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مــلـــــخـــص

متزایددوراأیضاتلعبولكنھاللفیزیاءتقلیدیةأداةھيالطبیعةعمللفھمكأدواتالریاضیةالنماذج
یناقشالاستعراض،ھذافي. المعقدةالنظموكذلكالأساسیةالعملیاتوصففي-الأحیاءعلمفيالأھمیة
لفكرةكميلوصفالریاضيالانضباطتشكلالتيالنظریة،الأسالیبالمجموعةلتطبیقمثالینالمؤلفان
والنماذجفيالتماثل،) مثللورنتز(متعامدشبھشكلفيواحد،أولیظھر. الوراثةعلمإلىالتماثل،

: تعقیداأكثربناءلبنةیكونأنأملعلىالجینیة،الشبكةعلىممكنمثالأبسطاعتبارهیمكنلماالعشوائیة
والثاني'. قبالة'و' على: 'فقطممكنتینحالتینمعالخارجيللتنظیمالخاضعةالجیناتمعیتفاعلواحدجیني

التناظركسرعملیةمنالحاليالرمزینتجبموجبھاالتيالجینیة،الشیفرةلتطورالجبريالنھجھو
للتناظرحالیاالملحوظةالنھائیةالحالةفيوتنتھيالكاملالتماثلمنأولیةحالةمنبدءاالدینامیكي،
التحوللدینامیاتممیزةسمةھوبلالبدایة،فيحاسمادورایلعبوالتماثلالحالتین،كلتافي. المنخفض

.الترمیزقواعدلتطورالتوجیھیةالمبادئتوفرلأنھاالثانیة،فيبینماالتوازن،إلىواضمحلالھالجیني



المــــقــدمــــــة

مقارنة مع كمیة ھائلة من البیانات التجریبیة على الوراثة المتراكمة في العقود القلیلة الماضیة، والتي 
لیس من العدل أن نقول عصر الجینومیة ، فإنھ أدت بعض علماء الأحیاء للإشارة إلى عصرنا الحاضر كما

.أن المعلومات الحقیقیة و المعرفة حول العملیات البیولوجیة الأساسیة و لم تزداد الھیاكل تناسبیا
مثال جلي ھو التعبیر الجیني: تسلسل الجینوم بأكملھ یجیب على السؤال الذي سیتم تولیفھ البروتین من جین 

أھمیةمدىمتزایدنحوعلىالواضحمنأصبحلك،ذومع.معین، ولكن لیس متى ومتى سیتم تركیبھا
الأنواعوتعتمدكبیربشكلتعتمدوكیفنمطلتشكیلھوالجینيللتعبیرالدقیقوالمكانيالزمنيالاختلاف

قواعدھاتزاللامعقدةدینامیكیةكنظمالجیناتشبكاتفينفكرأنیمكننالذلك. الكامنةالآلیاتبشدة
المشكلةلأنجنینیة،مرحلةفيالموضوعھذایزاللاالنظریة،الناحیةمن. تفككتزاللاالأساسیة
الكمیةالنماذجغیابحتىولكنالحیةالمادةلدینامیاتالجوھريالتعقیدفقطلیستالرئیسیةالنظریة
. واقعیةوأكثرتفصیلاوأكثرتفصیلاأكثرلنماذجانطلاقونقاطلبناتبمثابةتكونأنیمكنالتيالبسیطة

النظریةالأسالیبخلالمنالریاضيوالتنفیذالتماثلمبدأأنإثباتھوالاستعراضھذافيھدفنا
النماذجمنعام،وبشكلالبسیطة،الكمیةالنماذجھذهمثلتطویرفيبناءدوراتلعبأنیمكنالمجموعة

. وھلةلأولمرئيتناظرفیھایوجدلاالتيالحالاتفيوحتىالنظم،لبیولوجیاالصلةذات

منالعدیدمعطویل،تاریخلھاالأحیاء،علمذلكفيبماوالعلوم،الفنونفيالتناظرمبادئفائدةإن
یمكنلا]. ٤،٥[والكتب] ٢،٣[المقالاتمنمجموعةفيالمثالسبیلعلىیرى،أنیمكنكماالجوانب،

النظمسلوكعنملموسةبیاناتتقدیمعلىقادرةالمجموعةالنظریةالأسالیبأنفيشكھناكیكونأن
].  ٦[معقدنظامالبعضفيھوذاتھاحدفيالمجموعةنظریةبأنقیلقد) و(یمكنفإنھالواقع،في. المعقدة
عنصرھيلینیوسلتصنیفوفقاوالتيالزھور،تناظرشكلفيوالتفكیرالأحیاء،علممنملموسكمثال

معالتماثل،منمنخفضةدرجةوتقدیمطبیعیة،تادفلاكسالشائع،لیناریازھور. الزھورلتصنیفأساسي
بكثیرأعلىدرجةعلىتظھرالتيالزھورنادرةتادفلاكسمنملاحظة. الثباتمنفقطواحدةمرآةطائرة

. ومختلفةجدیدةأنواعمعیتعاملكانواحدأناقترحالثبات،منمتعددةمرآةطائراتمعالتناظر،من
،)للوحشیونانیةكلمة(بیلوریاودعاھاالمشتركةتادفلاكسمنالبدیلبأنھالیناوسصنفتذلك،ومع

ھذاأنتبینوقد. نادرةللغایةمتماثلواحدوكانشائعاكانتقریباالمتماثلةغیرزھرةأنحقیقةمنأعجب
الجینالشائع،لیناریافيأنتبینعندماالجزیئیة،البیولوجیاظھورمعسنة،مائتيبعدالصحیحالتفسیر

زھرة،منالمتماثلةغیرتطوریسببوالذيالشباب،زھرةبرعمفيالتنشیطمنالتدرجیعرضسیكلویدیا
الزھوروھكذا.زھرةمنمتماثلبتطوریسمحمماتماما،الجینھذاإیقافیتمبیلوریا،المسوخفيبینما

كسرالتماثللمفھومالتطوريالجانبعنیكشفوالذيمنھا،النظامیةغیرأسلافاعتبارھایمكنالعادیة
]. ٩- ٧[الأزھارالتناظرفي

علىالطاقةلتقلیلنتیجةھووالذيالفیروس،كابسیدسمنالتناظرھوالأحیاءعلممنآخرمثال
تلقائیاتتجمعأنیمكنالمعزولةالفیروسیةالجسیماتأنوجدعندماھذاتحققوقد]. ١٠[الجزیئيالمستوى



فيیتحققبروتیكمعطفاستقرارأنإلىمشیراالفیروسات،ومعدیةبالكاملوظیفیةقضیب،شكلفي
منالقفصلبناءكنتیجةإیكوساھدرالالتماثلالمتوقعمنكانملموس،نحوعلى. معینالتماثلمعتكوین

واستخدامھانقطةمجموعاتوصفتھاالتيالكائنات،منالتماثلعنالنظررفوبص]. ١١[وحداتمتطابقة
الدینامیكیة،التناظریةأحیاناوتسمىالعملیات،فيالتماثلفكرةأیضاوھناكالبلورات،علمفيمكثفبشكل
بدءایلي،ماإلىانتباھناسنوجھالتناظرمنالنوعھذاومن. ظاھرةتنظمالتيالمعادلاتفيتوجدوالتي

المثال،سبیلعلى. الحدیثةالفیزیاءتطویرفيمركزیادوراتؤديالتناظراتھذهبأنالقائلةبالملاحظة
القوةإمكاناتفيشرودینجرمعادلةحلالكمومیةالمیكانیكانظروجھةمنالذریةالأطیاففھمیتطلب

القابلةغیرالتمثیلات(¼ تعددفيالطاقةحالاتتنظیمإلىالتناوبيالتناظریؤديالتيالمركزیة،
ذرةحالةفيأنھأظھر] ١٢[بوليلـالمنويالعملفإنذلك،ومع. الدورانلمجموعة)) للاختزال

انحطاطھناك. الطاقةطیفانحرافاتجمیعلحسابكافیةلیستوحدھاالتناوبيالتناظرالھیدروجین،
رونجلینزیسمىماذلكفيبمایفسرأنإلایمكنلاالتيلترعددالزاويالزخممجموعمعإضافي
منمجموعةالتماثلتوسیعوبالتالي- ناقلاتالزاويالزخمجانبإلىالثانیةالمحفوظةالكمیة-ناقلات

): ٤(سوالأبعادرباعیةدورانمجموعةإلى) ٣(سوثریدیمنزیونالدورانمجموعةمنكولومإمكانات
للمجموعةالنظریةالتقنیاتأصبحتالحین،ذلكومنذ. دینامیكيتناظروھومنالكلاسیكيالمثالھوھذا

على. الھیدروجینذرةمنتعقیداأكثرنظمذلكفيبماالمادیة،السیاقاتمنواسعةمجموعةفيمفیدة
مثلالموجةوظائفبینتكوینقاعدةلاستخلاصاستخدامھایمكنالذریةالفیزیاءفيالمثال،سبیل

أوسعنطاقعلى]. ١٣[الإلكترونیةمتعددةذراتمنالأرضحالةلتقریبيوصفلتقدیمالھیدروجین
في]. ١٤،١٥[السعةوالانتقالللأطیافالنظريالحسابفيتوظیفھمیتمالجزیئیة،الفیزیاءفيقلیلا،

فیزیاءفيأساسیاعنصراالتناظرمبادئأصبحت،)بكثیرأصغرنطاقعلىأي(المعاكسالاتجاه
غیرالتمثیلات(¼ مولتیتسحیثمنللجسیماتتصنیفأولاقترحونعیمانمان- جیلمنذالجسیمات

یعرفأصبحتصنیفوھوأبعاد،ثلاثةفيمجموعةخاصوحدوي،)٣(سوللمجموعة) للاختزالالقابلة
التيالجسیمات،لفیزیاءالقیاسيبالنموذجیسمىماإلىالطریقفتحوالذي] ١٦[عشرالثمانیةبالطریقة

نعتبرونحن،البحثھذافي. التناظرفكرةوعلىللمجموعةالنظریةالأسالیبعلىكبیرحدإلىتعتمد
توضیحھوھدفنا. الجینیةالبرمجیةالتعلیماتوتطورالجینيالتعبیرلنمذجةالدینامیكيالتناظرفكرةتطبیق

غیربشكلربماوأحیاناواسعنطاقعلىالنظریة،الأسالیبفياستخدامھمایمكناللذانالمثالانھذانمع
. الأحیاءعلمفيمتوقع،

فيالمتأصلةوالتقلباتالعناصركثیرینبینمعقدتفاعلخلالمنوالترجمةالجینيالنسخظواھرتتمیز
لامتلاكالنسقثنائیةمعزولةالجینویظھر،میسوسكوبیكالمعادلاتھنا]. ٦٤-١٧[الكیمیائیةالتفاعلات

لاوالتي،))٣،١(سولورنتزمجموعةغرارعلى) (٢،١(سومتعامدشبھمجموعةوصفھاالتيالتماثل
الآنأنھامنالرغمعلى" السمتالزاويالزخم"و" الكليالزاويالزخم"تسميتمثیلھاتسمیاتتزال
ھيالكمیاتھذهتكونالتي) ٣(سوالمعتادةالمتعامدةالمجموعةمنالنقیضعلىتعسفیة،حقیقیةأرقام

وھناكواضحة،بیولوجیةآثارلھالتماثلھذا). نصفالصحیحةالأعدادأفضلفيأو(الصحیحةالأعداد
. الجیناتمنأكثرأواثنینبینتكوینمبدأوضعفيالمجموعةالنظریةالأدواتاستخداماحتمال



أنعموماعلیھمتفقأنھویبدو]. ٨٩-٦٥[الوراثیةالشفرةتطوركیفیةمسألةھناكأخرى،ناحیةمن
البروتینتخلیقآلاتفيالجدیدةالأمینیةللأحماضتدریجيدمجعملیةخلالمنحدثقدالتطورھذا

أنھعلىیفسرالمترادفةالكودوناتوجودفإنحدث،ھذابالضبطكیفلمسألةالجبريالنھجفي. الخلوي
التناظر،لكسردینامیكیةعملیةخضعذلكبعدولكنالبدایةفيكاملاكانالذيالتناظر-التماثلإشارة
اتباعھایمكنكانالتيالطرقعلىقویةقیودیضعنھجھذه]. ٦٥" [التجمید"بدایةمعأخیراتوقفتوالتي
. الرمزتطورخلال

نظریةمناللازمةالمفاھیمبعضبجمعنقوم،٢القسمفي. التاليالنحوعلىالمراجعةتنظیمتم
الجیني،للتعبیربسیطعشوائيلنموذجتفصیلیااستعراضا٣القسمویقدم. الجنيالكسبوليمجموعات

العواقب"و" التناظر"من" تقریبا"و" على"وھماالتعبیر،منفقطمستویینعلىینطويوالذي
الشفرةلتطورالجبريالنموذجتطویرعنتقنیةوغیرقصیرةعامةلمحة٤القسمویخصص". البیولوجیة

.استنتاجاتنانحدد،٥القسمفي. الوراثیة



الاستنتاجات
كميإطاریوفرلالأنھ. البیولوجیةالنظمفيالتناظرلنمذجةمتطورةریاضیةآلیةتوفرلي نظریة

المقدمةالأمثلةفيمبینھوكماغرارعلىھيالتيالعملیاتحولالبیولوجیةرؤىإلىأیضایؤديولكن
للمشغلالذاتیةالقیمة: العملیةالآثارلھالتماثلالدولتین،لجینالعشوائيالنموذجفي. الاستعراضھذافي

أنحینفيالجینات،مشغلوموقعالتنظیميالبروتینبینوالتقاربوالجینيالتبدیلدینامیاتیمیزقطري
إلىیؤديالضوضاءتحلیلذلك،إلىبالإضافة. الدولتینمنالاحتمالتوزیعاتیربطقطريغیرالمشغلین
لھاالجیناتالتحولببطءحینفيبواسونیانتوزیعاتإلىتؤديالجیناتالسریعالتحولأناستنتاج

لھذاالممكنةالمساراتتنشأالوراثیة،الشفرةلتطورالجبريالنموذجفي. الذروةثنائیةأوأوسعتوزیعات
الأمینیةللأحماضتدریجيدمجخلالمنالتطورصورة. بشدةمقیدةھيولكنطبیعي،بشكلالتطور
بمثابةتكونأنیمكنحافظتبقیتالتيكلاینالتماثل. الدینامیكيالتناظركسرمعتمامایناسبالجدیدة
فيالقیاسیةغیرالرموزعنفضلاكماالقیاسیةالبرمجیةالتعلیماتتطورأجرىالذيالأساسيالمبدأ

بینتكوینقاعدةعنللبحثمفیدةللمجموعةالنظریةالأدواتتكونأنیمكنالجینات،شبكاتنمذجة
بناء. التنظیممنمستویینمنأكثرتقدمالتيمفردةجیناتلنموذجإمكانیةھيأخرىمیزة. أكثرأوجینتین

فيللمجموعةالنظریةالأسالیبمنممكنمستقبليتطبیقأیضاھوالوراثیةالشفرةلتطوردینامیكينظام
.الأحیاءعلم
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