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 چکیده

های بسیار قوی برای شناسایی مواد تکنیکی جرمی یکی از سنج طیف

شود.  است. این تکنیک با تعیین دقیق جرم مواد باعث شناسایی آنها می

های یونیزاسیون نرم نقش کلیدی در ورود این تکنیک به عرصه روش

شناسی مولکولی و ساختاری داشته است، از آن برای شناسایی زیست

ی و کلی این تحقیق معرفی های زیستی استفاده شد. هدف اصلمولکول

شناسی  اسپکترومتری جرمی به عنوان یک ابزار تحقیقاتی مهم در زیست

مولکولی و همچنین معرفی کاربردهای مختلف این تکنیک و نیز ارائه 

باشد. روش مورد بررسی در این  چند مثال کاربردی در این حوزه می

انجام شده در چند دهه ای، بوده و بر مبنای مقالات مقاله از نوع کتابخانه

گذشته صورت گرفته است. مقالات لاتین مرتبط با موضوع، مورد 

گیری کلی از آنها پرداخته شده است.  بررسی قرار گرفته به نتیجه

ای را برای آنالیز اختصاصی ی جرمی فرصت ویژهسنج طیفهای روش

اند. این روش تحول بزرگی در شناسایی مولکولی فراهم کرده

ها، هایی مانند پروتئینآورده است. مولکول وجود بههای زیستی مولکول

مرهای اصلی اسیدهای نوکلئیک، الیگوساکاریدها و لیپیدها که بیوپلی

اند، به موجودات زنده هستند، توسط این روش شناسایی و آنالیز شده

پذیر  همین دلیل مطالعه فرایندهای مولکولی سلول با این روش امکان

سنجی جرمی باعث توسعه و  قت و حساسیت بالای طیفشده است. د

های جدیدی مانند ژنومیکس، پروتئومیکس، لیپیدومیکس پیشرفت رشته

شناسی ی جرمی در زیستسنج طیفو متابولومیکس شده است. 

ای پیدا کرده و تحقیقات درزمینه پرتئومیکس با مولکولی کاربرد گسترده

ن روش  با شناسایی ای .شودی جرمی انجام میسنج طیفکمک 

ی در مؤثرهای مولکولی، نقش ها و پپتیدها و نیز تعیین کمپلکسپروتئین

 های عملکردی و مولکولی سلول داشته است.شناخت مکانیسم

 

 جرمی، یسنج طیفپرتئومیکس، تشخیص،  کلیدی: هایهواژ

MALDI-TOF MS. 
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Abstract 
Mass spectrometry is a one of the most powerful 

techniques for identify of materials. This 

techniquemakesthe materials to be identified with the 

accurate determination of their mass. With the 

discovery of soft ionization techniques, this technique 

was entered into the field of molecular biology. So it 

was used for the identification of biological 

molecules. The introduction of mass spectrometry as 

an important research tool in biology and medical 

science and the introduction of several applications of 

this technique in these two areas are the main goals of 

this study. The method that was used in this study is 

the type of library research and this study was 

conducted on the basis of published articles in the 

past few decades. Latin articles related to the topic 

studied and the conclusions of them have been 

investigated. Mass spectrometry methods provide a 

unique opportunity for molecular specific analyses. 

This method has created a great development in 

detecting biological molecules. The molecules such 

as proteins, nucleic acids, oligosaccharides and 

lipides which constitute a main biopolymers of 

organisms are identified and analyzed by this method. 

Therefore, the study of molecular processes of the 

cell is possible. The high sensitivity and accuracy of 

mass spectrometry makes the development of new 

fields such as genomics, proteomics, lipidomics and 

metabolomics. Mass spectrometry has been widely 

used in molecular biology and researches in the field 

of proteomics is performedwiththe help of mass 

spectrometry.This method has an effective role in the 

understanding of molecular and functional 

mechanisms of the cell with identification of proteins 

and peptides and also with determination of 

molecular complexes. 
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 مقدمه

های اخیر تمام توجهات به توالی با این که در سال
ژنومی معتوف شده است، این دیدگاه به آسانی 

ها اطلاعات در مورد این حقیقت که ژن تواند می
کنند نادیده ها را ذخیره میای هستند، که واحد اولیه

  کننده ها هماهنگکه پروتئین گرفته شود. در حالی
عنوان ماشین  اند، و از آنها بههای سلوللیتافع

شود، و برای درک  های سلولی یاد میمولکولی فرایند
کنیم، و  1ها را شناساییاین فرایندها ابتدا باید پروتئین

ها را از هم جدا کرده، و به برای این کار باید پروتئین
صورت جدا از هم ساختمان و عملکرد آنها را بررسی 

ها کار بسیار سازی پروتئین ی و خالصسازکرد. جدا
های مرسومی چون روش وسیله به سختی است، و قبلاً

گذاری و کروماتوگرافی، ژل الکتروفورز، رسوب
شد بعد از جداسازی نوبت به  های دیگر انجام می روش

رسد که این کار از طریق روش شناسایی می
های ایمونولوژیکی صورت  و روش 2وسترنگذاری  لکه
 . نکته اصلی(Grebe & Singh, 2011) گرفتمی

ها برای جداسازی و شناسایی این است که این روش
توانند  شده، کاربرد دارند و نمی های شناختهپروتئین
های جدید و ناشناخته را شناسایی کنند و پروتئین

درصد( ناشناخته باقی  35ها )حدود بسیاری از پروتئین
ها با روش نوین این روشاند. با جایگزینی مانده

پروتئومیکس کلاسیک، بسیاری از مشکلات مربوط به 
 Michener  et) ها حل شده استشناسایی پرتئین

al., 2002; Posadas et al., 2005) این روش .
قابل استفاده برای شناسایی هر نوع پروتئین  نوین

جدیدی است و هیچ محدودیتی از این لحاظ ندارد. 
سیک یک روش آنالیزی است که با پرتئومیکس کلا

ی سنج طیف و SDS-PAGE 3دو تکنیک کارگیری هب

                                                                      
1. Identification 

2. Western blotting 

3. Sodium dodecylsulfate–polyacrylamide gel 

    electrophoresis 

تواند چندین نوع پروتئین  می MALD-TOF 4جرمی
طور خودکار و در  ناشناخته را در یک بار آزمایش و به

انرژی کمترین زمان و با صرف کمترین هزینه و 
 ,.Sun et al., 2013; Chen et alشناسایی کند )

یک  ( شامل:6هر طیف سنج جرمی )شکل .(2014
از نمونه، یک یا چند  ها یونجهت ایجاد  8منبع یونی

براساس نسبت  ها یونجهت جداسازی  1آنالیزور جرمی
های  جهت ثبت تعداد یون 7جرم به بار، یک آشکارساز

ر و یک کامپیوتر جهت خارج شده، از آخرین آنالیزو
 باشدمیستگاه ها و ایجاد طیف و کنترل د پردازش داده

(Glish & Vachet, 2003 .) 
سنجی جرمی بسیار حساس و دقیق است،  طیف

همین مورد بازده آنالیزی این روش را در شناسایی 
سنجی جرمی  ها بالا برده است. پس طیفپروتئین

نقش کلیدی را در پروتئومیکس جهت شناسایی 
 ;Wulfkuhle et al., 2003)کند  ها بازی میپروتئین

Finehout & Lee, 2004).  هدف اصلی و کلی

سنجی جرمی به عنوان  این تحقیق معرفی روش طیف
یک ابزار تحقیقاتی مهم در زیست شناسی مولکولی و 
همچنین معرفی کاربردهای مختلف این تکنیک در 

 .باشد میاین رشته 
 

 هامواد و روش
ای بوده،  روش مطالعه از نوع مروری و تحقیقات کتابخانه

گیری کلی از آنها  به بررسی تحقیقات گذشته و نتیجهو 
اطلاعات از طریق  آوری جمعپرداخته شده است. 

مقالات های اطلاعاتی صورت گرفته است، و از  پایگاه
و  Scupos ،Pubmedهایی همچون  موجود در پایگاه

Web of science .مطالب مرتبط با  استفاده شده است
شده در این زمینه در چند موضوع، از مقالات لاتین منتشر

                                                                      
4. Matrix Assisted Laser Desorption/Ionization  

    Time-of-Flight 

5. Ionizationsource 

6. Mass analyzer 

7. Detector 
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آوری شده است، و جستجوی مقالات از  دهه گذشته جمع
هایی همچون اسپکترومتری جرمی، طریق کلید واژه

های الکتروفورز دو بعدی و دیگر واژه پروتئومیکس،
 مرتبط با موضوع مورد مطالعه صورت گرفت.

 

 
 (Glish & Vachet, 2003) جرمی سنج طیفدهنده یک  اجزاء اصلی تشکیل .1 شکل

 

 نتایج
جرمی در تحقیقات زیستی ی سنج طیفاهمیت کنونی 

( به 2552واسطه دو جایزه نوبل شیمی که در سال )هب
Koichi Tanaka  وJohn B. Fenn ،بیشتر  اعطا شد
. این (Finehout & Lee, 2004) نمایان شده است

های روش روش امروزه به یکی از پرکاربردترین
آنالیتیکی در علوم زیستی تبدیل شده است. دانشمندان با 

ی جرمی فرایندهای مختلف سنج طیفکمک روش 
نتایجی اند، و به مولکولی سلولی را مورد مطالعه قرار داده

 ،DNAاند، فرایندهایی مثل ترمیم هم رسیده
بیان ژن که رسانی بیولوژیکی و تنظیم همانندسازی، پیام
شناسی مولکولی را تشکیل م زیستمباحث اصلی عل

های زیستی )که در  دهند. طیف وسیعی از مولکول می
شده نقش دارند( از جمله پپتیدها، فرایندهای یاد

، اسیدهای نوکلئیک، الیگوساکاریدها و لیپیدها ها پروتئین
اند، که ی جرمی مورد آنالیز قرار گرفتهسنج طیفبا روش 

ره خواهد شد. از جمله مباحث در ادامه به برخی از آنها اشا
باشد، و  شناسی مولکولی مطرح می مهمی که در زیست

ای روی آن صورت گرفته است، تحقیقات گسترده
 باشد، و ها میشناسایی تغییرات پس از ترجمه پروتئین

ی جرمی توانایی آنالیز این تغییرات را دارد. سنج طیف

و تغییرات پس از ترجمه  نقش زیادی در پیامدهی 
نوع از این  255عملکرد یک سلول دارند، بیش از 

ی مختلف شناسایی شده، هاتغییرات بر روی پروتئین
که از مهمترین آنها فسفوریلاسیون، استیلاسیون، 
گلیکوزیلاسیون، نیتراسیون، یوبیکوئیتیناسیون را 

برد. این روش همچنین کاربردهای بسیار  توان نام می
، ژنومیکس، متابولومیکس ای در پروتئومیکسگسترده

 ;Kelleher, 2013)و لیپیدومیکس پیدا کرده است 

Liesenfeld  et al., 2013) .در  ی جرمیسنج طیف
هایی میکروبیولوژی برای شناسایی میکروارگانیسم

مثل باکتری و قارچ مورد استفاده قرار گرفته است، 
ها و بندی صحیح گونهامروزه نامگذاری و طبقه

های های مختلف میکروبی بر اساس دادهزیرگونه
گیرد. جرمی صورت می یسنج طیفحاصل از 

های میکروبی با این رویه نسبت به شناسایی گونه
تر تر و با صرفهتر، دقیقهای بیوشیمیایی سریعروش
 ها . آنالیز پروتئین(Sauer & Kliem, 2010) است

ای است، که برای  اولین قدم در فرایندهای تجزیه
، ارتباطات فیزیو لوژیکی، ها عیین مشخصات سلولت

های بیولوژیکی و بیودارویی   ها و دیگر جنبه بیماری
 (.2رود )شکل  کار می ها  به بافت
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های موجود در سرم به سطح تراشه اتصال شماتیک فرایند شناسایی الگوی پروتئومیک، نمونه سرم از بیمار گرفته شده، و سپس پروتئین .2شکل 
باشد، ابزارهای بیوانفورماتیک قابل خواندن میها که با آوردن تصویر پروتئومیک نمونه دست بهی جرمی برای سنج طیفاند، در مرحله بعد یافته

 (.Wulfkuhle et al., 2003) شودها میآگهی بیماریزود هنگام و پیشهای حاصل منجر به تشخیص داده انجام شده است، که نتیجتاً

 
لیپیدی  های مولکولاز  1برداری سه بعدیتصویر

 3کاروتید انسان 2آترو اسکلروتیکهای  مربوط به پلاک

ی جرمی سنج طیفبا روش  4و سینوس آئورتیک موش
انجام شده است. این تکنولوژی جدید که قدرت  اخیراً

تفسیر و کیفیت ظاهرسازی بالایی، دارد قادر به 
بازسازی تصویر سه بعدی مولکول است. با این 

از اطلاعات چندگانه در مورد هر  ای مجموعهویژگی، 
توان اطلاعات جداگانه مربوط  نه فراهم شده، و مینمو
 Patterson et) ها را به هم مرتبط کرد مولکولبه 

al., 2016های مولکولی و (. بسیاری از کمپلکس 
پروتئینی سلول به صورت هتروژن و دینامیک بوده، و 

قابل  NMRو  Xهای کریستالوگرافی اشعه  با روش

                                                                      
1. 3D imaging mass spectrometry 

2. Atherosclerotic plaques 
3. Human carotid 

4. Mouse aortic sinuses 

ی سنج طیفید های جد مطالعه نیستند، اما تکنیک
های  های مربوط به میانکنش جرمی، اطلاعات و داده

های  مولکولی، استوکیومتری، اتصال و محدودیت
نخورده  های مولکولی بکر یا دست فضایی کمپلکس

ها برای  اند. همچنین این روش سلول را فراهم کرده
آشکارسازی درجات بالاتر ساختمانی پروتئین استفاده 

 ,.Faini et al., 2016; Chait et al) اند شده

 یسنج طیفهای جدید  (. اخیرا یکی از تکنیک2016
جرمی با استفاده از منبع یونیزاسیون با فشار اتمسفری 

ها  ( برای مطالعه پروستاگلاندینUniSpray) 5جدید
کار  ههای سیستم ایمنی( ب )واسطه 6ها و ترومبوکسان

اسیون رفته است. این روش در مقایسه با تکنیک یونیز
( دقت و حساسیت بالاتری داشته ESIالکترو اسپری )

                                                                      
5. New atmospheric pressure ionization source (UniSpray) 

6. Prostaglandins and thromboxanes 

Pattern recognition learning algorithm 

Proteomic image 

Early diagnosis of 

disease 

Early warning of 

toxicity 
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های  و کارایی و نتایج بهتری را در مطالعه ماتریکس
مختلف مانند پلاسمای انسان، کولون موش و کولون 

 (. Lubin et al., 2016خوک داشته است )
هایی با  توان نمونهی جرمی میسنج طیفبا روش 

اگر  آنالیز نمود. %56/5دالتون را با دقت  9555جرم 
پپتیدهای موجود در یک نقطه حاصل از ژل 

توان الکتروفورز دو بعدی مورد آزمایش قرار گیرند می
اطلاعات ترکیبی حاصل را با توالی ژنومی مرتبط 
نموده، و ژن کدکننده پروتئین را شناسایی کرد، و 
همچنین از ترتیب توالی آمینو اسیدی پپتیدها در تأیید 

شود. تعیین  شده، استفاده می روتئین هضمتوالی ژن پ
محلصحیح اتصال اگزون به اینترون، تعیین محل 

، 1دقیق ژن، مسیرهای مختلف پیرایش متفاوت
های  ها و دیگر مکانیسم تغییرات پس از ترجمه پروتئین

 ,.Link et al) گرددمولکولی سلول آشکار می

1997; Schulenborg et al., 2006; Lausted. 
et al., 2014)ها . این روش دقیق شناسایی پروتئین

مطالعه فرایندهای زیستی بسیار مفید واقع شده  در
مثال رایج در این مورد مطالعه پایداری  است.

های آسیب مؤثرکروموزمی است که وابسته به ترمیم 
DNA باشد می (Carney et al., 1998)برای . 
ی نوع سیستم آنزیم چندین DNA هایآسیبترمیم 

 ( و بیماری آتاکسیاNBS) 2وجود دارد. سندرم
دو نوع ناهنجاری هستند، که علائم بالینی  3تلانژکتازیا

مشابهی دارند. مشخص شده است، که در هر دو نوع 
های های ترمیمی آسیبها، سیستماین ناهنجاری

DNA نقص هایی را دارند. دو نوع پروتئین به نام 
Rad50p  وMre11p های وارده بردر ترمیم آسیب 

DNA ای نقش دارند. از طریق روش دو رشته 
SDS-PAGE کمپلکس پروتئینی که متشکل از 

Rad50p وMre11p باشد جداسازی شده، و می 

                                                                      
1. Alternative splicing 

2. Nijmegen breakage syndrome 

3. Ataxia telangiectasia 

ی جرمی قرار گرفت. سنج طیفمتعاقبا تحت آنالیز 
آنالیز طیف علاوه بر دو پروتئین مذکور پروتئین دیگر 

نجر به شناسایی کیلو دالتونی را آشکار کرد، که م 38
تعیین  NBSژن جدید شد. نقشه این ژن در لوکوس 

ها نشان دادند، که پروتئین کد شده توسط شده، و یافته
 عنوان سنسور ای بهدو رشته DNAاین ژن در آسیب 

 Carney et al., 1998; Williams) کند عمل می

et al., 2009) ی جرمی پروتئومسنج طیف. باکمک 
 Haemophilus ها مانندمیکروارگانیسمبسیاری از 

influenza ،Escherichiacoli و 
Saccharomyces cerevisiae تعیین هویت شده 

 گیری جرم با اندازه. (Link et al., 1997) است
 ی جرمیسنج طیفتوسط روش  DNAقطعات 

MALDI-TOF توان توالی نوکلئوتیدی میDNA  را
توان  همچنین می .(Gao et al., 2013) آورد دست به

یابی های توالی را که با روش DNAصحت توالی 
-Fernández) اند را تایید کردتعیین توالی شده

Suárez & Galperin, 2012)ها  جهش . بسیاری از
موجود در  4های تک نوکلئوتیدی مورفسیم و پلی
DNA ی جرمی مطالعه سنج طیفتوان با روش  را می

 توان با این روش می. (Lewis et al., 1998) کرد
های هموزیگوت و هتروزیگوت را از هم باز آلل

 . آنالیز(Crain & McCloskey, 1998) شناخت
ی جرمی کاربرد سنج طیف وسیله بهالیگونوکلئوتیدها 

ای در مطالعه فرایندهای آنزیمی سلول پیدا  گسترده
کرده است، برای مثال در یک مطالعه مشخص شد، 

ابزار  MALDI-TOFی جرمی سنج طیفکه 
های  قدرتمندی برای مطالعه پردازش آنزیمی آسیب

در  سلول دائماً DNAباشد.  می DNAوارد شده بر 
باشد، که  زا میمعرض عوامل درونی و بیرونی آسیب

هایی مانند الکیلاسیون، این عوامل باعث درج آسیب
اکسیداسیون، دآمیناسیون، هیدرولیز و اتصالات متقاطع 

                                                                      
4. Single-nucleotide polymorphism (SNP) 



 6931چهارم، پیاپی بیستم، بهار ، شماره پنجمسال شناسی جانوری تجربی، پژوهشی زیستعلمی ـ مجله   89

طیف  ها که باعث ایجادوند. این آسیبش می DNAدر 
شوند با ها از جمله سرطان میزیادی از بیماری

 گلیکوزیلازها-DNAهای ترمیمی مثل  عملکرد آنزیم
شوند. جهت مطالعه یا اگزونوکلئازها ترمیم می
ها از طریق روش مکانیسم ترمیم این آسیب

ی جرمی، یک سری قطعات الیگو دئوکسی سنج طیف
یافته در جایگاه نوکلئوتیدی که دارای نوکلئوتید تغییر

اند، به عنوان سوبسترا یا کاوشگر مورد اختصاصی
این  .(Butenandt et al., 1999) استفاده واقع شدند

 سنتزی که حاوی نوکلئو بازهای آسیب DNAقطعات 
دیده بودند، تحت تجزیه نسبی توسط اگزونوکلئازها 

ی سنج طیفصل از هضم با قرار گرفته، و قطعات حا
مورد آنالیز قرار گرفتند. این  MALDI-TOFجرمی 

روش با تعیین توالی نوکلئوتیدی کامل قطعات 
موقعیت و صحت وجود باز تغییر یافته را در الیگومر 

DNA کند تایید می (Bourdat et al., 1999)نتایج . 
ها نسبت به هضم آنالیز نشان داد که تعدادی از آسیب

مراز در ی مقاومند، و این باعث می شود که پلیآنزیم
خواندن توالی نوکلئوتیدی دچار اشتباه شده، و جهش 

توان از طریق روش  ایجاد شود. همچنین می

 DNAی جرمی و با استفاده از قطعات سنج طیف
دیده که حاوی نوکلئو بازهای آسیب (ODNs)سنتزی 

 های بودند، مکانیسم عملکردی و اختصاصیت آنزیم

(DNA-N-glycosylases) بازهای نوکلئو  را در ترمیم
ها در ماشین برداری کرد. این آنزیمدیده نقشهآسیب

 با عملکرد خروج بازی در ترمیم DNAترمیم 
کنند. در راستای دیده شرکت مینوکلئوبازهای آسیب
 با طول (ODNs)سنتزی  DNAاین هدف، قطعات 

 OH-cytosine-5ه باز که دارای باز تغییر یافت 99
 Fapy (Fpg)گلیکوزیلاز -DNA-Nبودند با آنزیم 

هضم شدند، و مخلوط قطعات برشی به منظور درک 
 ی جرمیسنج طیفمکانیسم برش با روش 

MALDI-TOF  مورد آنالیز واقع شد، و نتایجی مبنی
-5بر این که مکانیسم عملکرد آنزیم مذکور بر روی 

OHC- ،تا دل از نوع مکانیسم حذف بتا(β-δ 

elimination) تفسیر  (.9)شکل آمد دست بهباشد،  می
نتایج بدین صورت بود، که چون جرم قطعات حاصل از 

شده حاصل از بینیبرش با آنزیم، با جرم قطعات پیش
برش با مکانیسم حذف بتا،دلتا مطابقت داشت، صحت 

 .(D'Ham et al., 1999) نتایج مورد تایید واقع شد
 

 
را نشان  Fpgتوسط آنزیم  مری 99از قطعه  OH-cytosine-5 برای خروج باز MALDI-TOFاین شکل آنالیز طیف جرمی .3 شکل

 (.D'Ham et al., 1999) (.متن آمده است )توضیح بیشتر در دهد می
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ی جرمی مالدی سنج طیفاز تکنیک تصویر برداری 
(MALDI-MSIبرای مطالعه و آنالیز توزیع پرتئین ) ،ها

( در In Situ) 6ها به صورتلیپیدها، داروها و متابولیت
باکتری باسیلوس  مقاطع بافتی استفاده شده است. مثلاً

(Bacilliدر )  مواجهه با شرایط محیطی مختلف حالت
کند، یکی  های ثانویه تولید می متابولیتدینامیک داشته و 

بیوتیک لیپو پپتیدی است، که با روش ها، آنتیاز این
(MALDI-MSIدر باکتری ردیابی و نقشه ) برداری

(. این فناوری امروزه Debois et al., 2016) شده است
کل دنیا به منظور  ها درآزمایشگاه در گسترده طور به

تشخیص زودرس انواع شناسایی بیومارکرهایی برای 
های پستان و دستگاه تولیدمثل سرطان، خصوصاً سرطان

مانند سرطان تخمدان، پروستات، دهانه رحم وآندومتر 
 یک .(Raftery et al., 2015) شودگرفته میکار  هب

بیومارکر ویژگی خاصی از یک نوع سلول، بافت یا موجود 
دهندة وضعیت فیزیولوژیک آن  زنده است که نشان

ترین بیومارکرها آنهایی هستند، پزشکی، مهم . درباشد می
شوند و با اتمام بیماری از بین که با بروز بیماری ظاهرمی

وسیله  ها بهروند. سرطان بیش از سایر بیماریمی

سنجی جرمی  پروتئومیکس و با کمک طیف های روش
گرفته است، شاید به این دلیل که  مورد مطالعه قرار

 هم نمونه سالم را به مقدار هم نمونه سرطانی و توان می
کافی از یک فردگرفت، و بدین ترتیب یافتن بیومارکرها 

تواند های مشاهده شده، نمی شود، زیرا تفاوتتر می آسان
های ژنتیکی افراد مربوط شود، و بررسی به تفاوت

را در الگوی ژل  ویژه هر نوع سرطان بهها پروتئین
تر توان راحتجرمی میسنجی دوبعدی و با طیف

توان برای هر نوع تشخیص داد، و از این طریق می
 سرطان یک نوع بیومارکر اختصاصی تعریف کرد

عنوان مثال سرطان کولورکتال ناشی از  ( به6)جدول
ژنتیکی در  های ژنتیکی و تغییرات اپیتجمع جهش

های اپیتلیوم نرمال روده است، که باعث پیشرفت سلول
با مطالعه و بررسی تغییرات مولکولی که  .شودآن می

توان رفتار زیربنای پیشرفت این بیماری هستند، می
تومورها را درک کرده، و نیز بیومارکرهایی را کشف کرد، 
که در تشخیص بیماری، نظارت بر پاسخ به درمان، و یا 

 ,.Luo et al) اندمؤثربیماری بسیار بینی نتایج  پیش

2013.) 
 

 اندجرمی شناسایی شدهسنجیطیفها هستند، و باکمک روش تعدادی ازبیومارکرهای پروتئینی که ویژه انواع خاصی ازسرطان .1 جدول
(Zamanian-Azodi et al., 2013.) 

 نوع سرطان نوع مارکر

RHOGDI ، FK506BP تخمدانسرطان مهاجم  6-وگلی اکسالاز 

 مراحل اولیه سرطان پروستات و مری 6-آنکسین

 سرطان ریه PGP9.5ها و سیتوکراتین

PCNA،HSP90،HSP60،HSP27،RS/DJ سرطان پستان 

 کارسینومای هپاتوسلولار B1،Hcc-1سارکوزین دهیدروژناز،لامین

Op18 ،nm23-H1 لوسمی 

S100-A11 ،S100-A9 ،HSP70 سرطان کولورکتال 

 سرطان مثانه (psoriasin)ها، سوریاسین کراتین

 

 گیریبحث و نتیجه
ی جرمی روش مفیدی برای وسعت دادن سنج طیف

 .باشدها میاطلاعات ما در زمینه شناسایی پروتئین
 

عنوان مثال،  دهد به . بررسی دقیق یک پدیده در جایی که آن رخ می6
 .به یک محیط ویژه بدون حرکت دادن آن

ها توسط این ای پیرامون پروتئینتحقیقات گسترده
های زیادی تکنیک صورت گرفته است، و پروتئین

توسط این روش شناسایی و عملکردشان تعیین شده 
است. مطالعه همه محتوای پروتئینی یک نمونه زیست 

ی شناختی در یک مجموعه آزمایشات از اهداف عمده
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باشد، که این روش نقش زیادی در  پروتئومیکس می
تواند این تکنیک می تحقق این اهداف داشته است.

های پیچیده یک راهکار با ارزشی برای درک پاسخ
ارگانیسم به یک محرک باشد، حساسیت و قدرت 
تفکیک بالای این روش باعث شده که امکان 

های پروتئینی ناشناخته جداسازی و شناسایی کمپلکس
ی با مقدارکم میسر شود، که این ویژگی هاو پروتئین

های دیگر العاده این روش نسبت به روشمزیت فوق
ی جرمی نه سنج طیفهای جدید می باشد. فناوری

های تشخیصی و پیش تنها پتانسیل اثرگذاری بر روش
ها را دارند، بلکه درگسترش داروهای آگهی بیماری

هند ای خواکلینیکی نیز نقش عمدهکلینیکی و پیش
همچنین این تکنیک به شناسایی . داشت

بیومارکرهایی جهت تشخیص زودهنگام و کشف 
 های درمانی، بینی نتایج روشالگوهایی برای پیش

با شناخت این بیومارکرها درک  .کندکمک می
ویژه سرطان  ههای مختلف بپاتوفیزیولوژیکی بیماری

های اخیر استفاده از سال بهبود یافته است. در
SELDI-TOF همراه بهMALDI-TOF و 

های جداسازی به الکتروفورز دو بعدی و تکنیک
سرعت رو به افزایش بوده است، و امید است که 
تکنولوژی رو به گسترش پروتئومیک، به عنوان ابزار 

توسعه و  .تشخیصی کلینیکی مورد استفاده قرارگیرد
های کلینیکی، نوید در نمونه ها فناوریکاربرد این 

هایی در زمینه تشخیص زودهنگام پیشرفتبخش 
های اختصاصی تومور سرطان، پیشگیری و درمان

 (.Raftery et al., 2015خواهد شد )
 

 سپاسگزاری
-5532مقاله حاضر مستخرج از طرح پژوهشی با کد )

( تصویب شده، در دانشگاه علوم 685-6-6-6936
کمیته تحقیقات دانشجویی  -پزشکی شهید بهشتی

لذا نویسندگان مراتب تشکر را از معاونت باشد،  می
 نمایند.پژوهشی این دانشگاه می
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