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  چكيده
اين نوع تفكر آماري . برخوردار هستند) گرايي يا مرسومفراواني(بيشتر متخصصين ژنتيك از نظر فكري از تفكر آمار كلاسيك

در گذشته اين چارچوب فكري منجر به . شامل آزمون فرض، برآورد و تشكيل فواصل اطمينان براي پارامترهاي ناشناخته است
هاي جديدي براي ژنتيك اما تفكر آماري ديگر يعني آمار بيزي چه نوع آورده. ده استهاي مختلف شپيشرفتهاي زيادي در زمينه

كند كه به آساني دانش پيشين خود را در تجزيه و دانان مي تواند داشته ياشد؟ آمار بيزي اين امكان را براي دانشمندان ايجاد مي
ها، استفاده از اين روش حاسباتي مورد نياز اين نوع تجزيه و تحليلحال بالا بودن توان مبا اين. ها دخالت دهندآماري داده تحليل

هاي هاي محاسباتي به مقدار زيادي برطرف شده و مزاياي اساسي روشهم اكنون محدوديت. را در علم ژنتيك محدود كرده بود
هاي ژنتيكي مورد جزيه و تحليل دادهها به عنوان روش پيشتاز در تها در تعداد فزاينده اي از حوزهبيزي باعث شده تا اين روش

  .استفاده قرار گيرند
هاي در چندين شاخه از علم ژنتيك، همانند ديگر حوزه

ها را تحت زيست شناسي، فرايندهاي پيچيده زيادي داده
هاي رياضي توانمندي علم ژنتيك نظريه. دهندتاثير قرار مي

غلب در ا. را براي بررسي اين پيچيدگي ايجاد نموده است
موارد اين امكان وجود دارد كه با استفاده از اين ابزارهاي 

ها را به ههاي واقعي را تشكيل داده و بتوان دادنظري مدل
غالباً اولين قدم در . صورت تابعي از اين فرايندها تبيين كرد

مطالعه فرايندهاي دخالت كننده و مهيا نمودن پايه استنباط 
اكثر خصوصيات . ي استآماري، فرموله كردن چنين مدل

همانند ژنوتيپ افراد، (ها ها يا گونهژنتيكي افراد، جمعيت
) DNAهاي توالي هاي ژني جمعيت و چندشكليفراواني

نتيجه فرايندهايي هستند كه ذاتاً تصادفي هستند و بنابراين 
هاي احتمالي مورد بررسي توانند بدون استفاده از مدلنمي

ه بدين معني نيست كه هر جنبه از البته اين ب. قرار گيرند
هاي احتمالي زيست شناسي مولكولي بايد با استفاده از مدل

به عنوان مثال در سطح بيوشيميايي، . مورد مطالعه قرار گيرد
توانند تحت شرايط كم و بيش ي بيان ژن ميمسيرهاي ويژه

كه ) حداقل براي تعدادي از محققين كاربردي(كنترل شده 
ونه تجزيه و تحليل آماري نيستند، مورد نيازمند هيچگ

با اين حال حتي چنين مطالعات . مطالعه قرار گيرند
 1آزمايشي نيز به صورت فزاينده اي با ژنوميك عملكردي
                                                            
1 functinal genomics 

-كه خود يك بستر در حال رشد سريع است، تكميل مي

و (شود و ژنوميك عملكردي نيز داراي خيلي از خصائص 
ت كه نيازمند تجزيه و اي اسديگر علوم مشاهده) مسائل
هاي معمولا داده. هاي احتمالي مشابهي مي باشندئحليل

هاي متعددي ژنتيكي ماحصل فرايندهاي پيچيده با مكانيسم
هاي مشاهده شده را توليد نمايند، توانند دادههستند كه مي

شود كه بهترين راه انتخاب بنابراين اين سئوال مطرح مي
به عنوان مثال استفاده از عوامل مسبب ممكن كدامند؟ 

يعني (هاي ژنتيكي براي تعيين ساختار مخفي جمعيتها داده
افراد با اجداد جمعيتي مختلف، مثلا مناطق مختلف 

. در نظر بگيريد) اندجغرافيايي كه از آنها منشاء گرفته
محاسبه شانس اينكه فردي با ژنوتيپ خاص در جمعيتي به 

گيري است كه از آن نمونه دنيا آمده كه متفاوت از جمعيتي
در ميان خيلي از ) يعني اينكه يك مهاجر است(شده است 

استنباط در . چيزها به فراواني ژني آن جمعيت بستگي دارد
هاي ژني جمعيت بنوبه خود بستگي به مورد فراواني

استنباط در مورد جمعيتهايي دارد كه ديگر افراد نمونه 
با توجه به (رفته اند استخراج شده، از آنها سر منشاء گ

هاي كه اين نيز بنوبه خود بستگي به فراواني) شانژنوتيپ
ها دارد و الي ژني استنباط شده براي تمامي ديگر جمعيت

هايي كه در يعني مدل(براي حل اين نوع از مسائل . آخر



 1396، زمستان2، شماره 1جلد                                                                       )                   ترويجي -علمي (مجله زيست شناسي ايران 

) آنها چندين پارامتر وابسته به يكديگر دخيل هستند
  .استنباط بيزي روش مناسبي است

هاي ر اين مرور كاربرد روش بيزي در تجزيه و تحليلد
هاي ها ديگر چارچوبهايي كه در آنژنتيكي با ديگر روش

. آماري مورد استفاده قرار گرفته است، مقايسه مي شود
- تلاش خواهيم كرد تا توضيح دهيم چرا استفاده از روش

هاي علوم، در طي دهه هاي بيزي در تعدادي از شاخه
هاي مسائل ژنتيكي ايش پيدا كرده و برخي جنبهگذشته، افز

اي را كه باعث شده است تا استدلال بيزي به صورت ويژه
- جذابيت بالقوه روش. جذاب شود مشخص خواهيم كرد

هاي بيزي عبارت از توانايي اين روش در دخيل كردن 
با اين حال استدلال . اي در تعيين مدل استاطلاعات زمينه

وفيت اخير روشهاي بيزي عمدتا ما اين است كه معر
- واقعيت گرايي آن بوده و قابل توضيح است كه چگونه مي

هاي توان به وسيله آن و به آساني با استفاده از فناوري
محاسباتي و كاربرد محاسبات گسترده زنجيرهاي ماركف 

از عهده مسائل درست نمايي ) MCMC( 1منت كارلو
وضوع كاربردهاي اخير براي نشان دادن اين م. پيچيده برآمد

هاي استنباط بيزي در سه حوزه جديد از تجزيه و تحليل
ژنتيك جمعيت، ژنوميكس و ژنتيك انساني : ژنتيكي شامل

  . توضيح داده خواهد شد
  اصول استنباط بيزي

در ذات ديدگاه بيزي تفاوت منطقي بين پارامترهاي مدل و 
تند كه ها وجود ندارد؛ هر دو، متغيرهاي تصادفي هسداده

از اين . توزيع توأم آنها توسط مدل احتمالي تعيين مي شود
ها، متغيرهاي تصادفي مشاهده شده بوده، ديدگاه، داده

توزيع . پارامترها متغيرهاي تصادفي مشاهده نشده هستند
ضرب درست نمايي و توزيع پيشين توأم نيز برابر با حاصل

ربوط به توزيع پيشين در برگيرنده اطلاعات م. باشدمي
مقادير يك پارامتر به شكل توزيع احتمال و قبل از بررسي 

درست نمايي، توزيع شرطي است كه احتمال . ها استداده
هاي مشاهده شده را به شرط هر مقدار خاص از داده

اي پارامترها معين كرده و بر اساس مدل فرآيندهاي زمينه
ي، توأم هاي توزيع پيشين و درست نمايتابع. شودايجاد مي

با هم، تمامي اطلاعات موجود مربوط به پارامترها را 
آمار بيزي شامل استفاده از اين توزيع توأم بر . گيرنددربرمي

                                                            
1 Markov Chain Monte Carlo 

طرق مختلف و براي استنباط در مورد پارامترهاي مدل 
هدف اصلي استنباط بيزي ). 1شكل (احتمالي است 

هاي محاسبه توزيع پسين پارامترها يعني منحني توزيع
  .است) هابه شرط داده(رطي پارامترها ش

  
-فرض مي .خصوصيات اساسي مورد تاكيد استنباط بيزي -1شكل 

گيري به توانند هر مقداري را در طول محور اندازهمي Dهاي شود داده
تواند هر مقداري را در نيز مي ɸطور، مقدار پارامتر همين. خود بگيرند

بيزي شامل ايجاد توزيع توأم استنباط . به خود بگيرد yطول محور 
اين . ، به شكل فواصل همتراز در شكل استP(D,ɸ)پارامترها و دادها، 
تواند به سادگي از طريق ضرب كردن توزيع پيشين توزيع توأم مي

P(ɸ)  و درست نماييP(D|ɸ) نوعاً، درست نمايي . به دست آيد
برخاسته از مدل آماري است كه برحسب ضرورت براي تعيين 

توزيع . شودها به وسيله پارامترها، در نظر گرفته ميونگي تعيين دادهچگ
پيشين يك توزيع مفروض براي پارامتر است كه با استفاده از دانش 

هاي دهند كه توزيعها در شكل نشان ميفلش. شوداي حاصل ميزمينه
ها، توزيع توأم بر روي داده) انتگرال گيري(اي از جمع زدن حاشيه
يا ) توزيع دست راست توزيع توأم(ه دست آوردن توزيع پيشين يعني ب

اي هاي حاشيهبر روي مقادير پارامترها كه منجر به توليد درست نمايي
، ايجاد )اولين توزيع كه مستقيماً در زير توزيع توأم قرار دارد(شود، مي
شوند، نشان داده مي» |«هاي شرطي كه توسط علامت توزيع. شوندمي

طوط منقطع در شكل نمايش داده شده و يك برش از توزيع توسط خ
) انتگرال(توأم و بازمقياسيدن آن توزيع به صورتي است كه مجموع 

عامل مقياس مورد نياز نيز خود توزيع . مقادير ممكن برابر با يك شود
هر توزيع شرطي به سادگي برابر با تقسيم توزيع توأم . اي استحاشيه

تواند از به عنوان مثال، درست نمايي مي. باشدياي مبر توزيع حاشيه
توزيع پسين، . طريق تقسيم توزيع توأم بر توزيع پيشين به دست آيد

P(ɸ|D) كميتي كه ما در استنباط بيزي به آن نياز داريم، برابر با توزيع ،
محاسبه درست . باشداي ميتوأم تقسيم شده بر درست نمايي حاشيه
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هاي اشاره هايي كه توسط فلشانتگرال گيري يعني،(اي نمايي حاشيه
نوعاً، مسئله ساز ) اندكننده به پايين از توزيع توأم نشان داده شده

  .هستند

يك پارامتر با استفاده از ) Point estimate(اي برآورد نقطه
) معمولاً مد يا ميانگين(برخي از خصوصيات توزيع پسين 

براي يك پارامتر نيز اي بيز برآورد فاصله. آيدبه دست مي
تواند با در نظر گرفتن يك مجموعه قابل اعتماد مي

)Credible set ( از مقادير)اي كه در يك مجموعه يا فاصله
نيز سطح  αبوده و  α-1برگيرنده پارامتر حقيقي با احتمال 

). باشدمي 05/0معني داري از قبل تعيين شده، همانند 
براي منتسب نمودن فردي مثالي كه در آن از استنباط بيزي 

براساس ژنوتيپ خود فرد و از يك جمعيت با مرجع 
ناشناخته به جمعيتي كه در آن به دنيا آمده است، در جدول 

  .نشان داده شده است 1
هاي كاملاً شناخته شده غير بيزي استنباط ديگر روش

آماري، شامل روش حداكثر درست نمايي و روش 
گراها يا آمار ط فراوانيگشتاورها است كه پايه استنبا

در روش حداكثر درست . كلاسيك به حساب مي آيد
نمايي، استنباط ما صرفاً براساس تابع درست نمايي انجام 

گونه دخالتي در استنباط نداشته شده و اطلاعات پيشين هيچ

شود كه احتمال اي طوري انجام ميو انتخاب برآورد نقطه
يعني، بيشينه (را بيشينه كند ها به شرط پارامترها توليد داده

سازي درست نمايي به صورت تابعي از پارامترها براي يك 
  ).هامجموعه ثابت از داده

هاي متعددي در مخالفت و حمايت از نظر تاريخي استدلال
اسناد قديمي . ها وجود داشته استاز انواع مختلف استنباط

عدم در ارتباط با روش بيزي حاكي از اين است كه نوعي 
با اين حال، . رضايت در انتخاب توزيع پيشين وجود دارد

اين مشكل در اصل تفاوتي با انتخاب تابع درست نمايي در 
كه طوريدر واقع همان. روش حداكثر درست نمايي ندارد

هاي بيزي جديد اغلب براي شود، روشدر ادامه ثابت مي
اي هها از احتمالهاي پسين به شرط دادهمحاسبه احتمال

- پيشين صريح براي انواع توابع درست نمايي استفاده مي

  .كنند
) الف: دلايل كاربردي استفاده از استنباط بيزي عبارتند از
هم، با چنانچه مدل احتمال شامل چندين متغير وابسته به
همان (مقادير آنها محدود به دامنه خاصي از مقادير، باشد 

  ،)ين استچنطور كه در اغلب موارد در ژنتيك اين
  

  هاانتساب افراد به جمعيت: مثالي از استنباط بيزي -1جدول 
  )متغيرهاي مشاهده شده(ها داده  

  Bژنوتيپ  Aژنوتيپ 
درست 
  نمايي

  احتمال پيشين  احتمال پسين  توزيع توأم  درست نمايي  احتمال پسين  توزيع توأم

  
پارامترها 

متغيرهاي (
  )مشاهده نشده

    69/0    99/0  0012/0    01/0  مهاجر
  001/0      099/0    1/0  

    31/0    05/0  9988/0    95/0  ساكن
  855/0      045/0    9/0  

  1    144/0      856/0    هااحتمال داده
يك نرخ گيريم كه در آن افراد هاپلوئيد در جمعيتي قرار دارند كه مهاجرت به آن با وضعيتي را در نظر مي. تفسير شود 1اين مثال بايد با توجه به شكل 

كنيم كه هايي كه از طريق نصب طوقه پا در پرندگان به دست آمده، چنين فكر مياي، همانند دادهبا توجه به اطلاعات زمينه. گيردپايين صورت مي
ر واقع توزيع پيشين است؛ اين د 1/0و احتمال اينكه مهاجر باشد برابر با  9/0احتمال اينكه هر فرد انتخاب شده به صورت تصادفي، ساكن باشد برابر 

كنيم، اي، فكر ميدوباره با توجه به اطلاعات زمينه. وجود دارد) Bو  A(در اين جمعيت در يك جايگاه ژني دو آلل ). ستون آخر در سمت چپ(ماست 
توزيع توأم نيز برابر ). Aتيپ اولين ستون تحت ژنو(باشد مي 95/0و در جمعيت ساكن برابر با  01/0برابر با  Aدر گروه مهاجر درست نمايي ژنوتيپ 

. باشداست؛ اين احتمال نشان دهنده احتمال يك مشاهده خاص مي) هاي وسط تحت هر ژنوتيپستون(ضرب توزيع پيشين و درست نمايي با حاصل
باشد، صرفنظر از اينكه ساكن يا احتمال اينكه يك مشاهده از يك ژنوتيپ خاص . است001/0برابر با  Aبراي مثال، توزيع توأم يك مهاجر و با ژنوتيپ 

. آيدهاي توأم براي تمام مقادير پارامتري به دست مياي به وسيله جمع كردن توزيعي پاييني جدول است، اين مقادير حاشيهمهاجر باشد، برابر با حاشيه
با محاسبه توزيع توأم و ) قسمت هر ژنوتيپهاي دست راستي ستون(به شرط مشاهده يك ژنوتيپ خاص، احتمال پسين اينكه مهاجر يا ساكن باشد 

بنابراين، چنانچه . آيدها برابر با يك باشد، به دست ميها به صورتي كه مجموع احتمالتغيير مقياس آن از طريق تقسيم كردن توزيع توأم بر احتمال داده
  ).بود 1/0در حالي كه قبل از اين مشاهده برابر با (خواهد بود  69/0را مشاهده كنيم، احتمال پيسن اين كه آن فرد مهاجر باشد برابر با  Bما ژنوتيپ 
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در استنباط حداكثر درست نمايي براي پيدا كردن )ب
تركيبي از مقادير پارامترها كه تابع درست نمايي را حداكثر 
كند، نياز به انجام حداكثرسازي چند بعدي مقيد محدود 

له آناليز شده است كه در اغلب موارد اين موضوع يك مسئ
) عددي مشكل بوده، نيازمند انجام محاسبات زياد است، ج

علاوه بر اين در روش حداكثر درست نمايي، عموماً 
داري شامل هاي معنيمحاسبه فواصل اطمينان و آزمون

هاي ها اغلب براي نمونههايي هستند كه اين تقريبتقريب
ال عنوان مثال داشتن توزيع احتم بزرگ دقيق هستند، به

- نرمال براي برآوردگر حداكثر درست نمايي در مورد نمونه

هاي بزرگ دقيق است، اما در استنباط بيزي، كه در آن 
توزيع پيشين به صورت خودكار اعمال كننده قيدهاي 
پارامتري است، استنباط در مورد مقادير پارامترها به جاي 

شود كه حداكثر سازي براساس توزيع پسين انجام مي
به عنوان مثال، براي محاسبه (نيازمند انتگرال گيري  معمولاً
بوده و تقريب سازي دخالت زيادي در آن ندارد، ) ميانگين

و  1950هاي عددي كه در طي دهه علاوه بر اين روش) د
هاي زنجيره ماركف مونت كارلو با استفاده از روش

)MCMC (هاي توانمند جديد به كار توسعه و در رايانه
هاي پسين بيزي را به مقدار اند، ارزيابي احتمالبرده شده

اند تا اينكه مشكلات پذير نموده، باعث شدهزيادي امكان
هاي ژنتيكي پيچيده، كه مانعي در محاسباتي مورد نياز مدل
هاي ژنتيكي با استفاده از روش برابر تجزيه و تحليل داده

هاي كلاسيك بودند، حداكثر درست نمايي يا ديگر روش
اين موضوعها مهمترين دلايل ايجاد جريان . رتفع شودم

- سريع اخير در مشهور شدن استنباط بيزي در بيشتر شاخه

هايي را براي كاربرد در اينجا مثال. هاي علمي است
ها  اين استنباط علاوه دهيم كه در آناستنباط بيزي ارائه مي

به كند كه اطلاعات پيشين بر اين كه اين امكان را مهيا مي
- صورت كاراتري دخالت داده شوند همزمان مطالعه مدل

هاي پيچيده و  برآورد  پارامترهاي زيستي مورد نظر را نيز 
  .كنندتسهيل مي

  ژنتيك جمعيت
علم ژنتيك جمعيت داراي ميراث نظري سرشاري است كه 

- روش. است 3و رايت 2، هالدن1خاستگاه آن كارهاي فيشر

                                                            
1 Fisher 
2 Haldane 
3 Wright 

اميدرياضي برآوردگرهاي هاي آماري اوليه شامل محاسبه 
گوناگون به صورت توابعي از پارامترهاي مدل ژنتيكي و 

هاي هاي اخير، روشتا سال. كاربرد روش گشتاورها بود
درست نمايي براي حل مسائل ژنتيك جمعيت به كار برده 

بطور قوي چندين  »4يكي كردن«توسعه نظريه . نشده بود
قرار داد، اين  حوزه از علم ژنتيك جمعيت را تحت تأثير

هاي اوليه، محاسبه اميدهاي رياضي را تئوري همانند روش
اي هاي نمونهسازي سريع دادهممكن و در عين حال شبيه

پارامتري مهيا نموده كه  5را براي روش خودگردان سازي
اين به نوبه خود امكان انجام محاسبات پيچيده براي 

گراها انيتشكيل فواصل اطمينان و آزمون فرض روش فراو
-اگرچه اين تئوري در تمامي حوزه. كندپذير ميرا امكان

ها قابل استفاده هاي تجزيه و تحليل ژنتيكي جمعيت
هاي اساسي براي محاسبات نيست، اما ايجاد كننده پايه

اي بوده و هاي دودماني يا شجرهدرست نمايي در مدل
يخچه هاي بيزي براي استنباط در مورد تاراستفاده از روش

- هاي ژنتيكي را امكان پذير ميجمعيتي، با استفاده از داده

هاي بيزي در انتساب افراد به علاوه بر اين، روش. كند
طور رديابي اند و همينآنها منشاء گرفتههايي كه از جمعيت

  .گيردها نيز مورد استفاده قرار مياثر انتخاب بر ژن
يكي از . سيهاي جمعيت شنابرآورد پارامترها در مدل

هاي ژنتيك جمعيتي اين است كه خصوصيات استنباط
و ) μ(پارامترهاي تابع درست نمايي همانند نرخ جهش 

تنها به صورت ضرب شده در ) Ne(اندازه مؤثر جمعيت 
شوند، و اين به اين معني در اين تابع ظاهر مي) Neμ(هم 

در . است كه اين پارامترها غير قابل تشخيص از هم هستند
روشهاي استنباط غير بيزي، چنانچه يكي از اين پارامترها 

بهترين «اي مورد بررسي قرار گيرند، عموماً برآورد نقطه
و روش  براي ديگر پارامتر مورد استفاده قرار گرفته» حدس

. توانمندي براي دخالت دادن اين عدم قطعيت وجود ندارد
عات توانمندي قابل استدلال روش بيزي اين است كه اطلا

توانند در به دست آوردن استنباط در مورد پيشين مي
  .پارامترهاي غير قابل تشخيص، مورد استفاده قرار گيرند

هاي جمعيت شناسي اغلب داراي چندين پارامترند كه مدل
ها به تر است كه استنباط در مورد آناز نظر مفهومي آسان

 صورت انفرادي و يا اينكه حداكثر به صورت توأم جفتي

                                                            
4 Coalescent theory 
5 Parametric Bootstrapping  
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اي، تجزيه هاي پسين حاشيهبا استفاده از توزيع. انجام شود
-هاي بيزي به راحتي و با انعطاف به اين مسئله ميو تحليل

هاي كلاسيك جايگزين، يا از كه در روشدر حالي. پردازد
كنند اي براي ديگر پارامترهاي استفاده ميبرآوردهاي نقطه

ي نيمرخي، فواصل هاو يا اينكه با استفاده از درست نمايي
- حال، در استنباطبا اين. شودها ايجاد مياطمينان براي آن

هاي جمعيت شناسي، توابع درست نمايي خيلي پيچيده 
-هاي مورد نياز ايجاد فواصل اطمينان فراوانيبوده و تقريب

گراها، احتمالاً دقيق نبوده، به كاربردن آنها با توجه به تعداد 
تفاوت مابين  .فني سخت است زياد پارامترها، از نظر

هاي ژني از نظر پارامترهايي همانند نرخ جهش، جايگاه
، كه 1هاي بيزي سلسله مراتبيتواند با استفاده از مدلمي

هاي جايگزين كلاسيك به آساني وجود ها روشبراي آن
هاي در نتيجه توانمندي. ندارد، مورد بررسي قرار گيرد

كاربرد تجزيه و تحليل بيزي هاي اخير، ايجاد شده در سال
. هاي جمعيت شناسي خيلي شايع شده استدر استنباط

هاي توانند با توسعه كارائي روشمشكلات محاسباتي مي
MCMC هاي و نيز از طريق استفاده از جايگزينMCMC ،

هاي گروه دوم يك مثال معروف از روش. مرتفع گردند
كه در مقام باشد مي) ABC( 2روش محاسباتي بيز تقريبي

توانند ، در مسائل يكسان، ميMCMCهاي مقايسه با روش
برابر سريعتر بوده و  1000با مقدار خيلي كمي اشتباه تا 

  .عملكرد خوبي داشته باشند
ها با مطالعه تفاوت جمعيت. هاي انتساب بيزيروش

استفاده از نشانگرهاي ژنتيكي داراي تاريخ طولاني است 
- با اين). و همكاران مرور شده است 3اسفورزا- در كاوالي(

هايي براي انتساب افراد به حال، تقريباً اخيراً روش
هاي روش(هاي چند جايگاهي ها بر اساس ژنوتيپجمعيت
-معادله اساسي كه روش. توسعه پيدا كرده است) انتساب

هاي انتساب مورد استفاده قرار دهند، احتمال ژنوتيپ چند 
هاي آللي جايگاه رط فراوانيجايگاهي يك فرد را، به ش
كند هاي مختلف، محاسبه ميهاي ژني مختلف در جمعيت

ثابت شده است كه دامنه كاربردهاي عملي ). 1در جدول(
اين كاربردها، . باشدهاي انتساب، گسترده ميچنين آزمون

مطالعات پيوستگي «از رديابي اختلاط جمعيتي پنهان در 

                                                            
1 Hierarchical Bayesian Models 
2 Approximate Bayesian Computation 
3 Cavalli-Sforza 

- ي شيوع پراكندگي يا همهتا رديابي منابع جمعيت» ژنتيكي

  .شودهاي برطرف شده را شامل ميگيري
هاي انتساب فردي در چندين جهت جديد اخيراً، روش

بيشتر اين كاربردهاي جديد، عمدتاً . توسعه پيدا كرده است
. متكي است MCMCهاي بر روش شناسي بيزي و فناوري

به طور ويژه، چندين روش بيزي جديد بدين منظور ايجاد 
اند كه امكان استنباط تركيبي، شامل تفكيك افراد به هشد

ها، امكان ها و انتساب انفرادي اجداد مهاجر آنزير جمعيت
در روش ديگري كه اخيراً ايجاد شده است، . پذير شود

ها در داخل جمعيت هدف استنباط توأم وجود زير جمعيت
در ) Fآماره (هاي تثبيت مرسوم بزرگ و برآورد شاخص

. باشدهاي مشخص شده، ميدر داخل زير جمعيت بين و
هاي مهاجرت كوتاه در نهايت، براي استنباط در مورد نرخ

-با استفاده از ژنوتيپ) در طي چندين نسل گذشته(مدت 

بيزي ايجاد  MCMCهاي چند جايگاهي افراد، يك روش 
اين روش، با دخالت دادن ضريب همخوني . شده است

ضريب همخوني برآورد (ها جداگانه هر يك از جمعيت
امكان ) MCMCشده به صورت بخشي از روش استنباط 

هاي يعني نسبت(واينبرگ -بررسي انحراف از تعادل هاردي
را نيز در داخل ) ژنوتيپي مورد انتظار تحت آميزش تصادفي

هاي چند بعدي پيچيدگي. نمايدها امكان پذير ميجمعيت
تنباط حداكثر درست شود تا انجام اسها باعث مياين مدل

هاي قابل مقايسه رو روشنمايي مشكل شده و از اين
هاي آزمون. حداكثر درست نمايي توسعه پيدا نكرده است

انتساب چند جايگاهي در حال حاضر در دوران طفوليت 
هاي آتي به رود كه در سالخود قرار دارند، اما انتظار مي

ت شناسان در عنوان يك ابزار معمولي مورد استفاده زيس
ها گير شناسي، نقشه يابي ژنهاي مختلفي همانند همهزمينه

  .در انسان و اكولوژي رفتاري قرار گيرد
اي و ژنتيك جمعيتي هر دو روش مقايسه. رديابي انتخاب

توانند در تعيين جايگاه هاي ژني كانديداي تحت تأثير مي
هاي در تجزيه و تحليل. انتخاب، مورد استفاده قرار گيرد
هاي جمعيت شناسي بيزي ژنتيك جمعيتي، استفاده از مدل
باشد چرا كه در آن اين امكان سلسله مراتبي ايده مطرح مي

وجود دارد كه پارامترهاي جمعيت شناسي، براي تقليد 
اثرات انتخاب، در جايگاه هاي ژني متفاوت در نظر گرفته 

چنانچه، احتمال پسين واريانس صفر براي . شوند
ترهاي جمعيت شناسي جايگاه هاي ژني، خود نيز پارام
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نزديك صفر باشد، اين احتمال وجود دارد كه برخي از اين 
براي تعيين . جايگاه هاي ژني تحت انتخاب بوده باشند

هاي تقسيم شده كانديداها در انتخاب تطبيفي در جمعيت
روشي نيز . نيز روش مشابه مورد استفاده قرار گرفته است

ردن توزيع اثرات انتخابي در بين جايگاه هاي براي پيدا ك
  .ژني توضيح داده شده است

بايست نسبت هاي ژنتيك جمعيتي رديابي انتخاب ميروش
شود، حساس باشند، چرا كه وقايع به مدلي كه برازش مي

جمعيتي، ممكن است  1جمعيت شناختي همانند، تنگناگاه
با استفاده از  .تشديد كننده يا پوشاننده اثرات انتخاب باشند

هاي مختلف، كه يابي به دست آمده از گونههاي تواليداده
ها ها اثرات جمعيت شناختي به خاطر اينكه تفرق آللدر آن

شوند مهم نيست، در داخل جمعيت در نظر گرفته نمي
-تجزيه و تحليل. هاي توانمندتري در دسترس انداستنباط

ي نسبت ، يعنwهاي اين سطح، تمركزشان بر نسبت 
هاي نوكلئوتيدي غير تغيير دهنده اسيدآمينه در جايگزيني

هاي منجر به تغيير اسيدهاي آمينه در پروتئين به جايگزين
اي هاي اسيدآمينهچنانچه تمامي جايگزيني. پروتئين، است

ها خنثي باشند، اين نسبت بايد برابر يك و چنانچه آن
يك و اگر سودمند تر از آور باشند، اين نسبت بايد كمزيان

. اين نسبت بايد بيشتر از يك باشد) انتخاب مثبت(باشند 
براساس اين اصول، روش بيزي به منظور تعيين اينكه كدام 

اند، مورد استفاده كدهاي داخل ژن تحت انتخاب مثبت بوده
) يك روش بيز تجربي(در اين روش . قرار گرفته است
يي براي اي روش حداكثر درست نمابرآوردهاي نقطه

پارامترهاي فيلوژنتيك، براي محاسبه احتمال پسين اينكه 
 1يا  w=  1/0(يك كد متعلق به كدام يك از اين سه گروه 

> w روش . گيرداست مورد استفاده قرار مي) باشدمي
تري را براي اين فيلوژنتيك بيزي برآوردهاي خيلي كامل

  .دهداحتمال ارائه مي
  ژنوميكس

هاي غير فيلوژنتيكي تحليل توالي داراي هجنب. تحليل توالي
مبتني بر مدل بوده،  هايتاريخ گسترده و غني از روش

براي يك مسئله زيست  MCMCشامل اولين كاربرد روش 
  . شناسي بوده است

                                                            
1 Bottleneck 

) HMMs( 2هاي ماركف پنهانهاي ماركف يا مدلزنجيره
هاي تحليل توالي مبتني بر حداكثر هسته اصلي بيشتر روش

ها براي پيدا كردن اين روش. باشدنمايي ميدرست 
هاي حداكثر درست نمايي با ابعاد بالا از برنامه جواب

هاي مبتني بر برخي تحليل. كنندنويسي پويا استفاده مي
كنند كه شامل درست نمايي، تابع امتيازبندي را توليد مي

كه  GeneMarkبراي مثال، نرم افزار . محاسبات بيزي است
شود، ها استفاده مييه نويسي ژنوم پروكاريوتبراي حاش

ميزان درست نمايي را تحت شرايط مختلف محاسبه 
ها را به شرط اينكه آن بخش مربوط به بخش احتمال داده(

و سپس ) كد شونده، غير كد شونده و الي آخر باشد
ها، يكسري محاسبات بيز تجربي براي گزينش بين آن

رديابي نوكلئوتيدهاي تحت همانند چيزي كه در قبل براي 
  . شودانتخاب توضيح داده شد، انجام مي

-هايي منشاء گرفتههاي بيزي از مدلگروه بزرگي از تحليل

هاي شود بازهاي جايگاهها فرض مياند كه در آن
اي قرار گرفته، متغيرهاي نوكلئوتيدي  و اسيدهاي آمينه

كه هاي احتمالي هستند تصادفي مستخرج شده از توزيع
در اين . ها براي مناطق مختلف متفاوت استاين توزيع

شرايط مسئله استنباط در كنار پيدا كردن پارامترهايي همانند 
تركيب بازي داخل و بيرون مناطق، يافتن مناطق مختلف 

هاي بيزي در ابتدا براي از اين نظر، روش. نيز خواهد بود
كه به  به كار رفت، روشي 3سازي ترازيابي پروتئينيمدل

هاي تراز بندي محلي توسعه يافته و براي تعيين مكان
اتصال، عامل ترانسكرپتوم نيز مورد استفاده قرار گرفته 

بندي بيزي براساس اين روش براي به دست مدل. است
و ) هاي مناطقكران(اي نقاط تغيير هاي حاشيهآوردن توزيع

 .تركيب بازي در طول يك توالي نيز به كار رفته است
هاي حداكثر درست نمايي در مسائلي از اين قبيل، روش

توانند در نظر عموماً از نظر تعداد پارامترهايي كه مي
بگيرند، محدودند و در اغلب موارد به خاطر بهينه سازي با 
ابعاد بالاي مورد نياز، آزمون معني داري نيز در اين روش، 

فتن در مقابل، روش بيزي امكان در نظر گر. محدود است
روش بيزي ضرورتاً اين امكان (پارامترهاي بيشتر را فراهم 

هاي حداكثر آورد كه پارامترهايي كه در روشرا بوجود مي
شوند در اين روش درست نمايي ثابت در نظر گرفته مي

                                                            
2 Hidden Markov Model 
3 Protein Alignment 
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كرده و استنباط كامل در ) توانند تغييرات داشته باشندمي
مدل «نتخاب مورد هر پارامتر را به وجود آورد و از طريق ا

در اغلب موارد . كندداري را نيز ميسر مي، معني»آزمون
راحتي ، بهMCMCدر چارچوب  HMMدخالت دادن مدل 

ممكن بوده و بنابراين احتمال توسعه تحليل بيزي مبتني بر 
هاي چارچوب حداكثر درست نمايي براي تحليل داده

بيزي  از كاربردهاي ديگر استنباط .توالي در آينده زياد است
استنباط بيزي هاپلوتيپ با «، »SNPتشخيص «توان به مي

، »استنباط سطوح بيان ژن«، »هاي جمعيتياستفاده از نمونه
هاي حساس نقشه يابي دقيق ژن«و » علم ژنتيك انساني«

  .اشاره نمود» ايپايه
  هادورنماها و پيش بيني

هاي اين هاي بيزي كه در مثالانعطاف پذيري زياد روش
هاي مدل له نشان داده شد، حاكي از نياز به آزمونمقا

گراها، كار معمول در استنباط فراواني. توانمندتر نيز هست
هاي از گروه) هزاران(عبارت از شبيه سازي تعداد زيادي 

ها مقادير پارامتر حقيقي شناخته اي آزمون ،كه در آنداده
دوم گيري اريب، ميانگين توان شده بوده، و سپس اندازه

چنين روشي به . باشدخطا و ميزان پوشش برآوردها مي
گيرد، اما در اغلب آساني در داخل مدل بيزي قرار نمي

گراها هاي فراوانيموارد روش ساده براي مقايسه با روش
براي ارزيابي مدل در استنباط بيزي، پيشنهاد . بوده است

شده است كه پارامترها از توزيع پسين استخراج شده و 
اي مورد هاي دادهسپس براي شبيه سازي ديگر مجموعه

اين همان توزيع پيش بيني كننده پسين، . استفاده قرار گيرند
هاي اي به شرط دادههاي دادهيعني توزيع ديگر مجموعه

كه آيا مدل مورد براي بررسي اين. باشدمشاهده شده، مي
- ههاي اندازنظر يك مدل معقول است يا نه، خلاصه آماره

هاي تواند با خلاصه آمارههاي واقعي ميگيري شده در داده
با اين حال، . سازي مورد مقايسه قرار گيردهاي شبيهداده

. اين روش در عمل، خيلي نادر بكار گرفته شده است
-طور اگرچه بررسي ميزان حساسيت مدل به توزيعهمين

 هاي سلسله مراتبيباشد، اما در مدلهاي پيشين، مهم مي
هاي پيچيده، معمولاً بررسي اثرات سيستيماتيك توزيع

پيشين مختلف بر تعداد زيادي از پارامترهاي مدل به اين 
ديگر موضوع مطرح در مطالعات . آساني امكان پذير نيست

، مشكل بودن ارزيابي همگرايي آن بويژه MCMCمبتني بر 
شتر عموماً، بي. باشدهايي با تعداد متغير ابعاد ميبراي مدل

هاي بيزي آهسته هستند كه اين يك مانع بزرگ براي روش
  .باشدهر چيزي بيش از بررسي مدل اوليه مي

هاي هاي جاري حاكي از اين هستند كه روشروند
اي در به صورت فزآينده MCMCاستاندارد تصحيح شده 
ها تعداد در مطالعاتي كه در آن. حال كشف شدن هستند

همانند (شوند د نظر محقق نميها مورزيادي از پارامتر
و تنها تعداد ) هاي ژنتيك جمعيتياي در مدلتاريخ شجره
-بطور ويژه ABCها مورد توجه هستند، روش اندكي از آن

جايي كه اين روش از آن. رسداي اميد بخش به نظر مي
جذاب و به كار گيري آزادانه است، به عنوان مثال براي 

برند زي كامپيوتري لذت ميسازيست شناساني كه از شبيه
اي اندكي در علم احتمالات دارند، باعث اما اطلاعات پايه

سازي  به يك ابزار مطلوب براي استنباط شود تا شبيهمي
  .تبديل شود

ديگر حوزه در حال رشد كه در اين مرور به آن پرداخته 
هاي بيزي براي تركيب نشد، عبارت از استفاده از شبكه

- هاي مختلف در مجموعه دادهصل از تحليلكردن نتايج حا

 شود كهبا اين حال، چنين استدلال مي. هاي يكسان است

هايي اگر چه مفيد بوده، از نظر تجاري داراي چنين روش
هايي هستند كه به آساني در امتيازاتي هستند اما فناوري

هاي در مقابل روش. روندتحقيقات علمي به كار نمي
هاي احتمالي اينجا مبتني بر مدل توضيح داده شده در

. اندفرآيندهايي هستند كه به صورت يك الگو در در آمده
-ها بوده و ميها پارامترهايي دارند كه مرتبط با كميتآن

گيري و مورد آزمون قرار توانند به صورت اصولي اندازه
در حال حاضر، انقلاب بيزي در مرحله اوليه . گيرند

شستن گردوغبار انقلاب و قضاوت خودش بوده و تا فرو ن
كه راه نجات بخش براي كشف چه راهي اينما در مورد 

  .است، هنوز ادامه خواهد داشت

  منابع
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