
سردبیر محترم؛
میکروبیوتا ب��ه مجموعه میکروارگانیس��م هایی مانن��د باکتری ها، 
ویروس ها، قارچ ها اشاره دارد که در یک محیط خاص مانند بدن انسان، 
خاک یا محیط های آبی زندگی می کنند. این تجمع تغییرات پویایی را 
از خود نشان می‌دهد که می‌تواند دیدگاه های ارزشمندی برای تحقیقات 

پزشکی قانونی فراهم کند.
میکروارگانیسم‌های موجود در اجساد و محیط اطراف آنها، تغییراتی 
را در میکروبیوتای خود تجربه می کنند که به این فرآیند »جانش��ینی 
میکروبی« گفته می ش��ود. منظور از جانش��ینی میکروبی این است که 
میکروبیوتا در یک محیط خاص، به صورت منظم و پش��ت س��ر هم در 
طول زمان تغییر می کنند. این موضوع برای تحقیقات پزش��کی قانونی 
بس��یار مهم و کلیدی اس��ت، زیرا می تواند اطلاعات ارزشمندی درباره 
فرآیند تجزیه جسد، زمان سپری شده از مرگ، محل وقوع مرگ و دیگر 
موارد ضروری در اختیار محققان قرار دهد. با پیشرفت های حاصل شده 
در زمینه بیوانفورماتیک و فناوری های توالی یابی پرظرفیت، استفاده از 
این میکروبیوتا اهمیت روزافزونی پیدا کرده، اما حجم زیاد و پیچیدگی 
داده های حاصل��ه، چالش های بزرگی را ایجاد می کند. به همین دلیل، 
به کارگیری روش های هوش مصنوعی برای تحلیل دقیق و کارآمد این 

داده ها ضروری است ]1[.
در مراحل مختلف تجزیه جس��د، گونه های متفاوت میکروبی غالب 
می شوند که این امر نشان‌دهنده تغییرات در منابع در دسترس و شرایط 
محیطی اس��ت. با پیش��رفت تجزیه، تجمع گازهای ناشی از متابولیسم 
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میکروبی باعث متورم شدن جسد می شود. در این مرحله، باکتری های 
کلس��تریدیوم رش��د می کنند و در فرآیندهای تجزیه تخمیری شرکت 
می کنند. شرایط بی‌هوازی در داخل جسد، به تدریج به شرایط هوازی 
تبدیل می شود. به مرور، باکتری هایی نظیر آسینتوباکتر، اسفینگوموناس 
و سایر باکتری هایی که در محیط های کم‌مغذی امکان بقای آنها وجود 
دارد ممکن است فعال تر شوند. قارچ ها نیز ممکن است با نامناسب شدن 
محیط برای رشد باکتری ها، بیشتر شوند. آسپرژیلوس و پنی‌سیلیوم در 

مراحل متورم شدن و پوسیدگی جسد غالب هستند.
میکروبی��وم ب��دن انس��ان پس از م��رگ که ش��امل میکروب های 
موجود در خون، مایعات و اندام های داخلی اجساد )تاناتومیکروبیوم( و 
همچنین میکروب های روی سطح بقایای در حال تجزیه )میکروبیوتای 
اپی نکروتیک( می ش��ود، نقش مهمی در تحقیقات پزشکی قانونی ایفا 
می کند. به دلیل سهولت نمونه‌برداری، بیشتر تحقیقات بر روی جوامع 
اپی‌نکروتیک، به ویژه در دس��تگاه گوارش، دهان و پوست متمرکز شده 
اس��ت. اما تحلیل داده های میکروبیوم نیازمند تخصص ویژه در زمینه 
بیوانفورماتیک است که تمامی آزمایشگاه-های پزشکی قانونی توانایی 

انجام چنین ارزیابی هایی را ندارند.
در طول فرآیندهای استخراج و پردازش نمونه، امکان ورود آلودگی 
میکروب��ی از خارج وج��ود دارد که می تواند نتای��ج تحلیل را مخدوش 
کرده و منجر به سوءتفاهم شود. علاوه بر این، میکروبیوتا که متشکل از 
هزاران گونه هستند، فرآیند تحلیل را پیچیده می کنند. برای شناسایی 
گونه های مه��م، باید از مجموعه ای از روش ه��ای تحلیلی و مدل های 
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آماری مانند مدل های جنگل تصادفی، مدل های افزایش��ی تعمیم 
یافته و مدل های خطی تعمیم یافته به طور تقریبی استفاده کرد. در 
نتیجه، اگرچه داده های میکروبیوم نظرات ارزش��مندی را در زمینه 
تحقیقات پزش��کی قانونی ارائه می دهد، ام��ا روش های فعلی مورد 
استفاده برای تحلیل این داده ها نیازمند بهبود و پیشرفت مستمرند.

با پیش��رفت فناوری ه��ای مدرن توالی یاب��ی پرظرفیت، حجم 
داده های میکروبی از توانایی پردازش روش های دس��تی و س��نتی 
فراتر رفته اس��ت. در این شرایط، هوش مصنوعی به عنوان راه‌حلی 
برای این چالش ارائه می ش��ود. فناوری های هوش مصنوعی نقش 
کلیدی در اس��تخراج و کش��ف الگوهای ارزش��مند از پیکره عظیم 
داده های میکروبی در زمینه میکروب‌شناس��ی پزشکی قانونی ایفا 

می‌کنند ]2[.
مدل‌های هوش��مند مبتنی بر هوش مصنوعی قادرند برای هر 
نمونه، ی��ک پروفایل یا گ��زارش جزئی از می��زان فراوانی یا تعداد 
هرگونه میکروب در آن نمونه تهیه کنند. به عبارت دیگر می توانند 
مشخص کنند که در یک نمونه خاص مثلًا خاک، آب یا بدن انسان، 
چه میکروب هایی وج��ود دارند و هر کدام چه مقدار فراوانی دارند. 
این قابلیت های مدل های هوش مصنوعی به صورت بسیار کارآمد و 
با دقت بالا انجام می‌شوند، در حالی که روش های سنتی و قدیمی 

ممکن است در این زمینه با محدودیت هایی روبه‌رو باشند.
بنابراین مدل های یادگیری ماشین و یادگیری عمیق می توانند 
پتانسیل و توانایی میکروبیوتا را در انجام کارهای مختلف پیش‌بینی 
کنند. این پیش‌بینی ها می تواند نش��ان دهد که این میکروبیوتا چه 
تاثیرات��ی بر میزبان ها یا محیط زیس��ت اطرافش��ان می گذارند. به 
عنوان مثال مدل هایی مانند رندم فارست یا ماشین  بردار پشتیبان 
می توانند مس��یرهای متابولیکی و عملکردی میکروب ها را حدس 
بزنند. این پیش بینی ها می تواند س��رنخ هایی درباره سبک زندگی، 
س�المتی یا محیط زیس��تی که فرد متوفی در آن قرار داشته ارائه 

دهد ]3[.
میکروارگانیسم هایی که به طور پایدار در اندام های مختلف بدن 
پس از مرگ یافت می ش��وند، می توانند به عنوان نش��انگر زیستی 
استفاده شوند. تخمین زمان سپری شده از مرگ یک فرد )PMI( در 
موارد قانونی بسیار مهم است. تغییرات میکروبیوتا در طول مراحل 
مختلف تجزیه جسد می‌تواند جایگزین خوبی برای روش‌های سنتی 

مبتنی ب��ر فرآیندهای فیزیکی پس از م��رگ، مانند کاهش دمای 
جس��د، باش��د و پایه مهمی برای پیش‌بینی PMI به شمار می‌رود. 
علاوه بر این با ترکیب چندین نشانگر زیستی که به طور پویا تغییر 
می کنند، می توان زمان سپری شده از مرگ )PMI( را با دقت بالایی 
پیش‌بینی کرد. برای افزایش دقت پیش‌بینی لازم اس��ت اطلاعات 
چندگان��ه را با هم ترکیب کنیم. به عنوان مثال، محققان داده های 
متابولومیکس، الکتروفورز پروتئینی و طیف‌س��نجی را با هم تلفیق 
و با الگوریتم یادگیری ماش��ین آنالیز کردند. این کار باعث افزایش 
دقت تخمین زمان سپری شده از مرگ )PMI( و ارائه دیدگاه جامع 

از پرونده شد ]4[.
روش های یادگیری عمیق مانند شبکه‌های عصبی کانولوشنی 
)CNN( و شبکه های عصبی بازگشتی )RNN( در تحلیل این داده ها 
نتای��ج خوبی داش��ته اند. با در نظر گرفتن فرآیند تجزیه جس��د به 
 )RNN( عنوان یک رویداد سری زمانی، شبکه های عصبی بازگشتی
می توانند تغییرات پی‌درپی داده های میکروبیومی را ردیابی کنند. 
ای��ن مدل های هوش مصنوع��ی، پس از آموزش مناس��ب، قادرند 
الگوهایی را در داده های میکروبیومی که با زمان س��پری ش��ده از 
مرگ )PMI( ارتباط دارند شناسایی کنند. در مقایسه با روش های 

سنتی، این مدل ها دقت پیش‌بینی بالاتری از خود نشان داده‌اند. 
محقق��ان ابتدا ب��ا اس��تفاده از توالی‌یابی با حجم ب��الا، جوامع 
باکتریای��ی را در نمونه های خاک قبر مرتبط با تجزیه لاش��ه موش 
بررسی کردند. آنها دیدند که در طول فرآیند تجزیه، فراوانی برخی 
گروه های باکتریایی مانند پروتئوباکتری ها افزایش می‌یابد در حالی 
که فراوانی برخ��ی گروه ها مثل اکتینوباکتری ه��ا کاهش می یابد. 
سپس از یک مدل رندم فارست برای پیش‌بینی PMI در طول 36 

روز اول بر اساس این تغییرات میکروبیوتا استفاده کردند ]5[.
در تحقیقات قانونی، همچنین تعیین محل دقیق مرگ یک فرد 
بسیار مهم است. برخلاف مکان جغرافیایی که یک منطقه گسترده 
را نش��ان می‌دهد، محل مرگ به جایی اش��اره دارد که فرد در آنجا 

جان باخته است.
پروفای��ل میکروبی خاک و آب، همراه ب��ا میکروبیوتای خاص 
محیط های مختلف )مثلًا ش��هری در مقابل روستایی، یا جنگل در 
مقاب��ل بیابان(، می تواند در تعیین مح��ل مرگ کمک زیادی کند. 
علاوه بر این تلفیق ای��ن داده ها با عوامل محیطی دیگر مانند دما، 

تحلیل داده‌های میکروبیوم
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رطوبت و گیاهان منطقه، دقت این تعیین را افزایش می‌دهد.
انواع مختلف خاک، هر کدام با ویژگی های میکروبی منحصربه‌فرد 
می توانند نش��ان دهند که آیا جس��د پس از مرگ جابه‌جا شده یا 
نه. این نش��ان می‌دهد که پروفایل میکروبی یک جسد تحت تأثیر 
محیط اطراف آن قرار می‌گیرد. به عنوان مثال محققان با مقایس��ه 
جمعیت دیاتومه ها )جلبک‌های تک سلولی( در بافت ریه موش های 
غرق ش��ده با پروفایل دیاتومه ای در نق��اط مختلف رودخانه که از 
طریق مدل های CNN تعیین ش��ده بود توانستند محل غرق شدن 

را استنباط کنند.
ب��ا آموزش یک مدل هوش مصنوعی برای شناس��ایی الگوهای 
میکروبی در محیط های خاص می توان محل احتمالی یک جس��د 
را از روی ترکی��ب میکروبی آن پیش‌بینی کرد. به عنوان مثال اگر 
ی��ک مدل بتواند تفاوت بین الگوه��ای میکروبی جنگل و بیابان را 
تشخیص دهد، می‌تواند از روی پروفایل میکروبی یک جسد حدس 
بزند که آیا آن جس��د در جنگل بوده یا در بیابان قرار داشته است. 
اگرچه این زمینه هنوز در مراحل ابتدایی اس��ت، اما مطالعات اولیه 
نشان می دهد داده های میکروبیوم می تواند سرنخ های قابل توجهی 

درمورد محل مرگ فرد ارائه دهد.
باتوجه به اینکه مدل‌های ه��وش مصنوعی دقت بالایی دارند، 
مکانیس��م های داخلی آنها اغلب ناشفاف هستند. توسعه مدل هایی 
که قابل تفس��یر باشند بسیار مهم اس��ت، زیرا آنها باید فرآیندها و 
تصمیمات خود را توضیح دهن��د. این موضوع در زمینه قانونی که 
»دلایل منتهی به نتیجه‌گیری ها باید واضح و قابل توجیه باش��د« 
بس��یار حیاتی اس��ت. علاوه بر این مدل های هوش مصنوعی باید 
در ش��رایط گوناگون به دقت ارزیابی ش��وند تا کاربرد گسترده آنها 
در انواع مختلف موارد قانونی تأیید ش��ود. نبود استانداردس��ازی و 
تکرارپذی��ری در تحلیل میکروبیوم مبتنی ب��ر هوش مصنوعی در 
زمینه قانونی، یک چالش بزرگ اس��ت. برای غلبه بر این مش��کل، 
توسعه پروتکل های استاندارد و اطمینان از یکنواختی در جمع‌آوری 
و پردازش داده ها ضروری است. بنابراین با پیشرفت بیشتر در تلفیق 
میکروبیول��وژی قانونی و هوش مصنوعی، رف��ع این چالش ها برای 
استفاده قابل اعتماد و موثر از این فناوری‌ها در علوم قانونی، حیاتی 

خواهد بود.

تأییدیه اخلاقی: موردی برای گزارش وجود ندارد.
تعارض منافع: دو نویس��نده این مقاله اعلام داش��تند هیچ‌گونه تعارض منافعی وجود 

ندارد.
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