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هر چند . روش هاي شهودي پيش بيني آن بسيار دشوار است
مدل ها مقيد به دانش موجود و فرضيات هستند ولي استفاده 
متناسب  از آنها و در نظر گرفتن محدوديت هايشان مي تواند، و 
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  نقش علوم داده در مواجهه با همه گيري كرونا
  2و محمد صدرا مدرسي *1آرتا امير جمشيدي

  رياضي آمار و علوم كامپيوتر، آزمايشگاه تحقيقاتي پيشرفته سيستم هاي زيستي و سرطان دانشكدهپرديس علوم،  تهران، دانشگاه تهران، 1
  دانشگاه تهران، پرديس علوم، گروه بيوتكنولوژيتهران،  2

 چكيده

در حال حاضر اين . گيري بيماري كرونا از كشور چين آغاز شده و به سرعت به تمام كشورهاي دنيا سرايت كرده است همه
هاي مناسب  ها نفر و اقتصاد جهاني را نشانه رفته و اغلب دانشمندان و سياستمداران را براي يافتن راه حل سلامت ميليونبيماري 

. گذاري هوشمند جهت كاهش اثرات مخرب اين همه گيري در كمترين زمان ممكن به تكاپو انداخته است درماني و سياست
هاي مختلف مرتبط با اين بيماري از جمله در سطوح سلولي  داده در حوزه ايپيشرفت تكنولوژي باعث توليد ميزان گسترده

. شده است) تعداد افراد مبتلا، نحوه رفتار افراد در شرايط بحراني(و اپيدميولوژي ) ژنوميكس، پروتئوميكس، ترنسكريپتوميكس(
اين مقاله قصد دارد علاوه بر مرور كلي . دايت كندگيري آن ه تواند ما را در فهم بيماري، درمان و كنترل همه ها مي تحليل اين داده

حوزه هاي متنوع نقش آفريني علوم داده در مورد اين همه گيري، به بررسي محتواي فركانسي داده هاي موجود از تعداد بيماران 
بر اساس . ندك مطالعه محتواي فركانسي نقش تاخيرهاي مهم را در همه گيري بيماري روشن مي. جديد در هر كشور بپردازد

توان كشورهاي مختلف درگير با اين بيماري را به چهار دسته  مطالعات انجام شده در اين مقاله، به كمك محتواي فركانسي مي
  .تقسيم كرد
  ، كروناويروس، هوش مصنوعي، زيست شناسي سامانه ها، مدل اثر تأخير شيوع19-كوويد: كليدواژگان

  arta.jamshidi@ut.ac.ir :نويسنده مسئول، پست الكترونيكي* 

  مقدمه
بروز  22-كو- توسط عاملي ويروسي به نام سارس 1كرونابيماري 

را در  3بروز كرده و علائمي ازجمله سندرم ديسترس تنفسي حاد

                                                 
1 Covid-19 
2 SARS-CoV-2 

لين براي او 2019اين بيماري در دسامبر سال ). 1(در پي دارد 
بار در ووهان چين مشاهده شده و به دليل نرخ سرايت بالا در 

                                                                        
3 Acute respiratory distress syndrome (ARDS)  
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. هاي جهان سرايت كرده است ماه به تمام كشور 4طي تقريبا 
هاي اساسي در مقابله با اين تهديد جهاني  يكي از مولفه

گيري اين بيماري  گيري سريع و بجا براي كنترل همه تصميم
از متخصصين  هايي براي اين منظور بايد كارگروه. است
شناسي، رياضي، علوم  هاي مختلف از جمله زيست حوزه

كامپيوتر، پزشكي و اپيدميولوژي فعاليت داشته و با مطالعه بر 
در اين ميان . هاي مناسب را ارائه دهند روي  بيماري، راهكار

هاي پيچيده و  توانند با تحليل داده رياضيات و علوم كامپيوتر مي
هاي  هاي مختلف به ارائه راهكار وزهعظيم به دست آمده از ح

هاي  در ابتدا راهكار. ترين زمان ممكن كمك كنند بهينه در كوتاه
هاي هوش مصنوعي، زيست  مواجهه با اين بيماري را از ديدگاه

ها، بيوانفورماتيك و اپيدميولوژي مورد بررسي  شناسي سامانه
   .دهيم قرار مي

زيه و تحليل هوش مصنوعي با بررسي و تج :هوش مصنوعي
هاي به دست آمده از مطالعات اپيدميولوژي به همراه  داده

ها و مدارك و گزارش هاي  اطلاعات به دست آمده از رسانه
تواند رفتار بيماري را از چند روز قبل پيش بيني كرده  دولتي مي

هاي فعال  يكي از شركت. و نسبت به خطر شيوع آن هشدار دهد
 است، كه با طراحي نرم افزارهاي 1در اين حوزه، شركت بلودات

 ). 2(كند  هوشمند احتمال ابتلا در نقاط مختلف شهر را اعلام مي

تواند به  هاي رياضي مي هوش مصنوعي با به كارگيري الگوريتم
به . پزشكان در تشخيص زودهنگام و با دقت بيماري كمك كند

هاي به كار گرفته شده در پردازش  عنوان مثال دقت الگوريتم
و تشخيص بيماري بالاي  2صاوير پرتونگاري مقطعي محاسباتيت

است، در حالي كه روش رايج متكي بر نمونه برداري از % 90
 ).4و  3(دارد % 71حلق دقتي حدود 

هاي هوشمند، بسياري از  تلاش زيادي وجود دارد كه ماشين
اعمال عادي انسان را انجام دهند تا ميزان تماس فرد به فرد را به 

براي اين منظور پهبادهايي براي جابجايي و . حداقل برسانند
هاي آزمايشگاهي ساخته  هاي مورد نياز و نمونه تامين دارو

هاي عمومي را در  توانند محيط ها مي علاوه بر اين پهباد. اند شده
شرايط قرنطينه كنترل كرده و دماي بدن انسان را از دور اندازه 

نيز مي توانند به طور خودكار  هاي هوشمند ربات. گيري كنند
هاي ضدعفوني كننده و يا تابش امواج  محيط را با پاشيدن محلول

UV   بر روي سطوح پاكسازي كرده و در فراهم ساختن
  ).7و  6، 5(تداركات به تيم پزشكي كمك كنند 

هاي بسيار مهم در شناخت ويروس، تعيين ساختار  يكي از حوزه
اشد كه در ساخت واكسن ب هاي سطح ويروس مي پروتئين

در حال حاضر به دست آوردن . تواند بسيار كمك كند مي

                                                 
1 Bluedot 
2 Computed tomography scan (CT scan) 

بر بوده و  هاي آزمايشگاهي زمان بعدي به شيوه ساختارهاي سه
هاي مختلفي براي  روش. تر هستيم هايي سريع نيازمند روش

هاي محاسباتي  ها توسط روش بيني ساختار سوم پروتئين پيش
سازي با استفاده  توان به مدل ها مي آنارائه شده است كه از جمله 

سازي  در مدل). 8(اشاره كرد  4سازي بدون الگو و مدل 3از الگو
داده كه از نظر   هاي موجود در پايگاه بر پايه الگو از پروتئين

دهند به عنوان الگو براي  توالي هومولوژي مناسبي را نشان مي
. شود ده ميهاي جديد استفا بازسازي ساختار پروتئيني توالي

 5هاي يادگيري عميق گيري از روش سازي بدون الگو با بهره مدل
در مدت زمان كمي ساختار سوم پروتئين را بدون هر گونه 

 6هاي شركت گوگل يكي از زيرمجموعه. كند الگويي بازسازي مي
با استفاده از اين روش سيستمي تحت عنوان آلفافولد را طراحي 

هاي پروتئيني را با دقت بسيار  ساختارتواند  كرده است كه مي
گيري كرونا، سيستم  در همه). 11و  10، 9(مناسبي حدس بزند 

هاي سطح ويروس كرونا از  بيني ساختار پروتئين آلفافولد با پيش
 Papain-likeو  3a ،Nsp2 ،Nsp4 ،Nsp6هاي  جمله پروتئين

Proteinase  12(توجه دانشمندان را به خود جلب كرده است.( 
هاي ابداع شده توانايي  البته بايد توجه داشت كه الگوريتم

  .هاي بلند آمينواسيدي را ندارند بيني ساختار توالي پيش
هاي سطحي بسيار مهم در سطح ويروس  يكي از پروتئين

هاي سطحي ها با اتصال به گيرنده اين پروتئين. است 7اسپايك
اي با  مطالعه در. كنند سلول ميزبان، ورود ويروس را تسهيل مي

هاي فيزيكوشيميايي، تركيب و توپولوژي  بررسي ويژگي
يادگيري ماشين، ريسك   هاي آمينواسيدهاي اسپايك بر پايه روش

ي  اي به گونه انتقال و ميزان پويايي تكاملي ويروس كرونا از گونه
  ).13(ديگر نشان داده شده است 

هاي مهم در يافتن اهداف  يكي از روش: هاشناسي سامانه زيست
جديد دارويي بررسي شبكه پروتئيني ويروس كرونا، در كنار 

براي بررسي شبكه زيستي درگير . سيستم پروتئيني انسان است
هاي به دست آمده توان از داده مي SARS-CoV-2شده به وسيله 

استفاده  9و يا مرس  8كو- هاي مشابه ديگر مثل سارس از ويروس
ژن پروتئين  29ژن از  26اي  در مطالعه ).15و  14(استفاده كرد 

هايي از ويروس  ويروسي در سلول انساني كلون شده و پروتئين
و انسان كه به شكل فيزيكي با هم ارتباط دارند با روش خاصي 

 332نتيجه بررسي ها . اند شناسايي شده 10سنجي جرمي از طيف
دهند كه  برهمكنش پروتئيني بين انسان و ويروس را نشان مي

نقش هر  11شناسي ژن سازي هستي پس از مطالعات آماري غني
                                                 
3 Template-based modelling 
4 Free modelling 
5 AlphaFold 
6 Google DeepMind 
7 Spike 
8 SARS-CoV 
9 MERS 
10 Affinity-Purification Mass Spectrometry (AP-MS) 
11 Gene ontology enrichment 



 1398، زمستان 6، پياپي3جلد                                                                                             )            علمي(مجله زيست شناسي ايران 

111

هاي ويروسي در مسيرهاي سلولي مشخص  كدام  از پروتئين
هاي علم رياضي است كه  تئوري گراف يكي از حوزه. شده است

در مطالعه و بررسي شبكه برهمكنش بين پروتئيني كاربرد فراوان 
كه ارتباطات با مي باشد  1گراف شامل تعدادي نقطه يا گره. دارد

كند نشان داده  با تعدادي خط كه گره ها را به هم متصل مي
ها همان پروتئين ها بوده و  هاي پروتئيني، گره در شبكه. شود مي

 شوند ها به وسيله خطوطي نمايش داده مي ارتباطات بين پروتئين

هاي صورت گرفته در اين مطالعه بر روي گراف آناليز). 1شكل(
هدف پروتئيني براي ساخت  66كرونا،  -پروتئيني انسان

هاي آلوده  هاي جديد در راستاي از كار انداختن شبكه سلول دارو
 . شده به ويروس كرونا را تعيين كرده است

 

 
 

 

 
 

  Nsp2و  Nsp1اين دو گراف برهمكنش پروتئين هاي  - 1شكل 
پروتئين ) الف. دهد ويروس كرونا را با پروتئين هاي انساني نشان مي

Nsp2  در كنار پروتئين هاي انساني نقش مهمي در رشد و سنتزRNA 
نيز سبب افزايش بيان  Nsp1پروتئين ) ب. ويروسي ايفا مي كند

هاي ميزبان  شده و بيان ژن سلول CCL5هاي التهابي از جمله  كموكاين
 ).16(دهد  تحت تاثير قرار مي mRNAرا با اتصال به ريبوزوم و تغيير 

                                                 
1 Node 

-ي پروتئين ه بر كشف اهداف جديد درماني، بررسي شبكهعلاو
پروتئين سبب روشن شدن ابعاد جديدي از فيزيولوژي ويروس 

و نقل و انتقالات وزيكولي  2كرونا از جمله تغييرات ليپيدي
  ).16(درون سلول شده است 

ها براي يافتن دارو  هاي زيست شناسي سامانه يكي از استراتژي
ممكن، سنجش اثر بخشي داروهاي طراحي ترين زمان در كوتاه

در . 3شده براي اهداف ديگر درماني بر روي بيماري جديد است
 2000اي از حدود  اي با استفاده از همين روش شبكه مطالعه

داروي تاييد شده توسط سازمان غذا و دارو آمريكا و اهداف 
. شود ساخته شد نيز گفته مي 4دارو-درماني كه به آن شبكه هدف

دارو با -كرونا و هدف-هاي پروتئيني انسان س شبكهسپ. شد
 16، بر روي هم منطبق و 5ايروشي به نام مجاورت شبكه

اند از جمله  كانديد جديد دارويي كه قبلا مورد تاييد قرار گرفته
  ).17(ارائه شد  8سيروليموس ، 7، مركاپتوپورين6ملاتونين

لولي پس از اي بر روي شبكه هاي سيگنالينگ ساي پايهطالعهم
حمله ويروس نشان داده است، اين ويروس در فعال شدن و از 

در اين بيماري نيز . ها نقش داردكار انداختن بعضي از مسير
-تواند پاسخويروس كرونا با تاثير بر روي مسير اينترفروني مي

تر اين ويروس به عبارت دقيق. هاي ضد ويروسي را مختل كند
، يك پروتئين حياتي در مسير  STAT-1با اثر بر روي پروتئين 

  ).18(شود اينترفروني، سبب جلوگيري از پاسخ ضد ويروسي مي
ها كه ي ديگري از مطالعات در حوزه زيست شناسي سامانهجنبه

اخيرا مورد توجه قرار گرفته است استفاده از روش هاي 
كرونا در كنار  مرتبط با بيماري 9هاي امُيك يادگيري ماشين و داده

در ). 19(يكديگر در جهت شناخت بيشتر بيماري است كنار 
. مطالعات ذكر شده تحليل بر روي يك نوع شبكه انجام شده بود

اما اين ديدگاه جديد سعي دارد ارتباطات و برهمكنش هاي 
هاي عظيم از جمله شبكه هاي مختلف بيماري را با آناليز داده

ولوميكس پروتئوميكس، ترنسكريپتوميكس، ليپيدوميكس و متاب
  .دهد مورد بررسي قرار 

به طور كلي داده ها در انجام تحقيقات زيست : بيوانفورماتيك
با . كنند شناسي محاسباتي نقش مهمي ايفا مي شناسي و زيست

گذرد و توجه به اينكه زمان زيادي از شيوع بيماري كرونا نمي
هاي  اي و استخراج دادهوقت كافي براي انجام آزمايش هاي پايه

ها براي مرتبط با ويروس كرونا وجود نداشته است ميزان داده
  . اين بيماري بسيار محدود است

                                                 
2 Lipid modification  
3 Drug repurposing 
4 Drug-Target network 
5 Network proximity 
6 Melatonin 
7 Mercaptopurine 
8 Sirolimus 
9 Omic 

 ب

 الف
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شود ويروس كرونا جديد با  همان طور كه مشاهده مي. ها است درخت تبارزائي به دست آمده حاصل انطباق ژنگان كامل كرونا ويروس -2شكل 

و  HMM profile-profileدرخت حاصل با تكنيك   ).17(گذارد  ها به نمايش مي مرس خويشاوندي بهتري در قياس با بقيه گونهويروس سارس و 
  .به دست آمده است Clustal Omegaتحت نرم افزار آنلاين 

  

در اين شرايط علم بيوانفورماتيك راهكارهاي مناسبي براي پر 
توان با سنجش ميزان  براي مثال مي. كند ن خلا ارائه ميكردن اي

هاي  و توالي 2-كو-تشابه بين توالي ژنتيكي ويروس سارس
ها به گونه هاي مشابه از نظر تبارزائي  موجود در پايگاه داده

نتايج اوليه  نشان داد كه اين ويروس از نظر توالي . رسيد
در  1سارسكو، عامل بيماري -نوكلئوتيدي به ويروس سارس

با اين حساب ). 15و  14(، شباهت بسيار زيادي دارد 2003سال 
توان با اطلاعات  نقص داده هاي ويروس كرونا جديد را مي

  ).2شكل (حاصل از ويروس سارس جبران كرد 
ي ويروسي، هايي بين اين دو گونهبا فرض وجود شباهت

هاي سطحي ويروس سارس براي  اي با سنجش پروتئينمطالعه
هاي سطحي ويروس كرونا  طراحي واكسن بر عليه پروتئين

ها توانايي تشخيص تعداد زيادي ويروس. جديد ارائه شده است
را براي ورود به سلول  GRP78هاي ميزبان ازجمله  از گيرنده

ازجمله نواحي بسيار مهم اين ويروس كه در اتصال به . دارند
. ها هستند اسپايككنند  هاي سلولي نقش مهمي را ايفا مي گيرنده

 GRP78با قطع يا محدود كردن ارتباط بين اسپايك و گيرنده 
براي اين ويروس . توان تا حد مناسبي بيماري را كنترل كرد مي

هاي مناسب بر عليه بخش اسپايك  جديد نيز با طراحي واكسن
  ).20(توان بيماري را تحت كنترل در آورد مي

هاي به بررسي استراتژي در اين بخش قصد داريم: اپيدميولوژي
اين . مختلف براي مطالعه اپيدميولوژي بيماري كرونا بپردازيم

نفر را مبتلا  1،500،000تا زمان نگارش اين مقاله، حدود بيماري 
بررسي . اند نفر فوت كرده 115000كرده است كه از اين تعداد 
هاي كلان در تصميم گيريتواند در رفتار شيوع اين ويروس مي

كنترل بيماري نيازمند . راستاي كنترل بيماري تاثيرگذار باشد
  .ها است داده هاي رياضياتي و آماري بر رويبررسي

                                                 
1 Severe Acute Respiratory Syndrome 

آوري  عمولا اين داده ها توسط وزارت بهداشت هر كشور جمعم
ها و مراكز درماني،  در ايران نيز علاوه بر بيمارستان. شود مي

بهداشت در سامانه خودارزيابي سلامت تحت نظر وزارت 
ها به شكل دقيق و شناسايي افراد مبتلا به كرونا آوري داده جمع

  ).21(نقش مهمي دارد 
ها به تئوري  بررسي سيستم جامعه نيز همانند سيستم پروتئين

ها نشان دهنده افراد در سيستم جامعه، گره. گراف نيازمند است
طات بين ها نشانگر ارتبا ها و ياليك جامعه، شهرها و يا فرودگاه

هاي  هاي اجتماعي به طور طبيعي ويژگي سيستم. آنهاست
 3و ضريب خوشه بندي 2متعددي از جمله پديده جهان كوچك

به طور كلي در جامعه افرادي ). 23و  22(دهند  را نشان مي
اين . وجود دارند كه ارتباطات زيادي با ديگر افراد جامعه دارند

از هم در جامعه نيز با  گونه افراد سبب مي شوند كه افراد دور
در برخي از مطالعات نشان . هم ارتباط نزديكتري برقرار كنند
شوند  واسطه به هم مرتبط مي 6داده اند، هر دو فرد در جهان با 

شود نيز گفته مي 4درجه 6تئوري جدايي  كه به اين پديده،
  ).23) (3شكل(

  
  
  
  

تئوري اين گراف پديده جهان كوچك يا به عبارت ديگر  -3شكل
هاي  بينيد گره همان طور كه مي. دهد درجه را نمايش مي 6جدايي 

در اين . هاي همسايه ارتباط بيشتري دارد موجود در اين گراف با گره
هاي غيرهمسايه نيز  ها با گره ها علاوه بر همسايه بين بعضي از گره
تر شده و  شود شبكه فشرده اين پديده سبب مي. كنند ارتباط برقرار مي

  .واسطه با يكديگر ارتباط برقرار كنند 6ها با حداكثر  رهگ

                                                 
2 Small world phenomenon 
3 Clustering coefficient 
4 Six-degree separation 
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هاي دور، با يكديگر رابطه هاي نزديك به هم به نسبت شهرهرش
بندي  بيشتري دارند كه اين نسبت با معياري به نام ضريب خوشه

ها  به طور كلي اعضا موجود در خوشه .شودسنجيده مي
- توان استراتژيميهاي مشتركي را از خود نشان داده و  ويژگي

هاي با با شناسايي شهر. ها اتخاذ كرد هاي مشابهي را براي آن
ها و  درگيري بالا و اتخاذ تصميمات محدود كننده بر روي گره

ها مي توان از سرايت هر چه بيشتر اين بيماري به بقيه نقاط  يال
 ). 24(جلوگيري كرد 

يماري هاي رياضياتي نيز براي درك بهتر شيوع ب مدل سازي
هاي متعددي در رابطه با شيوع  تاكنون مدل .بسيار اهميت دارند

ها و  در مطالعه اي با استفاده از داده. اين بيماري ارائه شده است
و در نظر گرفتن دو ) 25( 1918گيري آنفولانزاي سال  نحوه همه

شاخص رفتار هر شخص در مقابله با اين بحران و عملكرد 
ها، قرنطينه و  ها، كنترل مسافرت عطيلياز جمله افزايش ت(دولت 

توان  ارائه شده است كه مي مدلي مفهومي) ها ظرفيت بيمارستان
). 26(بر اساس آن رفتار اپيدميولوژيك بيماري را پيش بيني كرد 

با نام هاي  1ي تاخير زمانيدر چين دو مدل ديناميكي بر پايه
TDD-NCP  وCDCC شكل ها به  اين مدل. ارائه شده است

شفافي نشان مي دهند كه قرنطينه زود هنگام نقش بسيار مهمي 
هاي سازي مدل). 27(براي جلوگيري از شيوع بيماري دارد 

ها از جمله چين، ايتاليا و فرانسه ديناميكي در برخي از كشور
بيماري و تعداد ) peak(اطلاعات زيادي ازجمله زمان اوج 

). 28(اند  بيني كردههاي ونتيلاتور مورد نياز را پيش بخش
مطالعاتي ديگر با روش مدل سازي ديناميكي زمان كاهش و مهار 
بيماري كرونا در چين را بررسي كرده و تاثير منفي سفرهاي 

  ).29(المللي بر شيوع دوباره بيماري را گوشزد كرده است بين
  

  
نمودار تعداد موارد مبتلا شده در صورت كنترل و عدم كنترل  -4شكل

 .گيري همهبيمار

                                                 
1 Time delay dynamic model 

 2هاي ديگري مثل مدل خودتنظيم ميانگين متحرك تجمعيمدل
البته .  )30(بيني كند  نيز توانسته گسترش كرونا در آينده را پيش

ها لزوما دقيق نيستند و در بعضي از  بايد توجه داشت كه مدل
علت اصلي . موارد با هم از نظر نتيجه اختلاف زيادي دارند

هاي ناقص  با استفاده از داده  سازيها، مدل  تفاوت در مدل
براي جلوگيري از خطاهاي احتمالي در مدل سازي، . باشد مي

ها وجود دارد كه مي  شاخص هايي براي بررسي ميزان صحت آن
). 31(اشاره كرد  3ي آنها به معيار اطلاعاتي آكائيكهتوان از جمله

ان جديد هاي مربوط به تعداد مبتلاي در ادامه تحليل فركانسي داده
 . گيردمورد مطالعه و بررسي قرار مي

  اثر تاخير در شيوع بيماري
بر اين اساس . روز دوره نهفتگي دارد 14تا  1ويروس كرونا بين 

روز به تاخير  14ممكن است تا  ،بيماري در يك فرد آلوده بروز
اين تاخير در شناخت عملكرد ويروس، شيوع آن و  شنق. افتد

مي تاخيروجود . ه با آن بسيار مهم استگذاري در مقابل سياست
در ناپايداري و حتي رخداد آشوب  ،نوسانتواند منجر به 

كافي  ر در فرآيندتاخي وجوددانستن . گيري بيماري شود همه
ي تاثير لازم است كه تا حد ممكن از ويژگي هاي كم و نيست

بيماري از آن آگاهي داشته باشيم تا بتوانيم در مقابله با شيوع  آن
بيماري در  دوره نهفتگي تاخير در اين پديده به. استفاده كنيم

بنابراين داده . گرددهاي مختلف مربوط مي افراد و نيز در مكان
از الگوهاي متفاوتي پيروي  مختلف و كشورهاي ها هاي مكان

تواند اطلاعاتي در خصوص روش  اين الگوها مي. كنند مي
كنترل اين بيماري و جلوگيري از  هماهنگي بين كشورها براي

نمايانگر تعداد مبتلايان در شيوع  4شكل .انتقال آن بدست دهد
بيماري همه گير بدون اعمال روشهاي كنتري و مقايسه آن با 
اعمال روشهاي كنترلي در اجتماع جهت ايجاد تاخير در شيوع 

  . بيماري است
بيماري  شود ايجاد تاخير در شيوعدر اين نمودار ملاحظه مي

موجب كاستن مقدار حداكثري نمودار و افزايش عرض باند آن 
  .شودمي
ر برخي از مدل هاي ساده نشان داده شده است كه دوره تناوب د

با  ).32(برابر خود تاخير است 4حدودا  ،نوسان حاصل از تاخير
 هاي مختلف در شيوع اين بيماريتوجه به طيف وسيع تاخير

اين هاي بسياري در شيوع  نوسانتوان انتظار داشت كه مي
با توجه به اطلاعاتي كه تا اين زمان در . قابل رويت باشدبيماري 

در اين نقش تاخير  براي يافتن الگوريتمي توان دسترس است مي
اين . است مورد توجه قرار نگرفتهكه تاكنون  گيري يافت همه

                                                 
2 Auto regressive integrated moving average (ARIMA) 
3 Akaike information criterion (AIC) 
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ارائه و نتايج آن بر پايه نظريه  روش در قسمت بعدي مقاله
  .سي شده استرها بر ردازش دادهپ

  تحليل داده هاي تعداد مبتلايان جديد 
هاي زماني و تحليل زماني و آماري  همگي تا حدودي با سري

هاي  در اين بخش به محتواي فركانسي سري. آنها آشنايي داريم
درمواجهه . پردازيم زماني تعداد جديد مبتلايان به اين بيماري مي

مورد به طور ساده، دو كميت بسيار مهم با يك سيگنال ورودي 
يا اندازه سيگنال در هر كميت اول دامنه . گيرد بررسي قرار مي

گردد و اغلب با  كه به صورت عددي ارائه ميزمان است 
نشانگر اين كميت براي  4شكل .شود هاي آماري  مدل مي روش

اين نمودارها به . دو سيگنال كنترل شده و كنترل نشده است
از توزيع نورمال با ميانگين ده و انحراف معيار سه و ترتيب 

  . اندميانگين پنج و انحراف معيار يك و نيم توليد شده
يا دوره تناوب اجزاي اصلي تشكيل دهنده كميت دوم فركانس 

ناشي از كه ها را فركانس، طبيعت نوساني داده. سيگنال است
بدون . گذارد به نمايش ميتاخيرهاي متنوع در سيگنال است را 

به . اشاره كنداينكه به طور مستقيم به تاخير و رابطه رياضي آن 
را دارند و تك ها  وسيعي از فركانس ها طيف طور معمول داده
هايي وجود دارد  ها، روش در نظريه پردازش داده. فركانس نيستند

تاثير  ميزاندهد كدام فركانس ها مهم هستند و  كه به ما نشان مي
هاي مختلف تشكيل  با بررسي فركانس .مهم چيستهر فركانس 
هاي زماني بدست آمده از تعداد بيماران جديد كرونا  دهنده سري

توانيم به نقش تاخيرهاي مختلف زماني در واگير اين بيماري  مي
  . پي ببريم

در ابتدا در قالب مثالي ساده، تجزيه سگينال به فركانسهاي 
. (33)كنيم  ريه مرور ميتشكيل دهنده آنرا به كمك تبديل فو

سيگنالي كه از دو فركانس تشكيل شده است را نشان  5شكل 
sinسيگنال رسم شده از فرمول  . دهد مي 2  50

0.5sin  2   .بدست آمده است 100 

 
  .نمودار سيگنال تشكيل شده از دو فركانس مختلف -5شكل

 .مشاهده استقابل  6محتواي فركانسي اين سيگنال در شكل 

 
  .1نمودار محتواي فركانسي سيگنال شكل -6شكل 

حتواي فركانسي سيگنال به كمك تبديل فوريه بصورت زير م
 . محاسبه مي شود

 

. 

 

هاي تك  تبديل فوريه، تصوير سيگنال ورودي روي سيگنال
آورد، اين كار با محاسبه ضرب  فركانسي پايه را بدست مي

اي فركانسي بصورت يك توابع پايهداخلي سيگنال ورودي با 
با محاسبه اين سري، ضريب وزني مشاركت . شودسري انجام مي

عكس تبديل . آيد هاي پايه در تركيب سيگنال بدست مي فركانس
هاي مختلف را جهت  فوريه، مجموع مشاركت وزني فركانس

  .كند بازسازي سيگنال اصلي به صورت زير محاسبه مي

. 

  و   0  ميانگين(  نرمال   توزيع  با نويز   بالا حال اگر به سيگنال
توانـد نشـانگر خطـايي     را كـه مـي  ) 1انحراف معيـار اسـتاندارد   

توانيم فرمول توليد كننده سيگنال  محاسباتي باشد اضافه كنيم، مي
 صورته را ب

X(t) = sin (250t) + 0.5sin (2100t) + 2N(0,1) . 
ــويزي . بنويســيم طيــف فركانســي و ) noisy signal(ســيگنال ن

 . قابل مشاهده است 7سيگنال تغيير يافته در شكل 

ــه از روش   ــديل فوري اســتفاده  1FFTجهــت محاســبه ســريع تب
تبـديل   E(k) و زوج  O(k)در ايـن روش جمـلات فـرد   . شودمي

                                                 
1 Fast Fourier Transform 
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فوريه به تفكيك محاسبه مي شوند و تبديل فوريه بصـورت زيـر   
  .شود به ميسمحا

.  
با توجه به تناوبي بودن توابع سينوس و كسينوس تبـديل فوريـه   

 :صورت زير نوشته توان ب را مي جملات 

. 

در نتيجــه تبــديل فوريــه ســيگنال بــه طــول را ميتــوان بصــورت 
بازگشتي با استفاده ار تبديل فوريه دو سيگنال كه هر كدام نصف 

نحـوه   8شـكل  . طول سيگنال اصلي مرحله قبل را دارند نوشـت 
  .محاسبه سيگنالي بطول چهار را نشان مي دهد

شود، طيف فركانسي سيگنال  ملاحظه مي 8همانطور كه در شكل 
باشد كـه نشـانگر وجـود     هايي در فركانسهاي بالا مي داراي مؤلفه

مراحل مختلف بدسـت آوردن   1الگوريتم.  نويز در سيگنال است
  . نتايج رسم شده را نشان مي دهد

را   زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آنسري  9شكل
شود سيگنال  همانطور كه ملاحظه مي. دهد در ايران نشان مي

بدست آمده نويز كمي دارد و سه مولفه اصلي فركانسي نقش 
از آنجايي كه هر . تري در ساختار سري زماني ايفا مي كنند مهم

كند يجاد ميتاخير، نوساني با دوره تناوب متناسب با خود را ا
توان به نقش تاخيرهاي مختلف در ساختاراين سري زماني  مي

  .پي برد
سري زماني تعداد بيماران جديد در افغانستان و طيف  10شكل

شود  همانطور كه مشاهده مي. دهد را نشان مي  فركانسي آن
خطاي موجود در جمع آوري داده ها در اين سري زماني بيشتر 

  .است
 21زماني و طيف فركانسي متناظر را در هاي  در ادامه سري

كشور كه داراي مجموع تعداد مبتلايان بالا هستند و نيز چهار 
هاي غربي و شرقي ايران را مورد مطالعه قرار  كشور همسايه

  . دهيم مي

 

  .نمودار سيگنال نويزي و طيف فركانسي آن -7شكل

  
cosسيگنالي بطول چهار،  FFTنحوه محاسبه  -8شكل  sin.  
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  .سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آن در ايران -9شكل 

  

 

 
 .سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آن در افغانستان-10شكل

  
  

به تفكيك، داده هاي مشاهده شده و طيف فركانسي  11شكل 
  . دهد ها را در همسايگان غربي و شرقي ايران نشان مي آن

با مطالعه طيف فركانسي كشورهاي مختلف مشاهده كرديم كه 
طيف فركانسي تمامي اين كشورها  قابل تفكيك به چهار دسته 

هاي اول، هاي دستهبه ترتيب نماينده 13و12اشكال .  هستند
دوم، سوم و چهارم سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف 

محتواي فركانسي زياد در . دهند فركانسي آنها را نشان مي

هاي پايين نشاندهنده وجود عوامل تاخير بلند مدت و  فركانس
  .ها است هاي بالا نشان دهنده خطا در اندازه گيري فركانس
فركانسي دسته اول داراي مقادير اوليه فركانس با شيب  طيف

هاي بالاتر  هاي بزرگ در فركانس ملايم كاهشي، همراه با دامنه
كشورهاي افغانستان، اتريش، فرانسه، عراق، پاكستان در . است

  . گيرند اين دسته قرار مي

  نحوه بدست آوردن محتوي فركانسي سيگنال -1الگوريتم
  دريافت سري زماني مورد نظر  
   محاسبه تبديل فوريه سيگنال∑ cos   sin   
  محاسبه اندازه تبديل فوريه  
  و اندازه تبديل فوريه  رسم سيگنال اصلي   
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  .سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آن در همسايگان غربي و شرقي ايران -11شكل 
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 .نماينده دسته هاي اول و دوم سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آن-12شكل
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 طيف فركانسي دسته دوم داراي مقادير اوليه با شيب كاهشي به
كشورهاي . هاي بالاتر است همراه مقادير نسبتا مشابه در فركانس

  .گيرند سوئد، كره جنوبي، چين در اين دسته قرار مي
طيف فركانسي دسته سوم داراي مقادير اوليه كاهشي با شيب تند 

كشورهاي مشابه . هاي بالاتر است به همراه مقادير كم در فركانس
  . اسپانيا، ايتاليا، ايران، آلمان، بلژيك متعلق با اين دسته هستند

طيف فركانسي دسته چهارم داراي مقادير اوليه با شيب ملايم 
كشورهاي . هاي بالاتر است كم در فركانس كاهشي همراه مقادير

ا، برزيل آمريكا، انگلستان، تركيه، روسيه، پرتغال، هلند، كاناد
  .داراي مشخصه فركانسي مشابه هستند

 . كلاس بندي همسايگان ايران را نشان مي دهد 14شكل 

 

    

   
 .نماينده دسته هاي سوم و چهارم سري زماني تعداد بيماران جديد و طيف فركانسي آن -13شكل 

  
 . كلاس بندي شيوع بيماري كرونا در همسايگان ايران بر اساس معيار فركانسي -14شكل 
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 23ها تا تاريخ  لازم به ذكر است تقسيم بندي و جمع آوري داده
هاي  و در صورت تجميع داده. انجام شده است 1399فروردين 

تري ارائه  ها مطالب دقيق توان درباره اين دسته بندي ر ميبيشت
  .نمود

  نتيجه گيري
در حال حاضر بيماري كرونا يكي از بزرگترين معضلات بشري 
بوده كه مي بايست با واكنش سريع و محاسبه شده به مقابله با 

در شرايط فعلي براي كنترل شيوع اين بيماري، . آن پرداخت
. كننددولتمردان و دانشمندان نقش مهمي را ايفا ميمردم در كنار 

توانند با  هاي مختلف ميدر اين بين دانشمندان حوزه
هاي مناسبي را در حداقل زمان اي راهكارهاي بين رشته همكاري

ممكن ارائه كنند تا از گسترش و افزايش خسارات جلوگيري 
هاي تواند از حوزهبه طور خاص هوش مصنوعي مي .شود

هاي سطحي ويروس، ساخت دارو، پيش بيني ساختار پروتئين
هاي همكار پيش بيني رفتار هاي اپيدميولوژي تا ساخت ربات

تحليل . جهت تسهيل امور پزشكي و تداركاتي بسيار مفيد باشد
تواند نحوه ها ميداده هاي اميك در قالب زيست شناسي سامانه
اهداف مناسب  عملكرد ويروس در بدن انسان را درك كرده و

هاي  سازي داده بيوانفورماتيك با ذخيره. دارويي را پيشنهاد كند
تواند در فهم بهتر ويروس و  زيستي و تحليل اوليه آنها مي

همچنين يافتن گونه هاي نزديك به ويروس كرونا به ما ياري 
سازي بر مبناي  هاي مختلف مدلهمچنين استراتژي. رساند

تواند  اي زماني و تئوري گراف ميه معادلات ديفرانسيل، سري
. بيني رفتار اپيدميولوژيك بيماري مورد استفاده قرار گيرد در پيش

در اين مقاله علاوه بر برسي موارد فوق، جهت ترويج بيشتر 
هاي نقش علوم داده در اين حوزه، به نقش تاخير در تحليل داده

ري كشور كه داراي شيوع نسبي بيشت 21تعداد مبتلايان جديد 
از آنجايي كه تاخيرهاي مختلف توليد . هستند پرداختيم

كنند، بر مبناي رفتار در حوزه فركانس  هاي مختلف مي فركانس
كشورهاي مورد مطالعه به چهار دسته اصلي كه داراي مشابهت 

  . طيف فركانسي هستند تقسيم شدند
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The role of data science in encountering COVID-19 pandemic 
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Abstract 
The COVID-19 pandemic started in China and quickly spread throughout the world. This pandemic has 
affected the health of millions of people, the global economy and has challenged the majority of scientists 
and politicians to find effective medical treatments and intelligent policies to reduce the side effects of 
this pandemic as soon as possible. Technological advancements have enabled us to collect tremendous 
amount of data in various related areas that includes; cellular level data (genomics, proteomics and 
transcriptomics) and epidemiological data (number of patients, the behaviors of people in critical 
situations). The analysis of these data sets could help us better understand and cure this disease and 
control its transmission. In this paper, we provide a comprehensive overview of various areas of data 
science and their role in encountering COVID-19. In addition, we process the new daily cases of this 
disease in frequency domain. Frequency domain helps us understand the effect of various important 
delays in this pandemic. Based on the frequency content of daily new cases of the COVID-19, in the 
countries that are affected the most, we could classify various countries into four major classes.  

Key words: Covid-19, SARS-CoV2, Artificial intelligence, system biology, Time delay dynamic model. 
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