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 اطلاعات عمومی درس

 واحد نظري دو                   055881 شماره درس:                 اي سامانه شناسیزيستنام درس: 

    01تا  5 نبهدوشبرگزاري:  زمان                   انسانیکارشناسی ارشد ژنتيک شته و مقطع تحصيلی: ر

ه بتوانند است ولی می الزامییستی( برای دانشجویان محترم کارشناسی ارشد های ز)تا پایان بخش شبکه 11تا  1جلسات 

 خواهد بود. 11تا  1لسات محدود به ج. آزمون نهایی رکت نمایندش یان دکتراودر ادامه دوره همراه با دانشجصورت اختیاری 

  اطلاعات مدرسین

 مسئول درس: 

  دانشيار گروه ژنتيک و بيولوژي ملکولی و مرکز تحقيقات پزشکی بازساختی دانشگاه علوم پزشکی اصفهانيوسف قيصريدکتر ، 

 تدریس:  انهمکار

 اي، دانشگاه علوم پزشکی اصفهانسامانهپور، دانشجوي دکتراي زيست پزشکی فرنوش کيان 

 پويا برزو، کارشناس ارشد مهندسی برق )کنترل( ، دانشگاه صنعتی اصفهان  

 بصيره بهرامی، کارشناس ارشد ژنتيک انسانی، دانشگاه علوم پزشکی اصفهان     

 دانشگاه علوم پزشکی اصفهان، دانشجوي کارشناسی ارشد زيست فناوري پزشکی، زهرا رمضانی 

 دانشگاه علوم پزشکی اصفهان، انسانیژنتيک دانشجوي کارشناسی ارشد فريد، زهرا حميدي 

 اهداف درس

 ف کلی:اهدا

 ها در مطالعات زيست پزشکیبرد بيولوژي سيستمرجاد نگرشی صحيح به اهميت و کااي 

 ها ي سيستمبيولوژمند نگر و نظامهاي زيستی از طريق آشنايی با نگاه کلتغيير شيوه تفکر در مورد پديده 

  هادر بيولوژي سيستم بنياديآشنايی با مفاهيم 

 هاايجاد مهارت استفاده از چند ابزار رايج در بيولوژي سيستم  

  

                             
                    ایشناسی سامانهزیستطرح درس               
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 اهداف اختصاصی

 :هاي زير دست يابدهاي اين دوره به توانمنديدر پايان هر يک از بخش فراگيررود انتظار می

 ها سامانهشناسی بخش اول: مفاهيم پايه در زيست

  .اهميت آشنايی با تاريخ علم و فلسفه علم را درک کند 

 ها آشنا شود. با تاريخچه و مبانی فلسفی بيولوژي سيستم 

 پذيري علم را بداند و به اثرات عملی آن پژوهشگران واقف شود.  مفهوم ابطال 

 شناسی را بداند.هاي طراحی مطالعات در زيستچارچوب 

  رويکردهايBottom-Up  وTop-Down  ها را بداند. بيولوژي سيستمدر 

 ها آشنا شود. هاي مهم بيولوژي سيستمبا روندهاي کلان و چالش 

 هاي زيستیسازي ديناميک سيستمبخش دوم: مدل

 شنا آارهاي زيستی ر مطالعه رفتدسازي رياضی هاي مدلگيري از روشبهره سازي در علم پی ببرد و با جايگاهبا اهميت مدل

 .شود

 سازي رفتارهاي زيستی آشنا شود. با چند روش رياضی براي مدل 

  .نگرشی جديد مبتين بر تحليل ديناميک به واکنشهاي بيوشيميايی پيدا کند 

  .کينتيک واکنشهاي آنزيمی را بداند 

 انسيل آشنا باشد.رسازي مبتنی بر معادلات ديفبا  مفاهيم پايه روشهاي مدل 

  .مفهوم صفحه فاز را بداند 

  باشدبا مفهوم تخمين پارامتر در مدلسازي ديناميک آشنا  . 

 آشنا باشد. پزشکیرياضی در زيستسازي هاي مدلبا کاربرد 

 هاي ميکرواري بخش سوم: آناليز داده

 هاي انبوه زيستی آشنا باشدبا مفاهيم آماري مورد استفاده در آناليز داده. 

  ها را توضيح دهد.ناميکس و کاربردهاي آهاي فناوريبتواند اساس 

 پايگاه با استفاده از دادهGEO دست آورد. ميکرواري مرتبط با يک موضوع خاص را به هايداده 

 هاي مستخرج از بتواند بر روي دادهGEO .آناليز آماري انجام دهد 

 هاي انبوه آشنا باشد و بتواند از ابزارهاي مربوطه استفاده کند. با اهميت کنترل کيفی داده 

  با مفهومClustering هاي ميکرواري آشنا باشد.و کاربرد آن در تحليل داده 
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 هاي بيانی طولی و نويز در بيان ژن بخش چهارم: آناليز داده

 از مفهوم  به درک صحيحیnoise يابد.در بيان ژن، انواع آن و روشهاي شناسايی دست 

 به اهميتtime-course   .بودن داده هاي بيانی پی ببرد و با اصول کلی روشهاي آناليز اين داده ها آشنا شود 

 (Gene Set Enrichment Analysisسازي )بخش پنجم: آناليز غنی

  با مفهومGene Ontology باشد.هاي آن آشنا بنديو دسته 

 سازي دستههاي غنیروش( هاي ژنیGene set Enrichment.را بداند ) 

 ،فاکتورهاي رونويسی مرتبط با يک دسته ژنی را شناسايی کند. بتواند با استفاده از ابزارهاي بيوانفورماتيک 

  ،را شناسايی کند.هاي موجود در شبکه کينازهاي تنظيم کننده ژن بتواند با استفاده از ابزارهاي بيوانفورماتيک 

 ها آشنا باشد.با مسيرهاي انتقال پيام در سلول 

 هاي متناسب با يک فعاليت پژوهشی را استخراج کند.داده ،هاي مسيرهاي انتقال پيامپايگاهبتواند از داده 

 هاي زيستی بخش ششم: تئوري گراف و ساخت و تحليل شبکه

 هاي پيچيده آشنا شود.هاي شبکهبه صورت کلی و اجمالی با نظريه گراف و ويژگی 

 هاي ميانکنش پروتئينی آشنا باشد.ها در مطالعه شبکهها و استفاده از آنبا قوانين حاکم بر شبکه 

 هارا بداند. عملکرد بيولوژيک پر بسامدترين موتيف 

  ،بتواند با ابزارهاي بيوانفورماتيکModule.هاي يک شبکه را شناسايی کند 

 پروتئين آشنا باشد.-ميانکنش پروتئينهاي با مفهوم شبکه 

 افزاربتواند با استفاده از نرم Cytoscape  ابزار(Clupediaشبکه ميانکنش پروتئين )- پروتئين مرتبط با يک دسته ژنی را

 ترسيم کند.

 افزاربتواند با استفاده از نرمCytoscape  ابزار(CluGO.عملکردهاي اصلی يک شبکه را مشخص کند ) 

 جمالی کاربرد علم گراف را در مطالعات مرتبط با توسعه دارو بداند.به صورت ا 

 هاي چند لايه را بداند. اهميت ساخت شبکه 

  .با روشهاي ادغام داده انبوه به صورت اجمالی آشنا باشد 

  با اهميت و روشهاي شناسايیdriver node هاي زيستی آشنا باشد. در شبکه 

 Seq-RNAهاي داده: آناليز (قسمت اول) بخش هفتم

 هاي مفاهيم پايه در آناليز دادهNGS  .را بداند 
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 هاي بتواند دادهbulk sequencing و کيفيت آنها را بسنجد. هاي مربوطه استخراج کندپايگاهرا از داده 

 هاي با ابزارهاي تحليل دادهbulk sequencing ها استفاده کند. آشنا باشد و بتواند از آن 

 Seq-cell RNA-singleهاي : آناليز داده(قسمت دوم) بخش هفتم

  تفاوتbulk sequencing  وsingle-cell sequencing .را بداند 

 هاي بتواند دادهsingle-cell sequencing هاي مربوطه استخراج کند و کيفيت آنها را بسنجد.پايگاهرا از داده 

 هاي با ابزارهاي تحليل دادهsingle-cell sequencing ها استفاده کند. آشنا باشد و بتواند از آن 

 پروتئوميکسهاي بخش هشتم: آناليز داده

 آشنا باشد.  پروتئوميکسهاي با روش توليد داده 

 هاي مربوطه استخراج کند و کيفيت آنها را بسنجد. پايگاهپروتئوميکس را از داده هايبتواند داده 

  بتواند با ابزارMaxQuant ي پروتئوميکس از نوع دادهLFQ .را آناليز کند 

  بتواند از ابزارPerseus .براي تحليل داده پروتئوميکس استفاده کند 

 هاي متابولوميکسبخش نهم: آناليز داده

 با مفاهيم پايه متابولوميکس آشنا باشد . 

  متابولوميکس را استخراج کند و کيفيت آنها را بسنجد.با پايگاه هاي داده متابولوميکس آشنا باشد و بتواند داده هاي 

  بتواند داده هاي خام متابولوميکس بدست آمده از دستگاهGC-MS  را با نرم افزارAMDIS  .آناليز کند 

  بتواند ازMetaboAnalyst .براي تحليل داده هاي متابولوميکس استفاده کند   
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 محتوای دوره

 
Sessions 
(Date) 

Topics Headings Co-
Instructors 

1, 2 
 
(02.11.16) 

Basic concepts in systems 
biology 

 Philosophical frameworks and historical 
aspects of systems biology 

 Top-down and bottom-up approaches 

 Systems Biology: holistic, quantitative, 
predictive 

 Big data generation vs. big data analysis 

 Big data integration 
 

- 

3, 4 
 
(02.11.26) 

Dynamic Modeling of 
Biological Systems – I 
 
 

 What are models? 

 Mathematical modeling frameworks 

 Differential Equations 

 Mass action law 

 Kinetics of biochemical reactions 

 Phase plane 

 Introduction to ODE solvers 

 Parameter estimation 

 Limitations of dynamic modeling 

 Case Study 1: SPADAN: A pipeline for the 
construction of holistic ODE models 
 

Pooya 
Borzou 
 

5, 6 
 
(02.11.30) 

Dynamic Modeling of 
Biological Systems – II 
 
 

 Case Study 2: Stochastic Petri Net 
Modeling of Hypoxia Pathway Predicts a 
Novel Incoherent Feed-Forward Loop 
Controlling SDF-1 Expression in Acute 
Kidney Injury 

 Case Study 3: Modeling the TGF beta 
pathway with ODEs highlights the 
importance of intrinsic regulatory circuits 

 Case Study 4: Agent-based modeling and 
bifurcation analysis reveal mechanisms of 
macrophage polarization and phenotype 
pattern distribution 

Pooya 
Borzou 
 
Farnoush 
Kiyanpour 

7, 8 
 
(02.12.07) 

Microarray Data Analysis  Basics of microarray technique 

 GEO database 

 Data Normalization 

 False Discovery 

 Clustering 

 Principle component analysis 

Farnoush 
Kiyanpour 
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9, 10 
 
(02.12.14) 

Time-Course Gene 
Expression Data 
 

 Why time matters 

 Tools for time-course transcriptomics 
data 

 Interpretation of time-course data 

 Noise in gene expression 

 Noise in biological systems: good or bad? 

 Noise reduction motifs 
 

Farnoush 
Kiyanpour 

11, 12 
 
(02.12.21) 

Gene Set Enrichment 
Analysis 

 Gene Ontology 

 One-Dimensional Random Walk, GSEA 

 GO enrichment analysis 

 Pathway enrichment analysis 

 Transcription factor and kinase 
enrichment analysis 
 

Farnoush 
Kiyanpour 

13, 14 
(03.01.20) 

Biological Networks- I 
 

 Graph theory 

 Modules 

 Motifs  

 Construction of interaction networks 

 Analysis of biological networks 
 

Dr. Akbar 
Davoodi 
(Video) 
 
Farnoush 
Kiyanpour 

15, 16 
(03.01.27) 

Biological Networks-II 
 

 Pitfalls in the construction of biological 
networks 

 Case Study 1: A systems approach 
identifies novel drug targets for diabetic 
nephropathy 

 Case Study 2: metaheuristics algorithms 
for identification of driver nodes 

 Case Study 3: Weighted correlation 
network analysis (WGCNA) 

 Case Study 4: DIDL for big data 
integration 
 

Farnoush 
Kiyanpour 

17, 18 
 
(03.02.03) 

RNA-Seq Data Analysis-I  Introduction to next-generation 
sequencing technique 

 RNA-seq data 

 Linux for biologists 
 

Basireh 
Bahrami 
 

Farnoush 
Kiyanpour 

19, 20 
 
(03.02.10) 

RNA-Seq Data Analysis-II 
 
 

 Data preparation and quality control 
assessment 

 Alignment 

 Expression analysis 

Basireh 
Bahrami 
 
Farnoush 
Kiyanpour 



7 
 

21, 22 
(03.02.17) 

RNA-Seq Data Analysis-III 
 

 Principles of single-cell RNA-Sequencing 

 How to obtain data 

 How to perform quality control 
assessment 

 How to perform clustering 

 How to identify clusters’ annotations 

 Pseudo-balk analysis 

 Enrichment analysis 

Zahra 
Hamidifarid 
 
 
Farnoush 
Kiyanpour  
 
 
 

23, 24 
 
(03.02.24) 

Proteomics Data 
Analysis-I 

 Introduction to proteomics 

 Proteomics data acquisition 

 Data quality control 
 Principles of proteomics data analysis 

 

Farnoush 
Kiyanpour 

25, 26 
 
(03.02.31) 

Proteomics Data 
Analysis-II 

 Practice of proteomics data analysis 
(MaxQuant and Perseus)  

 Clinical Knowledge Graph 

Farnoush 
Kiyanpour 
 

27, 28 
 
(03.03.07) 

Metabolomics Data 
Analysis-I 

 Introduction to metabolomics 

 Metabolomics data acquisition 

 Data quality control 
 

Zahra 
Ramezani  
 
Farnoush 
Kiyanpour 

29, 30 
(03.03.21) 

Metabolomics Data 
Analysis-II 

 Practice of metabolomics data analysis 
(AMDIS and MetaboAnalyst) 
 

 

Zahra 
Ramezani  
 
Farnoush 
Kiyanpour 
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 قوانین و شرایط برگزاری دوره

فی داشته باشند و اآمار زيستی آشنايی کاهيم پايه در رود شرکت کنندگان در اين کلاس با مبانی بيوانفورماتيک و مفانتظار می .0

 طرح درس بر اين مبنا تنظيم شده است. 

 به ازاي حضور منظم شما در تمام جلسات درس مورد انتظار است. لطفاً در موارد خاص در صورت امکان از قبل هماهنگ کنيد. .1

 شود. هر جلسه غيبت نيم نمره از ارزشيابی نهايی کم می

وره شود، حضور فعال شما از ابتداي دبه صورت کارگاهی و با تکيه بر تمرين توسط فراگيران ارائه میبا توجه به اينکه درس  .3

ها به مطالعه بيشتر به دليل محدوديت زمان جلسات، لازم است در خارج از ساعات کلاس علاوه بر حل پروژهضروري است. 

 مباحث هر جلسه بپردازيد. 

 سوال مفهومی و نيز چند پروژه عملی خواهد بود. ارزشيابی نهايی به صورت ارائه چند .4

صدا کنيد. در موارد ضرورت با هماهنگی می توانيد آن را روشن لطفاً گوشی تلفن همراه خود را در طول کلاس خاموش يا بی .8

 داريد  نگه

 ر هر زمان از اين کلاس آزاد است.خوردن و آشاميدن د .5

 فرمائيد. مطرح با مسئول درس خود را  پيشنهاداتا است. لطفاً بازخورد شما از تجربه اين درس بسيار راهگش .7

 
 

 منابع

 Handbook of Systems Biology, Walhout and Dekker, 2013 

 Mathematical Modeling in systems Biology, Ingalls 

 Systems Biology: Introduction to pathway modeling, Sauro 

 Dynamic Systems Biology Modeling and Simulations, DiStephano 


