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انًعهىياخ انحيىيح وانزكاء الاصطُاعي: قشاءج انثياَاخ انجيُيح 

 واستكشافها تاستخذاو انحىسثح وانتعهى الآني

 انًحىس الأول: انًذخم انشايم وانتأسيس انًفهىيي

 وانتطىس انتاسيخي (Bioinformatics) يفهىو انًعهىياخ انحيىيح   1.1

انز٘ ٚذيظ  (Interdisciplinary) يُبْغٙ-رؼُشّف انًؼهٕيبد انحٕٛٚخ ثأَٓب انزخظض انؼهًٙ انجٍٛ

ػهٕو الأحٛبء، انحٕسجخ، انشٚبػٛبد، ٔالإحظبء ثٓذف رخضٍٚ انجٛبَبد انجٕٛنٕعٛخ، رُظًٛٓب، 

 .رحهٛهٓب، ٔرفسٛشْب

 :يشّ انزخظض ثـ صلاس يشاحم سئٛسٛخ

طٛبغخ انخٕاسصيٛبد الأٔنٗ نًمبسَخ  :(Pre-Genomic Era) يشحهح يا قثم انجيُىو .1

 .( فٙ ثذاٚخ انسجؼُٛٛبد Needleman-Wunsch رسهسلاد انجشٔرُٛبد )يضم خٕاسصيٛبد

ئنٗ  1991رًزذ يٍ  :(Human Genome Project - HGP) يشحهح انجيُىو انثششي .2

نذ انؼهٕو انحٕٛٚخ ئنٗ ػهٕو كضٛفخ انجٛبَبد ثؼذ لشاءح انشفشح 2113 ّٕ ، ْٔٙ انًشحهخ انزٙ ح

 .انٕساصٛخ انجششٚخ كبيهخ

انزذفك :  (Post-Genomic & AI Era) يشحهح انثياَاخ انضخًح وانزكاء الاصطُاعي .3

لاد انحٕسجخ انزمهٛذٚخ غٛش انٓبئم نهجٛبَبد انُبرغخ ػٍ رمُٛبد انزسهسم انحذٚضخ عؼم رحهٛ

 انتعهى انعًيقٔ (Machine Learning) انتعهى الآني كبفٛخ، يًب اسزذػٗ ئدخبل رمُٛبد

(Deep Learning). 

 (Big Data in Genomics) طثيعح انثياَاخ انجيُيح وخصائصها  1.2

 :رزًزغ انجٛبَبد انغُٛٛخ ثخظبئض رغؼهٓب فشٚذح ٔيإْٔنخ ثبنزحذٚبد انحٕسجٛخ

 انضخى انحجى (Volume): ٕ3$ عُٕٛو ثشش٘ ٔاحذ ٚزكٌٕ يٍ َح \times 10^9$  صٔط

 .عٛغبثبٚذ نهؼُٛخ انٕاحذح 111يٍ انمٕاػذ انُٛزشٔعُٛٛخ، ٔرخضُّٚ كجٛبَبد خبو لذ ٚزغبٔص 



 الأتعاد انعانيح (High-Dimensionality - $p \gg n$):  يب ٚحزٕ٘ انغذٔل ً غبنجب

نًئبد فمؾ يٍ انًشػٗ أٔ  ($p$) غٛشاد انغُٛٛخالإحظبئٙ نهغُٕٛو ػهٗ يلاٍٚٛ انًز

 .($n$) انؼُٛبد

 انتعقيذ وانضىضاء (Complexity & Noise):  ٔعٕد ركشاساد عُٛٛخ ٔاسؼخ، ٔيُبؽك

، ثبلإػبفخ ئنٗ الأخطبء انؼشٕائٛخ أصُبء ػًهٛبد (Non-coding regions) غٛش يشفشح

 .انزسهسم

 ًعانجح انحىسثيح الأونيحانًحىس انثاَي: تىنيذ انثياَاخ انجيُيح وان

 (DNA Sequencing Technologies) تقُياخ انتسهسم انجيُي 2.1

 انتحذياخ/انقيىد انًزايا آنيح انعًم انتقُيح
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 (Bioinformatics Pipeline) أَثىب انًعانجح انحىسثيح نهثياَاخ انجيُيح  2.2

 :رًش انجٛبَبد انغُٛٛخ انًسهسهخ ثخطٕاد يززبنٛخ لجم أٌ رظجح عبْضح نهزكبء الاططُبػٙ

 :(Quality Control - QC) ضثظ انجىدج .1
o عٕدح انمٕاػذ ثبسزخذاو يإشش رمٛٛى Phred Score ($Q$). 

o ئصانخ انٕطلاد الاططُبػٛخ (Adapters)  ٔانمشاءاد راد انغٕدح انًُخفؼخ ػجش

 .FastQC ٔTrimmomatic أدٔاد يضم

 :(Sequence Alignment) يحاراج انتسهسلاخ .2

o ٙيطبثمخ يلاٍٚٛ انمشاءاد انمظٛشح يغ انغُٕٛو انًشعؼ (Reference Genome) 

 Burrows-Wheeler ثبسزخذاو خٕاسصيٛبد رؼزًذ ػهٗ انزحٕٚلاد انشٚبػٛخ يضم

Transform (BWT) ٔانًسزؼًهخ فٙ أدٔاد BWA ٔBowtie2. 

 :(Variant Calling) نجيُيحتحذيذ انًتغيشاخ ا .3
o رحذٚذ انفشٔلبد انغُٛٛخ يضم: 

 تعذد أشكال انُىكهيىتيذاخ انًفشدج (SNPs): رغٛٛش لبػذح ٔاحذح. 

 الإدخال وانحزف (Indels):  ئػبفخ أٔ حزف لٕاػذ رإد٘ لإصاحخ ئؽبس

 .(Frameshift) انمشاءح

o الاسزؼبَخ ثأدٔاد يضم GATK (Genome Analysis Toolkit)  ِنزحذٚذ ْز

 .انًزغٛشاد ثذلخ ئحظبئٛخ

 انًحىس انثانث: تطثيقاخ انزكاء الاصطُاعي وانتعهى الآني في استكشاف انجيُاخ

 (Supervised Learning) انتعهى انخاضع نلإششاف  3.1

 .(يؼبفٗ vs ٚسُزخذو ػُذيب رزٕفش ثٛبَبد رذسٚت يشفمخ ثزظُٛفبد أٔ لٛى يؼشٔفخ )يضم: يشٚغ

 آلاخ يتجه انذعى (Support Vector Machines - SVM): 
o رظُٛف انجٛبَبد ػٍ ؽشٚك انجحش ػٍ "انًسزٕٖ انفبئك :الآنيح" (Hyperplane) 

 .انز٘ ٚحمك ألظٗ ْبيش فظم ثٍٛ انًغًٕػبد

o انزًٛٛض ثٍٛ الأَسغخ انسشؽبَٛخ ٔالأَسغخ انسهًٛخ ثُبءً ػهٗ  :انتطثيق انجيُي

 .(Gene Expression Analysis) يسزٕٚبد انزؼجٛش انغُٛٙ

 انغاتاخ انعشىائيح (Random Forests): 
o ديظ يئبد يٍ أشغبس انمشاس نحسبة أًْٛخ انًزغٛشاد ٔرمهٛم ظبْشح الإفشاؽ  :الآنيح

 .(Overfitting) فٙ انزلاؤو

o رحذٚذ انغُٛبد الأكضش رأصٛشاً فٙ رطٕس الأيشاع انًؼمذح يضم  :جيُيانتطثيق ان

 .(Feature Importance Selection) انسكش٘ أٔ أنضْبًٚش



 (Unsupervised Learning) انتعهى غيش انخاضع نلإششاف 3.2

 .ٚٓذف لاكزشبف الأًَبؽ ٔانزغًؼبد انًخفٛخ داخم انجٛبَبد دٌٔ ٔعٕد رظُٛفبد يسجمخ

 ُقىديانتحهيم انع (Clustering): 
o يضم خٕاسصيٛبد K-Means ٔHierarchical Clustering. 

o اكزشبف أًَبؽ فشػٛخ عذٚذح نلإَٔاع انسشؽبَٛخ :انتطثيق انجيُي (Cancer 

Subtypes)  ً  .غٛش انًكزشفخ سشٚشٚب

 تقهيم الأتعاد (Dimensionality Reduction): 

o يضم PCA (ٔ )رحهٛم انًكَٕبد انشئٛسٛخ  t-SNE ٔUMAP. 

o ػغؾ يلاٍٚٛ انًزغٛشاد انغُٛٛخ نزًضٛم انؼُٛبد فٙ ثؼُذٍٚ أٔ صلاصخ  :انتطثيق انجيُي

 .أثؼبد نشؤٚخ انؼلالبد ثٍٛ انغًبػبد ٔانسكبٌ

-Deep Learning & Bio) "انتعهى انعًيق وًَزجح انتسهسلاخ كـ "نغاخ تيىنىجيح 3.3 

NLP) 

نغخ ؽجٛؼٛخ، حٛش انمٕاػذ انُٛزشٔعُٛٛخ  كأَّ DNA رزؼبيم رمُٛبد انزؼهى انؼًٛك انحذٚضخ يغ رسهسم

 :ْٙ انحشٔف، ٔانغُٛبد ْٙ انكهًبد

 انشثكاخ انعصثيح الانتفافيح (CNNs): 
o يسح رسهسلاد :انتطثيق DNA ثبكزشبف الأًَبؽ انًٕػؼٛخ انمظٛشح (Motifs) ،

 .(DeepSEA ٔرحذٚذ يٕالغ اسرجبؽ انجشٔرُٛبد ثبنحبيغ انُٕٔ٘ )يضم ًَٕرط

 ًَارج انًحىلاخ (Transformers) وًَزجح انهغح انجيُيح: 
o يضم ًَٕرط DNABERT ًَٔبرط Nucleotide Transformer. 

o اسزخذاو آنٛبد الاْزًبو انزارٙ :الآنيح (Self-Attention)  ٖنفٓى انؼلالبد ثؼٛذح انًذ

ؼضصاد (Promoters) ثٍٛ انمٕاػذ انُٛزشٔعُٛٛخ ٔانزُجإ ثًُبؽك انًحفضاد ًُ  ٔان

(Enhancers). 

 انتُثؤ تثُيح انثشوتيُاخ (AlphaFold): 

o ئَغبص ششكخ DeepMind ػجش ًَٕرط AlphaFold 2 & 3 انز٘ حم يشكهخ ،

ً ػجش انزُجإ  01انًسزًشح يُز  (Protein Folding Problem) ؽٙ انجشٔرٍٛ ػبيب

 .ثبنشكم انضلاصٙ الأثؼبد ثذلخ انزسح ثُبءً ػهٗ رسهسم الأحًبع الأيُٛٛخ فمؾ

 

 

 



 انتطثيقاخ انسشيشيح وانطة انذقيق وانتحذياخانًحىس انشاتع: 

 (Precision Medicine) انطة انذقيق وانعلاج انشخصي 4.1 

رحهٛم انغُٕٛو نهزُجإ ثبسزغبثخ انًشٚغ  :(Pharmacogenomics) انصيذنح انجيُيح .1

 .نذٔاء يؼٍٛ ٔرحذٚذ انغشػخ اٜيُخ ٔرغُت انزسًى انذٔائٙ

خذاو انزكبء الاططُبػٙ نشطذ أعضاء انحًغ اسز :(Liquid Biopsy) انخزعح انسائهح .2

، يًب ٚسًح ثبنكشف انًجكش ػٍ انسشؽبٌ لجم (ctDNA) انُٕٔ٘ انٕسيٙ انًزذأل فٙ انذو

 .ظٕٓسِ ثبلأشؼخ

 انتحذياخ انعهًيح والأخلاقيح 4.2 

طؼٕثخ فٓى كٛفٛخ ارخبر  :(Explainability / Black Box) يشكهح انقاتهيح نهتفسيش .1

انزكاء الاصطُاعي  ٛك نمشاساد رشخٛظٛخ، ْٕٔ يب ٚزطهت رطٕٚش يغبلًَبرط انزؼهى انؼً

 .(XAI) انقاتم نهتفسيش

يؼظى أثحبس انغُٕٛو انحبنٛخ رؼزًذ ػهٗ ػُٛبد  :(Data Bias) انتحيز في تياَاخ انتذسية .2

 .يٍ أطٕل أٔسٔثٛخ، يًب ٚغؼم انًُبرط ألم دلخ ػُذ رطجٛمٓب ػهٗ شؼٕة أخشٖ

حًبٚخ انجٛبَبد انغُٛٛخ انحسبسخ يٍ الاخزشاق أٔ  :نًشيضأياٌ انثياَاخ وخصىصيح ا .3

 .الاسزغلال غٛش الأخلالٙ
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