهم 

کندت بسیاری از اد  که  ر تغذیه ح ر د یبدیاو ایفا م 

 :زیس  رح ههای همباکا ی

های  مانند پ حتئاز، لیپاز، یمیلاز ح دلولاز تولید یندیم •

 نمایندکنند ح به هضم بها  اجدای جی ه کمک م م 

های مانند حیاامین  هاقا ر به دناد ب خ  حیاامین •

 )عال هساند ح ت کیبات زیس (  B ن حه
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کوتاه، منبع ان ژی با تولید ادیدهای چ ب زنجی ه •

کنند ح ب  دلام  های رح ه ) اهم م اضا)  ب ای دلول

  تمخاط اث  مثب   ارند

ح  نایجه این ) ایندها، بهبو  ض یب تبدیل غذای 

لدحماً نیاز به ا)دایش که ا)دایش د ع  ر د اد ، بدحو یو

قابل توجه  ر میداو خوراک با دت این موضوع  ر   ایط  

های تولید را تتکیل که هدینه خوراک بخش اصل  هدینه

از دوی  یگ ،  . هد، اهمی  اقاصا ی بالای   ار م 

ای  ر تنظیم دیسام ایمن  نید نقش میک حبیوم رح ه

های از باکا یکلیدی  ار ت حضور جمعی  پایدار ح ماعا ل 

 :مفید

زا را از ط یق رقاب  ب  د  )ضا ح های بیماریباکا ی•

 ای( کند  رقاب  ا غال  ح تغذیهموا  مغذی د کوب م 

پ حتئین های ضدباکا ی با تولید موا  ضد میک حب   •

(Bacteriocins)،  ب  اناخاب  )تار( …ادیدهای یل  ح 

 کندم  حار  عوامل بیماریدا جمعی 

های ایمن  موضع  ح عموم ، از ط یق تر یک پادخ •

 ,.Hossieni et al). هدباش ایمن  میدباو را ارتقا م یما ه

2024)  

کننده میکروبیوم آب و رسوب؛ تنظیم-3-5-۱

 کیفیت محیط پرورش

کننده ت ین عوامل تعیینکیفی  یب یک  از مهم 

پ حری اد ت بخش قابل توجه  از مو)قی   ر یبدی

) ییندهای م تبط با کیفی  یب، تودط جوامع میک حب  

ها کنا ل داکن  ر داوو یب ح ردوبات اداخ ها ح حوضچه

 :اند ازهای کلیدی میک حبیوم مریط  عبارت و ت نقشم 

تبدیل ح  نیا ات دازهای ا یچ خه نیا حژو: باک•

 ر تبدیل یمونیاک ح نیا ی   کننده نیا ات به ناز نیا حژو

خط ت  نقش  ارندت عدم تعا ل  ر این دم  به ت کیبات کم

تواند منج  به تجمع یمونیاک ح نیا ی  ح ب حز جوامع م 

  .تنش ح تلفات  و 

نتده تجدیه موا  یل : تجمع )ضولات، خوراک مص ل•

 ر صورت عدم تجدیه منادب، باعث ا)  که ح بقایای یل  

 و ت هوازی  ر ردوبات م کیفی  یب ح ایجا    ایط ب 

کننده، با تبدیل این موا  به های تجدیهمیک حارنانیسم

  .کنندت ، به حفظ تعا ل اکولوژیک کمک م ت کیبات دا ه

طلب: حضور جمعی  ) ص  عوامل بیماریدایبا  رقاب •

زا  ر یب، )ضای های غی  بیماریماعا ل از باکا ی

زا مردح  اکولوژیک را ب ای اداق ار د یع عوامل بیماری

  (Liu et al., 2024).کندم 

 مدیریت میکروبیوم -4-5-۱ 

از کنا ل بیماری تا ا)دایش پایداری تولید  ر نذ اه، 

مدی ی  بهدا   مدارع، تم کد ب  حذل یا  رحیک   غالب  ر

ها ح کنندهبا ادافا ه از ضدعفون  عوامل بیماریداد کوب 

ها بو ت با  ناخ  بها  میک حبیوم، نگاه به دم  بیوتیکینا 

مدی ی  )عال جوامع میک حب  تغیی  ک  ه اد ؛ یعن  

 و  ت کیب ح کارک   ک  و همه چید، تلاش م جای پاکبه

م به دم  الگوهای مطلوب هدای   و ت ابدارهای میک حبیو

 :اند ازاصل   ر این زمینه عبارت

ها ح مخم های مفید به ها: ا)دح و باکا یپ حبیوتیک•

 جی ه یا یب، با هدل تقوی  میک حبیوم مفید رح ه ح مریط

ب ای  ما ه احلیهها: تامین بیوتیکها ح دینبیوتیکپ ی• 

های مفید یا ت کیب پ حبیوتیک ح ر د اناخاب  باکا ی

 بیوتیکپ ی

اصلاژ مدی ی  خوراک ح ت اکم: تنظیم میداو ح • 

دازی ح تبا ل یب که همگ  ت کیب خوراک، ت اکم ذخی ه

 نذارندب  داخاار میک حبیوم اث  م 

چندت ح)یک  های ادافا ه از کت  چندنانه ح دیسام• 

های مخالف  مثلاً ماه ، تلفیق نونه  (IMTA):یکپارچه

های موا  مغذی، تواند با ایجا  چ خهتناو( م جلبک ح ن م

 تبه تعا ل بها  میک حبیوم کمک کند

ها، ب  جای مقابله مقطع  با بر اواین رحیک  ، به

پیتگی ی ح داخان یک اکودیسام پایدار ح مقاحم اداوار 

ولید را کاهش ها ح ریسک تاد  ح  ر بلندمدت، هدینه

 .(Amillano-Cisneros et al., 2025) هدم 

های ها و نگرانیبیوتیکمیکروبیوم، آنتی -5-5-۱

 ایمنی غذایی

علاحه ب   ،پ حریها  ر یبدیبیوتیکرحیه از ینا ادافا ه ب  

تواند تعا ل ها، م ایجا  مقاحم   ارحی   ر باکا ی

میک حبیوم رح ه ح مریط را ب  هم بدندت از پیامدهای این 

 :تواو بهاخالال م 
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 های مفیدکاهش جمعی  باکا ی•

 طلب مقاحمهای ) ص ایجا  )ضا ب ای ر د باکا ی•

های های مقاحم  به میک حارنانیسمحامال اناقال ژو•ا

 ا اره ک   یماریداب

تنها دلام  نله، بلکه دلام  این حضعی  نه

های طبیع  پی اموو مدارع را کنندناو ح اکودیساممص ل

کندت  ر مقابل، تقوی  میک حبیوم مفید نید تهدید م 

تواند نیاز به عنواو یک راهکار جایگدین یا مکمل، م به

ت  ت دالمها را کاهش  ا ه ح به تولید مرصولابیوتیکینا 

الملل  منج  ت  از  یدناه بازارهای  اخل  ح بینقبولح قابل

 (Caballero et al., 2024). و 

عنوان ابزار انداز آینده: میکروبیوم بهچشم -6-5-۱

 مدیریتی دقیق

های مااژنومیک ح ترلیل بیوانفورماتیک، پیت )  رحش 

امکاو پایش  قیق داخاار ح عملک   میک حبیوم را  ر 

های مخالف ) اهم ک  ه اد ت  ر یینده ند یک، زماو

 :تواو اناظار  ا   کهم 

عنواو  اخص  ب ای پ ح)ایل میک حبیوم رح ه ح یب به•

مور  ادافا ه بین  خط  ب حز بیماری حضعی  دلام  ح پیش

 ق ار نی  

ای ح مدی یا  ب  اداس امضای های تغذیهادا اتژی•

 میک حب  ه  مدرعه تنظیم  وند 

کنش حا  اناخاب ژنایک  یبدیاو با  ر نظ  ن )ان ب هم •

   و  انجام میک حبیوم –میدباو

به   ر چنین چارچوب ، میک حبیوم از یک پاراما  پنهاو

)مند تبدیل خواهد  د که یک ابدار مدی یا  )عال ح هد

حری، کاهش مخاط ات ح ح ک  نقش مهم   ر ا)دایش به ه

پ حری پایدار ح  حدادار مریط زیس  ایفا به دم  یبدی

 (Vanden Bussche and Verdegem, 2023 دکنم 

رویکردهای متاژنومیک و تحلیل  -۲-5

  :بیوانفورماتیک

اصل   یده  ر مااژنومیکد یبدیاو، معمولاً  ح رحیک   

 : و م 

 16Sمانند یاب  نواح   اخص ماابارکدینگ: توال •

rRNA  ب ای  نادای  ت کیب باکا یای   ر دطح جند

 یا نونه؛ 

 Shotgun)  اتگاو مااژنومیکدتوال  یاب  •

Metagenomic Sequencing):  این رحش کلDNA 

موجو   ر یک نمونه مریط  به صورت تصا )  خ    ده 

های حاصل از این  ا هدپد ح توال  یاب  م  ن    ح 

ت ازدازی، های  مانند پالایش، همها نیازمند نامرحش

های تنوع اد ت ها ح مرادبه  اخصبندی توال طبقه

های  ا ه اخاصاص  ب ای این حوزه ا)دارها ح پایگاهن م

های میک حب  اند که امکاو  نادای  ن حهتودعه یا)اه

ح ب رد  ارتباط بین  بین  مسی های ماابولیکغالب، پیش

داخاار میک حبیوم ح عملک   میدباو را ) اهم 

  (Usyk et al., 2023).کنندم 

کاربرد متاژنومیکس در صفات اقتصادی و  -3-5

 سلامت

اند که تغیی   ر ت کیب مطالعات مخالف نتاو  ا ه 

تواند با صفات  مانند ر د، کارای  ادافا ه از میک حبیوم م 

ها م تبط با دت ب ای مثال، خوراک ح مقاحم  به بیماری

های تولیدکننده ادیدهای چ ب حضور بالات  ب خ  باکا ی

ح کوتاه  ر رح ه، ممکن اد  با کارای  بها  هضم زنجی ه

های ا)دایش ر د هم اه با دت یا کاهش نسب  باکا ی

تواند مخاط ات ها م زا  ر حضور پ حبیوتیکبیماری

بیوانفورماتیک این امکاو را  .بهدا ا  را کاهش  هد

 : هد کهم 

 الگوهای میک حب  م تبط با عملک   مطلوب  نادای   وند•

 بیوتیک،های غذای   پ حبیوتیک، پ یتأثی  ا)دح ن •

 بیوتیک( ب  میک حبیوم ارزیاب   و دین

 ر جه   های  ب ای تنظیم هد)مند میک حبیومادا اتژی•

-Coskuner) بهبو  صفات اقاصا ی ط اح  ن   

Weber et al., 2025 

نژادی و های بههای اومیک تا برنامهاز داده-6 

 مدیریت عملی

 Marker-Assisted)نشانگرکمکبه انتخاب  -۱-6

Selection = MAS)  
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های یک  از نخساین رحیک  های  بو  که از  ا ه 

های اصلاژ نژا ی به ه ن ) ت  ر این مولکول   ر ب نامه

، نتانگ های که یک ) ایند اناخاب غی مساقیم اد  رحش

های مهم ب ای صفات اقاصا ی پیوند  QTL مولکول  که با

ها مور  ادافا ه ق ار خانوا ه  ارند،  ر اناخاب مولدین ح

تواو  ر دنین اد  که اناخاب را م  آو ایننی ندت مدیام 

پایین یا حا   ر م احل احلیه ر د انجام  ا ، بدحو ینکه 

 ب ای مو)قی ت مدت )نوتیپ با دنیاز به ثب  طولان 

MAS باید: 

• QTL های با اث  نسبااً بدرگ ب ای صفات هدل

  نادای   وند 

ها ط اح  QTL نتانگ های  با پیوند قوی ح پایدار با این•

  وند 

های مخالف مور  اعاباردنج  این نتانگ ها  ر جمعی •

 (Wang and Wu, 2025).ق ار نی ند

  (GS) انتخاب بر پایه ژنوم -۲-6

جای اد  ح به MAS اناخاب ب  پایه ژنوم، نام  ) ات  از

ها SNP اطلاعات نسا  ه، از QTLتم کد ب  تعدا  مردح ی

بین  ارزش اصلاح  ژنوم  ا) ا   ر د اد  ژنوم ب ای پیش

کندت  ر این رحیک  ، جمعیا  م جع که هم ادافا ه م 

های ژنوتیپ  پ  ت اکم  ار ، رکور های )نوتیپ  ح هم  ا ه

بین  ادافا ه ب ای ب یحر  اث ات مارک ها ح داخ  مدل پیش

جمعی  کاندید  که تنها  و ت دپد این مدل، ب ای م 

رح  تا ارزش اصلاح  کار م ها معلوم اد ( بهژنوتیپ یو

پ حری  ر یبدی GS کارب   .ها تخمین ز ه  و ژنوم  یو

 :حیژه ب ای صفات  کهبه

ها پ هدینه اد   مثل مقاحم  به ثب  )نوتیپ یو

کنند  مثل صفات م تبط های خاص(؛ یا  ی  ب حز م بیماری

تواند د ع  پیت )  جنس  یا کیفی  نو  (، م با بلوغ 

های ب نامه اصلاژ نژا  را کاهش ژنایک  را ا)دایش ح هدینه

های بیوانفورماتیک این حوزه  امل مدی ی   هدت ترلیل

های یماری پیچیده های بدرگ ژنوتیپ ، اج ای مدلمات ید

بین   ر دناریوهای مخالف ح ارزیاب   ق  پیش

  (Kang et al., 2025)اد 

سازی های چنداومیک در مدلادغام داده -3-6

 صفات 

های ژنوم ، ت انسک یپاوم ، با ) اهم  دو  ا ه

پ حتئوم  ح ماابولوم ، پ دش مهم این اد  که چگونه 

های اطلاعات  را به  کل منسجم  ر تواو این لایهم 

های بین  صفات اقاصا ی به کار ب  ت  ر دالهای پیشمدل

رحیک  های  ب ای ا غام چنداحمیک پیتنها   ده اخی ، 

های ژن ، مسی های کنند با ت کیب  بکهاد  که دع  م 

ت ی ب ای های  قیقزیسا  ح امضاهای ماابولیک، مدل

بیوانفورماتیک  ر این دطح،  بیه به پل   . )نوتیپ بسازند

کندت این های پ اکنده را به یکدیگ  ماصل م اد  که  ا ه

 :ولاً مسالدمکار معم

های حاصل از دازی ح ادااندار دازی  ا هن مال•

 های مخالفپلاف م

های های یا نی ی ما ین ح مدلادافا ه از رحش •

 ای بکه

ها ح   ایط ها به جمعی ارزیاب  قابلی  تعمیم مدل•

 مریط  مافاحت اد 

انداز ه چند این حوزه هنوز  ر م احل تودعه اد ، اما چتم

بو   ق  اناخاب ژنایک  ح ط اح  مدی ی  یو  ر به

 ده  مثلاً جی ه مانادب با ژنوتیپ یا حضعی  دازی خص 

 ,.Yu et al).امیدحارکننده اد بارز ح ماابولیک( بسیار 

2025) 

های اومیک به مدیریت عملی اتصال داده -4-6

 مزرعه

های ترقیقات ، چالش مهم ب ای بسیاری از ب نامه 

دطح یزمایتگاه به   ایط حاقع  مدرعه اد ت اناقال ناایج از 

های رحزم ه نی یهای احمیک  ر تصمیمب ای ینکه  ا ه

 :تولیدکنندناو نقش پیدا کنند، لازم اد 

  ناایج به زباو دا ه ح  ر قالب ابدارهای قابل ادافا ه

های ژنوتایپ، راهنماهای های تتخیص ، پنل کیاه

 ای ح مدی یا ( ت جمه  وند تغذیه

 اراو ها ب ای مدرعههدینه ح پیچیدن  ادافا ه از یو 

 قابل پذی ش با د

  های ارتباط مسام ی بین م اکد ترقیقات ،   ک

  تکثی  ح پ حرش ح تولیدکنندناو ب ق ار  و 
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های ا)داری ح پلاف مهای ن م ر این زمینه، تودعه دامانه

  های مولکول ، )نوتیپ  ح مریطمدی یا  که باوانند  ا ه

جا ذخی ه ح ترلیل کنند، نقش مهم   ر را یک

 Veroli).ک  و  دااحر های بیوانفورماتیک  ار عملیات 

et al., 2025) 

ها در کاربرد بیوانفورماتیک ها و محدودیتچالش-7

 پروریو اومیکس در آبزی

 های فنی و زیرساختیچالش -۱-7 

های احمیک مسالدم  دا د  به اج ای مو)ق پ حژه

دازی  ا ه اد ت حجم های مرادبات  ح ذخی هزی داخ 

های ژنوم  ح ت انسک یپاوم ، نیاز به د حرها ح بالای  ا ه

ناپذی  های پ  از   با ظ )ی  منادب را اجانابخو ه

کندت  ر بسیاری از کتورها ح م اکد، مردح ی  این م 

ها به ای از ترلیل و  که بخش عمدهها باعث م زی داخ 

رت ناقص انجام  و  یا حابساگ  به م اکد خارج  ا)دایش صو

های ترلیل  ح د ع  علاحه ب  این، پیچیدن  رحش تیابد

رحزردان  مداحم  انش ا)داری، نیازمند بهتغیی  ابدارهای ن م

های اعضای تیم پژحهت  اد ت نبو  ادااندار های ح مهارت

ها نید ممکن  ا هنذاری ا ا اکیکپارچه ب ای نگهداری ح به

 Bouras)اد  مانع از تلفیق ناایج مطالعات مخالف  و 

et al., 2023). 
  های اقتصادی و ساختاریچالش -۲-7

ب  حیژه  ر م احل احلیه، هدینههای احمیک به)ناحری

یاب ، موا  مص )  باکیفی  ح هساندت تهیه تجهیدات توال 

طلبدت  ر  نذاری قابل توجه  مخدمات ترلیل ، د مایه

پ حری کوچک ح ماودط، توجیه اقاصا ی های یبدیدیسام

 ،ها ممکن اد    وار با دادافا ه مساقیم از این )ناحری

ها یا های مل ، متارک  تعاحن که  ر قالب ب نامهمگ  یو

از دوی  تت  انجام  و های خصوص  بدرگهمکاری با   ک 

از مدارع   یگ ، داخاار مالکی  ح مدی ی   ر بسیاری

پ حری، پ اکنده ح مانوع اد  ح این موضوع، یبدی

های اصلاژ نژا ی مبان  ب  ژنوم  ر دازی ب نامهپیا ه

های ثب  ح ضبط داز ت نبو  نظاممقیاس حدیع را   وار م 

ای نید مانع   یگ   ر  قیق رکور های )نوتیپ  ح  ج ه

 های مولکول  به  مارنی ی کامل از  ا همسی  به ه

 .(Yáñez et al., 2022)رح م 

 ایرشتهکمبود نیروی انسانی متخصص میان -3-7

های مخالف ق ار بیوانفورماتیک  ر نقطه تلاق  ر اه

ها، نیازمند همکاری ند یک ماخصصاو  ار  ح مو)قی  پ حژه

مولکول ، کار ناداو  یلات، یمارن او ح ژنایک، زیس 

ها موار ، یا تیم مهندداو کامپیوت  اد ت  ر بسیاری از

اند یا ارتباط بیتا  از یک بعد قوی ح از دای  ابعا  ضعیف

های علم  ح بخش تولید ب ق ار نیس ت این مؤث ی بین ن حه

های ارز مند تواند باعث  و  که  ا هحضعی  م 

 . ده، به ناایج کارب  ی منج  نتو یحریجمع

نذاری  ر یموزش ح ت بی  نی حی انسان  د مایه

های ای، چه  ر دطح  انتگاه ح چه  ر قالب  حرهر اهیاوم

مدت ب ای کار ناداو  اغل، از ض حریات تودعه این کوتاه

 (Ovchinnikova and Shi, 2023)حوزه اد 

 فاصله بین پژوهش و کاربرد در مزرعه-4-7

های بخش قابل توجه  از مطالعات احمیک  ر مریط 

 و ت اناقال ام م یزمایتگاه  ح  ر مقیاس مردح  انج

ها به   ایط ماغی  ح پیچیده مدرعه، نیازمند یزموو ح یا)اه

های اقاصا ی ح  رک  قیق از خطا، تطبیق با حاقعی 

نیازهای تولیدکنندناو اد ت ناه ، تم کد بیش از حد ب  

مدت  و  که ارتباط طولان اناتار مقالات علم  باعث م 

ب ای  .ج نا یده ن )اه  و با مدارع ح ارزیاب  اث  عمل  ناای

ها از ابادا با متارک  کاهش این )اصله، لازم اد  پ حژه

نفعاو مخالف ط اح   وند ح ارزیاب  اقاصا ی ح )عال ذی

عنواو بخت  از اهدال پ حژه  ر نظ  ک  و ناایج، بهعملیات 

 .ن )اه  و 

 گذاریملاحظات اخلاقی و سیاست-5-7

های اصلاژ نژا ی ب نامه های ژنوم  حادافا ه از  ا ه

های   ر زمینه اخلاق، مالکی   ا ه ح پیت )اه، پ دش

 :کندت مسائل  مانندنذاری ایجا  م دیاد 

 ده؛  دا د  ب اب  های اصلاژحقوق مالکی  ژنایک  لاین

ح پیامدهای  های نوین ب ای تولیدکنندناو کوچکبه )ناحری

ه مریط طبیع ، احامال  اناتار ناخواداه ذخای  ژنایک  ب

های رح ن قانون  ح اخلاق  همگ  نیازمند تدحین چارچوب

نذاراو باید با  ر نظ  ن )ان منا)ع هساندت دیاد 

بلندمدت بخش  یلات، مق رات  را تنظیم کنند که هم از 
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نویحری حمای  کند ح هم از تنوع زیسا  ح حقوق 

 .(Liu et al., 2022)ب  اراو خ   حفاظ  نمایدبه ه

 اندازها و مسیرهای آیندهچشم-8

 ای به آبزیانادغام چنداومیک و نگاه سامانه -۱-8

ها  ر حوزه احمیکد، به دم  ا غام رحند یینده پژحهش

ای از های دامانههای مخالف اطلاعات  ح داخان مدللایه

پ حری نید اناظار رح ت  ر یبدیعملک   موجو  زنده پیش م 

ژنوم ، ت انسک یپاوم ،  هایرح  که ت کیب  ا هم 

ت ی از پ حتئوم ، ماابولوم  ح مااژنوم ، امکاو  رک جامع

رحابط پیچیده بین ژنوتیپ، مریط ح )نوتیپ ) اهم یحر ت 

تواند  ر ط اح  راهب  های اصلاژ نژا ی، چنین مدل  م 

 .ای ح مدی یا  هماهنگ ح کاریمد به کار رح تغذیه

 ماشیننقش هوش مصنوعی و یادگیری  -۲-8

های زیسا ، ادافا ه از با ا)دایش حجم ح تنوع  ا ه

های ماعارل یماری  ر بسیاری از موار  کا)  نیس ت رحش

حیژه  ر به های یا نی ی ما ین ح هوش مصنوع الگوریام

های پ حجم ح کتف الگوهای پنهاو، زمینه ترلیل  ا ه

پ حری، این اندت  ر یبدیای پیدا ک  هجایگاه )داینده

 :توانند ب ایها م الگوریام

های بین  عملک   ر د ح دلام  ب  اداس  ا هپیش

های بهینه جی ه ب ای ژنوتیپ  ح مریط ؛  نادای  ت کیب

های حسگ ها ح های مخالف ح ترلیل پیوداه  ا هژنوتیپ

کار ن )اه  وندت تلفیق این های پایش مریط  بهدامانه

های را ب ای تودعه دیسام های احمیک، راهرحیک  ها با  ا ه

 Vo et).کندیار هو مند  ر مدی ی  مدارع باز م تصمیم

al., 2021) 

 پروری دقیق و هوشمندآبزی -3-8

پ حری، ح ک  نی ی عموم   ر کتاحرزی ح  امجه 

یعن  تنظیم تصمیمات مدی یا   ،به دم  تولید  قیق اد 

ای ه  حاحد تولیدی یا با توجه به حضعی  حاقع  ح لرظه

یمده از  د های بهپ حری  قیق،  ا هحا  ه  )  ت  ر یبدی

های تصوی ب  اری، ت ازحهای حسگ های مریط ، دامانه

های ژنایک  ح مولکول  ت کیب اتوماتیک ح غی ه با  ا ه

 ر چنین ت از حضعی  نله ارائه  و   وند تا تصوی  جامع م 

نقت  ) ات  از  ،چارچوب ، بیوانفورماتیک ح ترلیل احمیک

کند ح به بخت  از زی داخ  اطلاعات  یزمایتگاه پیدا م 

 ردا  مدی ی   و ،  و ت این رحند، ان  بهمدرعه تبدیل م 

ها، به حری ح کاهش هدینهتواند ضمن ا)دایش به هم 

  از منابع ح کاهش )تار ب  مریط زیس  ادافا ه پایدارت

 (Islam, 2023).کمک کند

 ها برای کشورهای در حال توسعهفرصت -4-8

های نظ  ب دد که )ناحری ر نگاه احل ممکن اد  به

احمیک ح بیوانفورماتیک، مخاص کتورهای  با منابع مال  

ها ح اما حاقعی  این اد  که با کاهش هدینه ،) احاو اد 

دپاری، امکاو متارک  کتورهای  ر مات ب حوتودعه خد

حال تودعه نید ا)دایش یا)اه اد ت نکاه کلیدی، اناخاب 

ها ح صفات  اد  که ها ح تم کد ب  نونههو مندانه احلوی 

ب ای مثال، .بیتا ین اهمی  اقاصا ی ح راهب  ی را  ارند

 :تواو  ر یک ب نامه مل م 

خوب  کلیدی را به ابادا ژنوم ح تنوع ژنایک  چند نونه

متخص ک  ؛ دپد ب  رحی صفات مردح ی مانند ر د ح 

مقاحم  به  ح ده بیماری مهم تم کد نمو  ح  ر ا امه، 

همکاری بین  تها را نسا ش  ا تدریج  امنه صفات ح نونهبه

های ها، م اکد ترقیقات ، بخش خصوص  ح دازماو انتگاه

تواند بسا  لازم م نذاراو، اج ای   ر کنار حمای  دیاد 

 Ashraf)ها را ) اهم کندب ای ادافا ه مؤث  از این )ناحری

Rather et al., 2024). 

 گیرینتیجه

های ترلیل  های احمیکد با رحشت کیب )ناحری

پ حری بیوانفورماتیک، ا)ق جدیدی  ر علوم  یلات ح یبدی

ک  و امکاو متاهده نتو ه اد ت این رحیک  ها با ) اهم

  زنده از دطوژ مخالف مولکول ، از ژنوم تا موجو

ها ح جوامع میک حب  هم اه، ابدارهای  قدرتمند ماابولی 

ت  دازحکارهای زی بنای  صفات اقاصا ی ب ای  رک عمیق

ها، مسی ها تواو ژوکنندت به کمک این ابدارها، م ) اهم م 

ح نتانگ های م تبط با ر د، کارای  خوراک، مقاحم  به 

های مریط  ح کیفی  مرصول ها، دازناری با تنشیبیمار

های اصلاژ نژا ی ح مدی ی  را  نادای  ح  ر قالب ب نامه

ب  اری کامل از با این حال، به ه تتولید به کار ن ) 

پ حری، های احمیکد ح بیوانفورماتیک  ر یبدیظ )ی 
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های های  مانند مردح ی  زی داخ مسالدم غلبه ب  چالش

های احلیه، کمبو  نی حی انسان  ، هدینهمرادبات 

ای ح )اصله بین پژحهش ح عمل اد ت ر اهمیاو

 ریدیهم اه با ب نامه نذاری هد)مند  ر این حوزهد مایه

الملل  ح های مل  ح بینبلندمدت، تودعه همکاری های

تواند نقش توجه به ملاحظات اخلاق  ح دیادا ، م 

پذی  ه یینده پایدار ح رقاب  ا و بای  ر  کلکنندهتعیین
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