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 چکیده:

ها حائز اهمیت ها بررسی اثرات زیستی باهدف کنترل مؤثر آنهای ناشی از میکرواورگانیسمبا توجه به شیوع بیماری

و است. در این کارلسازی به روش مونت، شبیهDNAساز بر سلول و یون های مطالعه اثرات تابشاست. یکی از روش

 ها ناشی از تابشافزار باهدف بررسی اثرات زیستی بر میکروارگانیسم، یک نرمGeant4-DNAپژوهش، با استفاده از ابزار 

سازی شامل چهار بخش هندسه، منبع تابش، الگوریتم محاسبه آسیب های پیادهشده است. توسعهساز توسعه دادهیون

DNA سنجی شامل محاسبه های بقا هست. بخش صحتترمیم سلولی و تخمین منحنیسازی یک مدل ریاضیو پیاده

، چشمه MeV 1تا  keV 80 ساز )شامل باریکه الکترون باانرژییون های مستقیم و غیرمستقیم ناشی از تابشآسیب

و  E.coli ،Bacillusها ازجمله برخی از باکتری DNA( رسیده به kV 150و اشعه ایکس با ولتاژ  60-کبالت

Salmonella قرار داشتند.  %15قبول و در محدوده اختلاف نسبی برابر یا کمتر از آمده، قابلدستاست. اغلب نتایج به

 ها نیست.برای میکروارگانیسم D-تنهایی قادر به محاسبه دقیق مقدارسازی بهشبیه

 کارلومونت سازی، رادیوبیولوژی، پرتودهی مواد غذایی، شبیهDNAآسیب ها: واژهکلید
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Abstract: 
Considering the spread of diseases caused by microorganisms, it is important to investigate the 

biological effects with the aim of effective control of microorganisms. One of the methods of 

studying the induction effects of ionizing radiation on cells and DNA is Monte Carlo simulation. 

In this research, using the Geant4-DNA tool, a software has been developed with the aim of 

investigating the biological effects on microorganisms caused by ionizing radiation. The 

implemented developments include four parts: geometry, radiation source, DNA damage 

calculation algorithm, and implementation of a mathematical model of cell repair and estimation 

of survival curves. The validation includes the calculation of direct and indirect damages caused 

by ionizing radiation (including electron beams of 80 keV to 1 MeV energy, cobalt-60 source and 

X-ray with voltage of 150 kV) reached to the DNA of some bacteria, including E. coli, Bacillus 
and Salmonella. Most of the results were acceptable and within the range of relative difference of 

less than 15%. 
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 مقدمه. 1

 و کشاورزی مواد غذایی، ها، یکی از مسائل مهم در صنعت پزشکیهای ناشی از میکرواورگانیسماز بین بردن آفات و بیماری

 لیوسا)اعم از مواد غذایی و  مضر از سطوح مختلف جانداران یزرشده برای از بین بردن های شناختهاست. یکی از راه

توان به پرتودهی مواد غذایی برای از کاربرد پرتودهی در صنایع غذایی می [.1] است، پرتودهی با تابش مناسب ی(پزشک

المللی بهبود سلامتی و افزایش مدت عمر محصولات غذایی اشاره کرد. سازمان غذا و کشاورزی سازمان ملل، آژانس بین

روشی کارآمد مورد  عنوانبهارشی مشترک، این تکنیک را در گز 1999و سازمان جهانی بهداشت در سال  انرژی اتمی

 کی یاز طرف تابش فرودکه  افتدیصورت اتفاق م نیبه امیکرواورگانیسم  یسازرفعالیغ[. فرآیند 2] قراردادند ییدتأ

نسبت به  تی. حساسشودوارد  سمیکروارگانیم DNAبه  (آب رادیولیزبه دنبال  یا غیرمستقیم میمستق) یجد بیآس

 تیجمع نکهیا یبرا ازیز موردنوشود که عبارت است از مقدار دیم انیب D-موسوم به مقدار یتیبا کم سازیونتابش 

افزار تاکنون مطالعات کمی برای توسعه یک نرمکاهش دهد.  هیمقدار اول %90را به  نمونهموجود در  یهامیکروارگانسیم

سازی در رساله دکتری خود یک مدل 1اکپنیاسکاناست.  شدهارائه D-محاسبه منحنی بقای سلولی و مقادیر باهدف

Geant4-DNA [3 ]سازی را در کد و این مدل ارائهنوعی  DNAبرای یک مولکول  D-تئوری برای استخراج مقادیر

 2019و همکاران در سال  2اسکومان. نگرفته است در نظر[. این مطالعه اثرات غیرمستقیم پرتو را 4]کرد  سازییادهپ

تواند می شدهیهتعب هایسازیبا کمک مدل TOPAS-nBio[. کد 5را معرفی کردند ] TOPAS-nBioنسخه رسمی 

 TOPASهای جهانی، فایل نصبی کد ولی در حال حاضر به دلیل تحریم پاسخ سلولی را در مرحله زیستی تقریب بزند

های بقای سلولی نیست و برای کاربردهای منحنی TOPAS-nBioخروجی دهند. ایرانی قرار نمی محققانرا در اختیار 

برای  RADCellافزار موسوم به یک نرم 2021و همکاران در سال  3لئومیکروبیولوژی نیز توسعه پیدا نکرده است. 

 CompuCell3Dافزار و نرم Geant4-DNAکارلوی شناختی پرتو ارائه کردند که با ادغام کد مونتمحاسبات زیست

و  4چتسیپاپاسدهد. خروجی به دست نمی عنوانبهرا  D-افزار منحنی بقا و مقادیر[؛ اما این نرم6] شده استساخته

را طراحی کردند که علاوه بر ویژگی گرافیکی بالا، از سرعت  IDDRRAکارلو موسوم به افزار مونتهمکاران یک نرم

رسم  عدمهای مهمی مانند عدم محاسبه اثرات غیرمستقیم پرتو و محدودیت حالینباا[. 7برخوردار است ]خوبی نیز 

تولید نمودارهای بقای سلولی  باهدف Geant4-DNAکد بر پایه افزار نرمدر این پژوهش، یک  منحنی بقای سلولی دارد.

 است. شدهدادهتوسعه ها میکروارگانیسم برخی از برای D-و تخمین مقادیر

 روش کار. 2

های فیزیکی . در فضای میکروسکوپی تمام جزئیات برهمکنشاست شدهانجاممیکروسکوپی مقیاس در  هاسازیشبیهتمام 

و ( های آزاد به دنبال رادیولیز آبتولید رادیکال) یمیاییش یشپ(، با ماده زیستی سازیونهای فیزیکی تابش برهمکنش)

توسط پرتوهای یونیزان به  DNAحائز اهمیت هستند. آسیب ( های متقابل شیمیاییها و واکنشرادیکالترابرد )شیمایی 

کارلو شده توسط مونتسازیبا ساختارهای مسیر شبیه DNAهای هندسی ، بر اساس ادغام مدل5روش ساختار مسیر

های آزاد است. معادلات حاکم در سازی نهشت انرژی رویدادها و توزیع رادیکالگردد. نکته کلیدی در این شبیهانجام می

توسعه کد ، یطورکلبه[ مراجعه کند. 8، 3تواند به مراجع ]مفصل هستند و خواننده برای جزئیات بیشتر می مسئله

Geant4-DNA  توسعه هندسه به دو . استکلی هندسه، چشمه، الگوریتم محاسبات و آنالیز داده  چهار بخششامل

در یک حجم فرضی باکتری و تعریف  DNAطریق انجام شد: تعریف هندسه باکتری به روش تکثیر تصادفی قطعات 

[. برای توسعه چشمه از مفهوم فضای 9] 6هیلبرتهای با کمک منحنی DNAهندسه به روش تکثیر منظم همان قطعه 

ها ترابرد شوند های ثانویه آنها در چشمه اشعه ایکس یا گاما، الکترونترابرد فوتون یجابهفاز استفاده شد به این معنا که 

 DNA. توسعه الگوریتم محاسبه آسیب است شدهسازییهشببرابری سرعت اجرای  دهکه این منجر به افزایش حدود 

                                                           
1 Ekpanyaskun 
2 Schuemann 
3 Liu 
4 Chatzipapas 
5 Track structure 
6 Hilbert 
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 Geant4 فرضیشپنظر گرفتن آسیب غیرمستقیم حاصل از رادیولیز آب است که به دو صورت توسعه الگوریتم شامل در 

های انجام گردید. آسیب(، DBSCAN) 1فضایی مبتنی بر چگالی با نویزبندی و همچنین توسعه یک الگوریتم خوشه

، غیرمستقیم مستقیم (DSB) 3ایدورشته شکستمستقیم و غیرمستقیم، ( SSB) 2ایرشتهتک شکستخروجی شامل 

 MEDRAD. در توسعه بخش آنالیز با کمک یک مدل ریاضی معروف موسوم به استهای پیچیده و ترکیبی و آسیب

 .است D-های بقای سلولی و استخراج مقدارسازی شد که خروجی آن منحنی[، فرایند ترمیم سلولی در کد پیاده10]

بهینه  یسازپاک"از عبارت  اختصاربهبوده که  OMiDاست،  شدهگرفتهافزار بومی در نظر نرمنامی که برای این 

خروجی سنجی صحتبرای ر حال حاضر و د افزار در حال تکمیل شدن استاین نرم .است شدهبرگرفته "4میکروارگانیسم

 نمایی 1شکل . [21-11] ها موجود بوده استبرای آنتجربی های هایی را در نظر گرفتیم که دادهافزار، میکروارگانیسمنرم

 دهد.را نشان می ++Cدر زبان  Qtبا کمک کتابخانه  شدهدادهافزار توسعه نرممراحل مختلف از 

 

  

 .است شدهدادهتوسعه  ++Cدر زبان  Qtکه با کمک کتابخانه  OMiDافزار نرماز مختلف  همرحلچهار از  نمایی .1شکل 

 ها و بحثیافته. 3

 Salmonella و )ب( E. coli O157:H7 ،)الف( Bacillus subtilisچندین منحنی بقا را برای  2شکل برای نمونه 

typhimurium پ( و( Bacillus pumilus  )این چهار باکتری به ترتیب با باریکه الکترونی  دهد.می نشان)تkeV 80 ،

 یسازادهیپدر الگوریتم  اند.پرتودهی شده kV 150 تیوب ولتاژو اشعه ایکس با  MeV 1، باریکه الکترونی 60-اشعه کبالت

خطی احتمال و یک تابع  eV 5/17 است. یک عدد ثابت شدهگرفتهدر نظر  SSBایجاد یک دو روش برای تعیین آستانه 

 0خطی از  طوربه SSBاحتمال ایجاد یک  eV 5/37 تا eV 5 به این معنی که با افزایش انرژی از ،eV 5/37 تا eV 5 از

از روی نمودار بقا باید معکوس مقدار شیب نمودار محاسبه گردد.  D-برای کسب مقدار کند.افزایش پیدا می 100تا 

در ستون دوم جدول سازی را با نتایج تجربی مقایسه کرده است. از شبیه آمدهدستبه( kGy برحسب) D-مقادیر 1جدول 

های به جهت اختصار، تنها دادهاست.  ذکرشدهاست و همچنین دمای پرتودهی  شدهآلودهای که توسط باکتری ماده 1

                                                           
1 Density-based spatial clustering of applications with noise 
2 Single strand break 
3 Double strand break 
4 Optimized Microorganism Disinfection 
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و تنها در  SSBبرای ثبت یک  eV 5/37تا  eV 5با تابع احتمال خطی  DBSCANبندی حاصل از الگوریتم خوشه

 هندسه فرکتال با منحنی هیلبرت آورده شده است.

 

 

)پ( و  Salmonella)ب( و  E. coli O157:H7)الف(،  Bacillus subtilisبرای سازی منحنی بقای سلولی حاصل از شبیه .2شکل 

Bacillus pumilus )ت(. 

 سازی و مطالعات تجربی مرجع.حاصل از شبیه kGy برحسب D-ای از مقادیرمقایسه. 1جدول 

درجه  ماده )دما میکروارگانیسم

 (گرادیسانت

 سازیشبیه D-مقدار منبع تابش
 تجربی D-مقدار

 اختلاف نسبی

Bacillus pumilus الکترون (30) 1سلولز استات keV 100 02/0 ± 68/1 65/1 [11] 80/1% 

Bacillus pumilus  ایکس  (25)استیلkV 150 007/0 ± 25/0 211/0 [16] 4/18% 

Bacillus subtilis الکترون (30) 2آگار keV 80 03/0 ± 29/2 40/2 [15] 58/4% 

Bacillus cereus ( 20غذای پودر بچه) الکترون keV 1000 03/0 ± 10/1 22/1 [13] 83/9% 

S. typhimurium ( 20غذای پودر بچه) الکترون keV 1000 006/0 ± 07/1 98/0 [13] 18/9% 

S. typhimurium ( دمای اتاقپسته) 2/37 [12] 86/0 54/0 ± 01/0 60-کبالت% 

S. typhimurium ( دمای اتاقخمیر شیرینی) 80/5 [17] 51/0 54/0 ± 01/0 60-کبالت% 

S. typhimurium ( 25فلفل سیاه و قرمز) 0/10 [18] 60/0 54/0 ± 01/0 60-کبالت% 

S. typhimurium ( 20دانه یونجه) 0/10 [19] 60/0 54/0 ± 01/0 60-کبالت% 

E. coli ( 20گوشت جگر خام-) 78/0 [14] 51/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت% 

E. coli ( 0گوشت جگر خام) 8/48 [14] 34/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت% 

E. coli ( دمای اتاقخمیر شیرینی) 58/4 [17] 53/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت% 

E. coli ( دمای اتاقپسته) 4/40 [12] 85/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت% 

                                                           
1 Cellulose acetate 
2 Agar 

 ب الف

 ت پ
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E. coli  5/26 [18] 40/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت (25)فلفل سیاه و قرمز% 

E. coli ( 20دانه یونجه) 63/3 [19] 55/0 506/0 ± 04/0 60-کبالت% 

L. monocytogenes ( دمای اتاقپسته) 4/29 [12] 02/1 72/0 ± 05/0 60-کبالت% 

L. monocytogenes ( دمای اتاقخمیر شیرینی) 40/1 [17] 71/0 72/0 ± 05/0 60-کبالت% 

L. monocytogenes ( 20غذای دریایی-) 09/9 [20] 66/0 72/0 ± 05/0 60-کبالت% 

L. monocytogenes  0/18 [21] 61/0 72/0 ± 05/0 60-کبالت (-20) کردهچرخگوشت% 

ثیر شرایط محیطی شامل دمای محیط، نوع أبرای هر میکروارگانیسم خاص ممکن است تحت ت D-مقدار ناگفته نماند

تواند قرار گیرد. از طرفی افزودن مواد خارجی در محلول و یا ایجاد جهش در ژنوم میکروارگانیسم می PHمحلول و میزان 

سازی در نظر کند. این حالات خاص در شبیهتغییر می D-مقدار یجهدرنتحساسیت آن را نسبت به پرتو تغییر داده و 

توان بنابراین، می؛ استده است و یکی از علل افزایش خطا نیز همین شرایط مختلف پرتودهی میکروارگانیسم گرفته نش

باید در  حتماًو  یستنبرای یک میکروارگانیسم خاص  D-صرف قادر به تعیین دقیق مقادیر طوربهسازی گفت که شبیه

سازی یک روش مناسب برای توان نتیجه گرفت که شبیها میام؛ سازی از امکانات آزمایشگاهی نیز استفاده کردکنار شبیه

آن  ،دمای محیطاثر های مربوطه است. یک ایده برای دخالت دادن و کمک به اجرای آزمایش D-تعیین تقریبی مقدار

گیری شود و سپس با یک مدل در دماهای مختلف اندازه DNAای شکست دورشتهاست که به روش تجربی میزان 

صورت گرفته و تقریب خوبی از وابستگی به دما به دست آید. به این صورت که چند نمونه  هادادهیروریاضی عمل برازش 

مورد پرتودهی قرار بگیرند و تنها پارامتر  60-دما( برای مثال با چشمه کبالت جزبهاز یک نوع باکتری در شرایط یکسان )

درجه  50یا  40حدود  صفرتاگراد از درجه سانتی 5های دمایی ها در گام، اگر این نمونهدرواقعما باشد. د کننده ییرتغ

 .استدر حال حاضر، مراحل تجربی در حال اجرا  توان از دقت عمل خوبی برخوردار شد.گراد پرتودهی شوند، میسانتی

 گیرینتیجه. 4

توسعه داده شد که بتواند رفتار پاسخ سلولی در برابر تابش  یاگونهبه Geant4-DNAساز ، ابزار شبیهپژوهشدر این 

نتایج این پژوهش گسترده بوده و در قالب یک  کهییازآنجاکند.  یسازمدلها میکروارگانیسمرا برای ساختار  سازونی

، یطورکلبهسازی در متن مقاله درج نشده است. های شبیهنیست، عمده خروجی شرحقابلکامل  طوربهمقاله کنفرانس 

 اشاره کرد:گیری نتیجه عنوانبهبه موارد زیر توان می

هندسه به روش  برساختهای هیلبرت به کمک منحنی DNAساخت هندسه به روش فرکتال با تکثیر قطعات  -1

 تکثیر تصادفی برتری دارد.

و یا توسعه الگوریتم  Geant4-DNAدر  فرضشیپیعنی توسعه الگوریتم  DNAهر دو روش محاسبه آسیب  -2

خاصی نسبت به یکدیگر ندارند. نتایج هر دو  یوبرترسازی بوده افزار قابل پیادهدر نرم DBSCANبندی خوشه

 الگوریتم نزدیک به هم به دست آمد.

با اعمال یک تابع خطی متناظر ای رشتهتک شکست، تعیین آستانه ایجاد یک یسازادهیپدر مورد الگوریتم  -3

 eV. اعمال آستانه ثابت استتر (، مناسبeV 5/5-37در حجم هدف )برای مثال با محدوده  نهشت شده یباانرژ

 .دهدهای تجربی را افزایش می، میزان اختلاف نسبی با دادهایرشتهتک شکستبرای ایجاد  5/17

پذیر نیست، چراکه در نیمی سازی امکانشبیه لهیوسبهبرای یک میکروارگانیسم خاص،  D-محاسبه دقیق مقدار -4

توان به این نکته که این را می با نتایج تجربی دیگران مشاهده شد درصد 10 بیشتر ازاز موارد اختلاف نسبی 

در حال حاضر مطالعات تجربی  تا حد زیادی به شرایط محیط آزمایشگاه وابسته است. D-نسبت داد که مقدار

 افزار در حال انجام است.برای تکمیل نسخه نهایی نرم

بقای سلولی، رفتار ساختار  ۀنیدرزمتواند می یخوببه MEDRASترمیم سلولی موسوم به  یسازمدل -5

 توصیف کند. سازونیها را در برابر تابش میکروارگانیسم
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