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Abstract  

Introduction: With the expansion of next-generation sequencing (NGS) technologies 

and omics data analysis, genetics education has entered a new phase characterized by 

large volumes of complex data. In this context, traditional teaching methods have 

become less effective. Utilizing artificial intelligence (AI) and bioinformatics offers an 

innovative approach to elevate genetics education to an interactive, data-driven, and 

analysis-focused level. This study responds to the growing demand for data-driven and 

analytical training in genetics. Given the vast amount of genomic data and the 

complexity of the required analyses, employing AI and bioinformatics tools can 

significantly enhance the quality of education and research in this field. The aim of this 

study is to investigate the impactful role of advanced AI and bioinformatics in 

improving modern genetics education. 

Method: This study was conducted as a narrative review. Scientific sources published 

in PubMed, Scopus, Web of Science, and Google Scholar between 2005 and 2025 were 

reviewed. Articles related to the use of AI and informatics in genetics education were 

selected and analyzed using content analysis. 

Results: The review results indicated that AI-based tools, including machine learning 

algorithms, genomic language models, and adaptive training systems, significantly 

contribute to personalizing education, simulating biological processes, and analyzing 

genetic variants. Furthermore, practical training in bioinformatics skills—such as 

working with genetic databases, analytical software, biological programming, and 

applied biostatistics—empowers students to analyze complex genomic data. However, 

the lack of digital educational resources and specialized instructors continues to pose a 

major challenge in data-driven education. 

Conclusion: The integration of AI and bioinformatics into genetics education offers an 

innovative approach to training specialists in modern genetics. Developing localized 

content, virtual training courses, and policies that align the education system with 

technological advancements are effective strategies for enhancing the quality of 

genetics education in Iran and similar countries. 

Keywords: Modern Genetics, Artificial Intelligence, Learning, Data-Driven Learning, 

Omics Informatics, Deep Learning 
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 نینو کیدر تحول آموزش ژنت شرفته ی پ کی و انفورمات ینقش هوش مصنوع 

 *2یقاسم ای ، ثر1ایاحمدرضا بشارت ن
   رانی شهرکرد، شهرکرد، ا  ی سرطان، دانشگاه علوم پزشک قات یمرکز تحق  ،یپزشک ک یارشد ژنت  یکارشناس ی دانشجو .1

   رانیشهرکرد، شهرکرد، ا ی سرطان، دانشگاه علوم پزشک قاتی ، مرکز تحق اریدانش ، یپزشک ک یژنت  ی دکتر. 2

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 چکیده  

  ی اوارد مرحله   کی آموزش ژنت  ک،ی اُم  یهاداده   ل ی( و تحلNGS) دینسل جد  یابیی توال  یهای با گسترش فناور    مقدمه: 

خود را از    ی کارآمد  یآموزش  یسنت  یهاروش  ط،یشرا  نیسروکار دارد. در ا  دهیچی پ  یهاداده   ی شده که با حجم بالا  نینو

  ک ی نوآورانه، آموزش ژنت  ی عنوان راهکاربه   تواندیم  یستیک زی( و انفورماتAI)  یاز هوش مصنوع   یریگاند. بهره دست داده 

  ی هاروزافزون به آموزش   از یمطالعه در پاسخ به ن  ن یدهد. ضرورت ا  ءارتقا   محور ل ی محور و تحلداده   ،یتعامل  یرا به سطح

استفاده    از، یمورد ن  یهال یتحل  یدگیچیو پ  یژنوم  یهاداده   م یاست. با توجه به حجم عظ  کی در حوزه ژنت  یلیمحور و تحلداده 

حوزه عمل    نیآموزش و پژوهش در ا  تی فیمؤثر در ارتقاء ک  یحلعنوان راه به   تواندی م  یستیز  کی و انفورمات  AI  یاز ابزارها

این مطالعه  کند.   مهدف  ب  یثر هوش مصنوعؤ نقش  بالابردن ک  شرفتهیپ  ک یوانفورماتیو  ژنت  تیفیدر    ن ینو  کیآموزش 

 باشد.می

منتشرشده در    ی( انجام شده است. منابع علمnarrative review)  یتیمرور روا  کیصورت  مطالعه به   نیا  : روش کار

  ن ی ب  Google scholarموتور جستجوگر    نیهمچن  Web of Scienceو    PubMed  ،Scopus  یهاگاه یپا

انتخاب    کیدر آموزش ژنت  کیو انفورمات  AIقرار گرفتند. مقالات مرتبط با کاربرد    یمورد بررس  2025تا   2005  یهاسال 

 شدند.  ییمحتوا لیو تحل

  ی ژنوم   ی زبان  یهامدل   ن، یماش  یریادگی  یهاتم ی، از جمله الگورAIبر    یمبتن  یمرور نشان دادند که ابزارها  جینتا  : هایافته

س تطب  یهاستمیو  چشمگ  ،یقیآموزش  شخص   یرینقش  شب  یسازی در  تحل  ،یستیز  یندهایفرآ  یسازهیآموزش،    ل ی و 

داده    یهاگاه یشامل کار با پا یستیز کی در انفورمات  یعمل یهاآموزش مهارت  ن،ی. همچنکنندی م  فایا یکیژنت یهاانتیوار

ز  یستیز  یسینوبرنامه   ،یلیتحل  یافزارهانرم  ،یکیژنت آمار  توانمندساز  ،یکاربرد  یستیو    ل یدر تحل  انیدانشجو  یموجب 

  موزش آ  ریدر مس  یدیکل  یهامتخصص، از چالش   انیو مرب  تالیجید  ی. کمبود منابع آموزششودیم  یژنوم  دهیچیپ  یهاداده 

 محور است. داده 

انفورمات  یهوش مصنوع  ب یترک  : گیرينتیجه  ژنت  یستیز  کی و  رو به   تواندیم  ک،ی با آموزش    ی برا   نینو  ی کردیعنوان 

ژنوم   تیترب علوم  در  توانمند  محتواها  یمتخصصان  توسعه  کند.  و   ،یمجاز  یآموزش  یهادوره   شده،یسازیبوم  یعمل 

آموزش    تیفیارتقاء ک  یمؤثر برا  یهکارهااز را  ،یفناور  یهاشرفت ینظام آموزش با پ  یسازدر جهت همگام   یگذاراست یس

 مشابه است.  یو کشورها رانیدر ا کیژنت

مصنوع  ن،ینو  کیژنت  : هاواژه کلید  داده   ،یهوش  انفورماتآموزش   ی هاداده   لیتحل  ق،یعم  یریادگی  ،یستیز  کیمحور، 

 یژنوم
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 نیا و قاسمیبشارت                                                                                    نینو کیدر ژنت کیو انفورمات  یهوش مصنوع 

 مقدمه 

و اختلالات   یکروموزوم   یهانقشه   ،یمحدود به اصول مندل  گرید  کیآموزش ژنت  ،یژنوم  یهاگسترش داده و    یابییتوال  یهانهیبا کاهش هز
از  ریناپذاجتناب ی( به بخشmulti-omics) یکیو چنداُم NGS (Next Generation Sequence)  یهاداده  لی. تحلستین کی کلاس
ها وجود دارد. در داده یواقع  لیبر تحل یو مبتن  یمحور، تعاملداده یهااز به آموزش ین ،یانهیزم نیچن اند. دربدل شده نینو کیژنت یریادگی
( باعث شده است که درک ساختار و عملکرد  Single-cell Genomics)  ی سازیسلولو تک  NGS  یها یفناور  عیرشد سر  ان،یم  نیا
 ریدر سا  یمفاهم  یبیاطلاعات و آموزش ترک  زیآنال  هتج  یاستفاده از هوش مصنوع[.  1]ممکن نباشد    کیکلاس  یهاها تنها با روش ژن
 های رشته  ریدر آموزش سا  یهوش مصنوع  یمثال امروزه استفاده از ابزار ها  یکرده است برا  شرفتیپ  زین  یتبط با علوم پزشکرم  هایرشته
 ریتر تومورها و ساقیو دق  ترعیسر  ص یبه تشخ  ایانهیرا  صیتشخ  یها ستمی، سمورد استقبال قرار گرفته است  یاز جمله پاتولوژ  یپزشک
آموزش   ،یتی( با ابعاد چند تراباBig Genomic Data)  یکیژنت  میعظ  یهاظهور داده   نیهمچن[.  2]کرده است    یهجکمک قابل تو  هابیآس
بconcordance)   یخوانهم  رینظ  یمیمفاه ژنوت  پی فنوت  نی(  [. 3]ساخته است    یرا ضرور   شرفتهیپ  لیو تحل  هیتجز  یها و روش   پی و 
 ی ن یبال  یسازمیو تصم  یتمیتفکر الگور  ،یل یتحل  یهابلکه پرورش مهارت  ست،ین  میتنها انتقال مفاه  گری د  ک،یهدف آموزش ژنت  ن،یبنابرا
  شیرای(، وNGS)  دینسل جد  یابییتوال  یهانهیدر زم  یشگرف   یهاشرفتیبا پ  کیعلم ژنت  ر،یاخ  یهااست. در دهه  یواقع  یهابر داده   یمبتن
ب فناور  اژنوم  از  تحل  CRISPR/Cas9مانند    ییهایاستفاده  ا  کیاُم  یهاداده   لیو  است.  شده  ارتقا  نیمواجه  بر  علاوه   ی تحولات، 
 یراستا، هوش مصنوع  نیدر ا[.  4]  باشدی حوزه م  نیمتخصصان ا  تی در آموزش و ترب  نینو  یکردهایرو   ازمندین  ،ی پژوهش  یهایتوانمند
(Artificial Intelligence ) AIب بازتعر  یدیکل  یابزارها  عنوانبه  شرفتهیپ  کیوانفورماتیو  پژوهش  یآموزش  یندهایفرآ  ف یدر  در   یو 
 یگوپاسخ  گریمتمرکز بود، د  کیکلاس  می و مفاه  کیکه عمدتاً بر مباحث تئور  کیژنت  یاز آنجاکه آموزش سنت [.  5]  دانمطرح شده   نینو  کیژنت
 ندیرا در فرآ  نینو  یهایاز فناور  یریگضرورت بهره   ها،آن  لیتحل  یهایدگیچیو پ  یژنوم  یهاداده   می. حجم عظستیعصر حاضر ن  یازهاین

مؤثر در آموزش  یبه ابزار ده،یچیپ  یهاداده لیخود در پردازش و تحل  یهاتیبا قابل یهوش مصنوع ان،یم نی. در اسازد یم انیآموزش نما
 یها طیرا در مح  کیاُم  یهاداده   لی کارآمد، امکان تحل  یهابا ارائه ابزارها و پلتفرم  شرفتهیپ  کیوانفورماتیب  ن،یشده است. همچن  لیتبد  کیژنت
 کی در تحول آموزش ژنت  شرفته یپ  کیوانفورماتیو ب  ی نقش هوش مصنوع  یبررس  ،یمرورمطالعه   ن یهدف ا[.  4-6]  آوردیفراهم م  یآموزش
و   یستیز  یندهایفرآ  یسازمدل  ها،انتیوار  لیمانند تحل  یمیدر آموزش مفاه  هایفناور  نیمختلف ا  یراستا، کاربردها  ن یاست. در ا  نینو
 ی اتیچارچوب جامع، نقش ح  کیتا با ارائه    داردتلاش    مطالعه  نیا  ت،یقرار خواهد گرفت. در نها  یمورد بررس  یژنوم  یهادرمان  یطراح

آموزش    ییراستامؤثر در جهت هم یو گام  دینما  نییتب  نینو  کیآموزش ژنت  تی فیک  یرا در ارتقا  شرفتهیپ  کیوانفورماتیو ب  یهوش مصنوع
 حوزه بردارد.  نیا ین یو بال یپژوهش یازهایبا ن
 

 کار  روش
، PubMedمعتبر از جمله    یهاگاهیدر پا  یلادیم  2025تا    2005  یهاسال  ن یمند مقالات منتشرشده بنظام  یجستجو  ،یمطالعه مرور  ن یدر ا

Scopus  ،Web of Science  جستجوگر  و موتور  کل  Google Scholar  همچنین  واژگان  شد.   Artificialشامل    یدیانجام 

Intelligence  ،Bioinformatics  ،Genetics Education  ،Genomic Data Analysis  ،Deep Learning    و
Educational Technology  با   ده،یبر اساس عنوان و چک  هیاول  یکار گرفته شدند. مقالات مرتبط پس از غربالگربه از نظر تطابق 

انگل زبان  مطالعه،  رعا  یدسترس  ،ی فارس  ای  یسیاهداف  و  کامل،  متن  علم  تیبه  اخلاق   یاصول  نها  یابیارز  یو  در  اطلاعات   ت،یشدند. 
 .دیگرد لیو تحل یبنددسته یفیصورت کشده بهاستخراج

و آموزش ژنتیک، کامل، به زبان فارسی   AI با مرتبط  ،2025–2005مقالات تجربی یا مروری، منتشرشده  معیارها ورود این مطالعه شامل  
چکیده مقاله، طراحی  نلاین بودن صیرفاًآبودند. معیار خروجی نیز مقالات غیر مرتبط، مقالات با عدم دسیترسیی به متن کامل و   یا انگلیسیی

 هش ضعیف یا مبهم بودند.وپژ
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 نتایج
 نوین نقش هوش مصنوعی در آموزش ژنتیک

پ  ک یمحدود به مباحث تئور  گریگام نهاده که د  یدیجد  ریبه مس  کیآموزش ژنت  کم،یوست یدر قرن ب  یژنوم  یهاشدن داده   تردهیچیبا 
 کیبوده است. انفورمات  نیآفرنادر تحول  یهاانتیوار  لیدر تحل  ژهیوبه  شرفتهیپ  یعصب   یهااز شبکه  یر یگبا بهره   قیعم  یریادگی.  ستین
مانند   یعموم  یهاتا پلتفرم   BAM  (Binary Alignment Map)  و  FASTQ  (FAST Quality)   یهالیفا  لیوتحله یاز تجز  ک،یاُم

Galaxyبر   یمبتن   شدهیساز یشخص   یهامحور کشانده است. پلتفرمو داده  یعمل  یها طیبه مح  ینمودار   یها آموزش را از کلاس   ی، فضا
 ی ریگمیمانند تصم  ییهاداده و مهارت   شیافزا  حقیقی  یهادانشجو را با داده   واقعیتعامل    ،یژنوم  یِع یزبان طب  یهاو مدل  یقیتطب  یریادگی
 یها یساز ه یشب  جادیعملکرد مدل و ا  یابیارز  ،ی عمل  یها پروژه  یسازادهیپ  ،ییفضا  نیدر چن[.  7-9]  اندکرده  تیرا تقو  یبر توال   یمبتن  ینیبال
  .اندساختهرا ممکن  یریگقابل اندازه یگذر از دانش به توانمند ،یعنوان مکمل آموزش نظربه ینیبال

 هاي نادر با یادگیري ماشینسازي جهشمدل

روش  از  شبکه  Random Forest  ،SVMمانند    ییهااستفاده  بازگشت  یکانولوشن   یعصب  یهاو   Convolutional Neural)  یو 

Network    وRecurrent Neural Network    به ترتیبCNN    وRNN  )نادر و ناشناخته را فراهم    یهاانتیوار  ریو تفس  لیامکان تحل
. توجه شوندی کار گرفته مبه  یعمل  ی ها آموزش   لیدر تکم  DeepVariantو    REVEL  ،CADDمثل    یاشدهشناخته  ی. ابزارهاسازدیم

مع حساس  ییارهایبه  دقت،  F1‑score،  (Receiver Operating Characteristic - Area Under Curve )  ت،یمانند 

ROC‑AUC  اریمع  یحت  ای  (Matthews Correlation Coefficient  -یهاداده  یبرا  )نامتوازنMCCاست تا عملکرد    ی، ضرور

از ردینامتوازن، مورد توجه قرار گ  ی ت یجمع  عیاز توز  یناش  ژهیوبه  ،یاداده  یهایریلازم است سوگ  نی شود. همچن  یابیمدل به دقت ارز  .
ا  شدهیبندگروه  cross‑validationها و  نمونه  data augmentation  ،re‑weighting  ونچ  ییهاحلراه  یریسوگ  نیدر کاهش 

 [. 10-13] شودیاستفاده م

  شدهسازيآموزش تطبیقی و شخصی

را   یآموزش  ری مس  رنده،یادگیرفتار    لیبا تحل  Content Technologiesو    Squirrel AIمانند    adaptive learning  یهاستمیس
 ی بر مباحث  قاًی دق  ،دهدیمتفاوت اجازه م  یهانهیزمش یبا پ  انینوع آموزش به دانشجو  نیا  ک،یژنت  طیدر مح[.  14]   کنندیم   یسازیکاملاً فرد

 ل یوتحلهیدر تجز انی، دانشجوGoogle Colabو    Galaxyبا استفاده از    ییهاکارگاه  رسدبه نظر می  بنابراین، دارند.    ازیتمرکز کنند که ن
توسعه   گر، ید  ی از سو  .باشند  داشته  یبا آموزش سنت  ییهانسبت به گروه   ی عملکرد بهتر  توانند،می   های معتبربرخی پایگاه داده  یهاداده 
  ی هالیتحل  یرینه تنها اعتمادپذ  دهند،یم  حیساختار مدل توض  ای  یرا بر اساس ورود   جیکه نتا  ،یدر هوش مصنوع  ریرپذیتفس  یهامدل
  ی تمیالگور  یهاینیبش یمنطق پشت پ  دهدی امکان م  بر اساس توانایی استدلال و استعداد فردی  دانشجو  هر   داده بلکه به   ش یرا افزا  یکیژنت

در از طرفی خطر وابستگی و ازبین رفتن تفکر انتقادی وجود دارد.    شودیارزشمند محسوب م  یابزار آموزش  کیامر خود    نیرا درک کنند و ا
    های هایی درباره کاهش توانایی تفکر انتقادی وجود دارد؛ زیرا دانشجویان ممکن است بدون بررسی دقیق، به پاسخآموزش پزشکی، نگرانی

AI  عتماد کنند. همچنین، ابزارهای تشخیص تقلب در مواجهه با محتوای تولیدشده توسط ا AI تواند به عملکرد مناسبی ندارند و این می
 [. 15-17] تقلب یا تخریب تجربه یاددهی منجر شود

 سازي فرآیندهاي زیستیشبیه

 Cell Collective  (/https://cellcollective.org)  و  BioRender  (https://www.biorender.com)  رینظ  ییابزارها
 ی هاکینامید  لیدر تحل  GRN  یها پلتفرم  ن،یبر ا. علاوهدهندیو ترجمه ارائه م  یسیمانند رونو  ییندهایاز فرآ  دیداریو    یتجربه تعامل

 (Gene Regulatory Network) ابزارهایی مانند[.  18]  اندارائه کرده  یپاسخ سلول  ای  یدرماندرباره ژن  یترقیژن، آموزش عم  میتنظ
GRN  کنند. ها را تحلیل میکننده آنها و عوامل تنظیمروند که ارتباط بین ژن های تنظیم ژنی به کار میسازی شبکهبرای شناسایی و مدل

 [. 19]د کنن ها کمک میهای تنظیم بیان ژن و تاثیرات متقابل ژن این ابزارها به درک بهتر مکانیزم 
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 هاي زبانی ژنومیوگو با مدلگفت

ها و آموزش سیاختار توالی را گویی به سیؤالات، بررسیی جهش، قابلیت پاسیخGenSLM و ChatGPT  ، DNABERT هایی نظیرمدل
 هایهای بالینی یا دادهتوانند برای تمرین تحلیل گزارش سیازند و میهای واقعی ژنومی را فراهم میدارند. این ابزارها امکان تعامل با داده

NGS با استفاده از    توانیم یتعامل  یهادر کلاس   .مورد استفاده قرار گیرندChatGPT  ای  GenSLMمکالمه   نیرا به تمر  انی، دانشجو
 ایجهش،  ریحامل بودن، تفسی  سیکیسیؤالات مربوط به ربه   تواندیعنوان مثال، مدل مکرد. به  تیهدا ماریو ب  کیمشیاور ژنت نیب  یسیاختگ
را در    ینیبال  یهاگزارش  ای VCF (Variant Call Format)  خام یهار دادهیاز ازدواج پاسیخ دهد و دانشیجو نحوه تفسی  شیمشیاوره پ
و  یدار ژنومبه سیؤالات دامنه ییگوبا امکان پاسیخ GenSLMو  ChatGPT  ،DNABERTمانند  یهاکند. مدل نیگفتگو تمر  یفضیا

 ی هالیفا لیتحل  ایحامل بودن   سییکی. با پرسییش درباره رکنندیفراهم م انیدانشییجو یبرا یازنده یتعامل  طیمح  ها،انتیه وارئلحل مسیی 
VCF  وNGS[.20،21]کنند  تیخود را تقو ینیبال ریمهارت تفس توانندمی انی، دانشجو 

  آموزش مبتنی بر هوش مصنوعی در مشاوره ژنتیک

های تشخیصی،  سازهای کلینیکی برای آموزش مشاوره ژنتیک، طراحی پنلتوانند در نقش شبیهمی ChatGPT ای نظیرهای مکالمهمدل
هوش مصینوعی    4، اسیتفاده از های ارثی ایفای نقش کنندسیازی در شیرایط حسیاس مانند غربالگری پیش از تولد یا سیرطانیا تصیمیم
 70با دقت پاسییخ  ChatGPTژنتیک نشییان از توانایی بالای   در مشییاوره Perplexityو  ChatGPT  ،Gemini ،Claude مختلف

در محاسیبات مربوط به خطر ابتلای فرزندان و  ChatGPT  درصیدی در مقایسیه با انسیان و با سیرعتی بالاتر دارد و همچنین دقت بالای
ین موارد ذکر شیده شیود، همچنین بتشیخیص صیحیح بیماری منجر به افزایش کارایی این هوش مصینوعی در آموزش مشیاوره ژنتیک می

در  Perplexity ضییعیف به علت عملکرد متناق   بود، این عملکرد نسییبتاً Perplexityبدترین عملکرد در مشییاوره ژنتیک مربوط به  
  باشیدهای اشیتباه یا تشیخیص نادرسیت بیماری ژنتیکی میاسیتفاده از ارجاعات اشیتباه و غیر علمی، محاسیبه درصید خطر فرزندان با روش 

اعلام کرد، در حالی که حقیقت   %1دار شیدن با سیندرم داون را فقط به اشیتباه احتمال بچه   Perplexity هاآزمونیکی از  در  برای مثال،
 [.22،23] است %100نزدیک به 

 نقش انفورماتیک زیستی در آموزش ژنتیک نوین

بییا  NCBI  ،ClinVar،  (Online Mendelian  (National Center for Biotechnology Information)  آشیییینییاییی 

Inheritance in Man)   OMIM و   (University of California Santa Cruz Genome Browser) UCSC  

Genome Browser  تواند در قالب تکالیف کلاسی  زا ضروری است. استفاده از این منابع میها و مسییرهای بیماریرای تحلیل جهشب
  یاند و علاوه بر پژوهش، بسیتربه کار رفته RNA  یراهنما قیدق  یطراح یبرا  DeepHFبرای مثال   .شیود سیازییا تحلیل موردی پیاده

را   جیکه نتا ،یدر هوش مصینوع  ریرپذیتفسی  یهاتوسیعه مدل  گر،ید یاز سیو .  اندفراهم سیاخته کیژنت  نینو  یهاکیتکن یآموزش عمل یبرا
امکان   انیداده بلکه به دانشییجو شیرا افزا یکیژنت  یهالیتحل یرینه تنها اعتمادپذ دهند،یم حیسییاختار مدل توضیی   ای  یرودبر اسییاس و

 [.24] شودیارزشمند محسوب م یابزار آموزش کیامر خود  نیرا درک کنند و ا  یتمیالگور  یهاینیبشیمنطق پشت پ دهدیم
  یابیهاي توالیتحلیل دادهو  هاي داده ژنتیکی آموزش کار با پایگاه

 Galaxy،  (Integrative Genomics Viewer)  بیا ابزارهیایی میاننید VCF و  FASTQ  ،BAM  هیایفیاییلآموزش نحوه تفسییییر  
IGV،  (Genome Analysis Toolkit)  GATK،  (Burrows-Wheeler Aligner)  BWA   و  (Annotate Variation ) 

ANNOVAR  هایهای مبتنی بر دادهتوانند با پروژهها میشیود. این آموزش بخش مهمی از آموزش عملی ژنتیک محسیوب می (The 

Cancer Genome Atlas) TCGA   1000یا Genomes  یهالیتحل  توانیم  یحت شیرفته،یپ  یهادر دوره .تر شیوندغنی  Whole 

Exome   ایی  Whole Genome  بیا داده  ایی   ENA  (European Nucleotide Archive)  میاننید  public domain  یهیارا 
(Sequence Read Archive) SRA زیکوچک، آنال یهادر گروه  انیدانشیییجو[. 25] انجام داد pipeline  ی هارا اجرا کرده، جهش 

و   ریتفسی   نگ،یلتریاز مراحل ف  یترقیروند باعث درک عم  نی. اکنندیم  یطراح  یسیاختگ  یصی یو گزارش تشیخ  شیاخص را اسیتخراج کرده
 [.26] شودیم  ینیارتباط بال
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   105-116  ص ، 1404 تابستان، دومشماره  ، دوازدهمدوره    پزشکی  زیست و سلامت نفورماتیکا مجله        

  نویسی زیستیاصول برنامه

هیای آمیاری آموزش داده هیا و تحلییلهیای ژنومی، نوشیییتن اسیییکری یتبرای تحلییل داده SQL و   Python ،R ،Perl  هیایی چونزبیان
 [.27،28]د نیز در قالب آموزش عملی قابل استفاده هستن tidyverse و Biopython هایی مانندچارچوب. شوندمی

  یادگیري آمار زیستی کاربردي

واریانس و تفسیر نتایج مطالعات ژنتیکی با ادغام در آموزش انفورماتیک زیستی تدریس های فرض، تحلیل  های رگرسیونی، آزمونمدل
 یکیژنت  یدر مطالعات وابستگ  ژهیوبه  .برای آموزش تحلیل آماری اجباری است JASP و   SPSS   ،Rمانندافزارهایی  شود. استفاده از نرم می
(Genetic Association Studies  )یزهایآنال  ای  (Genome-Wide Association Study )  GWASتیری، آموزش نحوه مد 
 mixed modelsها با استفاده از  اثرات توأم ژن  یساز( و مدلmultiple testing correction، اصلاح چندگانه )missing  یهاداده 

ها آموزش   نیا  ستا  یضرور  اریبس  Ridge  ای  LASSO( Least Absolute Shrinkage and Selection Operator)  یها و روش 
 [. 29،30] همراه شود UK Biobankمانند  یهاپروژه یهاداده  لیبا تحل تواندیم

 نوین ژنتیک بهتر در آموزش پیشرفته دیگرهاي فناوري

  افزوده و مجازيواقعیت 

، مسیییرهای بیانی و تعامل با DNA در آموزش سییاختار VR (Virtual Reality) و AR (Augmented Reality) اسییتفاده از

های مجازی بعدی برای تمرین عملی در آزمایشیگاههای سیهدهد. توسیعه محیطسیاختارهای سیلولی به تجربه یادگیری عمق بیشیتری می

 [.31] های سنتی عمل کندتواند به عنوان جایگزین یا مکمل آزمایشگاهمی

  هاي آموزشیبازي

توانند  ها میکنند. این بازیکننده تقویت میهای تعاملی و سرگرمفرآیند یادگیری را از طریق بازی Geniverse و Foldit ابزارهایی مانند
 2000ای که بر  ند. برای مثال در مطالعهبرای آموزش مفاهیمی مانند تاخوردگی پروتئین، توارث صفات و تنظیم ژن مورد استفاده قرار گیر 

درصد مراحل   75آموزانی که موفق به انجام را بررسی کند مشخص شد دانش  Geniverseمعلم انجام شد تا اثرات بازی  48آموز و دانش
الات و  ؤگیری در یادگیری و توضیح س، پیشرفت چشماین بازی شدند نسبت به گروه کنترل و گروهی که مراحل را تکمیل نکرده بودند 

آموزان به این مهم دست یافتند و این بر اهمیت نقش مدرسین این  درصد دانش  25  که تنها حدودتمرینات داشتنند؛ نکته قابل توجه آن
 [. 32،33]کید دارد أحوزه ت

    (Case-based Learning)  آموزش مبتنی بر سناریو

داده با  بالینی  اختلالات تکطراحی سناریوهای  به  موارد مشکوک  )مثلاً  واقعی  ژنومی  بیماریژنی، سرطانهای  یا  ارثی  نادر( های  های 
مولد توانسته است   ی نمونه، هوش مصنوع  یبرا  .سازی صحیح در آینده شغلی فراگیران شودتواند موجب ارتقاء تحلیل بالینی و تصمیممی

با تول  فای نقش مکمل ا  یپزشک  کیژنت  نهی اطفال در زم  ارانیدر آموزش دست  ندیفرا  ،یتعامل  یها یساز هیو شب  یآموزش  یمحتوا  دیکند و 
به طور کامل جوابگو و کمک کننده نیست.   زهنو   AI های ، مدلاز رشته های دیگر پزشکی نیز  در برخی موارد  اما  ؛یدنما  لیرا تسه  یریادگی

اما برای سطوح جراحی را به   عمل مراحل یک  برای مثال،   ارائه کردند که برای دانشجویان مقدماتی مناسب بود،  شکل ساده و مختصر 
 طور آشکار توسط دانشجویان شناسایی شدها به، چالشلوزهخصوص در یک مورد درباره جراحی  پیشرفته، جزئیات لازم حذف شده بود. به 

[34،35 .] 
 در آموزش اخلاق ژنتیک AI نقش

  ک،یبر اسییاس ژنت نیحسییاس )مثلاً سییقط جن  طیوگو در شییراگفت نیتمر یبرا یزبان  یهابا مدل  یتعامل یامشییاوره  یوهایسیینار  طراحی
 . ماری، در نقش پزشییک، مشییاور و بChatGPTمثل   ییهابا مدل  یاخلاق  یریگمیتصییم تمرین (.یلیدر ازدواج فام یکیژنت  یهایماریب

 ن، یدرباره سییقط جن  یریگمیمانند تصییم  یاخلاق  یوهایدر سیینار  ینیعنوان ابزار تمربه توانندیم ChatGPTمانند    یامکالمه یهامدل
وگو در  مهیارت گفیت  ،یبیاعیث ارتقیاء تفکر انتقیاد  هیانیتمر  نیمحرمیانیه عمیل کننید. ا  یهیابرخورد بیا داده  ایی   ،یلیمشیییاوره در ازدواج فیام

، 19-رایط بحران مانند پاندمی کوویدیبرخوردار یا در شدر مناطق کم .شودیم انیدانشجو یاحرفه یادگیو آم  زیرانگبچالش یهاتیییموقع
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سیازهای تعاملی، امکان تداوم آموزش ژنتیک را بدون های خودآموز، و شیبیه، پلتفرمAI  های یادگیری تطبیقی مبتنی براسیتفاده از سییسیتم
 [.23،36]  سازدنیاز به حضور فیزیکی فراهم می

های نظری نیز تأکید دارد. در این زمینه، اصیییول چهارگانه بیواتیک  آموزش اخلاق ژنتییک علاوه بر ارائه سییینیاریوهای عملی، بر چارچوب
شیامل احترام به خودمختاری، عدم ضیرر، سیودمندی و عدالت به عنوان مبنایی برای تحلیل و بررسیی مسیائل اخلاقی در ژنتیک و مشیاوره 

 [.37] های نظری و کاربردی بهتر درک کنندکنند تا مسائل اخلاقی را از دیدگاهاند. این اصول به دانشجویان کمک میژنتیک معرفی شده
   و بیوانفورماتیک در مسیر آموزش آینده AI ترکیب

کنند. همچنین های واقعی را نیز فراهم میهای پروژهزمان با آموزش، توان تحلیل دادهاند که همهای هوشیمندی در حال طراحیسییسیتم
موجب افزایش توان عملیاتی دانشیجو   (Self-directed Learning)  در چارچوب آموزش خودگردان Galaxy هایی مانندتلفیق پلتفرم

به توسیعه اسیتاندارد، قابل تکرار و  nf-core با چارچوب Nextflow دهد کهنشیان می   Genome Biologyای در  مطالعه .شیودمی
 [.38-40] محور استکند که مزیتی کلیدی برای آموزش عملی و پروژههای ژنومی کمک میقابل همکاری در تحلیل

مطرح شیده   1در جدول  ها  غلبه بر آن یبرا  یشینهادیپ  یو راهکارها  یآموزشی   یهادر نظام  هایفناور نیا یسیازادهیموجود در پ  یهاچالش
 است.
 

 هاي هوش مصنوعی و بیوانفورماتیک کاربردترینهاي اصلی برخی از پر: بررسی کاربردها و مزیت1جدول 

 مزیت اصلی کاربرد در آموزش ژنتیک فناوري 

Deep Learning تحلیل پیشرفته داده بینی اثر واریانتپیش 

Genomic Language models سازی مشاورهشبیه ChatGPT پذیری بالاتعامل 

Galaxy آموزش مبتنی بر پروژه تحلیل داده واقعی 

Foldit یادگیری مفهومی و فعال بازی آموزشی 

 

 گیري بحث و نتیجه

، (NGS) دینسیل جد  یابییهمچون توال  ییهایو گسیترش فناور  یژنوم میعظ یهابا ورود به عصیر داده کیآموزش ژنت  ر،یاخ یهادر سیال
آموزش    رات،ییتغ نیشییده اسییت. ا ینیادی، دچار تحولات بنCRISPR ژنوم با  شیرایو و (multi-omics)  یکیچنداُم یهاداده لیتحل
و  لیاز تحل دیجد  یبه سییطح  ک،یو اختلالات کلاسیی   یکروموزوم یبردارنقشییه  ،یبر اصییول مندل یمبتن  یسیینت  یهارا از چارچوب کیژنت
بر اطلاعات  یمبتن  یریگمیو تصیم  ،ینیدرک داده، اسیتنتاج بال ییتوانا  ،یطیشیرا نیسیوق داده اسیت. در چن یژنوم  دهیچیپ یهاداده ریتفسی 
 [.41،42] شده است لیحوزه تبد نیا ندهیمتخصصان آ یبرا یدیکل ییهابه مهارت ،یژنوم

 ی کیوانفورماتیب  قیدانش عم  ازمندیها نآن  لیهستند که تحل  یاداده  یهااز بانک  ییهانمونه UK Biobank و TCGA چون  ییهاپروژه   
اکنون به   ،یلیصرفاً تحل  یفراتر از ابزارها  ،یستیز  کیو انفورمات (AI) یهوش مصنوع  ان،یم  ن یا  در  .است  یاز هوش مصنوع  یریگو بهره 
 یچشیپ  یعصب  یهامانند شبکه  قیعم  یریادگی  یهااند. مدلشده  لیتبد  کیمدرن و آموزش ژنت  یشناس ستیدر ز  یآموزش  ییهامؤلفه
(CNN  )بازگشت پ  لیتحل  تیقابل ( RNN)  یو  وارجهش  یامدها یپ  ینیبشیو  و  کرده  یهاانتیها  فراهم  را  ابزارهانادر   چون   ییاند. 

DeepVariant  ، CADD و  REVELی برا  انیدانشجو  یدر حال حاضر در آموزش عمل  اند،افتهیتوسعه    یهوش مصنوع  هی، که بر پا 
تفس VCF یهالیفا  لیتحل م  یژنوم  ینیبال  ی هاگزارش   ریو  قرار  استفاده   [. 43،44]  رندیگی مورد 
، Galaxy  ،IGV  رینظ  ییهاپلتفرم  قی ، از طر VCو FASTQ   ، BAMمانند  یاب ییخام توال  یهالین، آموزش کار با فایدر کنار ا 

ANNOVAR   و  GATKکاربرد  یایمزا  نیتراز مهم   یکی  .سازدیآشنا م  یژنوم  زیرا با چرخه کامل آنال  انی، دانشجو AI  در آموزش
  ر ی مس  ان،یدانشجو یریادگی یالگوها لیبا تحل Squirrel AI مانند یی هاستمیاست. س شدهیساز یو فرد یقیتطب ی ریادگیامکان  ک،یژنت
با ن  یآموزش  ی هانه یاز زم  یانیانشجوناهمگن که در آن د  یها در کلاس   یژگیو  نی. اکنندیم  میتنظ  یفرد  یهاو ضعف  ازهایرا مطابق 
 [. 30،45،46] است تیحائز اهم اریحضور دارند، بس ییو ماما کیژنت ،یپزشک
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   105-116  ص ، 1404 تابستان، دومشماره  ، دوازدهمدوره    پزشکی  زیست و سلامت نفورماتیکا مجله        

 ی معرف  یآموزش  نینو  یبه عنوان ابزارها  زین ChatGPT ی و حت   DNABERT   ،GenSLMمانند  یژنوم  یزبان  یهامدل  نیهمچن
را فراهم کنند.  ک یمشاوره ژنت نیتمر  یو حت  NGS جینتا ری، تفسVCF ی هالیفا لیمکالمه، آموزش تحل یسازهیاند که قادرند با شبشده
 ی هایماریمانند ب  ییوهایرا در مواجهه با سنار  انیکرده و دانشجو   یسازهیرا شب  ک ینقش مشاور ژنت  توانندیها ممدل   ن یعنوان نمونه، ا به
 [. 21، 47-49] از تولد قرار دهند شیپ یغربالگر ای ،یل یازدواج فام ،یارث
و تفکر   یساز می تصم  ،ین یبال  یوگوگفت  یهابلکه مهارت  کند،یکمک م  یتخصص  یبه آموزش محتوا  ها نه تن  یآموزش  ن ینو  وهیش  نیا

ن  یانتقاد م  زیرا  داده  نیا  با   .دهدیپرورش  آموزش  ژنت  محوریمحور و هوش مصنوعحال، گسترش  مهم و   ییهابا چالش  ن،ینو  کیدر 
 یها در دانشگاه   ژهیواست، به  نیماش  یریادگیو   NGS مانند  نینو  یهایمسلط به فناور  دیچالش، کمبود اسات  نیست. نخستا  روهروب  هیچندلا 

چالش، مقاومت   نیاست. سوم  میحج   یلیتحل  یها پروژه  یاجرا  یبرا  شرفتهیپ  ی فن  یها رساختیبه ز  ازی مانع، ن  نیبرخوردار. دوممناطق کم
 ی فن   یها بر چالش  افزون  .است  یدرس  یها در سرفصل  دیجد  یها یفناور  یسازنه یو نهاد  رش یدر برابر پذ  یسنت   یآموزش  یساختارها  یبرخ

 [. 50-53] برخوردارند ییبالا  تیاز اهم زین یملاحظات اخلاق ،یو سازمان
حالت  یحت   یژنوم  یهاداده   لیتحل  مطابقpseudonymised  در   ، Recital 26 مقررات  General Data Protection)  از 

Regulation)  GDPRبا چند  ی مجدد فرد حت  ییو خطر شناسا  شود یم  یتلق   یشخص   یهاعنوان داده ، به  (Single Nucleotide 

Polymorphism) SNP مانند  ییهااز چارچوب  یریگبهره   ا،راست  ن یدر ا  .وجود دارد  (Global Alliance for Genomics and 

Health  ) GA4GH داده  یبرا مسئولانه  رمزنگاراشتراک  از  یهاداده  یها،  استفاده   Beacon Application)  حساس، 

Programming Interface) Beacon APIمد  یجستجو  یبرا و  ضرورت   نامهتیرضا  تیریامن،  است   رقابلیغ  یکاربران،    انکار 
[54،55 .] 
مح  داده   ی برا  یمشابه  یاخلاق   یهاپروتکل  دیبا  زین  یآموزش  یهاطیدر  از   یاجرا  گر،ید  یسو  از.  شود  یسازاده یپ  یواقع   یهااستفاده 

 ی دانش نظر راتییتغ یابیآزمون، ارزو پس  شیپ یهاآزمون یاست. طراح یآموزش یاثربخش قیدق یابیارز ازمندین نینو یآموزش یهامدل
آموزش هوشمند   یرگذاریمؤثر در سنجش تأث  یی، ابزارها ANOVAو paired t-test چون  ییهابا روش   یآمار  لیو تحل  یو مهارت عمل

 ی تیریمد تی در جلب حما تواندیاست، بلکه م ترقی دق لیتحل یبرا یتنها ابزارنه شرفتیروند پ یصورت نمودارهابه جینتا نی. ارائه ادهستن
 [. 56-59] دمؤثر باش زین یگذاراستیو س
. شودی م  شنهادیپ (phased rollout)  یامرحله   یاجرا  ای (pilot)  ی شیآزما  یهاپروژه  یسازادهیپ  ،ییاجرا   یهافائق آمدن بر چالش  یبرا
 ابد ییم  میتر تعمگسترده   اس یدر مق  ده،یفا-نهیهز  لیبازخورد و تحل  افتیاجرا شده، س س با در  یگروه کوچک  یمدل، ابتدا آموزش برا  نیدر ا
[60 .] 
عنوان . بهکند یرا فراهم م   هارساختیز  یساز نهیمحتوا و به  یساز یبوم  ،ی امکان اصلاح منابع آموزش  سک،یروش ضمن کاهش ر  نیا 

 یبر ابزارها  یمبتن  نهیهزکم  یاز محتوا  یریگو بهره   Cola  قابل اجرا در  یآموزش  یها ماژول  ی، طراحGPU  یهانهیهز  یابینمونه، ارز
open-source [. 61،62] بکاهد یاقتصاد  یهااز چالش تواندیم 

است. باوجود   یو هوشمند به زبان فارس   یبوم  یآموزش  یمحتوا  نهی، خلأ آشکار در زممطالعهثر تمرکز این  ؤنکات کلیدی ماز    گرید  یکی
توانمند  آموزش   ،یرانیا  انیدانشجو  یبالا   یاستعداد و  به مفاهاغلب  آموزش عمل  کیتئور  میها محدود  داده   یبوده و فاقد   ی واقع   یهابا 

 یها توسعه مدل  ،ی فارس  تالیجید  یها ماژول   دیبا تمرکز بر تول  ها،شگاهیها و آزمادر دانشگاه   کیهوشمند ژنت  وزش آم  یهاهسته  جادیهستند. ا
ها و مهارت  یارتقا   ،یدر جهت عدالت آموزش  یدیکل  یگام  ،ینیبال  نی تمر  یبرا  یتعامل  یسازها هیشب  یو طراح  ،یژنوم  لیتحل  یبرا  یزبان
 ، ی از تحولات فناور  حیبا درک صح  یآموزش  گذاراناستیاست که س  یضرور  شنهادات، یپ  ن یکنار ا  در   .دخواهد بو  یدرس  یمحتوا  یروزرسانبه
برخی از   2در جدول    مطالعههای نویسندگان این  ها و استدلالبر اساس تحلیل  کنند.  یبازطراح  ندهیآ  یازهایآموزش را متناسب با ن  ریمس

 (.2اند )جدول ه کردهئها اراها و راهکارهای آناصلی ترین چالش
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 نیا و قاسمیبشارت                                                                                    نینو کیدر ژنت کیو انفورمات  یهوش مصنوع 

 ها و راهکارهاي استفاده از هوش مصنوعی و بیوانفورماتیک نوین : چالش2جدول 

 چالش راهکار 

 NGSو  AIکمبود اساتید مسلط به  ای با مشارکت متخصصین فناوری اطلاعات زیستیرشتههای بینطراحی دوره

 هاهزینه بالای زیرساخت برای تست و گسترش تدریجی phased rollout( و اجرای  Galaxy ،Colabباز )استفاده از ابزارهای متن

، کنترل  GA4GH  ،Beacon Queryسیازی چارچوب مسیئولانه  ؛ پیادهRecital26با شیرح    GDPRافزودن بخش 
 consent managementدسترسی چندلایه، رمزنگاری و 

 دغدغه اخلاقی و امنیت داده

 مقاومت نهادی در برابر تحول های پایلوت برای نمایش مزایاآزمون و تحلیل آماری؛ پروژهآزمون و پسسنجش اثربخشی با پیش
 تنوع سطح علمی دانشجویان (multi-trackطراحی مسیرهای چندلایه یادگیری )

صیورت  ههای مرجع بهای و پایگاهبرای بروز رسیانی داده  UCSC  ،Ensemble ،NCBIهای APIاتصیال خودکار به  
 ایلحظه

لحظه ای داده های    روزرسیییانینیاز به به
   بیوانفورماتیکی

های آموزش بومی، آموزش مدل با : بر اسییاس دادههای بومیداده  مبنایبر   AIتولید محتوای هوشییمند فارسییی با کمک  
 دانشگاهی و ارزیابی پایلوت LMSهای ژنتیکی یا پزشکی داخلی، پیاده سازی در بستر داده

 نبود محتوای آموزشی بومی

 
های زیادی وجود دارد. اول  ه چارچوبی جامع در راستای آموزش ژنتیک نوین بر اساس هوش مصنوعی، محدودیتئبا وجود تلاش برای ارا 

ها و الزامات امنیتی محدود است. دوم اینکه مستندات بر پایه پروژه  های خارجی به دلیل تحریمAPIاینکه برخی راهکارها مانند اتصال به 
ها و ابزارهای موجود فراهم نیست. از ردگی امکان بررسی و ارزیابی پلتفورمتهای پایلوت موفق داخلی وجود ندارد. همچنین به دلیل گس

 های فنی و آموزش نیروی انسانی در کوتاه مدت مقدور نیست. طرفی تهیه زیرساخت
از طرفی، سنجش توانمندی متخصصان در حوزه های بین رشته ای مانند هوش مصنوعی و بیوانفورماتیک چالش برانگیز است. با این حال 

تواند های عملی، پروژه های کاربردی و ارزیابی چندجانبه )خود ارزیابی، همکاران و اساتید( میهای ترکیبی مانند آزمون استفاده از روش 
 [. 63]کمک کننده باشد 

 دیاز متخصیصیان با  ینسیلبنابراین،  اسیت.  اسیتیداده، آموزش، اخلاق و سی   ،یاز فناور یارشیتهانیم یبیوابسیته به ترک کیآموزش ژنت  ندهیآ
و   ،یاصیول اخلاق تیرعا  ،ینیبال طیدر شیرا  یسیازمیرا داشیته باشیند، بلکه توان تصیم یژنوم یهاداده  لیتحل ییتنها تواناشیوند که نه تیترب

 کسب کرده باشند. زیدرمان را ن  میو ت مارانیبا ب یاتعامل حرفه

مصنوعی  یفناور  روش   هوش  ارائه  تحل  نینو  یهابا  مفاه  ،یژنوم  یها داده   لیدر  آموزش  تحل  یاده یچیپ  م یامکان   ها،انتیوار  لیمانند 
م  یژنوم  یهادرمان  یو طراح  ،یستیز  یندهایفرآ  یسازمدل فراهم  از سآورندیرا  استفاده  برا  یهاستمی.  تطب  یهوشمند  و    ی قیآموزش 
 ی ها و گزارش  NGS یهاداده   لیتحل  ی برا  یژنوم  یزبان  یهاو مدل  یتعامل  یبا ابزارها  یستیز  یندهایفرآ  یساز هیشب  شده،یساز یشخص 
کاربردها  ،ینیبال ا   یاز جمله  ژنت  هایفناور  نیمؤثر  آموزش  پ  زین  ییهاحال، چالش  ن یا  با  .هستند  ک یدر  در   هایفناور  نیا  یسازاده یدر 
ها  چالش  نیاز جمله ا  یرساختیز  ی ها تیمتخصص و محدود  دیبه اسات  ازیمناسب، ن  یوجود دارد. کمبود منابع آموزش  یآموزش  یهانظام
 ل یو تحل  یسینوبرنامه  یهاو آموزش مهارت  نابعم  یسازیبوم  تال،یجی د  یآموزش  یموانع، توسعه محتوا  نیغلبه بر ا  ی. براروندیشمار مبه
با   ک ،یبا آموزش ژنت شرفتهیپ کیوانفورماتیو ب یهوش مصنوع بیترک کردیرو .شودیم  شنهادی مؤثر پ یعنوان راهکارهابه یژنوم یهاداده 
باشد.   یو پزشک  یستیعلوم ز  یهاحوزه  ریدر سا  یآموزش  یهابرنامه   یبازطراح  یبرا  ییالگو  تواندیآموزش و پژوهش، م  تی فیک  یارتقا
به تحولات سر  دیبا  یآموزش  گذاراناستیس  ن،یبنابرا فناور   عیبا توجه  ن  یدر حوزه  را   یآموزش  یهابرنامه  د،یجد  یآموزش  یازهایو  خود 
و بیوانفورماتیک  AIبنابراین با توجه به کاربردهای آماده سازند.  ندهیآ  یهامواجهه با چالش یرا برا انیکنند که دانشجو یطراح یاگونه به

را بر اساس  یبا کمک هوش مصنوع یهوشمند فارس  یلزوم توسعه محتوا ن، ینو ک یدر حوزه ژنت  یبوم یآموزش ینبود محتوا و در آموزش 
های آموزش هوشمند ژنتیک در مراکز دانشگاهی و گردد هسته لذا پیشنهاد می  ؛مشخص استکشور    ی آموزش   یازهایو ن  یبوم  یهاداده 

 سیس گردد.أآزمایشگاهی ت
 

 تعارض منافع
 ندارند. یگونه تعارض منافع چیه سندگانینو
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