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  گام  های اوميکس، پس از فرآيند کنترل کيفيت، اوليندر روند تجزيه و تحليل بيوانفورماتيکی داده 

در اين راستا،   .همتراز شوند  مرجع  ژنوم های هر نمونه مبتنی برتجزيه و تحليل اينست که خوانش

انگيزه    شده   پيشنهاد  همترازی  مرحله   اين  برای  محققان  توسط  متعددی  افزارهاینرم اين  با  است. 

مقايسه  حاضر،  مطالعه  از  هدف  دوقابليت  تحقيقاتی،   و HISAT2 همترازکننده   افزارنرم  های 

TopHat2    شده يابیتوالی  هایخوانش  همترازی   در  ابزار  دو  اين  دقت  و  عملکرد  بررسی  است که به  

  برای  حساس   و  سريع   برنامه،  HISAT2پردازد.  می (RNA-Seq) های ترانسکريپتومیداده   تحليل   در

  حافظه  به   نياز  و  بالا  سرعت  دليل به ،  يابی نسل جديد های توليد شده توسط توالیهمترازی خوانش

  را  جديد  اتصال  هایمکان  شناسايی  توانايی  TopHat2،  مقابل   در  .است  گرفته  قرار   توجه   مورد  کمتر

  دقيقی   و  حساس  هایترازیهم  که ،  کند می  ترکيب  شده   شناخته   هایرونوشت  به   يابی مستقيمنقشه   با

   RNA-seqهایمنظور، از مجموع داده  بدين  .کند می  ايجاد  تکراری  بسيار  هایژنوم  برای  حتی  را

داده   4 کيفيت  از کنترل  بعد  استفاده شد.  نرمنمونه جنين جوجه  از  استفاده  با  ،  FastQCافزار  ها 

اين پژوهش نشان داد که انجام   Trimmomatic افزارنرم  مبتنی برويرايش توالی   نتايج   گرفت. 

موفقيت  با  را  هاخوانش  از  ٪687/93  تواند می  HISAT2  افزارنرم با  رفرنس  کند.    همتراز  ژنوم 

 با    HISAT2همچنين،.  دشمحاسبه  درصد    TopHat2  ،85/85افزار  مقدار توسط نرم  درحاليکه، اين

ارزش    اين  که،حالی در  پيدا کرد،  اختصاص  ژنوم  در   خاص  جايگاه   يک  به   هاداده   از   درصد     68/88

برای  ب  TopHat2   35/79عددی  میه درصد  پژوهش  اين  پيام  مجموع  در  آمد.  اين  دست  تواند 

دارد.    TopHat2افزار  نسبت به نرم  بهتری  عملکرد  موارد  اکثر  در HISAT2 افزار عبارت باشد که نرم

برنامه می  باعث  هاويژگی  اين  پيچيده   هایداده   و  بزرگ  هایپروژه   برای  HISAT2  شود 

 مانند  خاص،  موارد  برخی  در  هنوز  TopHat2  حال، اين  باشد. با  تریمناسب  ترانسکريپتومی انتخاب

  بين   های انتخابملاک  بنابراين،.  دهد   ارائه  مفيدی  نتايج  تواند می  ها،ژن  ادغام   به  مربوط  هایتحليل 

 .  شود انجام استفاده  مورد هایداده  نوع و تحقيق خاص نيازهای اساس بر  بايد   افزارنرم دو اين
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توالی  بالا،  عملیاتی  قابلیت  با   RNA  (RNA-Seq)یابی  فناوری 

  را   نمونه  یک  از  شده  بیان  هایRNA  همه  کمیت   تعیین  و  شناسایی

  را   رونویسی  پیچیده  مناظر  در  کاوش   قابلیت   و  سازدمی  ممکن

 همچنین، بعنوان (،Marguerat and Bähler 2010) دهدمی افزایش

  توسعه   گرفته،  قرار  پذیرش  مورد  ایدر مقیاس گسترده  که  فناوری

  های ایزوفرم شناسایی  و  ترانسکریپت  بیشتر  پوشش ارائه در و  یافته

  بر   جایگزین،  اتصال  هایمکانیزم  یافتن  امکان  با  آن  جدید

  مقرون   و  سریع  پیشرفت   وجود  با.  است   گرفته  پیشی  هامیکروآرایه

  تحلیل   کلان،  هایداده  تولید  در  ترانسکریپتومیکس   بودن  صرفه  به

  زیستی   اهمیت   با   هاداده  معنادار  تفسیر  برای  بیوانفورماتیکی  مؤثر

 (. Raplee et al. 2019)  است  ضروری

 در اسپلایسینگ که فرآیند دلیل در این سناریوی مورد بحث، به 

RNA  ترازکننده انتخاب دهد،یوکاریوتی رخ می  از ابزار مناسب 

افزار مورد استفاده باید  بنابراین، نرم .است  اهمیت زیادی برخوردار 

باشد. در  داشته را های هضم آنزیمیجایگاه توانایی شناسایی سریع

  تحلیل   و  تجزیه(  یابیمکان  یا)  ترازیهم   این پازل محاسباتی، مرحله

  محاسباتی   فرآیند  برترینزمان  و  ترینفشرده  RNA-Seq  هایداده

 آزمایش یک از شده تولید هایخوانش شامل همترازی زیرا، است،

  دقت  و  محاسباتی   کارایی  زمانیکه،.  است   مرجع   ژنوم  با  یابیتوالی

  همترازی   ابزار  انتخاب  باشند،  مرتبط  های جنبه  از  نتایج  بیولوژیکی 

 (.Bianchi et al. 2023) است  اساسی کار،  این برای  مناسب 
  و   است   RNA-seq  آنالیز  مسیرهای  اکثر  در  مرحله  اولین  همترازی

. دارد  بستگی  آن  به  شدتبه   مراحل بعد  هایتحلیل  و  تجزیه  دقت 

 با .  است   شده  ایجاد  همترازی  مرحله  این  برای  زیادی   هایالگوریتم

  این   همترازی،  افزارهاینرم   از  استفاده   روزافزون  رشد  به  توجه

  به   موضوع،  این.  است   شده  برخوردار  ایویژه  اهمیت   از  افزارنرم 

  مختلف   رویکردهای  از  حاصل  نتایج  مقایسه  اما  است   ارزشبی  ظاهر

 (. در این راستا، چندینBahrami 2020)   است   دشوار  و  کنندهگیج

  جمله   از  مرجع،   ژنوم  یک   به  همترازی   برای  افزارینرم   پلتفرم

Tophat2  (Kim et al 2013 )  و Hisat2  است   شده  ارائه  (Kim et 

al. 2019).  TopHat2  دلیل به  اما،   بود   محبوب   انتخاب  یک  

  . است   شده  جایگزین  HISAT2  توسط  آن  محاسباتی  ناکارآمدی

TopHat2  و  HISAT2  کوتاه   همترازی  محبوب  ابزار  روی   بر  

Bowtie2  اندشده  ساخته  (Langmead and Salzberg 2012).  در  

 گرفته  نظر  در  سریع  کننده  ابزار بیوانفورماتیکی تراز  دو  هر  که،حالی

  تحلیل   بر  توجهی  قابل  طوره ب  تواندمی  بهینه  تراز  انتخاب  شوند،می

  های ترازکننده  عملکرد  ارزیابی  بنابراین،.  بگذارد  تأثیر  دست  پایین

 است   مهم  بسیار  کار  برای  بهینه  ابزار  شناسایی  برای  مختلف

(Westermann and Vogel 2021).  TopHat2  از Bowtie برای 

 همترازی   از  استفاده  با  هامناطق اگزون  به  هاخوانش  کردن  راستا هم 

  رویکرد   یکاز    HISAT2  کند،می  استفاده   شده تقسیم  هایخوانش

 این .(Kim et al. 2013)  بردمی  بهره  گراف  بر  مبتنی  راستاییهم 

  به   تریدقیق  و  ترحساس  هایراستاییهم  است  ممکن  رویکردها،

 .(Dobin et al. 2013) دهند ارائه ژنوم

  و   تجزیه  برای  را  مختلف  ابزارهای  که  دارد  وجود  مطالعه  چندین

نتایج مطالعات   .کرده است   مقایسه  RNA  یابی توالی  هایداده  تحلیل

که داده  نشان   هایخوانش   درصد  نظر  از  Star2  برنامه  مختلف 

  بهتری   عملکرد  ، HISAT2با  مقایسه  در  همتراز شده  فرد  به  منحصر

 در  TopHat2  و  HISAT2  در  نشده  همتراز  خوانش  درصد  دارد و

(. برنامه Dharshini et al. 2020است )  بیشتر  ژنومی  مجموعه  دو  هر

HISAT2   همسویی   و  کندمی   تراز  را  کمتری  هایخوانش  تعداد  

دارد،توالی  با  بیشتری مشابه    خطر   به  را  ترازیهم   دقت   که  های 

شود  می  اشتباه  هایخروجی  به  منجر  بالقوه  طوره ب  و  اندازدمی

(Raplee et al. 2019محققین نشان داد .)  ند که برنامه TopHat2در 

 درصد  دلیلبه  اسپرم  mRNA  برای  STAR  و  HISAT2  با  مقایسه

بوده    ثر ؤ م   بیان  کم  های ژن  سازیکمی   و   بالاتر  اگزونیک  همترازی

و همکاران   Elyasi Zarringhabaie(.  Ramya et al. 2021)   است 

 Bowtie2و    TopHat2, HISAT2  افزارهاینرم (، به مقایسه2023)

اما،   .پرداختند  های ترانسکریپتومی گاوجهت تجزیه و تحلیل داده

افزار مناسب برای تجزیه ای جهت انتخاب نرمتاکنون مطالعه

بدین  های ترانسکریپتومی مرغ انجام نشده است.  و تحلیل داده

تحلیل    مسیر  دو  مقایسه  مطالعه حاضر   از  منظور، هدف و  تجزیه 

  منظور هب  TopHat2  و  HISAT2  از  استفاده  با  مختلف  بیوانفورماتیک

  برای   بهینه  ابزار  شناسایی  و  هاآن   خروجی   کیفیت   و  عملکرد  ارزیابی

-RNAهای ترانسکریپتومی )داده  تحلیل   و   تجزیه  و   دقیق  همترازی

seqمرغ بود ).   

  مقدمه 
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داده از  پژوهش  این  انجام  جنین  برای  نمونه  چهار  مجموع  های 

  از  استفاده با بافت جنینی  RNA جوجه استفاده شد. در ابتدای کار،

  دستورالعمل   از شرکت دنازیست و مطابق  RNA  جداسازی  کیت 

سازنده   از  RNA  خلوص  بررسی  برای  .شد  استخراج  شرکت 
اسپکتروفتومتر و    و   شد  استفاده  NanoDrop  (USA)  الکتروفورز 

 مورد بررسی  درصد  1  آگارز  ژل  روی   بر  آلودگی  و  تخریب   هرگونه

و  کل   RNA پس از استخراج  .(Rostami et al, 2019قرار گرفت )

نمونه کیفیت  و  کمیت  از  نمونهاطمینان  موردنظر،  برای های  ها 

آنتوالی از  و  کاوش  ژن  توپاز  به شرکت  ابتدا  به شرکتیابی    جا 

Novogene    ها با استفاده  یابی نمونهچین ارسال شدند. توالی کشور

Novaseq ( Truseq stranded, Illumina 6000  از فناوری ایلومینا

kit Total RNA  )های داده  اولیه  کیفیت   صورت پذیرفت. سنجش 

حذف   .( Andrews 2010)  شد  بررسی  FastQC (v0.11.5)  با  خام

 افزارهای با کیفیت پایین و حذف آداپتورها با استفاده از نرم خوانش

Trimmomatic  ( 0.39  نسخه  ):پارامترهای   با 
ILLUMINACLIP:TruSeq3-PE.fa:2:30:10 LEADING:25 

TRAILING:25 MAXINFO:90:0.90 AVGQUAL:20 

MINLEN:50 از  .دش  انجام "ILLUMINACLIP"   شناسایی  برای  

  که   شد،  استفاده  TruSeq3-PE.fa  از  استفاده  با  آداپتوری  آلودگی

آلودگی با شامل   روش آستانه حد با منطبق، غیر باز 2 آداپتوری 

شناسایی   ساده روش آستانه حد با و 30 آداپتور شناسایی پالیندرومی

  و   "LEADING:25"  از  همچنین،  بود. 10 آداپتور

"TRAILING:25"  25  از  کمتر  کیفیت   با  هایخوانش  حذف  برای  

  " MAXINFO:90:0.90".  شد  استفاده  هاخوانش  انتهای  و   ابتدا  از

  حداکثر   شامل  که  شد،  استفاده  کیفیت   اساس  بر  هاخوانش  برش  برای

  با   هاییخوانش  تنها .  بود  0/ 90  کیفیت  نسبت  حداقل   و   90  طول

  حفظ   "MINLEN:50"  از  استفاده  با  نوکلئوتید  50  از  بیشتر  طول

کیفیت   با   هاییخوانش  نهایت،  در.  شدند   با   20  از  کمتر  میانگین 

 .Bolger et al)اند  خورده  برش  "AVGQUAL:20"  از  استفاده

2014 .) 

های ترانسکریپتوم با ژنوم مرجع جوجه از خوانش جهت همترازی

نرم   ؛ HISAT2 (v2-2.2.1)   (Bankizadeh et al. 2021  افزاردو 

Bankizadeh et al. 2022  )و  (v2-1.1)TopHat2   (Kim et al. 

  Ensembl  از  جوجه  GTF  استفاده شد. ژنوم مرجع و فایل (2015
(https://ftp.ensembl.org/pub/release 

110/fasta/gallus_gallus/dna/)  نتایج شدند.  از  حاصل دریافت 

-درصد توالی شده، همتراز توالی کل  درصد به صورت همترازی

 های همترازدرصد توالی و جایگاه یک به مختص همتراز شده ایه

 .است  شده گزارش افزارهر نرم برای جایگاه یک از بیش به شده

 

 .شد انجام FastQC افزارنرم  از استفاده با هاداده کیفیت  کنترل

،  معمولاً  است. شده ارائه  1  در شکل کیفیت  سنجش نتایج خلاصه

ها در شوند. نمونهحذف می کیفیت بی ویرایش، نوکلئوتیدهای هنگام

اطلاعات بودند.  برخوردار  کیفیت خوبی  از    آماری  مطالعه حاضر 

مربوطخوانش ) مختلف های نمونه به  های  جدول  آورده   (1در 

میانگینشده و   دو برای هاخوانش GC محتوای اند.  کنترل  گروه 

به که دست هب درصد  49و   50/ 5ترتیب  تیمار    میانگین  با آمد 

ها  نمونه  همه در هاخوانش همه طول  .دارد مطابقت  قبلی  هایگزارش

نوکلئوتیدهای میانگین و بود بازنوکلئوتیدی   جفت  150  تعداد 

آداپتورهای صفر هاخوانش همه برای نیز (N) نشده خوانده  بود 

ایلومینا   عمومی  آداپتورهای نوع از هاخوانش همه برای استفاده مورد

در داده تشخیص آداپتورها   هاخوانش  در ویرایش مرحله شد. 

ها  شوند. در این مطالعه آداپتورها از خوانش می حذف و  شناسایی

بودند.هب شده  حذف  کامل  ویرایش پس طور   دیگر  یکبار نیز از 

جدول    شد. انجام هاداده کیفیت بهبود از اطمینان برای کیفیت  سنجش

های ترنسکریپتومی بر روی ژنوم  نتایج حاصل از همترازی توالی 2

نرم دو  از  استفاده  با  نشان   HISAT2و    TopHat2  افزار مرجع  را 

بر می همترازی  میزان  بیشترین  شده،  ارائه  نتایج  به  توجه  با  دهد. 

که    (93/ 687)  بوده  HISAT2  افزارروی ژنوم مرجع مربوط به نرم

( که  >05/0Pدارد )  TopHat2  افزارداری نسبت به نرماختلاف معنی

کدکنندهمی نواحی غیر  آنالیز  در  باشد. سهم    miRNA  تواند  مفید 

است    85/ 85در همترازی بر روی ژنوم مرجع    TopHat2  افزارنرم 

همچنین، بیشترین میزان همترازی به    که میزان قابل توجهی است.

به مربوط  نیز  جایگاه  )می   HISAT2  یک  نشان  >05/0Pباشد  که   )

را ژنوم روی بر همترازی عمل است  توانسته دهدمی  با مرجع 

از نتایج بر تواندمی که دهد انجام بیشتری اختصاصیت  حاصل 

  هاواد و روشم 

  نتایج 
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نتایج این پژوهش نشان داد، درصد    .باشد تأثیرگذار بعدی آنالیزهای

تر از نتایج حاصل از  پایین  HISAT2  همترازی به چند جایگاه در

معنی  TopHat2  افزارنرم  اختلاف  این  و  است  بوده  نبوده  دار 

(05 /0P>.)   

ها  درصد از کل خوانش  5، تنها  2با توجه به نتایج ارائه شده در شکل  

 جایگاه یک  از تراز چندگانه داشته و به بیش  HISAT2  افزاردر نرم

 TopHat2  افزاراست که برای نرم شده متصل مرجع ژنوم نقشه روی

دهنده اختصاصیت بالای  درصد بوده است که نشان  6/ 5این میزان  

ارتباط  HISAT2  افزارنرم   از حاصل هایخوانش همترازی با در 

 با ژنوم مرجع است.  RNA-Seq هایداده

 

 

 RNA-Seq  همترازی  محبوب  ابزار  دو  عملکرد  ما  پژوهش،  این  در

  مسیر   در   مرحله  اولین  همترازی  که،آنجایی  از.  کردیم  مقایسه  را

RNA-Seq  ،کیفیت،   بررسی)   هاداده  پردازشپیش  از  پس  است  

  یک   که  است   مهم  بسیار  ،(و ...  خواندن  برش  آداپتور،  توالی  حذف

  صحت  زیرا،.  کند  عمل   خوبی  به  مختلف   شرایط   در  همترازی   ابزار

  بستگی   دقیق  همترازی  به  به شدت  مراحل بعدی  استنتاج  و  تحلیل

نرم  .دارد مقایسه  زیادی جهت  مطالعات  مختلف  تاکنون  افزارهای 

همترازی انجام شده که نتایج متنوعی حاصل شده است. نتایج یک  

  های مکان  در  نامناسب   خوانش  مستعد  HISAT2مطالعه نشان داد،  

توالی  ژنومی تکراریحاوی  و  های   های همترازی  STAR  بود 

(. Raplee et al. 2019کرد )  ایجاد تریدقیق

 

 

 

 

 

 
 FastQCافزار وسیله نرمنمودار گرافیکی کنترل کیفیت به -1شکل 

 
 HISAT2و  TopHat2افزار نرم در جایگاه یک از بیش به همترازی و اختصاصی جایگاه یک به همترازی کل، همترازی درصد -2جدول 

 درصد همترازی به چند جایگاه  درصد همترازی به یک جایگاه  درصد همترازی کل  تعداد نمونه  افزار نرم 

TopHat2 4 b 85/85 b 35/79 5/6 

HISAT2 4 a 687/93 a 68 /88 007/5 

SEM  44/0 87/0 8/0 

 (.>05/0Pدارند ) باهم داریمعنی تفاوت باشندمی مشابه غیر حروف دارای که ستون هر اعداد

 

  بحث

 مطالعه  مورد هاینمونه  در هاخوانش آماری اطلاعات -1جدول 
 نمونه جنین مرغ بومی

 تیمار  کنترل  هاخوانش 

 2نمونه  1نمونه  2نمونه  1نمونه 

 22325770 17155039 25334499 25271676 هاتعداد کل خوانش 

 150 150 150 150 طول خوانش 

 GC 51 50 50 48درصد 
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 . TopHat2 و HISAT2 افزارهایها در نرممقایسه دقت همترازی خوانش -2شکل 

 

  و   HISAT2  محبوب  همترازی  ابزار  پژوهشی با هدف مقایسه دو

STAR2  ابزارهای است،  شده    نتایج   به  مختلف   همترازی   انجام 

 تعداد  و  شده  تراز  هایخوانش  تعداد  محاسباتی،  زمان  نظر  از  متفاوتی

 دو  بین  همترازی  میزان کلی  .شدند  منجر  متفاوت  شده  بیان  هایژن

ب  مشابه  افزارنرم برای  طوریهبود،  برای    HISAT2  ،03 /98که  و 

STAR2    نرخ   در  تفاوت   گزارش شده است. اگرچه  98/ 78مقدار آن  

 همترازی   هایخوانش  تعداد  در  تفاوت  بوده،  کم  نسبتاً   کلی   همترازی

ترتیب  به  STAR2و    HISAT2.  است  ترتوجه  قابل  فردمنحصربه

همترازی    صورتبه  را  هاخوانش  درصد از  81/ 66و    80/ 47میزان  

توجه کردند،  تراز  جایگاه  یک   این  که  است   مهم  نکته   این  به  به 

 تواندمی  فردمنحصربه  همترازی  های خوانش  تعداد  نظر  از  تفاوت

  نهایی   بیولوژیکی  نتایج  در  مسیر یا  در  بعدی  مراحل  برای  پیامدهایی

  خواهیم می  .شود  گرفته  نظر  در  هاآن   تفسیر  هنگام  باید  و  باشد  داشته

همترازی به چند جایگاه   بالاتر میزان HISAT2 که برای کنیم تأکید

 با  مقایسه  در   HISAT2  برای  درصد  17/ 12)  است   شده  گزارش

 از.  HISAT2)  (Bianchi and Marco 2023)  برای  درصد  15/ 9

می  آنجاییکه، جایگاه  چند  به    گزارش   به  منجر  تواندهمترازی 

  تحلیل   و  تجزیه  مانند مراحل بعدی  هایتحلیل  بر  و   شود  نادرست 

  (، Deschamps-Francoeur et al. 2020) بگذارد  تأثیر  تفاوت بیان

  های ژن  شناسایی  به  منجر  تواندمی  بالقوه   طور هب  موضوع   این  تصحیح

  برای   ممکن  توضیحی  تواندمی  این.  شود  HISAT2  توسط  بیشتری

  به   نسبت   تریمتفاوت  بیان  با  هایژن  HISAT2  چرا  که  باشد  این

STAR2  می شناسایی  نتایجرا  پژوهشگران   با را مشابهی کند. 

نمودند،  حاصل انسان ژنوم شده سازیشبیه هایداده از استفاده

 ژنوم  روی   را  ها خوانش  از  بیشتری  درصد  TopHat2طوری که،  هب

 از  بالاتر  درستیبه  همترازی  درصد  همچنین،.  کندمی  ترسیم  مرجع

 کننده   کد  غیر  مناطق  گرفتن  در  تواندمی  است، که  افزارها نرم  سایر

باشد،   مفید  کننده  کد  غیر  های  RNA  سایر  و  ها  miRNA  مانند

گزارش  دارای حساسیت   HISAT2افزار  نرم  که کردند همچنین، 

 کمتری از حافظه و بوده هاخوانش همترازی خصوص در بیشتری

 دارای این بر علاوه  .کندمی استفاده دیگر افزارهاینرم به نسبت 

 لذا،  .باشدمی مرجع به ژنوم همترازی برای بالاتری صحت  و دقت 

بر روی ژنوم   RNA-Seqهمترازی آنالیزهای   برای  که کرد پیشنهاد

  دیگر   (. ازBahrami et al. 2020استفاده شود )   HISAT2مرجع از  

  های خوانش  مدیریت   در  آن  توانایی  به   توانمی HISAT2 مزایای

  نشان   مطالعات  برخی   حال،  این  با  .کرد  اشاره  چندگانه  و  پیچیده

  تجزیه   مانند  خاصی   هایتحلیل  در  است   ممکن TopHat2 که  اندداده

 کند. علاوه بر این،  عمل  بهتر  هاژن  ادغام  به  مربوط  هایتحلیل  و

بود که    برتر  ترازها  سایر  به  نسبت   STAR  کننده  تراز  کلی  عملکرد

رسید   درصد  90  از  بیش  به  آزمایش  مختلف  شرایط  در  کلی دقت   با

(Cox et al. 2024).   باز    دقت   گیریاندازه خوانش  سطح 

ارزشمندی   در  کننده   تراز  هر   کارایی  مورد  در  را  نوکلئوتیدی، 

  ای شیوه  به  مرجع  ژنوم  روی  بر  RNA-Seq  هایخوانش  همترازی

  اینترون   یک  و  اگزون  یک  بین  اتصال  تشخیص.  کندمی  ارائه  آگاهانه

 اتصال  دقت   طریق   از  و  کارآمد  اتصالات  همترازی  تا  دهدمی  اجازه

  تطابق   برای  پایه   سطح  دقت.  شود  گیریاندازه  کننده  تراز  هر  برای
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 Coxeآید )می   حساب  به  ژنوم  در  هاآن  مبدا  هایمکان  با  هاخوانش

et al. 2024).  هایهمترازی داده مختلف افزارهاینرم برخی مقایسه 

جمله:    RNAتوالی   تعیین از حاصل و   TopHat2, HISAT2از 

Bowtie2  صورت همترازی بیشترین که داد مرجع نشان ژنوم روی 

 بوده  TopHat2افزار  نرم  از استفاده با گاو مرجع ژنوم روی گرفته

و    TopHat2افزارهای  نرم  موجود، هایخوانش کل از  .است 

HISAT2 مرجع ژنوم روی را درصد 92/ 526و  94/ 197ترتیب به 

بیشتری  HISAT2افزار  نرم   .نمودند همتراز اختصاصی   عملکرد 

و    اختصاصی جایگاه یک به را هاداده از درصد  89/ 202داشت 

که کرد همتراز افزار  نرم خصوص در پارامتر این  درصورتی 

TopHat2    میزان توالی از درصد  87/ 812به   کل از بود. هاکل 

و   HISAT2درصد توسط    3/ 324تنها   شده گرفته کار به هایتوالی

 مرجع ژنوم جایگاه یک از بیش با   TopHat2درصد توسط    6/ 385

نرم  همتراز  دیگر افزارنرم دو با مقایسه در  Bowtie2افزار  شدند. 

 نشان ها به وضوحآن  تحقیق از حاصل نتایج  .داشت  پایینی عملکرد

 تجزیه نتایج در بزرگی نقش مرجع ژنوم با صحیح همترازی که داد

 افتراقی هایژن بیان شناسایی برای ویژهبه بیوانفورماتیکی،  تحلیل و

 را مشخص همترازی برنامه یک که دهدمی نتایج نشان این  .دارد

 اعمال  RNA-seqهای  داده مجموعه برای عمومی طورهب تواننمی

پیشرفت حالی در .کرد قابلکه،   یابی،توالی فناوری در توجه های 

 نوکلئوتید 300 از بیش به را نوکلئوتید خروجی هایخوانش طول

 کند. اما، پیدا افزایش همترازی دقت  ممکن است  است، داده افزایش

 بیوانفورماتیک تأثیر ابزارهای اهمیت  بر تحقیق این از حاصل نتایج

 کند. پس،می  تأکید بود، این مطالعه هدف که هاتوالی همترازی برای

انجام  که شودمی پیشنهاد  صحیح، دستی پایین آنالیزهای جهت 

نرم هایداده توسط   مرجع ژنوم با  HISAT2افزار  ترانسکریپتوم 

همچنین، نتایج   .(Elyasi Zarringhabaie et al. 2023) شوند همتراز

تراز داد،   HISAT2  و  TopHat2،  STAR  هایکننده  مقایسه  نشان 

TopHat2  راپایین عملکرد   سایر   حالیکه،  در  داشته،  ترین 

. یافتند  دست   بیشتر  درصد یا  90  رونوشت   پوشش  به  هاترازکننده

  خروجی   به  نشده،همتراز    هایخوانش  تعداد  بیشترین  این،  بر  علاوه

TopHat2  توجه به اینکه پشتیبانی   با.  داشتند  تعلق  TopHat2  قطع 

شده،  HISAT2  و  شده آن   در  که   نیست  تعجب   جای   جایگزین 

  داشته   را  عملکرد  کمترین  ما  معیارهای  همچنین  و  قبلی  مطالعات

  استفاده   مراتبی  سلسله  سازینمایه  طرح  یک  از  HISAT2.  باشد

 اتصال  تشخیص محل   افزایش  برای  محلی   ترازیهم  از  و  کندمی

  حساسیت  از  درجه بالاتری  است   ممکن   رویکرد  این.  کندمی  استفاده

 ژنومی  تغییرات  حضور  در  هم  با  اتصالات  تشخیص  در  را  دقت   و

   .(Musich et al. 2021دهد ) ارائه

 کلی  گیرینتیجه 

همترازی داد نشان وضوح به پژوهش این از حاصل نتایج  که 

تحلیل نتایج در مهمی نقش مرجع ژنوم با  صحیح  تجزیه 

  اکثر   .دارد های افتراقیژن بیان شناسایی برای ویژهبه بیوانفورماتیکی،

  پیش   پارامتر  تنظیمات  در  افزارهای همترازینرم   از  احتمالاً  محققان

. کنندمی  استفاده   RNA-Seq  هایداده  ترازیهم  برای   خود  فرض

 در  را  مختلف  ترازیهم   هایالگوریتم  ضعف  و  قوت  نقاط  ما  نتایج

  است  مهم  این.  دهدمی  نشان  تنظیمات  سایر   و  فرضپیش  تنظیمات

  مطالعات .  دارد  بستگی  قوی  همترازی  به  نتایج مراحل بعدی  زیرا،

  همترازی   برای  که  ترازیهم  ابزارهای  درباره  کاربران  به   ای،مقایسه

نهایت، در   در.دهدمی  اطلاع  هستند،  بهینه  و  قوی  خاص  شرایط  در

 به   بستگی   افزارنرم  دو  این   بین  انتخاب  بررسی نتایج این پژوهش،

  اگرچه .  دارد  استفاده  مورد  هایداده  نوع  و  پروژه  خاص  نیازهای

HISAT2   شود،می  شناخته  ترپیشرفته  ایگزینه  عنوانبه  TopHat2 

  درک  با  محققان  .باشد  مفید  خاص  شرایط   در  تواندمی  هنوز  نیز

  نتایج   از  بهتری  تفسیر  ها،داده  مجموعه  تحلیل  و  تجزیه  در  آن  توانایی

  تحقیق   این   آماری  تحلیل   و  تجزیه  نتایج .  داشت   خواهند  خود

 این  از  کننده  استفاده  محققین  برای   خوبی   راهنمای  تواندمی

 باشد.  افزارهانرم 
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