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הקדמה
נעוצים  ששורשיו  צעיר  מדעי  דעת  תחום  היא  ביואינפורמטיקה 
במאה הקודמת. המחקר הביואינפורמטי עוסק בחקר מידע ביולוגי 
כלים  וניתוחו באמצעות  דיגיטליים  ידי ארגונו במאגרי מידע  על 
ביולוגיים  מניסויים  שנצבר  מידע  בין  משלב  והוא  חישוביים, 
המתמטיקה,  המחשב,  מדעי  מתחום  כלים  לבין  במעבדה 
הביואינפורמטיקה  התפתחות  המידע.  ותורת  הסטטיסטיקה 
כרוכה באופן היסטורי בהתפתחות המחשוב. מזמן בניית המחשב 
הראשון ועד היום גדלו יכולות עיבוד המידע בהתמדה, תוך הקטנה 
מערכות  של  מתמדת  והוזלה  הזיכרון,  הגדלת  מימדיו,  של  פיזית 
מידע  להצטבר  החל  המחשב,  להתפתחות  במקביל  המחשוב. 
לראשונה  פורסמו  הקודמת  המאה  באמצע  ביולוגי–מולקולארי. 
הרצף בן 56 החומצות האמיניות של האינסולין והרצף בראשון של 
חומצת גרעין הרנ"א המקודד ל–tRNA של אלנין משמרים ]2,1[. עם 
ביולוגיים, החלו להיווצר גם בסיסי  הצטברות המידע של רצפים 
נתונים המוקדשים לכך. בשנת 1967 יצרה מרגרט דייהוף את בסיס 
ובמהרה  ביולוגיים,  לרצפים  הראשון  הביואינפורמטי  הנתונים 
לחומצות   Genebank כמו  נוספים  מידע  מאגרי  להופיע  החלו 
]3[. כיום, קיימים אלפי מאגרי מידע  ו–Swissprot לחלבונים  גרעין 
ביואינפורמטיים שונים. מספרם, וכמות האינפורמציה המאוחסנת 

בהם עולה בהתמדה משנה לשנה. 
הצטברות המידע במאגרים חייבה פיתוח כלים חישוביים 
שיאפשרו חיפוש, השוואה וניתוח של המידע הרב. ואכן, התפתחות 
מאגרי המידע לוותה בפיתוח אלגוריתמים ייחודיים שמטרתם 
בגדלים עצומים. האלגוריתם  ביולוגי  מידע  ניתוח של  היא 
הראשון להשוואה בין רצפים, ויישורם פורסם בשנת 1970 על–ידי 
Needleman-Wunsch ]4[. בעקבותיו פותחו אלגוריתמים ייעודיים 

דוגמת שיטת Chou-Fasman ליישור רצפי חלבונים ו–Mfold לחיזוי 
מבנים שניוניים במולקולות רנ"א ]6,5[. עם גדילת בסיסי–הנתונים 
פותח דור חדש של אלגוריתמים שנועד להתמודד עם כמויות 
אדירות של מידע, למשל FASTA ו–BLAST שנועדו לחיפוש יעיל 
ומהיר של דמיון בין רצף נתון לרצפים בבסיס הנתונים ]8,7[. 
שיטות חישוביות מתקדמות המבוססות על דגמים סטטיסטים 
מורכבים ורשתות נירונים, מאפשרות כיום ניתוח אפקטיבי של 
כמויות המידע האדירות המאוכסנות במאגרי מידע, וכיום ניתן 
למצוא מספר רב של אלגוריתמים למטרות שונות. לדוגמא, נציין 
חיזוי תפקודי בדנ"א ובחלבונים, ניבוי מבנה שניוני ושלישוני של 
חלבונים, זיהוי אזורי הדדיות בין חלבונים והשוואה בין גנומים 
שלמים. התפתחותה של המרשתת אפשרה שיתוף מידע בין 
מעבדות ניסוייות וביואינפורמטיות ללא הגבלה גיאוגרפית, והיווה 

זרז משמעותי בצמיחתה המהירה של הביואינפורמטיקה. 
ופיתוח  היא אוטומציה  נזכיר  אבן הדרך האחרונה אותה 
טכנולוגיות תפוקה גבוהה )high-throughput( שחדרו למעבדות 
המחקר ]10,9[. ניסויים בתפוקה גבוהה מבוססים על רובוטיקה 
המטפלת במאות דוגמאות ביולוגיות בו זמנית וכוללת מיקרוסקופיה 
 ,)next generation sequencing( אוטומטית, ריצוף של הדור הבא
ניתוח )אנליזה( של דפוסי תעתוק גנים )RNA-seq(, וזיהוי חלבונים 
ומטבוליטים באמצעות ספקטרוגרפיית מסות. בניסויים אלו ניתן 
להבין את השונות המולקולארית הטבעית בין רקמות שונות, ולזהות 
הבדלים בעלי חשיבות קלינית, לדוגמה בין רקמות נורמאליות 
ושאתות ממאירות )Malignant tumors(. המידע המופק מניסויים 
אלו מאורגן ונשמר בצורה דיגיטלית במאגרי מידע מחשביים 
)"ממוחשבים"(. ניתוח הנתונים נעשה בכלים חישוביים שמטרתם 
להשוות ולהצביע על שינויים בין דוגמאות, לאגד אוסף של תצפיות 
על בסיס קירבה תפקודית )Clustering(, או לחפש מתאם בין הנתונים. 

 לימודי אינפורמטיקה ביו–רפואית לסטודנטים 
 לרפואה בפקולטה לרפואה בגליל - 

מטרות, לקחים ומבט לעתיד
ביואינפורמטיקה היא תחום מדעי העוסק בעיבוד אינפורמציה ביולוגית בכלים חישוביים. 
בשנים האחרונות כלים ביואינפורמטיים החלו לשמש לניתוח מאגרי מידע רפואיים 
במטרה לשפר את יכולת האבחון והטיפול הרפואי. רפואה מותאמת אישית נשענת על 
כלים ביואינפורמטיים. למרות הערכות מוקדמות, הביואינפורמטיקה טרם שינתה את 
המציאות הקלינית הרווחת, ככלל, ובכיוון רפואה מותאמת אישית, בפרט. אחד ההסברים 
לכך שהמהפכה הביואינפורמטית טרם מיצתה את מלוא כוחה במציאות הקלינית הוא חוסר 
הכשרה מספקת של מרבית הרופאים בתחום. משימה זו מוטלת במידה רבה על כתפיהם 
של רופאי העתיד. כחלק מהחדשנות החינוכית של הפקולטה לרפואה בגליל, היא נטלה על 
עצמה אתגר זה והחלה בתוכנית חדשנית להוראת ביואינפורמטיקה, בדומה לפקולטות 

לרפואה מובילות בעולם. 
בסקירה זו מובאות דוגמאות לפניה השונים של הביואינפורמטיקה בסביבה הקלינית. בנוסף 

מובאים מטרות הקורס, תכניו, לקחים שהצטברו מאז החל ומבט לעתיד.
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ניתוח ביואינפורמטי נועד לאפשר דיגום מתמטי של תופעות 
ביולוגיות, על מנת להבין את החוקיות בתופעה ולחזות התנהגות 
בעתיד. למרות שבראשיתה התמקדה הביואינפורמטיקה בחקר 
ניכרות במספר  ביולוגיות, השפעותיה על הרפואה  תופעות 
גדל והולך של תחומים. קופות החולים ובתי החולים הבינו את 
הפוטנציאל הרפואי והעסקי שטמון ביצירת מאגרי מידע גדולים, 
ואילו מעבדות מחקר באקדמיה ובתעשייה עוסקות בעצימות 
בפיתוח כלים ביואינפורמטיים שיאפשרו ניצול המידע החבוי 
במאגרים אלו. לכן, אין ספק כי השפעתה של הביואינפורמטיקה 
תלך ותגדל בשנים הבאות. בסקירה זו נדגים כיצד ביואינפורמטיקה 
עשויה להיות משמעותית לרופא–העתיד, ונתאר קורס ייחודי 
המועבר בפקולטה לרפואה בגליל של אוניברסיטת בר–אילן המיועד 

להכשיר את רופאי העתיד לעבודה בסביבה ביואינפורמטית.

גנומיקה ורפואה מותאמת אישית
בצורה  שהושפע  הראשון  התחום  היא  הקלינית  הגנטיקה 
זיהוי  בעבר,  הביואינפורמטיקה.  מהתפתחות  ביותר  משמעותית 
 Cystic( הגורמת ללייפת כיסתית CFTR בגן )Mutation( של תשנית
fibrosis( דרש מאמץ רב ויקר מאוד ]11[. עלות ריצוף הגנום הראשון 
במסגרת מיזם הגנום האנושי, שהסתיים בשנת 2003 לאחר כעשור 
 .]12[ דולר  מיליארד  בכ–2.7  מוערכת  בינלאומי,  מאמץ  של  וחצי 
כיום, באמצעות שיטות של ריצוף רב מקבילי, ניתן לרצף גנומים 
שלמים תוך ימים ספורים, בעלות של כ–5,000 דולר לגנום. ירידה 
בעלות בחמישה סדרי גודל תוך עשור היא הרבה מעבר לצפוי על 
פי חוק Moore ]13[. האתגר הביואינפורמטי שנגזר מיכולות הריצוף 
מנת  על  ייחוס,  גנום  מול  הנבדק  הרצף  השוואת  הוא  החדישות 
לזהות שינויים ברצף. אתגר נוסף הוא לנפות מתוך כלל השינויים 
מוטציות  לאתר  במטרה  באוכלוסיה,  טבעית  צורניות  רב  הנצפים 
לחזות  כלים שמטרתם  נדרשים  לבסוף,  קלינית.  בעלות משמעות 
את המשמעות הקלינית של שינוי גנטי. כלים אלו נדרשים לזהות 
ורצפי בקרה. שימוש  בגנום כמו אקסונים  פונקציונאליים  אזורים 
חדש  בחולה  מוטציה  לזיהוי  הדרוש  הזמן  את  קיצר  אלו  בכלים 
למספר חודשים. כיום ניתן לזהות מוטציות חדשות במהירות ולתת 

יעוץ גנטי יעיל המבוסס על ידע מולקולארי. 
האונקולוגיה היא התחום הקליני שהושפע בצורה הרבה ביותר 
מהביואינפורמטיקה. הכלים הגנומיים והביואינפורמטיים מאפשרים 
כיום ניתוח גנטי של שאתות ממאירות ומציאת השינויים שהתרחשו 
בשאת )Tumor(. אלגוריתמים להשוואת גנומים שלמים אפשרו 
את התפתחות הרפואה הגנומית )מותאמת אישית(, כיוון שהם 
מאפשרים לזהות את שינויים גנטיים ייחודיים לשאת הממאירה 
ולהתאים את הטיפול הרפואי לרקע הגנטי של השאת. שילוב של 
מידע ביולוגי נוסף הכולל את הטרנסקריפטום ואת הפרוטאום של 
השאת הממאירה, מחייב פיתוח אלגוריתמים לחיפוש זיקה בין סוגי 
המידע הידע ובין טיפולים יעילים. שילוב זה עשוי לשפר בעתיד את 

היכולת להתוות תוכנית טיפולים יעילה שתותאם לחולה היחיד. 
מיזם המיקרוביום האנושי הוא אחד המיזמים השאפתניים 
של  רגיש  ביואינפורמטי  ניתוח  המחייב  האחרונות,  בשנים 
רצפים. בעבודה זו, מאופיינות אוכלוסיות החיידקים בגוף האדם, 
ומאופיינים יחסי הגומלין בינן לבין המאחסן במצבים ביולוגיים 
שונים ]14[. עד כה התגלה כי הרכב אוכלוסיית החיידקים באזורים 
שונים בגוף האדם הוא שונה, והרכב אוכלוסיית החיידקים משתנה 
עם הגדילה ובמצבים פיזיולוגיים וקליניים שונים. ניסויים קליניים 
וסיפורי–מקרה מדגימים כי באמצעות מניפולציה של המיקרוביום 
ניתן להעביר תכונות ואף לרפא מחלות. אחד מהאתגרים הגדולים 

במיזם הוא פיתוח כלים חישוביים לזיהוי החיידקים על בסיס רצף 
הגן המקודד לרנ"א הריבוזומלי 16S, ולמיון שושלתם ]15[. בעתיד, 
ניתוח רצפים ביולוגיים ישפיע על תחומים קליניים נוספים. מאמץ 
רב מושקע כיום בהבנת הבסיס הגנטי של מחלות מורכבות ]16[. 
לדוגמא, פענוח הבסיס הגנטי לאוטיזם ולמחלות נפש. יישום כלים 
ביואינפורמטיים מתקדמים הוא חלק בלתי ניפרד מהמאמץ המורכב 

לחבר בין הגנוטיפ לפנוטיפ הקליני במקרים אלו. 

דגמים מתמטיים ברפואה וחיזוי מהלך מחלה 
בכלים ביואינפורמטיים

מתמטיים  כלים  פיתוח  חשוב.  אתגר  הוא  מחלה  מהלך  חיזוי 
למטרה זו עשוי לאפשר לקלינאי לתכנן את הטיפול הרפואי בצורה 
מדויקת ומותאמת לחולה. ה–SIR הוא דגם מתמטי פשוט בבריאות 
 1927 בשנת  כבר  לראשונה  שפורסם  מגפות  להתפשטות  הציבור 
]17[. גישה מתמטית זו לחקר מחלות מידבקות הגדירה את מושג 
המידה  אמת  זו,  תיאוריה  לפי  מדבקות.  מחלות  להבנת  ה"סף", 
להתפרצות מגפה באוכלוסיה במקרה של החדרת מספר מודבקים 
המודבקים.  ולא מספר  באוכלוסייה,  לחלות  המּועדים  היא מספר 
כאשר מספר המועדים נמוך מסף קריטי מסוים, המגפה לא תפרוץ. 
וכאשר  העדר,  חסינות  לעיקרון  הבסיס  את  מהווה  זה  מימצא 
תתפשט  לא  המחלה  הקריטי,  לסף  מתחת  יורד  המועדים  מספר 
באוכלוסייה למרות שלא כל האוכלוסייה מחוסנת. בשל העובדה 

לבדיקת  ניסויים  לבצע  ניתן  שלא 
ההתערבות  שיטות  של  יעילותן 
המתמטיים  הדגמים  השונות, 
הכלי  הם  מחשביות  והדמיות 
לערוך  כיום  המאפשר  העיקרי 

ניסויים בחקר התפרצות מגפות. 
דוגמא נוספת לשימוש בכלים 
על  מידע  ניצול  הוא  חישוביים 
פעילות גומלין בין חלבונים ועיבודו 
בכלים ביואינפורמטיים לרשתות 
אלו  ברשתות  חלבונים. שימוש 
יכול להסביר תופעות קליניות, כמו 
שהודגם בחקר האגנזיס של הכליות 
בתסמונת קלמן. בגישה חישובית 
של רשת חלבונים, מצאו טיקוצקי 
וחב' ]18[ שלושה גנים היכולים 
להסביר את הקשר שבין התסמונת 
הכליות.  התפתחות  חוסר  לבין 
פיתוח דגמים מתמטיים המתארים 
תופעות ביולוגיות ורפואיות הוא 
והם  מחלות,  בחקר  חשוב  כלי 

מאפשרים חיזוי של התפתחות מחלות ואיתור דרכי אבחון וטיפול 
חדשניים. השימוש בהם יהפוך ללא ספק לכלי עזר חשוב בקליניקה 

ובקביעת מדיניות בבריאות הציבור.

תכנון תרופות באמצעות מחשב
פיתוח תרופות הוא תהליך ארוך ויקר. לכן יש חשיבות רבה לתכנון 
מדויק ככל האפשר של המולקולה הפעילה על ידי תכנון תרופות 
באמצעות מחשב ]19[. בהיעדר מידע מבני על אופי יחסי הגומלין 
ניתן  המטרה,  וחלבון  הפעילה  המולקולה  בין  )אינטראקציה( 
היחסים.  אותם  את  לחזות  מנת  על  חישוביים  בכלים  להשתמש 

ביואינפורמטיקה היא תחום ˆˆ
 מדעי חדש העוסק בארגון

 מידע ביולוגי בבסיסי 
מידע, וניתוחם בכלים 

חישוביים. לביואינפורמטיקה 
יישומים קליניים בדגש על 

רפואה מותאמת אישית.

השפעת הביואינפורמטיקה ˆˆ
על טיפול בחולים היא מתונה 

יחסית, גם בשל שמרנות ופער 
בידע של הקלינאים בתחום. 

הכשרה ביואינפורמטית ˆˆ
לסטודנטים לרפואה היא אתגר 
חשוב על מנת להכינם לרפואת 

העתיד. תוכנית הלימודים 
בפקולטה לרפואה בגליל של 
אוניברסיטת בר אילן כוללת 

קורס בביואינפורמטיקה.
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מיהו  ברור  לא  אך  החלבון,  על  מבני  מידע  קיים  אחרים  במקרים 
האזור הפעיל שעליו פועלת התרופה. במקרים אלו ניתן להשתמש 
ניתן לזהות אזורים פעילים  זו,  דינמי–מולקולארי. בשיטה  בדיגום 
ולחזות  בחלבון,  מבניים  לאזורים  בהשוואה  יותר  דינמיים  שהם 
מידע  קיים  כאשר  התרופה.  מכוונת  שאליו  המטרה  אזור  את 
כלים  ניתן להפעיל  והתרופה,  בין החלבון  יחסי הגומלין  מבני על 
הפעילה  המולקולה  של  נגזרות  לתכנן  מנת  על  ביואינפורמטיים, 
בעלות יכולת קישור טובה יותר או סגולית )ספציפית( יותר לחלבון 
המטרה. התרופה הראשונה שתוכננה במלואה על ידי שימוש בגישה 
 ,)Glaucoma( ביואינפורמטית היא דרוזולומיד, תרופה נוגדת ברקית
הפועלת כמעכב של האנזים קרבוניק אנהידראזה ]20[. גליווק היא 
תרופה נוספת שתכנונה נסמך על כלים מחשביים; תרופה זו פועלת 
נגרמות  אשר  ליקמיות  המאפיין   bcr-abl המאוחה  החלבון  כנגד 
כתוצאה מכרומוזום פילדלפיה ]21[. אסטרטגיית תכנון התרופות 
בכלים ממוחשבים תימשך, ועלייה בכוחם של הכלים לחזות בצורה 
טובה את יעילותה וסגוליותה של תרופה, תאפשר לייעל את תהליך 

הפיתוח של תרופות ובעקבות זאת להפחית את עלותן.

מערכות מומחה
זיכרון,  ידע,  מבוססות  החלטות  קבלת  על  מבוסס  קליני  אבחון 
ויכולת אבחנה אנליטית. פיתוח מערכות עזר רפואיות מחשביות 
היו מטרה מראשית ימי המחשוב, כיוון שיכולת אגירת המידע של 
מערכות אלו גדול יותר ממוח האדם. עם זאת, נקודת התורפה של 
מערכות מחשביות נעוץ כיום ביכולתו של המשתמש לכרות מהם 
את המידע הרלוונטי. יישום טכנולוגיות של בינה מלאכותית יאפשר 
המערכת  והמכונה.  האנושי  הרופא  בין  טובה  אינטגרציה  בעתיד 
בחברת  שפותח  ווטסון  העל  מחשב  היא  כיום  ביותר  המתקדמת 
בניצחון בחידון הטריוויה  ווטסון  IBM. את פרסומו הציבורי קנה 
האמריקאי ג'פרדי. ווטסון חובר למאגרי מידע רפואיים והוכיח את 
יכולתו כמערכת עזר יעילה באבחון רפואי, כאשר הבדיקה הגופנית 

מבוצעת על ידי הרופא ]22[.
למערכת המחשבית יכולת לסרוק מאגרי מידע נוגעים לעניין, 
לזהות מתאמים חדשים בין מדדים ולזהות מקרים לא טיפוסיים 
של מחלות ולבסוף, להציע אבחנה מבדלת. לכן, שילוב מערכות 
מחשביות יכול לייעל ולשפר את עבודת האבחון הקליני ואת 
תוכנית הטיפול. מערכת מומחה טובה תצטרך לשלב מרכיבים 
ביואינפורמטיים שיאפשרו השוואת מקרה נתון למקרים דומים 
על בסיס מיתאם )קורלציה( עם מדדים פיזיקאליים ומעבדתיים. 
על מנת לכתוב אלגוריתמים יעילים ומדויקים למערכות מומחה, 
קלינאים בעלי התמצאות חישובית יידרשו לעבוד כתף אל כתף עם 

מומחים במדעי–המחשב. 

 השפעת הביואינפורמטיקה על העשייה 
הקלינית - חזון מול מציאות

המחקר  של  האדיר  הפוטנציאל  מוקדמות,  הערכות  למרות 
הקלינית  המציאות  את  גורף  באופן  שינה  טרם  הביואינפורמטי 
מותאמת  גנומית  שרפואה  היו  ביותר  הגדולות  הציפיות   .]23[
ניתנו מספר הסברים  אישית תחולל מהפך בטיפול בחולי סרטן. 
לפער בין הציפיות מהרפואה הגנומית לבין המציאות. אחד מהם 
בעקבות  הטיפול  תוצאות  לשיפור  חותכת  הוכחה  היעדר  הוא 
הבדיקה ]24[. הסבר אחר הוא איטיות תהליך ההטמעה והקבלה 
בקרב קהיליית הקלינאים ]25[. מנקודה זו, יוצאת הקריאה לחינוך 
רפואי החושף את תלמידי הרפואה לשיטות חישוביות. מטרה זו 

מחייבת רענון של נושאי ההוראה המסורתיים בפקולטות לרפואה, 
והכרה כי רופאי העתיד יפעלו במציאות חישובית-קלינית חדשה. 
על סמך הנחה זו, הפקולטות לרפואה המובילות בעולם שילבו את 
והפקולטה  הלימודים,  מתוכנית  כחלק  ביואינפורמטיקה  לימודי 

לרפואה בגליל של אוניברסיטת בר אילן הצטרפה למגמה זו.

לימודי אינפורמטיקה ביו–רפואית בפקולטה 
לרפואה בגליל

את  בגליל  לרפואה  הפקולטה  הגדירה   ,2011 בשנת  מהקמתה 
ביואינפורמטית.  בסביבה  לעבודה  תלמידיה  את  להכין  הצורך 
ייחודי שבו לומדים התלמידים עקרונות  נבנה קורס  זו,  למטרה 
את  לחשוף  נועד  הקורס  ביואינפורמטיקה.  של  ומגוונים  שונים 
ולהדגים  הביואינפורמטיקה  של  השונים  להיבטים  הסטודנטים 
כיצד ניתן יהיה לנצל כלים אלו בעשייה הקלינית. במהלך הקורס, 
לומדים התלמידים את עקרונות הביואינפורמטיקה ואת יישומה 
מותאמת  ורפואה  קלינית  גנטיקה  של  בהקשר  הקליני  בעשייה 
מאגר  לבנות  כיצד  שיטתית  בצורה  לומדים  התלמידים  אישית. 
 ,OMIM דוגמת  רפואי ממאגרים  לכרות מידע  ניתן  וכיצד  מידע 
על  מידע  המכיל   ,COSMIC–ו גנטיות,  מחלות  על  מידע  המכיל 

תשניות סומאטיות בשאתות ממאירות ]27,26[. 
בנוסף, מוסברים בקורס יישומים קליניים של ביואינפורמטיקה. 
בתרגיל מסכם מתבקשים התלמידים לבחור שאלה קלינית, לבנות 
- )epi-info( בעצמם מאגר– מידע תוך שימוש בתוכנת אפי–אינפו
 )CDC( תוכנה פשוטה שפותחה במרכז למניעת מחלות בארה"ב
ונועדה לאפשר לעובדי בריאות לאסוף מידע אפידמיולוגי ]28[. 
התלמידים משתמשים במאגר המידע שבנו כדי לחפש מיתאם בין 
המשתנים שנמדדו. התרגיל מאפשר לתלמידים התנסות ישירה 
בכלי ביואינפורמטי. הקורס מרוכז על ידי חוקר ורופא–חוקר, 
בעלי רקע ביואינפורמטי המביאים היבטים ודגשים שונים לקורס. 
השילוב בין השניים יוצר קורס ייחודי וחדשני בתוכנית הלימודים. 
אנו רואים חשיבות רבה להכנת רופאי העתיד לעבודה בסביבה 
ביואינפורמטית, כיוון שזו תיהפך למרכזית בעבודה הקלינית. כבר 
היום ניתן לראות מעבר של כלים חישוביים ממעבדת המחקר 
לעשייה הקלינית. יחד עם זאת, כיוון ששילוב הביואינפורמטיקה 
הוא ראשוני, קיימת בעיה אמיתית בהדגמת היישום הקליני של 
השיטות. יתר על כן, רובם הגדול של הרופאים הוותיקים אינו 
בקיא בנושא, ואף נרתע ממנו. נוצר מצב חדש שבו התלמידים 
מגיעים לבתי החולים עם ידע רב יותר בנושא מאשר מוריהם. עם 
זאת, כבר היום ניתן למצוא במערכת הבריאות רופאים בעלי ידע 

ביואינפורמטי, ומספרם גדל והולך בהתמדה. 
במהלך ארבע שנים קיבל הקורס תגובות מעורבות במשובי 
של  ביכולתה  מכירים  התלמידים  גיסא,  מחד  הסטודנטים. 
הביואינפורמטיקה לשנות את פני רפואת העתיד, ומאידך גיסא, 
בהיעדר דוגמאות קליניות לחיקוי, מתקשים הסטודנטים למקם 
את הנושא בתוך לימודיהם. על מנת להתגבר על כך, נעשה 
מאמץ לאיתור קלינאים שיציגו בעצמם כיצד הם מיישמים כלים 
ביואינפורמטיים. חיבור זה בין התיאוריה לעשייה בשטח מקל על 
התלמידים להתחבר לנושא ולהבין כי הם נציגיו של דור חדש, שעם 

השתלבותו במערכת הבריאות, ישתמש בכלים ביואינפורמטיים. 

לסיכום
הלקחים שנלמדו מהוראת אינפורמטיקה ביו–רפואית לתלמידי 

רפואה נוגעים לשלושה תחומים עיקריים: 
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•	 בתוכנית  ביותר  הטוב  העיתוי  מהו  ברור  לא  עדיין  ראשית, 
בתחילת  הקורס  מועבר  כיום  הקורס.  להעברת  הלימודים 
התוכנית בזמן שהתלמידים חסרי רקע קליני וטרם נחשפו לכלים 
הקליניים השמרניים. לכן קשה לתלמידים להבין את התועלת 
האדירה הטמונה בשילוב כלים חישוביים. מחד גיסא, הקניית 
לתלמידים  מאפשרת  הכשרתם  של  מוקדם  בשלב  אלו  כלים 
לנצל אותם כבר במהלך הלימודים, ולהטמיעם כחלק מהחשיבה 
לימודיהם,  בסוף  גיסא,  מאידך  מקבלים;  שהם  הקלינית 
את  לנצל  הרפואי  הידע  מבחינת  יותר  בשלים  הסטודנטים 
הכלים בצורה טובה. מניסיוננו, אסטרטגיה נכונה צריכה לכלול 
לימוד מוקדם של הכלים הביואינפורמטיים, ושימוש מעשי בהם 

בקורסים אחרים, לדוגמא גנטיקה ואונקולוגיה. 
•	 בקורס  ומדריכים  כמורים  קלינאים  הכנסת  שנית, 

בעיניי  לעניין  כנוגע  הנושא  לקבלת  הכרחי  ביואינפורמטיקה 
התלמידים, קרוב לוודאי עקב תפיסת המורה כדמות לחיקוי. 

•	 כלים  ליישום  קליניות  בדוגמאות  השימוש  שרב  ככל  ולסיום, 
דגמים  אישית,  מותאמת  אונקולוגיה  כדוגמת  חישוביים, 
אינפורמטיים  וכלים  מגפות  התפרצות  לחיזוי  מתמטיים 

להסקת מסקנות במאגרי מידע גדולים )כדוגמת קופות־החולים 
הרפואה.  לימודי  לעניין  כנוגע  התקבל  הנושא  כך  בישראל(, 
חלק  כי  להסיק  ניתן  הקורס,  במהלך  שנשאלו  מהשאלות 
מהסטודנטים מגלים עניין לנסות לשלב בעתיד כלים חישוביים 

בטיפול בחולים.

לאינפורמטיקה הביו–רפואית ככלי עזר לקלינאי יש עתיד גדול. 
כבר  ברפואה  החישובי  לעולם  לרפואה  הסטודנטים  חשיפת 

בשלב מוקדם בתהליך הכשרתם, עשויה לקדם מהפיכה זו. •

שלמי תודות: למיכאל ויינגרטן, ולאנתוני לודר מהפקולטה לרפואה בגליל, 
אוניברסיטת בר אילן, על תמיכתם המתמשכת בקורס אינפורמטיקה ביו–

רפואית; לנעמי דיקמן על ארגון משובי התלמידים; ולכל המורים והמדריכים 
בקורס על ההשקעה והחדשנות בהעברת הקורס.
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התפרצות חיידק נדיר בוויסקונסין הגורם לאלח דם

כרוניקה

שירותי בריאות הציבור בוויסקונסין מדווחים על התפרצות של 
 .Elizabethkingia Anophelis 54 מקרי זיהום בחיידק נדיר הנקרא
החיידק נפוץ בסביבה, נחלים ואדמה, ובודד ממעי יתושים 
מסוג אנופלס גאמביי ומכאן שמו, אך אין עדות להעברה על ידי 
יתושים. החיידק גורם זיהומים רק באנשים בעלי מערכת חיסון 
פגועה או החולים במחלות כרוניות, ורוב הנדבקים היו מעל גיל 
65 שנים. בינתיים נפטרו 17 איש ואדם נוסף במישיגן, אך לא 
נקבע האם סיבת המוות הייתה הזיהום בחיידק. לסוג חיידק זה 
יש מין ידוע יותר E. Menigoseptica, ורק מעבדת במרכז לבקרת 

מחלות באטלנטה מסוגלת להבדיל בין שני המינים. דרך ההעברה 
אינה ברורה, אך יש דיווחים מהונג קונג על שלוש העברות 
אנכיות מאם לעבר, שבהן לקו התינוקות בדלקת קרום המוח, וכן 
על העברות בקרב בית חולים בסינגפור. החיידק עמיד למספר 
סוגי אנטיביוטיקה, אך נמצא רגיש לפלורוקווינולונים מינוציקלין, 
ריפאמפין וטרימתופרים. תסמיני המחלה כוללים חום, קוצר 
נשימה, צמרמורות וצלוליטיס חיידקי בעור. מקור ההתפרצות 
בוויסקונסין אינו ידוע וחקירה מתבצעת על ידי רשויות הבריאות.
איתן ישראלי

תפקידו של רנ"א ארוך שאינו מקדד ביצירת דלקת

כרוניקה

עדויות רבות מצטברות לגבי תפקידיו של רנ"א ארוך שאינו מקדד 
 Science( 'בבקרת ביטוי גנים. קסטלנוס־רוביו וחב )lncRNA(
352:91;2016( זיהו רנ"א מסוג זה הנקרא lnc 13 המעכב ביטוי גנים 
המשרים דלקת במאקרופגים. רנ"א זה מס' 13, מקשר לחלבונים 
המפקחים על גישה לכרומטין. גירוי מאקרופגים בעזרת מרכיבי 

דופן תא של חיידקים, הפחית את ביטוי הרנ"א הנ"ל והגביר את 
הביטוי של מספר גנים מעוררי דלקת. רמות נמוכות של רנ"א מס' 
13 זה, ברקמת מעי של חולי כרסת, רומז על כך שרנ"א זה עשוי 

לתפקד בפתוגנזה של מחלות של מערכת החיסון.
איתן ישראלי

תאי שומן מפרישים דנ"א וגורמים דלקות

כרוניקה

השמנת יתר משרה דלקות מתמשכות שעלולות להוביל לעמידות 
לאינסולין ולסוכרת מסוג 2. עם זאת, המנגנון בבסיס התופעה אינו 

ברור. 
 )Sci. Adv. 2016; 2: 10.1126.sciadv.01332( 'נישימוטו וחב
 ,cfDNA מצאו, כי תאי שומן מתנוונים משחררים דנ"א הנקרא
כלומר דנ"א חופשי מתאים, המושך מאקרופגים לרקמת השומן, 

 Toll-like וכך מתחיל או מתגבר תהליך הדלקת. קולטנים מטיפוס
9 מעורבים בהכרת הדנ"א החופשי. חסר גני של הקולטן הפחית 
הן את הצטברות המאקרופגים ברקמת השומן והן את העמידות 
לאינסולין. החוקרים סוברים, כי קולטן זה עשוי להיות מטרה 

לטיפול במחלות הקשורות להשמנת יתר.
איתן ישראלי

תוסף תזונה

להשיג
בכללית,
מכבי

ולאומית
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