
 

 293-277 ):3(12; 2025 Informatics Biomedical and Health of Journal 277 

 

 

   
A Narrative Critical Review of AI Innovations in Toxicity Prediction and 

Personalized Healthcare   
 

Sakineh Khanamani Falahatipour1#, Motahareh Soltani2#, Somayyeh Karami-Mohajeri3, Amirreza Ghasemloo4, 
Soudeh Khanamani Falahati-pour5, Salimeh Khanamani Falahatipour6, Zohreh Oghabian7* 

# These authors contributed equally to this work. 
1. Assistant Professor, Department of Comparative Biosciences, Faculty of Veterinary Medicine, University of Tehran, Tehran, Iran. 

2. Researcher, Pistachio Safety Research Center, Rafsanjan University of Medical Sciences, Rafsanjan, Iran 

3. Associate Professor, Pharmaceutical Research Center, Institute of Neuropharmacology, Faculty of Pharmacy, Kerman University of 
Medical Sciences, Kerman, Iran 

4. Faculty of Mathematical Sciences and Computer, Kharazmi University, Tehran, Iran 

5. Associate Professor, Pistachio Safety Research Center, Rafsanjan University of Medical Sciences, Rafsanjan, Iran 

6. Researcher, Computer Engineering Department, Faculty of Engineering, Shahid Bahonar University, Kerman, Iran 
7. Assistant Professor, Pharmaceutical Research Center, Institute of Neuropharmacology, Faculty of Pharmacy, Kerman University of 

Medical Sciences, Kerman, Iran 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 
 

 

 

 

 
 

 

 
 

 

 

 

 
  
 

 

 
 

 
 

Abstract  

Introduction: Predictive toxicology utilizing artificial intelligence (AI) enables rapid, accurate, 

and cost-effective assessment of the toxicity of chemicals, pharmaceuticals, and environmental 

pollutants. By reducing reliance on traditional in vitro and animal testing, this field plays a critical 

role in drug development, personalized medicine, and environmental health. This study reviews 

recent advances in AI applications in predictive toxicology and examines the associated 

opportunities and challenges. 

Method: This narrative critical review was conducted through a systematic search of scientific 

databases, including PubMed, Scopus, ScienceDirect, and Google Scholar. Keywords such as 

"Artificial Intelligence", "Predictive Toxicology," and "Personalized Medicine" were used to 

identify relevant articles. Articles were selected based on inclusion criteria (focusing on machine 

learning methods, published from 2000 onward, and full-text availability) and exclusion criteria 

(irrelevant articles or those lacking experimental data), and were critically evaluated. 

Results: Machine learning and deep learning algorithms have enhanced predictive models such 

as QSAR, toxicogenomics, and molecular modeling. These technologies have improved the 

accuracy of toxicity predictions, accelerated compound screening, and reduced the need for 

animal testing. In personalized medicine, AI predicts drug toxicity and optimizes therapeutic 

dosages by analyzing genetic profiles. In environmental health, wearable sensor data are analyzed 

to monitor the pollution effects. However, challenges include limited high-quality data, restricted 

model interpretability, and regulatory barriers. 

Conclusion: Artificial intelligence has significant potential to transform predictive toxicology 

and enhance human and environmental safety. To fully harness this technology, data 

standardization, the development of explainable AI models, and the establishment of effective 

regulatory frameworks are essential. Future directions include real-time toxicity monitoring and 

the integration of AI with emerging technologies such as CRISPR. These approaches can lead to 

more informed decision-making, reduced uncertainty in risk assessment, and an accelerated 

transition toward preventive and personalized toxicology. 

Keywords: Artificial Intelligence, Toxicity Prediction, Personalized Medicine, Machine 

Learning, Toxicogenomics, Molecular Modeling 
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  یهاو مراقبت تیسم ینیب شی در پ یهوش مصنوع یهایمرور نقادانه نوآور 

 شده یسازیشخص
 ی فلاحت  ی سوده خنامان ،  4رضا قاسملو  ر یام ،3یمهاجر  ی کرم  هی، سم#2یمطهره سلطان، #1پور  ی فلاحت  ی خنامان  نه یسک

 *7انی، زهره عقاب6پور  ی فلاحت  ی خنامان  مهی، سل5پور

 اول هستند. سندهیهر دو به صورت مشترک به عنوان نو یپور و مطهره سلطان یفلاحت یخنامان نهیسک #

 ران یدانشگاه تهران، تهران، ا یدانشکده دامپزشک ،یاسهیمقا یستیگروه علوم ز ار،یاستاد  .1

 ران یرفسنجان، رفسنجان، ا یسلامت پسته، دانشگاه علوم پزشک  قاتیپژوهشگر، مرکز تحق .2

  رانیکرمان، کرمان، ا یدانشگاه علوم پزشک ،یپژوهشکده نوروفارماکولوژ کس،یوتیفارماس  قاتیمرکز تحق ار،یدانش .3

 ران یا  تهران، ،ی ، دانشگاه خوارزم وتریو کامپ اتیاضیپژوهشگر، دانشکده علوم ر  .4

 ران یرفسنجان، رفسنجان، ا  یسلامت پسته، دانشگاه علوم پزشک قاتیمرکز تحق ار،یدانش. 5

 رانیباهنر کرمان، کرمان، ا دیدانشگاه شه ،یدانشکده مهندس وتر،یکامپ یپژوهشگر، گروه مهندس. 6

 رانیکرمان، کرمان، ا یدانشگاه علوم پزشک ،یپژوهشکده نوروفارماکولوژ کس،یوتیفارماس قاتیمرکز تحق ار،یاستاد .7

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 چکیده 

بهره شناسی پیشسم   مقدمه: با  مصنوعیبینانه  از هوش  نوین، به  AI (Artificial Intelligence)گیری  عنوان یک رویکرد 

و مقرون  ارزیابی سریع، دقیق  داروها و آلاینده به امکان  با  صرفه سمیت مواد شیمیایی،  حوزه  را فراهم کرده است. این  های محیطی 

شده و ارتقای سلامت سازی های سنتی آزمایشگاهی و حیوانی، نقش مهمی در توسعه دارو، پزشکی شخصی کاهش وابستگی به آزمون

بینانه و شناسی پیشهای اخیر در کاربردهای هوش مصنوعی در سمکند. هدف از این مطالعه، مرور نقادانه پیشرفتمحیطی ایفا می

  .های موجود در این زمینه استها و چالش بررسی فرصت 

کار روا  نیا  :روش  نقادانه  جستجو   ییمرور  پا  کی ستماتی س  یبا  و    PubMed  ،Scopus  ،ScienceDirect  یعلم  یهاگاهیدر 

Google Scholar  کل شد.  و    'Artificial Intelligence  ،'Predictive Toxicology'  ری نظ   ییهادواژه ی انجام 

'Personalized Medicine'  ی هاورود )تمرکز بر روش   یارها ی بر اساس مع  قالاتمقالات مرتبط استفاده شدند. م  ییشناسا  یبرا  

از    ن،ی ماش  یری ادگ ی بعد، دسترس  2000انتشار  خروج )مقالات غ  یبه  و  داده  ای  رمرتبطی به متن کامل(  انتخاب و یتجرب  یهافاقد   )

 شدند.  یبررس  یصورت انتقادبه 

  ی مولکول یسازو مدل یشناسژن، سمQSARمانند  نانهی بشی پ  یهامدل ق، ی عم یری ادگ یو  نی ماش یری ادگ ی یهاتمیالگور :هایافته 

 یوانی ح   یهاش یبه آزما  ازی کرده و ن  عیرا تسر  باتی ترک  یداده، غربالگر  شی را افزا  تی سم  ین ی بشی دقت پ  های فناور  نی اند. اکرده   تیرا تقو 

. کندیم  نهی را به  یدرمان  یو دوزها   ین ی بشی داروها را پ  تی سم  ،یکی ژنت   یهال یپروفا  لی با تحل  AI  ،یشخص  یاند. در پزشکرا کاهش داده 

چالش شوندیم  لی تحل  هانده یاثرات آلا  شیپا  یبرا   یدنی پوش  یحسگرها  یهاداده   ،یط ی در سلامت مح داده  ییها.    ی هامانند کمبود 

 همچنان وجود دارند.  یرتها و موانع نظامحدود مدل  یریرپذی تفس ت،ی فی باک

مصنوع  :گیرينتیجه  سم   یبرا   ییبالا  تی ظرف  یهوش  ارتقا   نانهی بشی پ  یشناستحول  مح  یمن یا  یو  و  دارد.   ستیز  طی انسان 

کامل از   یبردار بهره  یکارآمد، برا  ینظارت یهاچارچوب نی و تدو حی قابل توض یهوش مصنوع یهاها، توسعه مدل داده   یاستانداردساز

نوظهور مانند   یهای با فناور  یو ادغام هوش مصنوع  تی بلادرنگ سم  شی شامل پا  ندهیآ  یهایری گ است. جهت   یضرور  یفناور   نیا

CRISPR  ا بود.  تصم  توانندیم  کردهایرو  نیخواهد  عدم   تر،ق ی دق  یری گ م ی به  ارز  تی قطعکاهش  تسر  سکیر  یابی در  به    عیو  گذار 

 منجر شوند.  شدهی سازی و شخص رانهی شگی پ یشناسسم

 ی مولکول یساز مدل ،یشناسژنسم  ن،ی ماش یری ادگ ی شده،ی سازی شخص یپزشک ت،ی سم ین ی بشی پ  ،یهوش مصنوع :هاواژهکلید 
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 پور و همکاران خنامانی فلاحتی                                                      یشخص   یو پزشک  نانهیبش یپ  یشناسدر سم  یکاربرد هوش مصنوع 

 مقدمه
های  ها و الگوریتمای از علوم زیستی و شیمی محاسباتی است که به کمک مدلشاخه  (Predictive Toxicology)   بینانهشناسی پیشسم

پیشمحاسباتی تلاش می  را  ترکیبات جدید  و  داروها  مواد شیمیایی،  اثرات سمی  کندکند  و  .  [1]  بینی  ارزیابی سریع  امکان  رویکرد  این 

که در مراحل اولیه توسعه دارو و ارزیابی ریسک محیطی    های گسترده حیوانی یا انسانی صرفه ترکیبات را بدون نیاز به آزمایشبهمقرون
حیاتی دارد می   اهمیت  بر.  [2]کند  فراهم  می اینعلاوه  پاسخ  نیز  حیوانات  بر روی  آزمایش  با  مرتبط  اخلاقی  مسائل  به  از سوی  ،  و  دهد 

 .[3،4] های نظارتی مورد توجه قرار گرفته استسازمان

اند. این های قابل توجهی مواجهروی حیوانات متکی هسنتند، با چالش in vivo هایشنناسنی که عمدتاب بر آزمایشهای سننتی سنمروش
تواند منجر به های مختلف می های زیسنتی بین گونهبر و گاهی غیرقابل تعمیم به انسنان هسنتند، چرا که تفاوتبر، زمانها هزینهآزمایش

های  های اخلاقی و قانونی در مورد اسنتفاده از حیوانات، فشنار قابل توجهی برای توسنعه روشهمچنین نگرانی . [2،5]نتایج متفاوت شنود  

و همچنین رویکردهای محاسنباتی در   in vitro هایها منجر به افزایش اسنتفاده از روشاین محدودیت. [6]جایگزین ایجاد کرده اسنت  
 .[7]  شناسی شده استسم

پیشعنوان یک فناوری پیشرفته، نقش مهمی در تحول سمبه  AI (Artificial Intelligenceوش مصنوعی )ه بینانه ایفا کرده شناسی 

های زیسنتی و شنیمیایی هسنتند که برای  های یادگیری ماشنین و یادگیری عمیق قادر به اسنتخراج الگوهای پیچیده از دادهاسنت. الگوریتم
 Read Acrossهای یادگیری ماشین )و همکاران با استفاده از مدل  Luechtefeldبرای مثال،  .[8]شوند  بینی سمیت استفاده می پیش

Structure Activity Relationship) RASAR  های حیوانی بهبود بخشنیدند، اما به بینی سنمیت را نسنبت به آزمایشدقت پیش

نشنان دادند که یادگیری عمیق نسنبت    DeepToxبا مدل   و همکاران  Mayr،  همچنین. [1]های باکیفیت و اسنتاندارد وابسنته بودند  داده
ها برتری دارد، هرچند تفسننیرپذیری مدل  QSAR (Quantitative Structure Activity Relationship)های سنننتی  به روش

بینی کردند، اما به پیش  %85با دقت    های عصننبی عمیق، سننمیت کبدی رابا اسننتفاده از شننبکه  محققان.  [9]همچنان یک چالش اسننت  

کاربردهای گسننترده هوش مصنننوعی در غربالگری   و همکاران  Vamathevan  .[10]  های بزرگ و محاسننبات پیچیده نیاز داشننتندداده
این مطالعات، با وجود دسننتاوردهایشننان، با   .[8]های چندمنبع اشنناره داشننتند  به موانع نظارتی و کمبود داده و داروها را بررسننی کردند

برداری کنامنل از  انند کنه منانع بهرههنا، و موانع نظنارتی مواجنههنای اسنننتنانندارد، تفسنننیرپنذیری محندود مندلهنایی مناننند کمبود دادهمحندودینت

 اند.پتانسیل هوش مصنوعی شده

تر تعاملات مولکولی و  سنازی مولکولی، از جمله دینامیک مولکولی و داکینگ، امکان بررسنی دقیق های مدلادغام هوش مصننوعی با روش
های  های ژنتیکی و دادهشنده، هوش مصننوعی با تحلیل پروفایلسنازیدر پزشنکی شنخصنی   .[11،12]زایی را فراهم کرده اسنت  اثرات سنم

 .[11،12]دهد شده ارائه می سازیهای بهینهطور خاص ارزیابی و درمانبالینی، خطرات سمیتی را برای هر بیمار به
پیشسنازی هوش مصننوعی و سنماین مقاله مروری نقادانه به بررسنی چگونگی یکاارچه سنازی مولکولی تا  پردازد و از مدلبینانه می شنناسنی 

دهد. هدف این مطالعه تحلیل نقش هوش مصنننوعی در غلبه بر  شننده را پوشننش می سننازیکاربردهای بالینی در پزشننکی شننخصننی 

 رو است.های پیشها و فرصتو شناسایی چالش  های سنتی، بررسی کاربردهای عملی در پزشکی شخصی های روشمحدودیت

 

 کار  روش
مطالعه این  انجام  نقادانه  برای  پا  ک یستماتیس   یجستجو (critical review)  مرور  ،  PubMed  ،Scopus  ی علم  یهاگاهیدر 

ScienceDirect   و Google Scholar پس   ژهیوبه ،ی هوش مصنوع  ریاخ یهایانجام شد تا بر نوآور 2025تا دسامبر   2010 هیژانو از
  ییروا  یمرورها  یهاهیبر اساس توص  یبازه زمان  نی(، تمرکز شود. ا2015در   DeepTox )مانند  قیعم  ی ریادگی  یهاتمیاز ظهور الگور

  ی های نی بشیپ یروز برابه یهاداده  تیانتخاب شد که بر اهم ، [14] همکاران و  Lin  و  [13]اران کهم و  Hartung مشابه، مانند مطالعه 
، 'Artificial Intelligence'  ،'Predictive Toxicology'  ،'QSAR'  املنش  ی نبی ترک  یهادواژه یند. کلندارن  دیتأک   تینسم دقیق 

'Deep Learning'  ،'Toxicogenomics'  ،'Molecular Modeling' معادل مصنوع " )مانند    اهآن  ی ارس ف   یهاو  و    " ی هوش 

وان و نعن ی نرحله )بررسندر دو م  یالگرنغرب ندی. فرآندشد EndNote منابع  تیریابزار مدتجو و نتایج وارد نسج( "نانهیبشیپ ی شناس سم"
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  ی ها به بعد، تمرکز بر روش  2010ورود شامل مقالات منتشرشده از    ی ارهای شد. مع  انجام   پژوهشگرانساس متن کامل( توسط    ده،یچک 
  ی ارها ی بود. مع ی ل یتحل ای یتجرب ی هاداده یبالا تیف یبه متن کامل، و ک ی دسترس ت،ی سم ینیبشیدر پ  قیعم  یریادگی ای نی ماش یریادگی

بودند.    ی ل یتحل  ا ی  ی تجرب   یهافاقد داده  ای،  2010از   شیمقالات پ   نانه،یبشیپ  یشناسسم  ای  یبا هوش مصنوع  رمرتبط یخروج شامل مقالات غ
  ی ها یریسوگ  ا یاستاندارد  یها)مانند کمبود داده ی شناخت روش  یهاتیمحدود ی ابیبر ارز ،یی روا یراستا با اصول مرورهانقادانه، هم لیحلت

  ی عنوان الگو برابه  [12]و همکاران   Pérez Santín مشابه، مانند  یی روا  ی( و انطباق منابع با استانداردها متمرکز بود. مرورهایریتفس

 .استفاده شدند هالیتحل یساختاربند

 بینانهشناسی پیشسازي مولکولی و نقش هوش مصنوعی در سممدل 

سنازی مولکولی به عنوان یک زیرشناخه مهم در علوم محاسنباتی و شنیمی نظری، ابزاری حیاتی برای مطالعه سناختار، دینامیک، و رفتار  مدل
توانند اثرات سنمی  ای دارند؛ زیرا می بینانه اهمیت ویژهشنناسنی پیشها به ویژه در زمینه سنمها در سنطو  مختلف اسنت. این تکنیکمولکول

سنازی مولکولی امکان بینی کنند. اسنتفاده از مدلهای گسنترده و پرهزینه آزمایشنگاهی پیشمواد شنیمیایی و داروها را بدون نیاز به آزمایش

 .[15،16]  آوردیند توسعه دارو را فراهم می آوری در فرتر ترکیبات خطرناک و افزایش بهرهشناسایی سریع 

ای نوین  سنازی مولکولی وارد مرحلهمدل  ،ML(Machine Learning) و یادگیری ماشنینی ( AI) با ظهور و پیشنرفت هوش مصننوعی 
 .[16]های بسیار پیچیده دست یافت  های بالاتر، سرعت بیشتر و تحلیل دادهتوان به دقتشده است که در آن می 

پیشسنازی مولکولی و نقش هوش مصننوعی در سنممدل بینانه در این قسنمت شنامل موارد زیر اسنت که هر کدام به طور مفصنل و  شنناسنی 
 اند: به شر  زیر توضیح داده شده

 بینانهشناسی پیشدر سمسازي مولکولی  مدلتعریف و اهمیت 

آید که با تکیه بر اصول فیزیکی و ریاضی، سازی مولکولی یکی از ارکان اصلی در حوزه شیمی محاسباتی و بیوانفورماتیک به شمار می مدل 
بینانه، این  شناسی پیشپردازد. در زمینه سمهای اتمی و نانومتری می ها در مقیاسسازی ساختار، دینامیک و رفتار شیمیایی مولکولبه شبیه

بار احتمالی ترکیبات شیمیایی را در  تواند پیش از هرگونه آزمایش تجربی پرهزینه یا پرخطر، اثرات زیانرویکرد نقش حیاتی دارد، زیرا می 
هایی نه تنها به افزایش سرعت و دقت در فرآیند غربالگری  بینی چنین پیش.  [17،18]بینی نماید  سازی کرده و پیشهای زیستی شبیهسیستم
کاندیدا کمک می مولکول آزمونهای  به  نیاز  کاهش  با  بلکه  آزمایشگاهی، هزینهکند،  و  حیوانی  شکل  های  به  را  توسعه  و  های تحقیق 

ها،  های زیستی نظیر پروتئینها با هدف سازی مولکولی امکان بررسی تعامل دقیق مولکولدهد. از سوی دیگر، مدلچشمگیری کاهش می 
DNA،RNA   به عنوان مثال، اتصال .  [19]های سمی هستند  سازد که این تعاملات غالباب اساس واکنشو غشاهای سلولی را فراهم می

یت سمیت کبدی ایجاد کند. با  تواند منجر به اختلال در متابولیسم طبیعی شود و در نهایک مولکول سمی به جایگاه فعال آنزیم کبدی می 

توان چنین تعاملاتی را در سطح اتمی بررسی کرد و حتی مسیرهای  سازی دینامیک، می استفاده از ابزارهایی مانند داکینگ مولکولی و شبیه
سازی مولکولی  از این رو، مدل.  [20]سازی نمود  بار را مدلاحتمالی ورود سم به سلول، الگوی پایداری آن، و چگونگی ایجاد اثرات زیان

عنوان یک رویکرد پیشرو در طراحی منطقی داروها و ارزیابی ریسک مواد شیمیایی، شناسی، بلکه به تنها به عنوان یک ابزار مکمل در سمنه

 .  [21]جایگاه کلیدی یافته است 

 سازي مولکولیهاي سنتی مدلروش

بینی نحوه و قدرت اتصال یک لیگاند به  ها برای پیشترین تکنیکداکینگ یکی از رایج (:Molecular Docking) داکینگ مولکولی 
ها  شود و بهترین موقعیتبعدی پروتئین قرار داده می هدف بیولوژیکی است. در این روش، مولکول کوچک )مانند دارو یا سم( در فضای سه

و مطالعه روی مکان.  [22]گردند  و حالات اتصال شناسایی می  های اتصال  داکینگ به ویژه در شناسایی ترکیبات فعال دارویی یا سمی 
ها  بینی تغییرات دینامیکی مولکولهایی مانند دقت پایین در برخی موارد و عدم توانایی کامل در پیشاما محدودیت  ؛ هدفمند کاربرد دارد

 . [22]د دار

کلیدی  سنازی دینامیک مولکولی شنبیه  :MD  (Molecular Dynamics) سبازي دینامیک مولکولیشبییه یکی از ابزارهای محاسنباتی 
رود.  ها در مقیاس اتمی و در گذر زمان به کار می در علوم زیستی، شیمی و فیزیک است که برای مطالعه رفتار و تغییرات ساختاری مولکول

کند و سازی می بیهناتمی شها را تحت تأثیر نیروهای بینها و مولکولاین روش با استفاده از قوانین مکانیک کلاسیک نیوتنی، حرکت اتم
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 پور و همکاران خنامانی فلاحتی                                                      یشخص   یو پزشک  نانهیبش یپ  یشناسدر سم  یکاربرد هوش مصنوع 

سننازی دینامیک  شننبیه. [23]آورد  های مولکولی فراهم می های دینامیکی و ترمودینامیکی سننیسننتماطلاعات ارزشننمندی درباره ویژگی 
لیگاند و طراحی  -های پروتئینکنشفناوری و داروسننازی، برای بررسننی برهمهای مختلف علمی کاربرد دارد. در زیسننتدر حوزه مولکولی 

و پلیمرها را تحلیل می کار می دارو به   -DNA  ها و تعاملاتکند. در بیوشنننیمی، دینامیک آنزیمرود. در علم مواد، خواص نانوسننناختارها 
با وجود  . [23]نماید کند و در فیزیک آماری، به محاسنبه خواص ترمودینامیکی مانند انرژی آزاد و آنتروپی کمک می پروتئین را بررسنی می 

بالاترین آنسنت. از جمله مهما روههایی نیز روبسنازی دینامیک مولکولی با چالشهای گسنترده، شنبیهقابلیت سنت که ا ها، هزینه محاسنباتی 
های زمانی بسنیار  سنازد. همچنین، محدودیت زمانی ناشنی از گامهای بزرگ را دشنوار می مدت یا سنیسنتمهای طولانی سنازیاجرای شنبیه

را محدود می یندهای کند مانند تاخوردگی پروتئینآکوچک، مطالعه فر کند. دقت نتایج نیز وابسننته به کیفیت میدان نیرو اسننت، که در  ها 

های اولیه اهمیت زیادی دارد، چرا که خطا  خوبی توصیف کند. علاوه بر این، صحت دادههای پیچیده را بهکنشتواند برهمبرخی موارد نمی 
 .  [17،24]اعتبار کند سازی را بی ه ممکن است کل شبیهدر ساختار اولی

  یم یدر شن  ی اصنل  ی( از ابزارهاQSAR)  تیفعال-رابطه سناختار  یسنازی کمّ  یهاروش  :فعالیت-سبازي سبااتارهاي میتنی بر کمیّروش
  یک یولوژیب  تیها و فعالمولکول  یی ایمیساختار ش انیم  ی اضیر یارابطه  جادیو با هدف ا  روندی شمار مبه  ی شناسو سم  یداروساز  ،ی محاسبات

 یهاها، مدلمولکول  ی کیو الکترون  ی کیتوپولوژ  ،یی ایمیکوشنن یزیف  یهای ژگیها با اسننتفاده از وروش نی. ااندافتهیها توسننعه  آن  تیسننم ای

  ییشننناسننا یدارو برا  ی در طراح QSAR.  کنندی م  ی نیبشیپ ی سننتیز  یهارا در سننامانه  باتیکه رفتار ترک  سننازندی م  یاکنندهی نیبشیپ
  یخواص  ی بررس یمواد برا  ی میو ش  ی طیمواد، و در علوم مح  ی منیا  ی ابیو ارز  تیسم  ی نیبشیپ یبرا  ی شناسسم، در سممؤثر و کم  باتیترک

به   ی مانند وابسنننتگ  یی هابا چالش  ی سننننت QSAR  یهاروش  ها،تیموفق نیدارد. با وجود ا  یاکاربرد گسنننترده  تیو حلال یداریمانند پا

  بات یبه ترک جینتا  میتعم در  تیو محدود  یبعدبر بودن محاسبات سهزمان ده،یچیپ یهامولکول یسازمدل  یدشوار  ق،یدق  ی تجرب  یهاداده
 .[25،26] رو هستند روبه دیجد

 سازي مولکولیهاي هوش مصنوعی در مدلتکنیک 

سنازی مولکولی تبدیل شنده اسنت و تأثیر عمیقی بر  آفرین در مدلویژه در دهه گذشنته، به یکی از ابزارهای تحول( بهAIهوش مصننوعی )
( و یادگیری  Machine Learningهای یادگیری ماشنینی )شنناسنی، و علوم مواد گذاشنته اسنت. روششنیمی محاسنباتی، داروسنازی، سنم

بینی خواص مولکولی،  های پیچیده و اسننتخراج الگوهای پنهان، دقت و سننرعت پیش( با توانایی تحلیل دادهDeep Learningعمیق )
های سنننتی مانند  های روشها بسننیاری از محدودیتاند. این روشطور چشننمگیری افزایش دادههای زیسننتی را بهکنشسننمیت، و برهم

)-سازی ساختار( و کمّی MDدینامیک مولکولی )  ها شامل موارد زیر می باشد.این تکنیک.  [16،27]ند ا( را برطرف کردهQSARفعالیت 

های بردار  های یادگیری ماشننین، شننامل رگرسننیون خطی، ماشننینالگوریتم  :بینی اواص مولکولییادگیري ماشببینی براي پیش 
های سناختاری و شنیمیایی برای  از داده(، Random Forest)  های مبتنی بر جنگل تصنادفی درخت تصنمیم، و مدل(،  SVM) پشنتیبان

توانند  ها می این مدل  [28،29]های پنهان و روابط پیچیده بین سنناختار و فعالیت را کشننف کنند  کنند تا ویژگی ها اسننتفاده می آموزش مدل
ها، قابلیت  های مهم این روشبینی خواص مختلف مانند سننمیت، حلالیت، پایداری و انرژی اتصننال به کار روند. یکی از مزیتبرای پیش

 .[28-30]  های جدید نیز دقیق باشدبینی برای مولکولشود پیشهای بزرگ و تنوع ترکیبات است که باعث می آموزش روی داده

های عصبی  به ویژه شبکه  ،DNN(Deep Neural Networks)  های عصبی عمیق شبکه  :سازي مولکولییادگیري عمیق در مدل 
ها را دارند  های ورودی مانند تصناویر دوبعدی سناختار مولکولهای خودکار و پیچیده از دادهتوانایی اسنتخراج ویژگی (، CNN)  کانولوشننی 

های کلیدی مولکولی را شننناسننایی کند. همچنین  ها، نمایهدهد تا بدون نیاز به تعریف دسننتی ویژگی این ویژگی به مدل اجازه می .  [31]
ای دارند و امکان طراحی و تولید  کاربرد گسننترده SMILES های مولکولی مانندبرای توالی   (RNN)عصننبی بازگشننتی  هایشننبکه

 .[32،33]  کنندهای جدید با خواص مطلوب را فراهم می مولکول
ترین  ترین و اختصناصنی یکی از پیشنرفته  های عصنبی گرافی شنبکه: GNNs(Graph Neural Networks)  های عصنبی گرافی شنبکه
ها و پیوندها  ها گرهشنود که اتمسنازی سناختار مولکولی هسنتند. در این رویکرد، مولکول به صنورت یک گراف مدل می ها برای مدلروش

بینی خواص مولکولی مانند ها را به خوبی درک کنند و برای پیشها قادرند پیچیدگی و روابط توپولوژیکی مولکولها هستند. این شبکهیال
ظ ساختار  نها حفها نسبت به سایر مدلGNN مزیت اصلی  [34،35]گیرند  سمیت، فعالیت بیولوژیکی و قدرت اتصال مورد استفاده قرار می 
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doi:  10.34172/jhbmi.2025.28 
 مرکز تحقیقات انفورماتیک پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان 

 

های عصنبی عمیق برای  شنبکهاز و همکاران  Xu مطالعهدر  .  [34،35] های پیچیده شنیمیایی اسنتدقیق مولکولی و توانایی در تحلیل داده
ها از  .  این مدل با اسنتفاده از اسنتخراج خودکار ویژگی شنده اسنتترکیبات شنیمیایی  اسنتفاده  (  hepatotoxicity) بینی سنمیت کبدیپیش

به دسنت آورد. این مطالعه نشنان داد که  QSAR های کلاسنیکرا نسنبت به روش  %85بینی بالای های مولکولی توانسنت دقت پیشداده
 .[10] ها بر سمیت را مدل کندثری ساختارهای پیچیده مولکولی و تأثیر آنؤیادگیری عمیق قادر است به طور م

های یادگیری عمیق نه تنها در دقت  و همکاران نشان داد که مدل  Mayr مطالعه  های سنتی مقایسه هوش مصنوعی با روشدر راستای  

اند.  این امر باعث  برتری دارند، بلکه زمان محاسباتی را به طور قابل توجهی کاهش داده QSAR های داکینگ وبینی سمیت بر روشپیش

های با کیفیت بالا و حجم  ها نیازمند دادهتر باشند. البته این مدل تر و مقرون به صرفهیندهای غربالگری سریع آدر فر AI هایشود مدلمی 
دارو، پیش AI بینی سمیت،  علاوه بر پیش،  [9]  ها نیز چالشی باقی مانده استزیاد برای آموزش هستند و تفسیر مدل بینی  در طراحی 

کند. برای مثال، ترکیب  سازی مسیرهای متابولیکی نیز نقش کلیدی ایفا می ها، تحلیل ترکیبات پیچیده طبیعی، و مدلپایداری مولکول
همچنین، یادگیری  .  [34،35]تواند به توسعه داروهای جدید با خاصیت ایمنی بهتر کمک کند  با اطلاعات تجربی می    GNNهایمدل 

 . [8] بینی پاسخ دارویی نیز کاربردهای موفقی داشته استعمیق در کشف ترکیبات ضد سرطان و پیش

 بینانهشناسی پیشهاي سمروش

پیشسنم برای پیشبینانه از روششنناسنی  های بینی اثرات سنمی مواد شنیمیایی و داروها با هدف کاهش نیاز به آزمایشهای محاسنباتی 
ای مانند یادگیری ماشننین و یادگیری  با ارائه ابزارهای پیشننرفته(  AI) هوش مصنننوعی .  [36] کندبر اسننتفاده می تجربی پرهزینه و زمان

های پیچیده، شنناسنایی الگوهای  ها امکان تحلیل دادهبینانه را متحول کرده اسنت. این فناوریشنناسنی پیشعمیق، رویکردهای سننتی سنم

 هایبینانه، شامل مدلشناسی پیشهای کلیدی سمدر بهبود روش AI نقش.  [14،36]کنند  تر سمیت را فراهم می بینی دقیق پنهان و پیش
QSARشودهای داده بررسی می شناسی سیستمی، و استفاده از پایگاههای زیستشناسی، مدلژن، سم. 

 (QSAR) فعالیت-هاي رابطه کمی سااتارمدل

  QSAR سننتی در مقابل QSAR فعالیت-های رابطه کمی سناختارمدل  شنده با هوش مصننوعی تقویت  (QSAR)   ابزارهای محاسنباتی
 در. [28]شنوند  ها اسنتفاده می های سناختاری آنبینی خواص بیولوژیکی یا سنمی مواد شنیمیایی بر اسناس ویژگی هسنتند که برای پیش

QSAR  های مولکولی )مانند وزن  تر برای ایجاد ارتباط بین ویژگی های سنادههای آماری مانند رگرسنیون خطی یا مدلسننتی، از روش
سنننازی روابط  هنا اغلنب بنه دلینل محندودینت در مندلشنننود. بنا این حنال، این روشگریزی( و فعنالینت بیولوژیکی اسنننتفناده می مولکولی، آب

 . [37]  غیرخطی و پیچیده، دقت محدودی دارند

QSAR های سنتی را برطرف  های مدلهای پیشرفته یادگیری ماشین، محدودیتگیری از الگوریتمشده با هوش مصنوعی با بهره  تقویت
کنند، که منجر به پیشها قادرند روابط غیرخطی و تعاملات پیچیده بین ویژگی کرده اسنت. این مدل های  بینی های مولکولی را شنناسنایی 

زایی یا سننمیت کبدی ترکیبات را با  توانند سننمیت حاد، جهشمی  AI مبتنی بر QSAR هایبرای مثال، مدل. [37]شننود  تری می دقیق 
 .[9]  بینی کنندهای سنتی پیشدقت بالاتری نسبت به روش

 هاي یادگیري ماشینیگوریتمال

 هایدر مدل  (SVM) های بردار پشننتیبانو ماشننین (Random Forests)  های تصننادفی های یادگیری ماشننین مانند جنگلالگوریتم
QSAR   های پرنویز  های تصنادفی با ترکیب چندین درخت تصنمیم، توانایی بالایی در مدیریت دادهای دارند. جنگلمدرن کاربرد گسنترده

های سنمی و غیرسنمی بسنیار مؤثر هسنتند،  بندی ترکیبات به دسنتهها برای طبقهSVMاز سنوی دیگر،  . [38]های قوی دارند  بینی و پیش
به دلیل توانایی در  ( DNN) های عصننبی عمیق علاوه بر این، شننبکه.  [39]های آموزشننی محدود هسننتند ویژه در مواردی که دادهبه

های  بینی ها امکان پیشاین الگوریتم .[40]روند  تر به کار می پیشنرفته QSAR هایهای خام، در مدلها از دادهاسنتخراج خودکار ویژگی 

 .[40] تر را فراهم کرده و در غربالگری اولیه ترکیبات شیمیایی نقش کلیدی دارندتر و سریع دقیق 

 شناسیژنسم

بینی سنمیت و  مطالعه تأثیر مواد شنیمیایی بر بیان ژن و مسنیرهای بیولوژیکی اسنت که برای پیش (Toxicogenomics)  شنناسنی ژنسنم
ها  های حاصل از میکروآرایههای بزرگ بیان ژن، مانند دادههوش مصنوعی با تحلیل داده .[41]شود  های سمی استفاده می درک مکانیسم
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الگوهای مرتبط با سنمیت دارد  RNA  یابی یا توالی  توانند  های یادگیری ماشنین می برای مثال، الگوریتم.  [42]، توانایی بالایی در شنناسنایی 
کرده و پیش DNA های مرتبط با اسنترس اکسنیداتیو یا آسنیبتغییرات در بیان ژن بینی کنند که یک ترکیب خاص ممکن را شنناسنایی 

 .[43]  است سمی باشد

های عصنبی  کند. شنبکهبینی سنمیت نقش مهمی ایفا می برای پیش( Biomarkers) یادگیری عمیق در شنناسنایی نشنانگرهای زیسنتی 
شنناسنی را اسنتخراج کرده و نشنانگرهای زیسنتی جدیدی را شنناسنایی کنند که با  ژنهای سنمتوانند الگوهای پیچیده در دادهعمیق می 

ای یک مدل یادگیری عمیق برای شنناسنایی نشنانگرهای زیسنتی به عنوان مثال، در مطالعه  .[44]های سننتی قابل تشنخین نیسنتند روش
این رویکرد نه تنها به   .ها به طور قابل توجهی افزایش یافتبینی های بیان ژن اسننتفاده شنند و دقت پیشمرتبط با سننمیت کبدی در داده

 .[45]  شده نیز کاربرد داردسازیمند و پزشکی شخصی های هدفکند، بلکه در طراحی درمانبینی سمیت کمک می پیش

 شناسی سیستمیهاي زیستمدل 

های بیولوژیکی اسننت که از  شننناسننی سننیسننتمی رویکردی جامع برای مطالعه سننیسننتمزیسننت :هاي چند امُیکسبازي دادهیکپارچه
های چند امیک )مانند ژنومیک، پروتئومیک و متابولومیک( برای درک تعاملات پیچیده در پاسننخ به مواد شننیمیایی  سننازی دادهیکاارچه

سنازی جامع اثرات سنمی را فراهم کرده اسنت.  های چند بعدی، امکان مدلهوش مصننوعی با توانایی تحلیل داده. [46]کند  اسنتفاده می 

)مناننند تغییرات در سنننطح پروتئینتواننند دادهمی  AI هنایبرای مثنال، مندل ژن(، پروتئومینک  و  هنای ژنومینک )مناننند تغییرات بینان  هنا( 
را ترکینب کرده و پیشمتنابولومینک )ماننند تغییرات متنابولینت یی چگونه بر مسنننیرهای بیولوژیکی تأثیر  بینی کننند که یک ماده شنننیمیناها( 

 .[47]  گذاردمی 
 : (Ensemble Learning) و یادگیري گروه (Bayesian Networks)هاي بیزيهاي هوش مصبنوعی مانند شبیکهتکنیک

سنازی روابط  های بیزی برای مدلشنوند. شنبکهبینی جامع سنمیت اسنتفاده می شنناسنی سنیسنتمی برای پیشهای زیسنتدر مدل هااین تکنیک
توانند مسنیرهای سنمی را با دقت بالا شنناسنایی کنند  ها، مناسنب هسنتند و می ها و پروتئیناحتمالی بین متغیرهای بیولوژیکی، مانند ژن

های چند امیک اسننتفاده  ها در دادهبینی یادگیری گروهی، که ترکیبی از چندین مدل یادگیری ماشننین اسننت، برای بهبود دقت پیش.  [48]

های سننمی کمک های متنوع و پیچیده را فراهم کرده و به درک بهتر مکانیسننمها امکان تحلیل همزمان دادهاین تکنیک.  [49]شننود  می 
 .[49]  کنندمی 

 هاي دادهمنابع داده و پایگاه

  PubChem و Tox21 هایی مانندکنند. پایگاهایفا می  AI بینانه مبتنی برشناسی پیشهای سمهای داده نقش حیاتی در توسعه مدلپایگاه

های غربالگری سمیت برای هزاران ترکیب شیمیایی  شامل داده  Tox21. دهندهای شیمیایی و بیولوژیکی ارائه می منابع ارزشمندی از داده

مدل آموزش  برای  که  می است  استفاده  ماشین  یادگیری  بزرگPubChem  .[50]   شودهای  از  یکی  پایگاه،  شیمیایی،  ترین  داده  های 
   ChEMBL های داده مانندسایر پایگاه .  [51]دهد  ها ارائه می های بیولوژیکی مولکولای درباره ساختارها، خواص و فعالیتگسترده اطلاعات 

 . [52] گیرندهای دارویی و سمیت مورد استفاده قرار می یز برای دسترسی به دادهن  DrugBank   و

موفقیت مدل برای  استانداردسازی  و  داده  پیشدر سم AI هایکیفیت  دادهشناسی  حیاتی هستند.  پرنویز  بینانه  یا  ناسازگار  ناقن،  های 
 یکسان برای نمایش ساختارهای شیمیایی   هایشکلها، مانند استفاده از  استانداردسازی داده.  [53]ها را کاهش دهند  توانند دقت مدلمی 

علاوه بر این، . [54]کند ها کمک می های بیولوژیکی، به بهبود قابلیت تعمیم مدل های یکسان برای آزمایش یا پروتکل (SMILES) مانند

برای بهبود دسترسی و استفاده مجدد از  FAIR (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable)  هایی مانند پروژهتلاش
 . [53] شناسی در حال انجام است های سمداده

پیشهای سنمدر مجموع، روش شنناسننی،  ژنهای سنم، تحلیل دادهQSAR هایبینانه مبتنی بر هوش مصننوعی با بهبود مدلشنناسنی 

های سننمیت را به طور قابل توجهی  بینی های داده با کیفیت، دقت و کارایی پیشهای چند امیک و اسننتفاده از پایگاهسننازی دادهیکاارچه
هنا  پنذیری این روشهنای پیچینده و مقیناسهنای اسنننتنانندارد، تفسنننیرپنذیری مندلهنایی مناننند نیناز بنه دادهانند. بنا این حنال، چنالشافزایش داده

.[55] همچنان نیازمند توجه هستند
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 مرکز تحقیقات انفورماتیک پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان 

 

 شدهسازيدر پزشکی شخصی  بینانهشناسی پیشسم کاربرد

شنناسنی  های ژنتیکی، فیزیولوژیکی و محیطی هر فرد اسنت. سنمهای متناسنب با ویژگی شنده به دنبال ارائه درمانسنازیپزشنکی شنخصنی 
های فردی، نقش مهمی در این بینی اثرات سمی داروها و عوامل محیطی بر اساس داده( با پیشAIبینانه مبتنی بر هوش مصنوعی )پیش

های پیچیده  های پیشنرفته یادگیری ماشنین و یادگیری عمیق، امکان تحلیل دادهاین فناوری با اسنتفاده از الگوریتم. [8]کند  حوزه ایفا می 

 .[8،56،57]کند ژنتیکی، بالینی و محیطی را فراهم کرده و به بهبود نتایج درمانی و کاهش عوارض جانبی کمک می 

 فارماکوژنومیک
پیشسماین حوزه برای   باشد:بسیار اهمیت دارد و شامل بررسی موارد زیر می   بینانهشناسی 

فارماکوژنومیک مطالعه تأثیر تنوع ژنتیکی    :هاي ژنتیکیبینی سبمیت دارو بر اسباپ پروفایلهاي هوش مصبنوعی براي پیشمدل
های یادگیری ماشنین و  ها برای هر فرد اسنت. هوش مصننوعی با اسنتفاده از الگوریتمسنازی درمانبر پاسنخ به داروها اسنت و هدف آن بهینه

بینی کنند  توانند سنمیت داروها را بر اسناس پروفایل ژنتیکی بیماران پیشکند که می ای ایجاد می کنندهبینی های پیشیادگیری عمیق، مدل

 (Adverse Drug Reactionsهای نامطلوب دارویی )توانند نشننانگرهای ژنتیکی مرتبط با واکنشمی  AIهای برای مثال، مدل. [8]
ADRs ( را شنناسنایی کنند، مانند آسنیب کبدی ناشنی از داروهاDILIدر یک مطالعه، یک مدل یادگیری عمیق برای پیش .)  بینیDILI 

های ژنومیک، پروتئومیک  ها با تحلیل دادهاین مدل  .[10]دارو آزمایش شند   475روی    %9/92و ویژگی    %5/82، حسناسنیت  %9/86با دقت  
 .[8،58]تری را برای بیماران انتخاب کنند کنند تا داروهای ایمنو بالینی، به پزشکان کمک می 

الگوهای پیچیده در داده AIبینی سمیت،  علاوه بر پیش بینی پاسخ به داروها نیز مؤثر است. به عنوان  های ژنتیکی برای پیشدر شناسایی 

اند، که به تجویز  بینی کردهبا تحلیل تنوع ژنتیکی، پاسنخ بیماران به داروهای ضندافسنردگی را پیش AIهای پزشنکی، مدلمثال، در روان
 .[59]کند  این رویکرد به کاهش عوارض جانبی و بهبود نتایج درمانی کمک می . [59]تر منجر شده است  داروهای مناسب

های اصنلی در درمان دارویی، تعیین دوز  یکی از چالش  :هاي نامطلوبشبده دارو و پیگبگیري از واکنشسبازيدوزبندي شبخصبی
های ژنتیکی، بالینی و فارماکوکینتیک،  با تحلیل داده AIویژه برای داروهایی با حاشننیه درمانی باریک.  مناسننب برای هر بیمار اسننت، به

برای مثال، در درمان  .  [8،60]رسناند  کند که اثربخشنی را به حداکثر و سنمیت را به حداقل می ای را پیشننهاد می شندهسنازیدوزهای شنخصنی 
اند تا تعادل بین اثربخشنی و کاهش درمانی در زمان واقعی اسنتفاده شندههای یادگیری ماشنین برای تنظیم دوزهای شنیمی سنرطان، الگوریتم

های زمانی خاص بیمار، دوزهای  اسنت که با اسنتفاده از داده  CURATE.AIیک نمونه برجسنته، پلتفرم  .  [61]عوارض جانبی حفظ شنود  
  .[62]کند  ترکیبی داروها را بهینه می 

AI های  های ژنتیکی و سنوابق پزشنکی، مدلسنازی دادههای نامطلوب دارویی نقش دارد. با یکاارچههمچنین در پیشنگیری از واکنشAI  
تری پیشننهاد دهند. این های دارویی مناسنبهای شندید هسنتند شنناسنایی کرده و جایگزینتوانند بیمارانی را که در معرض خطر واکنشمی 

 .[59]های مزمن، که نیاز به مصرف چندین دارو دارند، اهمیت دارد رویکرد به ویژه در مدیریت بیماری

بسنیار اهمیت دارد. بنابراین در این حوزه  شندهسنازیدر پزشنکی شنخصنی   بینانهشنناسنی پیشسنمبرای   سنلامت محیطی   :سبلامت مییطی
 موارد زیر باید مورد توجه قرار گیرند:

سنننلامت محیطی به بررسنننی تأثیر عوامل محیطی ماننند آلودگی هوا، مواد    :هاي مییطیهاي فردي به مواجهبهبینی پاسبب پیش 
پیشپردازد. سمشیمیایی و سر و صدا بر سلامت انسان می  های  شده از دستگاهآوریهای جمع با استفاده از داده  AIبینانه مبتنی بر  شناسی 

های هوشنمند  های هوشنمند، گوشنی های پوشنیدنی مانند سناعتدسنتگاه.  [63]کند بینی می های فردی به این عوامل را پیشپوشنیدنی، پاسنخ
توانند فاکتورهای محیطی )مانند کیفیت هوا، دما، سنطح صندا( و پارامترهای فیزیولوژیکی )مانند ضنربان قلب،  پذیر می و حسنگرهای انعطاف

ها را تحلینل کرده و خطر اثرات سنننمی محیطی بر سنننلامت فرد را  این داده AIهای  نرخ تنفس( را به طور مداوم رصننند کننند. الگوریتم

 .[64]کنند  بینی می پیش

های هوا مانند ذرات معلق  های حسنننگرهای پوشنننیدنی، الگوهای حسننناسنننیت فردی به آلایندهتواند با تحلیل دادهمی  AIبرای مثال،  
(PM2.5 را شناسایی کند )[65] .ایگیرانهنات پیشندهد تا اقدامهداشتی امکان می نهای براقبتنندگان مندهاین اطلاعات به افراد و ارائه
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مانند کاهش قرار گرفتن در معرض آلودگی یا اسننتفاده از تجهیزات محافظتی را انجام دهند. این رویکرد به ویژه برای افرادی با شننرایط   
مفید است  -های قلبی ای مانند آسم یا بیماریزمینه  .[65]عروقی 

های چندمنبعی، از  سنازی دادهامکان یکاارچه  هوش مصننوعی   :هاي پوشبیدنی و سبوابق سبلامتها از دسبتگاهسبازي دادهیکپارچه
کند تا تصنویر جامعی از سنلامت فرد در برابر عوامل  های پوشنیدنی، سنوابق پزشنکی و اطلاعات ژنتیکی را فراهم می های دسنتگاهجمله داده

های فردی کمک کرده اسننت.  سننازی به تغییر از مطالعات اپیدمیولوژیک مبتنی بر جمعیت به ارزیابی این یکاارچه. [60]محیطی ارائه دهد  
هنای هنای مرتبط بنا مواجهنههنای ژنومینک و محیطی، خطر بیمناریتوانند بنا ترکینب دادهمی   AIانند کنه برای مثنال، مطنالعنات نشنننان داده

مانند توصنیهسنازیهای پیشنگیری و درمان شنخصنی بینی کند. این اطلاعات برای طراحی اسنتراتژیشنیمیایی را پیش های سنبک  شنده، 

 .[45]زندگی یا مداخلات پزشکی، حیاتی است  

الگوهای گسننترده AIعلاوه بر این،  شننده از  آوریهای جمع های محیطی و سننلامت نقش دارد. با تحلیل دادهتر در دادهدر شننناسننایی 

های سنلامت عمومی کمک گذاریتواند روندهای مرتبط با خطرات محیطی را شنناسنایی کرده و به سنیاسنتمی   AIهای بزرگ، جمعیت

 .[8] دهدرا در ارتقای سلامت محیطی نشان می   AIکند. این رویکرد دوگانه )فردی و جمعی( قدرت 

در مطالعات مورد توجه    های خاص بیماربا استفاده از دادهDILI (Drug-Induced Liver Injuryبینی آسیب کبدی ناشی از دارو )پیش

( یکی از دلایل اصلی خروج داروها از بازار و یک نگرانی عمده در توسعه دارو است.  DILIآسیب کبدی ناشی از دارو )قرار گرفته است.  
کند.  های شیمیایی و ژنتیکی، به کاهش این خطرات کمک می بر اساس داده  DILIبینی خطر با پیش  AIبینانه مبتنی بر شناسی پیشسم

( عمیق  عصبی  شبکه  مدل  یک  برجسته،  مطالعه  یک  انگشتDNNدر  از  استفاده  با  )نگاری(  گسترده  اتصال  -Extendedهای 

Connectivity Fingerprints) ECFP4  بینی  برای پیشDILI    داده.  [66]توسعه یافت دارویی  اگرچه این مطالعه بیشتر بر  های 

  .[66]های ژنتیکی و بالینی است بینی خطرات خاص بیمار با استفاده از دادهبرای پیش  AIدهنده پتانسیل متمرکز بود، اما نشان

 

 نتایج 

AI نیز کاربرد دارد. برای مثال، ابزار بینی سنایر عوارض جانبی مانند آلرژیدر پیش در چندین مورد    eToxPredزایی و کارسنینوژنیسنیته 

خطر سمیت کبدی را در یک داروی ضددرد تشخین    eToxPredصنعتی برای شناسایی خطرات سمی استفاده شده است. در یک مورد،  
را در یک در مورد دیگر، این ابزار خطرات قلبی .  [67]های بالینی شند داد، که منجر به اصنلا  فرمولاسنیون قبل از فاز دوم آزمایش عروقی 

کرد، که باعث توقف توسنعه آن در مرحله پیش درمانی،  همچنین، در یک داروی شنیمی . [67]بالینی شند  داروی ضند فشنار خون شنناسنایی 

eToxPred  این   [.15ها شند ]خطر بالای سنمیت کلیوی را تشنخین داد، که منجر به تنظیم فرمولاسنیون برای کاهش آسنیب به کلیه
 شده هستند.سازیدر بهبود ایمنی داروها و حمایت از پزشکی شخصی  AIدهنده توانایی  موارد نشان

های یادگیری  مدل  [67]های ژنومیک و شنیمیایی مؤثر بوده اسنت بینی کارسنینوژنیسنیته داروها با تحلیل دادهدر پیش AIعلاوه بر این، 

تر  بینی کنند، که به انتخاب داروهای ایمنزایی را بر اسنناس تغییرات ژنومی ناشننی از مواد شننیمیایی پیشتوانند خطر سننرطانماشننین می 
 شده هستند.سازیهای شخصی در ارتقای ایمنی و اثربخشی درمان AIدهنده پتانسیل گسترده  این کاربردها نشان  .[68]کند کمک می 

 
 شدهسازيدر پزشکی شخصی  AIالاصه کاربردهاي  :1 جدول

 حوزه AIکاربرد  مزایا هاچالش

کاهش عوارض جانبی، بهبود اثربخشی   بالا  های ژنتیکی با کیفیتنیاز به داده 
 درمان 

 بینی سمیت دارو، دوزبندیپیش

 شده سازی شخصی 
 فارماکوژنومیک 

 هایسازی داده پیچیدگی یکاارچه

 چندمنبعی
های محیطی،  پیشگیری از بیماری 

 فردی  هایارزیابی 
سازی  یکاارچه بینی پاسخ به عوامل محیطی،پیش
 های پوشیدنی و سلامت داده 

 سلامت محیطی

 هایمحدودیت در دسترسی به داده 

 خاص بیمار 
های  شناسایی خطرات قبل از آزمایش 

 بهبود ایمنی داروها  بالینی،
 کارسینوژنیسیته زایی،، آلرژیDILI بینیپیش

 مطالعات موردی
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doi:  10.34172/jhbmi.2025.28 
 مرکز تحقیقات انفورماتیک پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی کرمان 

 

بینی سننمیت داروها و عوامل محیطی، پزشننکی  بینانه مبتنی بر هوش مصنننوعی با ارائه ابزارهای پیشننرفته برای پیششننناسننی پیشسننم
را متحول کرده اسنت. در فارماکوژنومیک،  سنازیشنخصنی  دارویی و تنظیم دوزهای شنخصنی بینی پاسنخبه پیش  AIشنده  شنده  سنازی های 

کند.  بینی می های چندمنبعی، خطرات محیطی را پیشهای پوشننیدنی و دادهکند. در سننلامت محیطی، با اسننتفاده از دسننتگاهکمک می 
دهنده پتانسننیل عملی این فناوری هسننتند. با این حال، زایی، نشننانو شننناسننایی خطرات آلرژی DILIبینی  مطالعات موردی، مانند پیش

رود  های آینده، انتظار می ها و مسنائل اخلاقی همچنان نیازمند توجه هسنتند. با پیشنرفتها، تفسنیرپذیری مدلهایی مانند کیفیت دادهچالش

 تر و مؤثرتر ایفا کند.های بهداشتی ایمنتری در ارائه مراقبتنقش بزرگ  AIکه 
 

 گیريبیث و نتیجه

اسنت.   دهیرا بهبود بخشن   نانهیبشیپ  ی شنناسن سنم  یی دقت و کارا  ی توجهطور قابل( بهAI)  ی مرور نقادانه نشنان داد که هوش مصننوع نیا
  یگراف   ی عصنب  یهاو شنبکه  ،ی شنناسن ژنسنم  شنده،تیتقو  QSAR  یهااز جمله مدل  ق،یعم  یریادگیو    نیماشن   یریادگی یهاتمیالگور

(GNNsامکان پ ،)دقت    توانندی ها ممدل نیاند که ااند. مطالعات نشنان دادهو داروها را فراهم کرده  یی ایمیمواد شن   تیسنم  ترق یدق  ی نیبشی
 یکبد  تیسنم  ق،یعم  ی عصنب  یهاو همکاران با اسنتفاده از شنبکه  Xuبه عنوان مثال، .  [69،70]  دهند  شیافزا  %85را تا    تیسنم  ی نیبشیپ

  ی تنها غربالگرنه  هاشننرفتیپ  نیا. [9]  دارد  ی توجهقابل  یبرتر QSAR  ی سنننت  یهاکردند که نسننبت به روش  ی نیبشیپ  %85را با دقت  
پاسنخ داده اسنت   هاشیآزما  نیمرتبط با ا  ی به مسنائل اخلاق  ،ی وانیح یهاشیبه آزما  ازیرا ممکن سناخته، بلکه با کاهش ن  باتیترک  ترع یسنر
[3،4]. 

روش  سهیمقا  در آزما  ی سنت  یهابا  مدلin vivo  یهاشیمانند  هز  AIبر    ی مبتن  یها،  و  بالاتر  م  یکمتر  نهیدقت  .  دهندی ارائه 
Luechtefeld   یهاو همکاران با استفاده از مدل RASAR  بر  ی مبتن  یهای نیبشینشان دادند که پAI  ی هاشینسبت به آزما توانندی م 

و همکاران   Mayrشده توسط ارائه DeepToxطور مشابه، مدل به  .[1] استاندارد وابسته هستند یهاهرچند به داده د،باشن ترق ی دق ی وانیح
  ن ی ا .[9]چالش است  ک یها همچنان مدل ن یمحدود ا ی ریرپذینشان داد، اما تفس  QSAR یسنت ی هانسبت به روش یتوجهقابل یبرتر
کردند، اما به موانع   د ییداروها را تأ  یدر غربالگر  AIگسترده   یدارد که کاربردها یو همکاران همخوان  Vamathevanبا گزارش  هاافتهی

 .[9]اشاره داشتند  یچندمنبع یهاو کمبود داده ینظارت

  ی دوزها میداروها و تنظ تی سم ی ن یبشیامکان پ ،ی ن یبال  یهاو داده  ی کیژنت یهالیپروفا لی با تحل  AI شده،یسازی شخص ی حوزه پزشک در
  ز ی آمتی موفق %9/86از دارو  با دقت   یناش  ی کبد بی آس ی ن یبشیپ ی برا قیعم  یریادگ ی یهامثال، مدل یرا فراهم کرده است. برا یدرمان

در سلامت    .[59]راستا است  هم  ، ی ضدافسردگ  ی پاسخ به داروها  ی ن یبشیو همکاران در پ  Athreyaه  با مطالع  جی نتا  نیا  .[70]  اندبوده
  ی که برا   است،را فراهم کرده    هاندهیبلادرنگ اثرات آلا  شیامکان پا  AI  یهابا مدل  ی دنیپوش   یحسگرها  ی هاداده  یسازکاارچهی  ،ی طیمح

  ی هادرمان  ی و اثربخش  ی منیا  یدر ارتقا   AI  لیدهنده پتانسکاربردها نشان  نیا  ،[9]است    دیمف  اریمانند آسم بس  یانهیزم  طیافراد با شرا

 هستند.  یطی و حفاظت از سلامت مح شدهیسازی شخص

داده  یی هاتیحال، محدود  ن یا  با   ی و موانع نظارت  ق،ی عم  ی ریادگی  یهامحدود مدل  یریرپذیو استاندارد، تفس  ت ی فیباک  یهامانند کمبود 
پابرجا براا   همچنان  داده  یست.  پا  زیپرنو  ایناقن    یهامثال،  مدل  توانندی م  Tox21مانند    یی هاگاهیدر  کاهش دهند  دقت  را    . [50]ها 

  ها تی محدود  نیا  .[71]دشوار کرده است   ی نظارت   یهاها را در چارچوبآن  رشیپذ  ق ی عم  یری ادگی  یهامدل  «اهیجعبه س »عت  یطب   ن،یهمچن
 Explainable)  حیقابل توض  ی ها و توسعه هوش مصنوع داده  یبه استانداردساز  از یدارد که بر ن  ی همخوان   [9]و همکاران    Tran  یهاافتهیبا  

Artificial Intelligence )XAI [70] کردند دیتأک. 

 ی حال، برا نیاست. با ا  شدهیسازی شخص  ی و پزشک  نانهیبشیپ  ی شناسدر تحول سم  AI  یبالا  لیدهنده پتانسمرور نشان نیمجموع، ا  در
  جاد یو ا  ح،یقابل توضنن  یهاها، توسننعه مدلداده  یاسننتانداردسنناز  ق یموجود از طر یهابه رفع چالش  ازین  ،یفناور نیکامل از ا یبرداربهره

وجود دارد.   یقو  ی ارتنظ  یهاچارچوب
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ها و پذیرش ها، تفسنیرپذیری مدلهایی مانند کیفیت دادهبینی سنمیت، چالشبرای پیش AI های چشنمگیر در اسنتفاده ازبا وجود پیشنرفت
های نوظهوری مانند پایش سنمیت در زمان واقعی  برداری کامل از این فناوری هسنتند. علاوه بر این، فرصنتنظارتی همچنان مانع از بهره

 دهند.  های پیشرفته، مسیرهای جدیدی برای تحقیقات آینده ارائه می و ادغام با فناوری

های استاندارد و جامع یکی از موانع اصلی است.  های با کیفیت بالا وابسته است، اما کمبود دادهبه داده AI بینانه مبتنی برشناسی پیشسم
برای مثال، بسننیاری از  . [72]را کاهش دهد   AI هایتواند دقت مدلهای موجود اغلب ناقن، پراکنده یا دارای نویز هسننتند، که می داده

تنها شامل تعداد محدودی از ترکیبات شیمیایی یا نقاط پایانی سمیت هستند، که توانایی مدلهای داده سممجموعه ها برای تعمیم  شناسی 
 کند.  به ترکیبات جدید را محدود می 

 و Tox21 های داده مانندضنروری اسنت. پایگاه AI هایها برای اطمینان از سنازگاری و قابلیت اسنتفاده در مدلاسنتانداردسنازی داده

PubChem   گذاری  سنازی و اشنتراکآوری، ذخیرههای اسنتاندارد برای جمع دهند، اما همچنان نیاز به پروتکلمنابع ارزشنمندی ارائه می
هایی در  های ژنومینک، پروتئومینک و بالینی، چالشهای متنوع از مننابع مختلف، ماننند دادهعلاوه بر این، ادغام داده.  [73]ها وجود دارد  داده

ها،  ها، حذف نویز و اطمینان از یکاارچگی دادهسننازی دادههای قوی، شننامل پاکمدیریت داده.  [12]کند و کیفیت ایجاد می   شننکلزمینه 

 .[12]  های قابل اعتماد حیاتی استبرای توسعه مدل

  AI هایهای قانونی محدود است. این موضوع توسعه مدل شناسی اغلب به دلیل مالکیت خصوصی یا محدودیتهای سمدسترسی به داده
های  های سلامت فردی، نگرانی علاوه بر این، با افزایش استفاده از داده.  [55]کند  های داده بزرگ نیاز دارند، دشوار می را که به مجموعه 

داده اخلاقیات  و  به حریم خصوصی  دادهمربوط  امنیت  و  بیمار  مانند رضایت  قرار گیرند  ها،  توجه  مورد  باید  مانندپروژه.  [74]ها،   هایی 

(Findable, Accessible, Interoperable, Reusable ) FAIR شناسی در  های سمبرای بهبود دسترسی و استفاده مجدد از داده

 .[75] حال توسعه هستند

هنای فنارمناکوژنومینک، سنننلامنت محیطی و مطنالعنات موردی،  کنارگیری هوش مصننننوعی در حوزههنای موجود در بنهبرای غلبنه بر چنالش
های داده عمومی با کیفیت بالا اسنت که ای متمرکز شنوند. این امر شنامل ایجاد پایگاههای دادهتحقیقات آینده باید بر توسنعه زیرسناخت

هنای اسنننتنانندارد برای  هنای هوش مصننننوعی عمنل کننند. همچنین، طراحی پروتکنلعنوان مننابع قنابنل اعتمناد برای آموزش مندلبتواننند بنه
ها، صننایع دارویی و  ای دارد. همکاری مؤثر میان دانشنگاهها از منابع مختلف اهمیت ویژهسنازی دادهگذاری و یکاارچهآوری، اشنتراکجمع 

های  های ادغام دادهها و منابع خواهد داشننت. افزون بر این، پیشننرفت در روشاری دادهگذنهادهای نظارتی نقش کلیدی در به اشننتراک

های پیشنرفته مدیریت داده با  سنازی سنیسنتمتر منجر شنود. در نهایت، پیادهتر و جامع های تحلیلی دقیق تواند به توسنعه مدلچندمنبعی می 
های هوش مصننوعی در  برداری مؤثر از ظرفیتتمرکز بر تضنمین کیفیت، امنیت و حفظ حریم خصنوصنی اطلاعات، شنرط لازم برای بهره

 .ها استاین حوزه

شنوند، زیرا  شنناخته می   «های سنیاهجعبه»شنان به عنوان  های عصنبی عمیق، به دلیل پیچیدگی ویژه شنبکه، بهAI هایبسنیاری از مدل
پیشاین عدم شنفافیت در سنم  .[71]ها قابل فهم نیسنت ها برای انسنانگیری آنفرآیند تصنمیم بینانه، که نتایج آن باید برای  شنناسنی 

بینی کند که یک ترکیب سنمی  پیش AI های نظارتی قابل توجیه باشنند، یک چالش بزرگ اسنت. برای مثال، اگر یک مدلگیریتصنمیم
 .[76]   بینی، اعتماد به آن دشوار خواهد بوداست، بدون توضیح دلیل این پیش

قابل فهمرا شفاف AI هایهایی است که مدل به دنبال توسعه روش (XAI)  هوش مصنوعی قابل توضیح   شناسی، تر کنند. در سمتر و 

XAI    شوند،  بینی سمیت می های کلیدی )مانند ساختارهای شیمیایی یا نشانگرهای زیستی( که منجر به پیشتواند به شناسایی ویژگی می
کند   برای  .[77]کمک  شفافیت  مانند    این  نظارتی،   European)  یا FDA (Food and Drug Administration)   نهادهای 

Medicines Agency)  EMAهای ترکیبی که  برای مثال، مدل  . [1]ها دارند، حیاتی است ، که نیاز به توضیحات دقیق برای تأیید مدل

 . توانند دقت و تفسیرپذیری را بهبود بخشندکنند، می محور ترکیب می های دادهدانش تخصصی را با روش
سنازی کنند. در  اما ممکن اسنت نتوانند روابط پیچیده را به خوبی مدل ؛های تصنمیم، قابل تفسنیر هسنتندتر، مانند درختهای سنادهمدل

این تعادل بین دقت و  .  [14]ها دشنوار اسنت  اما تفسنیر آن ؛های عصنبی عمیق، دقت بالاتری دارندتر، مانند شنبکههای پیچیدهمقابل، مدل

استبرای سم AI هایهای اصلی در توسعه مدلتفسیرپذیری یکی از چالش .[14]  شناسی 
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شنناسنی، تحقیقات آینده باید در چندین مسنیر کلیدی پیش  های مرتبط با تفسنیرپذیری و کاربرد هوش مصننوعی در سنمبرای رفع چالش
ویژه در  شنناسنی ضنروری اسنت؛ بهبرای کاربردهای خاص سنم (XAI)  های هوش مصننوعی قابل توضنیحبرود. نخسنت، توسنعه روش

های ترکیبی که ها را افزایش دهد. دوم، طراحی مدلتواند شنفافیت مدلبینی سنمیت، که می های شنیمیایی مؤثر در پیششنناسنایی ویژگی 
ها تواند به ایجاد تعادل میان عملکرد و قابلیت درک مدلتر ترکیب کنند، می های سادههای پیچیده را با تفسیرپذیری مدلدقت بالای مدل

شنناسنی،  در زمینه سنم AI هایهای مشنخن برای اعتبارسننجی، ارزیابی و تفسنیر مدلمنجر شنود. سنوم، تدوین اسنتانداردها و دسنتورالعمل

گیران نظارتی در  شننناسننان و تصننمیماعتماد و پذیرش نهادهای نظارتی را تقویت خواهد کرد. در نهایت، تقویت آموزش و آگاهی سننم
ها، گامی اسناسنی در جهت تسنهیل پذیرش عملی هوش مصننوعی در فرآیندهای ارزیابی  های این مدلها و محدودیتخصنوص توانمندی

 .گری استایمنی و تنظیم

های  های سمیت دارد، اما پذیرش آن در چارچوببینی های حیوانی و بهبود دقت پیشهوش مصنوعی پتانسیل بالایی برای کاهش آزمایش
در توسنعه دارو و   AI ، شنروع به توسنعه راهنماهایی برای اسنتفاده ازFDA نهادهای نظارتی، مانند .[78]نظارتی همچنان محدود اسنت  

ملاحظات برای اسنتفاده از هوش  »نویسنی با عنوان  راهنمای پیش  2023در سنال   FDAاند. برای مثال، های نظارتی کردهگیریتصنمیم
های  با این حال، فقدان چارچوب .[79]منتشر کرد  «های نظارتی برای محصولات دارویی و بیولوژیکی گیریمصنوعی در حمایت از تصمیم
استاندارد و نگرانی   .[79]  ها، پذیرش گسترده را کند کرده استهای مربوط به شفافیت مدلاعتبارسنجی 

نظارتی، نیاز به چارچوبدر سنم AI برای پذیرش اسنت که شنفافیت، قابلیت تکرار و ارتباط با اسنتانداردهای  شنناسنی  های اعتبارسننجی 
ها باید معیارهایی برای ارزیابی عملکرد مدل، مانند دقت، حسنناسننیت و ویژگی، و همچنین  این چارچوب .[80]  نظارتی را تضننمین کنند

ها و نهادهای نظارتی برای هماهنگی  ها ارائه دهند. علاوه بر این، همکاری بین صننعت، دانشنگاههایی برای تأیید تفسنیرپذیری مدلروش

 .[81]  استانداردها ضروری است

برای ارزیابی ریسننک شننیمیایی هسننتند و بر ایجاد   AI هایدر اتحادیه اروپا در حال بررسننی فرصننت ONTOX هایی مانندپروژه
بین  در حنال ترویج گفنت (GCRSR)  همچنین، ائتلاف جهنانی برای تحقیقنات علوم نظنارتی   .[82]هنای نظنارتی تمرکز دارنند  چنارچوب وگو 

 .[83] در علوم نظارتی است AI کنندگان برای پذیرشتنظیم

های جامع و قابل اتکا برای  شننناسننی، تحقیقات آینده باید بر توسننعه چارچوببرای تسننریع پذیرش نظارتی هوش مصنننوعی در سننم
ای طراحی شنوند که قابلیت ارزیابی دقت، قابلیت اطمینان و شنفافیت  گونهها باید بهمتمرکز شنود. این چارچوب AI هایاعتبارسننجی مدل

ها و نهادهای نظارتی برای تدوین و اجرای ها را در شننرایط مختلف فراهم سننازند. همچنین، تقویت همکاری میان صنننعت، دانشننگاهمدل
های  سنازی الزامات فنی و نظارتی خواهد بود. علاوه بر این، گسنترش آموزشاسنتانداردهای مشنترک، گامی اسناسنی در راسنتای یکاارچه

توانند نقش مهمی در افزایش درک، اعتمناد و پنذیرش این هنای نوین هوش مصننننوعی، می کننندگنان در زمیننه فنناوریهندفمنند برای تنظیم

که به نیازهای نظارتی در زمینه  ( XAI) مصننوعی قابل توضنیحهای هوش  کارگیری روشها ایفا کند. در این مسنیر، توسنعه و بهفناوری
و قابلیت تفسننیر پاسننخ دهد، از اهمیت ویژه در   AI هایتر مدلسنناز پذیرش گسننتردهتواند زمینهای برخوردار اسننت و می شننفافیت 

 .های نظارتی شودگیریتصمیم

که بتوانند سنمیت را در زمان واقعی پایش کنند،  AI هایتوسنعه مدل :پایش سبمیت در زمان واععی با اسبتفاده از هوش مصبنوعی 
های هوشننمند یا های حسننگرهای پوشننیدنی، مانند سنناعتتوانند از دادهها می های نویدبخش آینده اسننت. این مدلگیرییکی از جهت

تواند تغییرات  می   AIبرای مثال،   .[64]حسنگرهای زیسنتی، برای شنناسنایی اثرات سنمی مواد شنیمیایی یا داروها در لحظه اسنتفاده کنند  
 .[64] فیزیولوژیکی مرتبط با سمیت را در بیماران یا کارگران در معرض مواد شیمیایی تشخین دهد و اقدامات پیشگیرانه را پیشنهاد کند

یافته نقش داشننته باشنند.  محیطی کاهشتواند در طراحی ترکیبات شننیمیایی با سننمیت کمتر و تأثیرات زیسننتمی هوش مصنننوعی   
هایی با خواص مطلوب و حداقل خطر سنمیت پیشننهاد  توانند فضنای شنیمیایی را کاوش کرده و مولکولهای یادگیری ماشنین می الگوریتم
 .[84]  تر مفید استاین رویکرد به ویژه در صنایع دارویی، کشاورزی و مواد شیمیایی برای توسعه محصولات ایمن .[84]دهند  

گشنوده اسنت.    نانهیبشیپ  ی شنناسن در سنم یاتازه  یهاتراشنه افق   یو اندام رو  CRISPRنوظهور مانند   یهایبا فناور  ی ادغام هوش مصننوع
AI با   بیرکنت  ند و درنک  ی نیبشیپو    یی اناسنشن ی نساننوم انننمواد را بر ژن  ی ناثرات سم تواندی م ک،نیو اُم ی ومنژن یانهداده  لیحلنبا ت
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 پور و همکاران خنامانی فلاحتی                                                      یشخص   یو پزشک  نانهیبش یپ  یشناسدر سم  یکاربرد هوش مصنوع 

  ل ی در تحل نیماش  یریادگ ی  یریکارگارائه دهد. به  تی از سم  یترانهیگراو واقع   ترق ی دق  یهای نیبشیتراشه، پ  یاندام رو  یِکیولوژیزیف  یهامدل 
 .[46،84،85] کندی کمک م هایماریو بروز ب ی ک یژنت راتیی تغ انیو درک ارتباط م  تیسم سکیتر رجامع  ی ابیبه ارز زی بزرگ ن یهاداده

آیننده بنایند بر توسنننعنه چنارچوب تمرکز کنند کنه از  (  Probabilistic Risk Assessment) هنای ارزینابی ریسنننک احتمنالی تحقیقنات 
را بهتر مندیرینت تواننند عندم قطعینتهنا می این چنارچوب،  کننندتر اسنننتفناده می تر و جنامع هنای دقیق برای ارائنه ارزینابی  AI  هنایبینی پیش هنا 

 .[86]های مبتنی بر شواهد را تقویت کنند گیریکرده و تصمیم

توانند اعتماد  ها می شنناسنی همچنان یک اولویت اسنت. این روشدر سنم AI هایبرای افزایش تفسنیرپذیری مدل XAI هایتوسنعه روش
 .[87] های نظارتی تسهیل کنندها را در زمینهها را افزایش داده و پذیرش آنبه مدل

مانند حریم خصوصی دادهدر سم AI تحقیقات آینده باید به مسائل اخلاقی و اجتماعی مرتبط با استفاده از ها ها، سوگیری در مدلشناسی، 

 .[88]  ضروری هستند AI این ملاحظات برای اطمینان از استفاده مسئولانه از، و تأثیرات بر اشتغال در این حوزه، توجه کند

های باکیفیت، تفسنیرپذیری محدود  هایی مانند کمبود دادهبینانه مبتنی بر هوش مصننوعی شنکافشنناسنی پیشمطالعات پیشنین در سنم
طور مسنتقیم به این دهد که بهراهکارهای پژوهشنی هدفمندی را ارائه می  2ل جدو.  [1،8،54]اند ها، و موانع نظارتی را شنناسنایی کردهمدل

 کنند.های آینده را برای بهبود دقت و کاربرد این فناوری مشخن می گیریدهند و جهتها پاسخ می شکاف

  یط یو حفاظت از سلامت مح  ،یی ایم یداروها، مواد ش یمنیدر بهبود ا ییبالا ل ی( پتانسAI) یبر هوش مصنوع یمبتن نانهیبشیپ یشناسسم
چندمنظوره،   یهاداده یسازکاارچهیبا  قیعم  یریادگیو  نی ماش یریادگی یهاتمیمطالعه نشان داد که الگور نینشان داده است. ا ی و انسان

  ، ی درمان یدوزها میداروها و تنظ ت ی سم  ی نی بشیبا پ  AI شده،یسازی شخص یاند. در پزشکداده شیرا افزا ت یسم  ی نی بشیپ یی دقت و کارا
  یدن یپوش  یبا استفاده از حسگرها هاندهیبلادرنگ اثرات آلا شیپا ،ی طی است. در سلامت مح دهیها را بهبود بخشدرمان یو اثربخش ی منیا

توجه    ازمندین  ی ها، و موانع نظارت محدود مدل  یریرپذیتفس  ت،یف یباک  یهاکمبود داده  ری نظ  یی هاحال، چالش   نیشده است. با ا  ریپذامکان

حوزه   ن یا توانندی ، مCRISPRنوظهور مانند  یهایو ادغام با فناور یدر زمان واقع  ت یسم  شیاز جمله پا نده،یآ ی هایریگ هستند. جهت
  ، ینظارت  یهاها و توسعه چارچوبداده  یاستانداردساز  ی برا  ی نظارت   یو نهادها  ع،یها، صنادانشگاه نی ب  یمتحول کنند. همکار  شیازپشیرا ب
 خواهد بود.  یفناور نیکامل از ا یبرداردر بهره یدیکل ی گام

 

 تگکر و عدردانی

های  نویسندگان این مقاله از دانشگاه علوم پزشکی کرمان و دانشگاه علوم پزشکی رفسنجان به دلیل فراهم آوردن امکانات پژوهشی و حمایت
ها و بررسی منابع،  آوری دادهکنند. همچنین از تمامی افرادی که در مراحل مختلف این مطالعه، از جمله جمع علمی تشکر و قدردانی می 

 اند، سااسگزاریم. همکاری داشته
 

 تعارض منافع

 گونه تعارض منافعی در ارتباط با این پژوهش وجود ندارد.دارند که هیچنویسندگان اظهار می 

 

 حمایت مالی

 این پژوهش بدون حمایت مالی خاص انجام شده است.
 

 کد االاق
های انسننانی یا حیوانی، نیازی به دریافت کد اخلاق نداشننته اسننت. با این حال، این مطالعه به دلیل ماهیت مروری و عدم اسننتفاده از داده

تمامی مراحل پژوهش مطابق با اصول اخلاقی و استانداردهای علمی انجام شده است.
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