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Vinegar is a valuable food additive and preservative effective against food spoilage. 

Acetobacters are the most important bacteria in vinegar with significant worldwide importance 

in the vinegar production industry. Therefore, many studies have been done on these bacteria.  

This study aimed to isolate and identify acetic acid bacteria from vinegar by common bacterial 

culture methods and sequencing of the 16S rRNA gene. To isolate Acetobacter from vinegar, 

13 samples of different types of vinegar (made from grape, apple, and berry) were collected 

from various parts of Isfahan and transferred to the laboratory. The samples were cultured on 

specific media and identified using macroscopic and microscopic observations, and PCR through 

16S rRNA gene sequencing. Among the investigated samples, 3 Acetobacter samples 

were isolated. After performing PCR and comparing the sequence of the PCR product of all 

three 16S rDNA genes of bacteria with the data available in the NCBI gene bank, 99% similarity 

with Acetobacter pasteurianus was shown. By isolating Acetobacter from different types of 

vinegar, it is possible to investigate their ability to grow at high temperatures and with varying 

amounts of acetic acid and ethanol at various temperatures for the industrial applications of these 

bacteria. 
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Abstract 

Breast cancer is the most common malignancy among women worldwide and, owing to its marked 

genetic heterogeneity, presents substantial challenges for accurate risk stratification and optimal 

treatment selection. This narrative review with an analytical perspective aims to evaluate the clinical 

applications of Whole Exome Sequencing (WES), explore its associated challenges, and discuss future 

directions in breast cancer management. Relevant studies published up to 2026 were identified through 

systematic searches of the PubMed and Embase databases, and articles addressing the clinical utility of 

WES in breast cancer were included. Current evidence indicates that WES, by targeting the protein-

coding regions of the genome, enables the simultaneous detection of both established and novel genetic 

variants. Compared with targeted gene panels, WES offers more comprehensive coverage of clinically 

relevant genomic alterations, while remaining more cost-effective and clinically feasible than whole-

genome sequencing (WGS). WES has emerged as a valuable tool for characterizing tumour 

heterogeneity, assessing tumour mutational burden (TMB), identifying actionable genetic alterations, 

and supporting patient selection for immunotherapy and precision oncology approaches. Despite these 

advantages, several challenges continue to hinder the widespread clinical implementation of WES, 

including difficulties in interpreting variants of uncertain significance (VUS), technical and analytical 

variability, limited genomic data from underrepresented populations, and the financial and 

infrastructural requirements associated with large-scale sequencing. Overall, WES represents a 

powerful genomic technology with considerable potential to improve the diagnosis, prognostic 

assessment, and personalized treatment of breast cancer. As sequencing technologies and bioinformatics 

methodologies continue to advance, its role in routine clinical practice is expected to expand. However, 

the full realization of its clinical utility will depend on greater standardization, improved representation 

of diverse populations in genomic databases, and the development of robust frameworks for clinical 

interpretation and decision-making. 
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 چکیده 

های قابل توجهی را در  ترین بدخيمی در ميان زنان در سراسر جهان است و به دليل ناهمگنی ژنتيکی گسترده، چالش سرطان پستان شایع 

کند. این مطالعه مروری با رویکردی تحليلی با هدف بررسی کاربردهای بالينی  می بندی دقيق خطر و انتخاب درمان مناسب ایجاد  طبقه

اندازهای آینده این فناوری در مدیریت  های مرتبط و ارزیابی چشم( ، تبيين چالش Whole Exome Sequencing; WESیابی کل اگزوم )توالی 

و    PubMedهای اطلاعاتی  از طریق جستجو در پایگاه  2026سرطان پستان انجام شد. در این مطالعه مروری، مقالات منتشرشده تا سال  

Embase  یابی کل اگزوم در سرطان پستان انتخاب و مورد بررسی قرار  شناسایی شدند. سپس مطالعات مرتبط با کاربردهای بالينی توالی

شده و جدید  های شناختهیابی کل اگزوم با تمرکز بر نواحی کدکننده ژنوم، امکان شناسایی همزمان جهش گرفتند. نتایج نشان داد که توالی 

دهد و در عين غييرات ژنتيکی مرتبط با بيماری ارائه میتری از تهای ژنی هدفمند، پوشش جامع کند. این روش در مقایسه با پنلرا فراهم می

نقش مهمی در ارزیابی ناهمگنی    WESتر است. همچنين  صرفهبهیابی کل ژنوم از نظر هزینه و قابليت کاربرد بالينی مقرونحال نسبت به توالی 

اسب برای ایمونوتراپی و رویکردهای پزشکی دقيق ایفا  ( ، شناسایی اهداف درمانی و انتخاب بيماران منTMBتومور، تعيين بار جهشی تومور )

های  های ژنومی در جمعيتهای فنی و تحليلی، کمبود داده(، ناهمگنیVUSهای با اهميت نامشخص )کند. با این حال، تفسير واریانت می

یابی کل اگزوم به  روند. توالی ن به شمار می های اجرایی از جمله موانع اصلی کاربرد گسترده این فناوری در باليشده و هزینهکمتر مطالعه 

شده سرطان پستان  سازی آگهی و درمان شخصیعنوان یکی از ابزارهای توانمند پزشکی دقيق، ظرفيت بالایی برای بهبود تشخيص، پيش 

انتظار می  های بالينی بيش از پيش  اقبتهای بيوانفورماتيکی، نقش این فناوری در مریابی و روشهای توالی رود با پيشرفت فناوری دارد. 

های جمعيتی  های موجود در داده گسترش یابد. با این حال، تحقق کامل ظرفيت بالينی آن مستلزم استانداردسازی فرایندها، کاهش شکاف 

 .گيری بالينی است های مناسب برای تفسير و تصميمو توسعه چارچوب 

 

 تومور هتروژنیسرطان پستان، توالی یابی کل اگزوم،  کلمات کلیدی:
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 مقدمه 

   سرطان پستان و ضرورت رویکردهاي ژنومیک

 اپیدمیولوژي و عوامل خطر سرطان پستان 

نتيجه  پستان  تعامل  سرطان  ژنتيکی،  پيچيدهی  عوامل  از  ای 

در   عوامل  این  اگر چه  است.  زندگی  هورمونی، محيطی و سبک 

شناخت الگو های خطر نقش دارند، اما به تنهایی قادر به توضيح 

مطالعات     .(1) کامل ناهگنی بالينی و ژنتيکی این بيماری نيستند

اپيدميولوژیکی نشان داده اند که الگوی سنی بروز سرطان پستان  

توسعه  کشورهای  با  بهتفاوتیافته  در  دارد؛  که هایی   طوری 

بازه در  ایران  در  بروز  ميزان  سنی  بيشترین  سال    55تا    40ی 

. در حالی است که در کشورهای توسعه  (5-2) شودمشاهده می

  50توجهی از بروز سرطان پستان در زنان زیر  یافته، موارد قابل  

سال نيز گزارش شده است   39تا    20سال و حتی در گروه سنی  

. این تفاوت در الگوی سنی، ضرورت توجه به سایر عوامل  (6-8)

ز  ا کند.خطر از جمله شرایط هورمونی و محيطی را دو چندان می

مدت با استروژن  توان به مواجهه طولانیترین عوامل خطر میمهم

پاریتی و تأخير در اولين  )منارک زودرس، یائسگی دیررس، نولی

الکل،   مصرف  یونيزان،  )پرتوهای  محيطی  عوامل  بارداری(، 

های بافتی )تراکم بالای پستان( و  های شيميایی(، ویژگیآلاینده

توانند بر بروز  اشاره کرد که همگی می اقتصادی–عوامل اجتماعی

با وجود اهميت این    .  (11-9) و پيامدهای بيماری تأثيرگذار باشند

های فردی و  تفاوتتنهایی قادر به توضيح کامل  ها به  عوامل، آن

  الگوهای خانوادگی سرطان پستان نيستند، که این موضوع نشان 

بيماری   یدهنده پاتوژنز  در  پيچيده  ژنتيکی  پررنگ زمينه  نقش 

تر ساختار ژنتيکی بيماری  در همين چارچوب، بررسی عميق  .  است

یابی نسل جدید ضرورت توالیو ورود به رویکردهای ژنوميک مانند  

 .کندپيدا می

 هاي ژنومیک رویکردنقش عوامل ژنتیکی و ضرورت  

از موارد    10تا    5حدود   ارثی و   سرطان پستان بهدرصد  صورت 

کند.  ها بروز میهای ژنتيکی قابل انتقال در خانوادهناشی از جهش

و   BRCA1 های  های مرتبط با این نوع سرطان، ژن ترین ژن مهم

BRCA2   هستند که در حفظ ثبات ژنومی از طریق ترميم DNA 

ابتلا، بروز  نقش اساسی دارند و جهش در آن افزایش خطر  ها با 

این،  ز بر  است. علاوه  پستان همراه  و درگيری دوطرفه  ودهنگام 

نيز  PALB2 و   TP53  ،PTEN  ،CHEK2  ،ATMهایی مانند  ژن 

در افزایش خطر ابتلا نقش دارند، اگرچه شيوع کمتری دارند. با  

ژن این  حال،  سرطان  این  ژنتيکی  پيچيدگی  از  بخشی  تنها  ها 

 
1 Basal-like 

توضيح می را  از موپستان  بسياری  و در  ژنتيکی  دهند  علت  ارد، 

دهنده  ماند. این موضوع نشانبيماری همچنان ناشناخته باقی می

پلی ساختار  واریانتوجود  دخالت  و  کمتر ژنتيک  یا  نادر  های 

. در این راستا، استفاده از رویکردهای (13,  12)  شده استشناخته 

تر تغييرات ژنتيکی ضروری  تر برای بررسی جامعژنوميک گسترده 

  رسد.به نظر می

 بندي مولکولی سرطان پستانطبقه

بندی شناسی مولکولی منجر به طبقههای اخير در زیست پيشرفت

ها شده است.  سرطان پستان بر اساس پروفایل ژنتيکی و بيان ژن

تر داشته تر معمولاً رفتاری تهاجمیتومورهای پستان در زنان جوان

زیرگروه در  بيشتر  بازالو  مولکولی  رشد    2گيرنده  و  1لایک های 

( انسانی  اپيدمی  بندی  طبقه  -HER2مثبت  (HER2فاکتور 

بازالمی زیرگروه  سرطانشوند.  با  اغلب  که  سهلایک  گانه  های 

  HER2های استروژن، پروژسترون وــ فاقد بيان گيرنده 2منفی

   BRCA1طور چشمگيری با جهش در ژن  پوشانی دارد، بهــ هم

های  ، جهش در ژنBRCA1/2مرتبط است. علاوه بر جهش در  

TP53    وGATA3    نيز در تومورها گزارش شده است که هر یک از

پاسخ به  توانند بر پيشاین تغييرات ژنتيکی می آگهی بيماری و 

الگوهای مولکولی نه این  باشد. شناخت  تأثيرگذار  تنها در  درمان 

درمانی  پيش رویکردهای  انتخاب  در  بلکه  تومور،  رفتار  بينی 

های پرخاطر اهميت اساسی ژنتيکی در خانواده هدفمند و مشاوره

 .  (16-14) (1)شکل  دارد

و   اهمیت  پستان:  سرطان  زودهنگام  تشخیص 

 رویکردهاي تشخیصی

 اهمیت تشخیص زودهنگام در پیامدهاي بالینی

بهبود  در  اساسی  نقش  پستان  سرطان  زودهنگام  تشخيص 

ماری کند. شناسایی بيآگهی و افزایش بقای بيماران ایفا میپيش

دهد و امکان  تنها موفقيت درمان را افزایش میدر مراحل اوليه نه

سازد، بلکه نياز به  تر را فراهم میکارانههای محافظهانجام جراحی

درمانی و پرتودرمانی را کاهش داده و بار مالی و روانی وارد  شيمی

اند که تشخيص . مطالعات نشان داده(17)کند  بر بيماران را کم می

اوليه می  پنجدر مراحل  بقای  ميزان  از  تواند  بيش  تا  را    90ساله 

دهد افزایش  اینک (18)  درصد  به  توجه  با  در  .  پستان  سرطان  ه 

مراحل ابتدایی غالباً بدون علامت است، عواملی مانند آگاهی پایين  

برنامه نبود  و  سلامت  خدمات  به  محدود  دسترسی    های جامعه، 

توانند موجب تأخير در تشخيص و در  یافته میغربالگری سازمان

پيشرفته مراحل  به  بيماری  پيشرفت  ایننتيجه،  از  شوند.  رو،  تر 

2 negative)-(Triple 

https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/
https://ibhf.shandiz.ac.ir/


    1405خرداد  . 1 شماره. 3 دوره                          بهداشت و غذا                   شناسی،یستدر ز يکانفورمات 16

         Journal Homepage: https://ibhf.shandiz.ac.ir/ 

توانند موجب تأخير در تشخيص و در  یافته میسازمانغربالگری  

ن

 
مسيرهای سيگنالينگ در سرطان سينه.   . 1شکل   

 

موقع همچنان مؤثرترین راهبرد برای ارتقای تشخيص دقيق و به

 .  (21-19, 17)شود بقا و کيفيت زندگی بيماران محسوب می

 غربالگري تا تأیید مولکولیرویکرد تشخیصی: از  

تشخيص و غربالگری سرطان پستان شامل یک فرایند چند مرحله  

ای از غربالگری تا ارزیابی مولکولی و ژنتيکی است که هدف آن 

 . (22)تعيين ویژگی های تومور و هدایت درمان است 

 هاي تصویربرداري؛ اولین سطح تشخیصروش

به روش تصویربرداری  نقش های  تشخيص،  سطح  اولين  عنوان 

بالينی دارند و   بروز علائم  از  پيش  تومورها  کليدی در شناسایی 

کنند  ومير ناشی از این بيماری ایفا میسهم مهمی در کاهش مرگ  

روش(24,  23) این  انکار  غيرقابل  اهميت  وجود  با  ها،  . 

 های بالا، دسترسی محدود در برخیهایی مانند هزینهمحدودیت

ان متراکم  ویژه در زنان جوان با بافت پست  به  مناطق و دقت متغير

دارد   روش(25)وجود  این  ميان  در  به.  ماموگرافی  عنوان ها، 

شود و در تشخيص ضایعات  استاندارد غربالگری اوليه شناخته می

وکارسينوم داکتال    )DCIS) 1کتال درجااوليه مانند کارسينوم دا

 
1 Ductal carcinoma in situ 
2 Invasive ductal carcinoma 
3 Magnetic Resonance Imaging 

دارد )IDC) 2مهاجم دقت  .  (27,  26)  کاربرد  که  مواردی  در 

ویژه در زنان جوان یا افراد دارای   یابد بهتصویربرداری کاهش می

عنوان روش مکمل برای بهبود  سونوگرافی به    ،بافت پستان متراکم

   .(29-27) گيردمورد استفاده قرار می حساسيت تشخيصی

مغناطيسی   تشدید  تصویربرداری  تشخيصی،  مسير  ادامه  در 

MRI))3 ویژه در افراد پرخطر، برنامه با ارائه تصاویر با وضوح بالا، به  

ریزی پيش از جراحی و پایش درمان نئوادجوانت ارزشمند است. 

حساسيت بالای این روش در تشخيص تومورهای مخفی، آن را به  

ت، اما هزینه بالا و احتمال نتایج  ابزاری قدرتمند تبدیل کرده اس

از محدودیت -30)شوندهای اصلی آن محسوب میمثبت کاذب 

پوزیترون/سی .  (32 گسيل  توموگرافی  نهایت،  اسکندر     تی 

(PET/CT)4  ،تومورهای دارای فعاليت متابوليک بالا   با شناسایی 

زمان در اختيار قرار طور هم  اطلاعات عملکردی و آناتوميک را به

بيماری، شناسایی متاستازهای  بندی  دهد. این روش در مرحله  می

دارد، هرچند.  کاربرد  درمان سيستميک  به  پاسخ  ارزیابی  و    دور 

ردیابمحدودیت به  دسترسی  و  فضایی  وضوح  در    هایهایی 

 . (36-33) های پيش روی آن استرادیواکتيو از چالش

4 Positron Emission Tomography/Computed   

   Tomography 
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و  روش تشخیص  تأیید  ایمونوهیستوشیمی؛  و  پاتولوژي  هاي 

 تعیین زیرگروه 

نمونهیافته نيازمند  تصویربرداری  در  مشکوک  برداری   های 

بافت   ارزیابی  هستند.  پاتولوژیک  بررسی  و  شناختی  )بيوپسی( 

انجام   1 (NGS)بندی ناتينگهام تومور با استفاده از سيستم درجه  

شود که ترکيبی از سه مؤلفه اصلی شامل درجه تشکيل توبول، می

هسته  است  پلئومورفيسم  ميتوزها  تعداد  و  روش   .(39-37)ای 

( نقش  به IHC )2ایمونوهيستوشيمی  طلایی  استاندارد  عنوان 

گيرنده وضعيت  تعيين  در  بندی    کليدی  طبقه  و  تومور   های 

استروژن  گيرنده  ارزیابی،  و شامل  دارد  پستان    مولکولی سرطان 

ER)3(  گيرنده پروژسترون ،PR)4(  گيرنده فاکتور رشد اپيدرمی ،

تکثيری  HER2) )5  2انسانی   شاخص   ،(Ki67)    مرگ ليگاند  و 

طبقه L1)-(PD 6شده  ریزیبرنامه در  نشانگرها  این  بندی  است. 

لومينال  A)لومينال    های مولکولی سرطان پستانزیرگروه  ،B  ،   

HER2  گانه منفی( و انتخاب رویکرد درمانی هدفمند  مثبت و سه

دارند  اساسی  نظير  پيشرفته های  فناوری    . (43-40)  نقش  تر 

چندگانه  ایمونوفلورسانس  7ایمونوهيستوشيمی  ارزیابی   8و  امکان 

سلولهم پيچيده  تعاملات  بررسی  و  بيومارکر  چند  های  زمان 

کنند که این اطلاعات برای توموری با ریزمحيط تومور را فراهم می

 
1 Nottingham Grading System 
2 Immunohistochemistry 
3 Estrogen receptor 
4 Progesterone receptor 
5 Human Epidermal Growth Factor Receptor 2 

مکانيسم رویکردهای  درک  توسعه  و  درمانی  مقاومت  های 

 .(47-44)ایمونوتراپی ارزشمند هستند 

پیش روش ژنتیکی؛  و  مولکولی  و  هاي  تومور  رفتار  بینی 

 سازي درمان شخصی

پيشآزمون  اطلاعات  ارائه  با  ژن،  بيان  پروفایل  و  های  آگهی 

در  بينیپيش انقلابی  ایجاد  گيری تصميمکننده،  درمانی  های 

تر نياز بيماران ها به پزشکان در تعيين دقيقاند. این آزمون کرده

شيمی میبه  شایانی  کمک  کمکی  مهمدرمانی  این کنند.  ترین 

 ها عبارتند از: آزمون 

Oncotype DX®    ژن، نمره عود  21با بررسی بيان(RS) 9   را در

منفی محاسبه کرده    HER2تومورهای گيرنده هورمونی مثبت و  

درمانی کمکی مورد استفاده قرار گيری برای شيمیو در تصميم

ژن، تومورها را در   70با بررسی    ®MammaPrint.  (48)گيردمی

کم و  پرخطر  دسته  متاستاتيک دو  عود  احتمال  نظر  از  خطر 

میطبقه  بيان     ®EndoPredict  . (49)کند  بندی  از  ترکيبی 

با  ژن  همراه  را  هورمونی  سيگنالينگ  و  تکثير  با  مرتبط  های 

پارامترهای بالينی مانند اندازه تومور و درگيری گره لنفاوی برای 

کار میدقيقبرآورد   به  عود  بر    ®Prosigna.  (50)  گيردتر خطر 

، زیرگروه ذاتی تومور و خطر (PAM50)ژن    50اساس الگوی بيان  

6 Programmed Death-Ligand 
7 Multiplex IHC 
8 Multiplex Immunofluorescence 
9 Recurrence Score 

 
 . غربالگری در سرطان پستان  و  تشخيصی  های  روش. 2شکل 
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- 51) (2)شکل  کندساله تعيين می 10عود دور را در بازه زمانی 

53)   . 

 هاي آینده هاي نوین در تشخیص؛ افقفناوري  

در سالپيشرفت فناوری  افقهای  اخير،  در  های  را  های جدیدی 

تشخيص سرطان پستان گشوده است. تحليل دیجيتال و هوش 

الگوریتمبا بهره  )AI) 1مصنوعی   از  های یادگيری عميق و  گيری 

رادیولوژی، دقت   و  پاتولوژی  تصاویر  تحليل  یادگيری ماشين در 

بينی پاسخ  بندی تومور، سنجش ميزان تهاجم و حتی پيشطبقه 

به را  درمان  دادهبه  افزایش  چشمگيری  .     (56-54)اند  طور 

فوریه طيف  تبدیل  فروسرخ  به2IR) -FTسنجی  نيز  یک (  عنوان 

سنجی مولکولی، امکان تشخيص سریع و غيرتهاجمی روش طيف  

برای  تغييرات بيوشيميایی بافت را فراهم کرده و پتانسيل بالایی  

  شناسایی .  (57)  کاربرد در پایش درمان و تشخيص زودهنگام دارد

  منجر  هانانو بادی  ترشح  یا  سنتز  در  مؤثر  زیستی  مسيرهای  و   هاژن 

  ارتقای  و  زیستی  مهندسی  برای  را  جدیدی  مسير دانش،  این.  شود

  درمان  در  ویژهبه  شتری،  هایبادینانو    پزشکیزیست  کاربردهای

پيشرفت  .کرد  خواهد  فراهم  سرطان، دیگر  این  از  در  مهم  های 

مایع   بيوپسی  بررسی   حوزه،  در گردش خون    DNAو  توموری 
3ctDNA) یابی نسل جدید  ( است. در این ميان، توالیNGS) 4( 

امکان بررسی هم با سرطان پستان،    با  زمان چندین ژن مرتبط 

جهش اطلاعات  شناسایی  تومور،  جهشی  بار  تعيين  و  نادر  های 

درمان انتخاب  برای  در  ارزشمندی  ایمونوتراپی  و  هدفمند  های 

 . (58)دهد رار میاختيار پزشکان ق

NGS  در سرطان پستان 

 NGS اصول و کاربردهاي

 NGS مهم از  پيشرفتیکی  حوزه ترین  در  اخير  دهه  دو  های 

زمان تعداد زیادی    شود که امکان بررسی همژنوميک محسوب می

ها، کل ژنوم یا نواحی هدف را با سرعت و دقت بالا فراهم  از ژن 

ژنتيکی عمدتاً به  های  کند. پيش از ظهور این فناوری، آزمون می

توالی ژنی   روش  تک  توانایی   5سنگر   یابی  که  بودند  محدود 

زمان چندین ژن را نداشتند و به همين دليل، قادر  شناسایی هم  

این   نبودند.  تومورها  در  موجود  ژنتيکی  تنوع  کامل  به شناسایی 

فرصت رفتن  دست  از  به  منجر  اغلب  تشخيص محدودیت  های 

 . ( 62-59) شد انتخاب درمان مناسب میزودهنگام یا 

 
1 Artificial intelligent 
2 Fourier Transform Infrared Spectroscop 
4 Circulating Tumor DNA 
4 Next Generation Sequencing 
5 Sanger sequencing 
6 Whole Exome Sequencing WES 

7 Targeted Sequencing 

 یابی نسل جدیدهاي توالیانواع روش

یک    NGSفناوری   هر  که  است  متنوعی  رویکردهای  شامل 

ها  ترین این روشکاربردهای خاصی در پژوهش و بالين دارند. مهم

از:  و  WGS   در   عبارتند  کدکننده  نواحی  شامل  ژنوم  کل 

میتوالیغيرکدکننده   از جامع  WGSشود.  یابی  را  دیدگاه  ترین 

  ها، اضافات وای، حذفهای نقطهتغييرات ژنتيکی از جمله جهش

میبازآرایی ارائه  بزرگ  ساختاری  مقابل،   .(63) دهد  های    در 

)توالی اگزوم  کل  کدکننده   WES )6یابی  نواحی  روی  بر  تنها 

 از   درصد  2ها( متمرکز است که اگرچه کمتر از  پروتئين )اگزون

  های جهش  از  درصد  85  حدود  اما  دهند،می  تشکيل  را  ژنوم  کل

  WES همچنين،.شوند می  یافت نواحی  این در ها بيماری با  مرتبط

های حجيم بوده و داده  WGSاز لحاظ هزینه مقرون به صرفه تر از  

کند. در عين حال، اطلاعات ارزشمندی درباره  کمتری توليد می

. از  ( 65,  64)آورد  ها فراهم میهای مؤثر بر عملکرد پروتئينجهش

توالی دیگر،  هدفمند سوی  که 7یابی  است  مجموعه  روشی  تنها 

های  های مرتبط با یک بيماری خاص )مانند پانلمشخصی از ژن 

و غيره(    BRCA1/2, TP53, PALB2ژنی سرطان پستان شامل  

شوند. این روش عمق پوشش بالاتری داشته، هزینه  یابی میتوالی

همچنين،    . (63)   تر استهای آن سادهکمتری دارد و تفسير داده

ترنسکریپتوتوالی رونوشت 8میابی  کامل  مجموعه  بررسی  های  به 

ارزشمندمی 9ژنی اطلاعات  و  الگو  یپردازد  ها،  ژن   يانب  یدرباره 

  کندفراهم می 11ی ژن   هاییو همجوش 10يرایمختلف پ   هاییزوفرما

(63) . 

توالی  در اپینهایت،  مانند  روش شامل 12ژنتيک یابی  هایی 

کروماتين    ایمونوپرسيپيتاسيون  یا  DNA 13یابی متيلاسيون توالی

توالی با  تغييرات  14( seq-ChIP)   یابی همراه  مطالعه  امکان 

و تغييرات هيستونی را فراهم    DNAژنتيکی مانند متيلاسيون  اپی

 . (67,  66, 63)کنند  می

 در سرطان   (WES) یابی کل اگزومنقش توالی 

 WES   تر نواحی کدکننده، امکان شناسایی هم  با پوشش گسترده

 شده و ناشناخته را فراهم کرده و شکاف    های شناختهزمان واریانت  

پر می را  بالينی و ژنوميک تحقيقاتی  از  مهم بين تشخيص  کند. 

در سرطان پستان نه تنها یک ابزار تشخيصی،    WESاین منظر،  

کشف ابزار  یک    WES   (. 70-61،68)  شودمیمحسوب   بلکه 

8 Transcriptome Sequencing 
9 Transcriptome 
10 Splicing variants 
11 Gene fusions 
12 Epigenetic Sequencing 
13 Methylation Sequencing 
14 Chromatin Immunoprecipitation sequencing 
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یابی، نقش مهمی  های توالی  عنوان بخشی از نسل جدید فناوریبه

زا، تحليل مسيرهای مولکولی و  های بيماری  واریانتدر شناسایی  

روش   به  نسبت  و  است  کرده  ایفا  دقيق  پزشکی  های  توسعه 

 (.71) دهدتری از تغييرات ژنتيکی ارائه میهدفمند، دید جامع  

داده نشان  مطالعات  کههمچنين  هم  WES اند  بررسی  امکان    با 

های    شده و ناشناخته، قابليت شناسایی ژنهای شناختهژنزمان  

جدید مرتبط با سرطان و تغييرات مسيرهای سيگنالينگ را دارد  

های پنلی محدود قابل دستيابی نيست .از این رو، این  روشکه در  

نه تشخيص  فناوری  برای  زیست تنها  کشف  برای  بلکه  شناسی ، 

 . (65,  64) بيماری در سطح مولکولی نيز اهميت دارد

با مطالعات سرطان: از ژنتیک ارثی تا ژنومیک   WES ارتباط

 تومور

 WES  و ارثی  اختلالات  زمينه  در  موفقيت  تکابتدا  به  ژنی 

شناسایی   در  مهمی  نقش  توانست  و  یافت  دست  چشمگيری 

بيماری بيماریهای  ژن  این  مولکولی  تشخيص  بهبود  و  ایفا  زا  ها 

در مطالعات    WESها، کاربرد  . با توجه به این موفقيت( 68)کند  

از  انکولوژی نيز گسترش یافت. این گسترش رویکردهای ژنومی 

ژنتيک ارثی به انکولوژی، ریشه در شباهت بنيادین ميان اختلالات 

ژنی و سرطان دارد: هر دو پدیده ناشی از تغييرات در ماده  تک  

های ارثی، جهش در  ژنتيکی هستند. با این تفاوت که در بيماری

زایا  تجمع  وجود   1خط  نتيجه  عمدتاً  سرطان  که  حالی  در  دارد، 

های کليدی در طول زندگی  های سوماتيک در ژن تدریجی جهش

شود که  سرطان اساساً یک بيماری ژنومی محسوب می  .(72)است  

جهش  انباشت  اثر  ژندر  در  تمایز،  ها  رشد،  تنظيم  مسئول  های 

با تمرکز بر نواحی    WESشود.  و آپوپتوز ایجاد می  DNAترميم  

حدود   )که  پروتئين   تشکيل   را  ژنوم  از  درصد  2تا    1کدکننده 

  بيماری  با  مرتبط  هایجهش   از  درصد   85  حدود  حاوی  اما  دهندمی

 ژنتيکی  تغييرات  این   شناسایی  برای  ارزشمند  ابزاری  ، (  هستند

 . (64) کند می فراهم

 در مطالعات سرطان WES مزایاي

WES  دی دارد  یابی مزایای متعدهای سنتی توالینسبت به روش

که آن را به یکی از رویکردهای اصلی در ژنوميک سرطان تبدیل  

امکان کشف    WESهای جدید و نادر:  شناسایی جهش  کرده است: 

ژنجهش در  جدید  شناخته های  کمتر  یا  ناشناخته  را های  شده 

کند که ممکن است در تومورزایی نقش داشته باشند.  فراهم می

 2های محرک سرطان این رویکرد اکتشافی به ویژه در شناسایی ژن

 
1 Germline 
2 Driver Genes 
3 Intratumoral Heterogeneity 

است   از   .(16)مؤثر  بدخيم  تومورهای  تومور:  ناهمگنی  بررسی 

اند که هر کدام ممکن  های سلولی متنوعی تشکيل شدهجمعيت 

با عمق پوشش    WESاست پروفایل جهشی متفاوتی داشته باشند.  

را آشکار سازد که   3توموری   تروژنی درونتواند این همناسب می

 . ( 69)در مقاومت به درمان و عود بيماری نقش کليدی دارد 

مجموعه  شناسایی  با  تومورزایی:  مولکولی  مسيرهای  درک 

تومور،  جهش هر  در  موجود  نقشه   WESهای  ترسيم  امکان 

کند. این اطلاعات  فراهم می مسيرهای سيگنالينگ مختل شده را

کند،  های بنيادین تومورزایی کمک میتنها به درک مکانيسمنه  

 . (71)نماید بلکه اهداف درمانی بالقوه را نيز شناسایی می

TMB:   WESبرای  می جهشتواند  کل  تعداد  های  محاسبه 

به عنوان یک   TMBسوماتيک در هر تومور به کار گرفته شود.  

پيش به    بينیبيومارکر  ایمونوتراپی،  به  پاسخ  ویژه  کننده 

، مورد توجه قرار گرفته است  4های ایست بازرسی ایمنیمهارکننده

(73). 

جهش سوماتيک:  شناسایی  و  لاین  ژرم  است   WESهای  قادر 

های سوماتيک )اختصاصی تومور( و هم  زمان هم جهشهمطور به

های ژرم لاین)ارثی( را شناسایی کند. این ویژگی به ویژه  جهش

نه ارثی مانند سرطان پستان ناشی از جهش های با زميدر سرطان 

BRCA1/2  می و  دارد  و  اهميت  ژنتيک  مشاوره  برای  تواند 

 . (74) های پرخطر مورد استفاده قرار گيردغربالگری خانواده

 در سرطان پستان  WES کاربردهاي بالینی

 WES  منحصربه قابليت  هم  با  شناسایی  در  خود  زمان  فرد 

ژرمجهش بينشهای  )اکتسابی(،  سوماتيک  و  )ارثی(  های  لاین 

در   دخيل  مولکولی  مسيرهای  و  ژنتيکی  علل  درباره  ارزشمندی 

ارائه   سرطان،  میتومورزایی  ژنوميک  اصلی  اهداف  از  یکی  دهد. 

پيشرفت تومور را  5های محرکشناسایی جهش است که رشد و 

توانند به عنوان اهداف درمانی بالقوه مورد  کنند و میهدایت می

 .  (75)توجه قرار گيرند 

مورد   74,127که با شرکت    2025در یک متاآناليز بزرگ در سال  

های منجر کنترل انجام شد، واریانت  748,181سرطان پستان و  

،  BRCA2  ،BRCA1های  در ژن  )PTV) 6شدن پروتئين  به کوتاه

CHEK2  ،PALB2  ،ATM    وMAP3K1   با خطر سرطان پستان

مرتبط شناخته شدند. نکته حائز اهميت در این مطالعه، شناسایی  

جدید   ژن  در    ATRIPو    BARD1دو  بار  اولين  برای  که  بود 

4 Immune Checkpoint Inhibitors 
5 Driver Mutations 
6 Protein-Truncating Variant 
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ارتباط آماری معناداری با سرطان پستان    WESمطالعات مبتنی بر

 نشان دادند. 

در   جهش  حاملان  در  که  شد  مشخص  و    BRCA1همچنين 

BRCA2 شده در    دادهابتلا به سرطان تشخيص    ، نسبت شانس

سال بيش از دو برابر تشخيص در سنين بالاتر است.   55سنين زیر  

نيز یک مطالعه جامع در دانشگاه کمبریج در سال   این  از  پيش 

 ژن در سه مجموعه   15,000با تحليل بار ژنی روی بيش از    2024

ها  VPT، ارتباط UKB2و  BCAC1  داده بزرگ شامل کنسرسيوم

با خطر سرطان پستان در سطح معنی   برای  را  اگزوم  داری کل 

ATM  ،BRCA1  ،BRCA2  ،CHEK2  ،PALB5  وMAP3K1  

  ( توجهی  قابل  آماری  ارتباط  و  کرده  برای    >P)⁴⁻10تأیيد  را 

LZTR1  ،ATRIP    وBARD1   از سوی دیگر،    .  (66)  نشان داده بود

 شده نيز اهميت  های کمتر بررسیمطالعات انجام شده در جمعيت

WES اند. به عنوان دادهنشان    را در شناسایی تغييرات سوماتيک

مطالعه در  روی  مثال،  منطقه    52ای  از  پستان  سرطان  نمونه 

از   بيش  آفریقا،  شمال  و  سوماتيک   37,000خاورميانه  واریانت 

شده    جهش محرک شناخته  648ها  شناسایی شد که از ميان آن

  TP53  ،PIK3CA  ،GATA3  ،PTEN  ،SF3B1هایی مانند  در ژن 

بينی  توجه در این مطالعه، پيشه جالب  یافت شد. نکت  KMT2Cو  

از آن  1,803 ها مسيرهای  جهش محرک جدید بود که بسياری 

از جمله ژن های دخيل در مسيرنوترکيبی همولوگ    DNAترميم  

(BRCA2  ،RAD51Cتطابق عدم  ترميم   ،)DNA   (MLH1  ،

(MSH2  ( و مسيرترميم برشی نوکلئوتيدیERCC2،ERCC3   را )

می قرار  تأثير  شامل  تحت  عمدتاً  نيز  جهشی  الگوهای  دادند. 

های مولکولی  هایی بين زیرگروهبود و تفاوت  C>Tهای  جانشينی

های دارای سابقه قوی  همچنين بر روی خانواده  . (76)مشاهده شد  

در   جهش  فاقد  اما  پستان  از  BRCA1/2سرطان  بيش   ،2,120  

ژن  گردید که  نادر شناسایی  مانند  واریانت  و    UBASH3Aهایی 

PAX7    با امتيازCADD    زایی بالا(  دهنده آسيب)نشان  20بالای

آن ميان  میدر  دیده  میها  نشان  یافته  این  تجمع شد.  که  دهد 

تواند  های متعدد میهای با ریسک پایين و متوسط در ژن واریانت

افزایش دهد صورت همبه ارثی به سرطان پستان را    افزا استعداد 

(77). 

اهميت کاربرد این فناوری  WES در ایران نيز مطالعات مبتنی بر

بومی نشان دادهرا در جمعيت در یک مطالعه روی سه    .اندهای 

آذری در یک زن با سرطان پستان دوطرفه، -بيمار از قوميت ایرانی

بيماری هموزیگوت  ژن  (c.6067G>Aزا  واریانت  در   )ATM  

 
1 Breast Cancer Association Consortium 
2 UK Biobank 
3 Case study 
4 ّ Frame shift 

های اختصاصی واریانترا در کشف   WES شناسایی شد که اهميت

 .   ( 78)کند جمعيتی برجسته می

  BRCA1/2های  در مطالعه ای دیگری، تمام نواحی کدکننده ژن

بيمار ایرانی با معيارهای سرطان پستان    50در    NGSبا استفاده از  

  ، (درصد  32  بيمار )  16زا در  های بيماری  ارثی بررسی شد. واریانت

یافت شد. یک    BRCA2مورد در    4و    BRCA1  در  مورد  12  شامل

و چهار    BRCA1در   (p.Cyc27Valfs*4)زا  واریانت جدید بيماری

واریانت که قبلاً در بيماران ایرانی گزارش نشده بودند، شناسایی  

از   اینکه  جالب  بيماری  12گردید.  در  واریانت  سه  BRCA1زا   ،

مشترک واریانت  دارای  نامرتبط  (  (p.Arg1203Termخانواده 

تواند به عنوان یک واریانت مکرر در جمعيت ایران بودند که می

 .  (79) مطرح شود

را    WESنيزاهميت  3مطالعات موردی  علاوه بر مطالعات جمعيتی،

اند. برای مثال، در یک زن های نادر نشان دادهدر تشخيص واریانت

و سابقه خانوادگی    38 با کارسينوم مجرایی مهاجم  ایرانی  ساله 

زا در ژن  احتمالاً بيماری  4تغيير چارچوب یک جهش    WESقوی،  

SAMD9  با اهميت نامشخص در ژن واریانت  و    TTKهای  و دو 

BRAF یابی خطر ابتلای فرد و غربالگری شناسایی کرد که در ارز

داشت   اهميت  مطالعه  .(80)خانواده  در  روی  همچنين،    13ای 

التهابی  پستان  سرطان  به  مبتلا  تونس،   (5IBCبيمار  در   )

ژنجهش در  ترميم  هایی  کليدی  ،  BRCA2شامل    DNAهای 

FANCA  وFANCL   تعداد تغييرات  آن،  بر  علاوه  شد.  مشاهده 

  PLEKHM1و    ABRAXAS1  ،XRCC2هایی مانند  کپی در ژن 

،  RAD54Lهای التهابی و کاندیداهای جدید مانند  و جهش در ژن 

GJB2    وFAN1  دهنده  ز نشانها نيگزارش گردید. تحليل بيان ژن

تواند بر رشد تومور ها بود که میافزایش یا کاهش بيان برخی ژن

های  آگهی بيماران تأثيرگذار باشد. مطالعه بر روی سرطانو پيش

  missenseها از نوع  دوطرفه پستان نيز نشان داد که بيشتر جهش 

نوکلئوتيدی  واریانتو   تک  تک  (6SNVهای  تغييرات  و  بوده   )

ترین الگوهای جهشی را تشکيل شایع  C>Aو    C>Tنوکلئوتيدی  

 . (81) دهندمی

بيمار مبتلا به   56روی    WESدر مطالعه ای دیگر، با استفاده از  

سيبری  در  بوریات  قومی  گروه  از  تخمدان  و  پستان  سرطان 

 16در   8( PV)  زایا بيماری (LPV)7زا های احتمالاً بيماریواریانت

 سه   بار،  اولين  برای.  شد  شناسایی(  56  نفراز  9)  بيماران  درصد

در این گروه قومی کشف    BRCA2  ژن  در  لاینژرم  نادر  واریانت

صورت مکرر در  به     RAD51D c.757C>Tشد. همچنين واریانت

5 Inflammatory Breast Cancer 
6 Single Nucleotide Variants 
7 Likely Pathogenic Variant 
8 Pathogenic variant 
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با    . (82)  گردید  مشاهده  بوریات  بيماران  درصد4 این،  بر  علاوه 

داده از  از    WESهای  استفاده  بيش  کننده  شرکت  150,000از 

های هماتوپویتيک بدون  ، ارتباط بين تکثير کلونUK Biobankدر

آشکارناهنجاری بالينی  خ  )CHIP)1های  را  و  پستان  سرطان  طر 

متغيرها،وجود   تعدیل  از  پس  کرد.    درصد   19با    CHIPبررسی 

 محور،  ژن  تحليل  در.  بود  همراه  پستان  سرطان  خطر  افزایش

شانس    ATM  در  جهش و  3.97)نسبت   )DNMT3A    نسبت(

 . (83) عنوان عوامل کليدی شناسایی شدند ( به33/1شانس 

مورد  178/4روی  WESشاهدی بزرگ، -در یک مطالعه ای مورد

از زنان هيسپانيک/لاتينا   344/4سرطان پستان و   انجام   2کنترل 

 3(LOF)های از دست دهنده عملکردشد. نتایج نشان داد واریانت

با خطر سرطان پستان با گيرنده استروژن منفی    FANCMدر ژن  

کند  (. این مطالعه پيشنهاد می6.7ارتباط قوی دارد )نسبت شانس  

پنل  FANCMکه   به  پستان    باید  سرطان  غربالگری  ژنی  های 

 . (84) اضافه شود

می نشان  مطالعات  جامع  مرور  مجموع،  حدود  در  ژن   30دهد 

شدهبه شناخته  پستان  سرطان  خطر  عوامل  شامل  عنوان  که  اند 

بالا ) ژن  نفوذ  با  نفوذ  BRCA1  ،BRCA2  ،PTEN  ،(TP53های   ،

( پایين   CHEK2  ،BRIP1  ،ATM،PALB2متوسط  نفوذ  و   )

(MAP3K1  ،LSP1  ،TERT  ،CASP8  ،مجموع در  هستند.   )

و  یافته جمعيتی  مطالعات  بزرگ،  متاآناليزهای  از  حاصل  های 

عنوان به  WESمطالعات موردی همگی بر این نکته تأکيد دارند که  

جهش شناسایی  در  قدرتمند  ابزار  سرطان  یک  با  مرتبط  های 

پستان، درک مسيرهای مولکولی تومورزایی و هدایت رویکردهای  

کند. با این حال،  شده نقش کليدی ایفا می  سازیدرمانی شخصی

ای از تغييرات  های چشمگير، هنوز بخش عمدهبا وجود پيشرفت

در   نژادی  تنوع  و  مانده  باقی  ناشناخته  سرطان  مسئول  ژنتيکی 

به ژنتيکی  بيشتر  مطالعات  توجه  نيازمند  مهم  چالش  یک  عنوان 

  .(16) است

 در سرطان پستان WES هاي بالینی و اجرایی  چالش

 ها هاي فنی و استانداردسازي دادهچالش

بالای   پتانسيل  با  در شناسایی جهش  WESعليرغم  های مرتبط 

بالينی گسترده   سرطان پستان و هدایت درمان هدفمند، کاربرد 

ترین  های متعددی مواجه است. یکی از مهماین فناوری با چالش

ها، هتروژنی تکنيکال است که ناشی از تفاوت های تکنيکی  چالش

در   پروتوکلی  کيتمیها  آزمایشگاهو  در  تفاوت  های  باشد. 

استراتژی سغنی اگزوم،  واریانت  ازی  شناسایی   Variant)های 

 
1 Clonal Hematopoiesis of Indeterminate Potential 
2 Hispanic/Latino 

calling)  می جمعيتی  ساختار  سوگيریو  به  منجر  های  تواند 

شود و    WESهای    دستی دادههای پایين  سيستماتيک در تحليل 

بر   علاوه  را در مطالعات مختلف کاهش دهد.  نتایج  تکرارپذیری 

برداری،  حوه نمونه تحليلی، مانند نهای پيشاین، تنوع در پروتکل

سازی کتابخانه، منبع دیگری از تغييرات و آماده  DNAاستخراج  

آزمون  بالينی  اعتبارسنجی  که  بر  است  مبتنی  را    WESهای 

های استاندارد و هماهنگ  کند . درنتيجه، نبود پروتکلپيچيده می

بين سطح  دادهدر  ادغام  و  مطالعات  نتایج  مقایسه  های  المللی، 

های مختلف را دشوار ساخته و مانعی جدی در  رم حاصل از پلتف

شود .  مسير پذیرش جهانی این فناوری در کلينيک محسوب می

تفسير   داده VUS همچنين،  در  وفور  به  یافت    WESهای  که 

 WES های اساسی در کاربرد بالينیشوند، یکی دیگر از چالشمی

خيم، زا و  خوشتمایز ميان واریانت های بيماری .رودبه شمار می

پایگاه پيشرفته،  بيوانفورماتيکی  ابزارهای  داده  نيازمند  های 

موارد مطالعات عملکردی تکميلی   و در بسياری  جمعيتی جامع 

 . (85, 70)بر و پرهزینه هستند است که همگی زمان 

 هاي تحلیل داده، نابرابري ژنومی و زیرساختی چالش

و    WESهای توليدشده توسط  چالش مهم دیگر، ابعاد عظيم داده

تحليل استخراج پيچيدگی  برای  نياز  مورد  بيوانفورماتيکی  های 

های محاسباتی  اطلاعات بالينی معنادار است. این امر به زیرساخت

و نيروی انسانی متخصص نياز  افزارهای تحليلی دقيق  پيشرفته، نرم

ویژه در کشورهای با درآمد  دارد که در بسياری از مراکز درمانی، به

و   دیجيتال  شکاف  این  نيست.  دسترس  در  متوسط،  و  پایين 

های موجود در دسترسی به تواند به تشدید نابرابریتخصصی می

پيشرفت اگرچه  دیگر،  سوی  از  شود.  منجر  هدفمند  های  درمان 

د ژنچشمگيری  شناسایی  پستان  ر  سرطان  مستعدکننده  های 

اما تنوع نژادی در مطالعات ژنتيکی همچنان   حاصل شده است، 

مقياس یک چالش اساسی است. بيشتر مطالعات ژنوميک بزرگ  

های داده  اند و پایگاهتبار متمرکز بودههای اروپاییبر روی جمعيت 

واریانت  تفسير  برای  جمعيت مرجع  سایر  در  اها  جمله ها،  ز 

این  جمعيت  است.  محدودتر  بسيار  آسيایی،  و  خاورميانه  های 

بينی خطر و کاهش دقت پيش  VUSکمبود منجر به نرخ بالاتر  

مندی از مزایای درمان    شود و عدالت در بهرهها میدر این جمعيت 

ها، توسعه   برد. برای کاهش این محدودیتهدفمند را زیر سؤال می

  چند قوميتی و افزایش مشارکت جمعيت   های داده ژنومی  پایگاه

است.  ضروری  ژنوميک  مطالعات  در  شده  مطالعه  کمتر  های 

مدل   از  استفاده  بر  همچنين  مبتنی  پيشرفته  محاسباتی  های 

3 Loss of Function 
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ها  تواند به بهبود دقت تفسير واریانتهای متنوع جمعيتی میداده

های  در نهایت، هزینه  . (87,  86)   کمک کند VUS و کاهش نرخ

توالی پ بالای  فقدان  و  بيمه یابی  آزمون وشش  برای  کافی  های  ای 

های سلامت، مانع از ادغام گسترده  جامع ژنومی در بسياری از نظام

WES  ( 89,  88)  شوددر مسيرهای تشخيصی و درمانی روتين می . 

 WES انداز آینده و مسیرهاي تحول چشم 

 WES   انداز آینده کاربرد بالینیچشم  

بالينی   کاربرد  بر    WESآینده  غلبه  به سمت  پستان  در سرطان 

رود.  های نوین پيش میهای فعلی و ادغام با سایر فناوریچالش

ابزارهای  رود که با استانداردسازی پروتکلانتظار می ها و توسعه 

بيوانفورماتيکی یکپارچه، هتروژنی تکنيکال کاهش یافته و قابليت  

یابد. رویکرد  افزایش  نتایج  یادگيری  اطمينان و تکرارپذیری  های 

چارچوب   1عميق  نتایج    CanAgeمانند  استخراج  برای  که 

داده  سازی شخصی از  سرطان  خطر  مورد  در  ژرمشده  لاین های 

شده طراحی  تحليلاگزوم  نویدبخش  دقيقاند،  و  های  تر 

محاسباتی  مقياس ابزارهای  همچنين،   . هستند  آینده  در  پذیرتر 

که با استفاده از یادگيری ماشين قادر    HRProfilerنوینی مانند  

صرفاً   2(HRD)  نقص ترميم نوترکيبی همولوگ  به شناسایی دقيق

از این    WESهای  با داده برای استفاده حداکثری  هستند، راه را 

های پلی  هایی مانند مهارکنندهبينی پاسخ به درمانها در پيشداده

ADP-مراز  پلی ریبوز(PARP)3 پيشرفتهموار می این  ها  سازند. 

پرهزینه و محدود است،  را که هنوز   WGS تواند وابستگی به  می

کاهش دهد و دسترسی به این بيومارکر مهم بالينی را در دسترس 

 . ( 90)قرار دهد 

 هاي نوین در پزشکی دقیقبا فناوري WES ادغام

توالیچشم از  فراتررفتن  آینده،  سمت    DNAیابی  انداز  به 

چند یکپارچه  داده 4اُميکسی -رویکردهای  ترکيب  های  است. 

WES  داده مانند:  با  ترنسکریپتوميک  ،  RNA-Seqهای 

دید   متابولوميکس،  و  از  جامعپروتئوميکس  های  مکانيسمتری 

امکان   و  داد  خواهد  ارائه  تومور  مسيرهای  مولکولی  شناسایی 

فراهم می را  اهداف درمانی جدید  و  کند. هوش  مقاومت درمانی 

الگوریتم و  در مصنوعی  محوری  نقش  ماشين  یادگيری  های 

دادهیکپارچه   این  الگوهای  سازی  کشف  حجيم،  و  پيچيده  های 

مدل توسعه  و  به  بينیپيشهای  پنهان  پاسخ  برای  دقيق  کننده 

فا خواهند کرد. علاوه بر این، ادغام  آگهی بيماران ایدرمان و پيش

WES    و مایع  بيوپسی  مداومبررسیبا  های  فقا  ctDNA  های 

جدیدی را برای تشخيص زودهنگام عود بيماری، پایش پاسخ به  

های مقاومت به صورت غيرتهاجمی و  درمان و شناسایی مکانيسم

ی  های بالينگشاید. در نهایت، انجام کارآزماییدر زمان واقعی می

نگر برای اعتبارسنجی بالينی و اثبات اثربخشی و  بزرگ و آینده  

، گامی  WESبودن راهنماهای درمانی مبتنی بر    صرفه  به مقرون  

ضروری برای تبدیل این فناوری از یک ابزار تحقيقاتی به بخشی  

ناپذیر از مراقبت روتين بالينی و تحقق وعده پزشکی دقيق  جدایی  

 . (91) لا به سرطان پستان استبرای همه بيماران مبت

 گیرینتیجه
 WES عنوان یک فناوری پيشرفته ژنوميک، تحولی شگرف در به

این  است.  کرده  ایجاد  پستان  سرطان  مولکولی  مبانی  شناسایی 

لاین و سوماتيک،  های ژرمزمان جهشروش با قابليت شناسایی هم

در    ATRIPو    BARD1های جدیدی مانند  تنها به کشف ژننه  

ای ت منطقههای بزرگ کمک کرده، بلکه در مطالعاسطح جمعيت 

پروفایل آفریقا،  تا  خاورميانه  و  از  اختصاصی  جهشی  های 

نادر را آشکار ساخته است. کاربرد بالينی  واریانت در    WESهای 

درمانی، تعيين بار جهشی تومور های قابل هدف  شناسایی جهش

پيش پزشکی و  تحقق  برای  را  مسير  ایمونوتراپی،  به  پاسخ  بينی 

شخصی درمان  و  وجود  شدسازیدقيق  با  است.  کرده  هموار  ه 

های با اهميت نامشخص و تنوع هایی مانند تفسير واریانتچالش

می انتظار  مطالعات،  در  محدود  هزینهنژادی  کاهش  با  های  رود 

در تشخيص،    WESهای نوین، نقش  یابی و ادغام با فناوریتوالی

 آگهی و درمان سرطان پستان بيش از پيش گسترش یابد. پيش
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