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ی تنوع ژنتيکی و فنوتيپی است که نسبت به چند اصل یيکی از اجزا( ايندل) و درج حذف

منظور  به. های ساختاری کمتر مورد توجه قرار گرفته است های تک نوکلئوتيدی و تنوع ريختی

های عملکردی مرتبط با  های موجود در ژنوم سگ و گرگ ايرانی و ارزيابی گروه شناسايی ايندل

دو سگ تازی از )سگ کل ژنوم شش قلاده يابی  گيگابايت داده حاصل از توالی 8/782ها،  آن

های تهران، همدان و  از استان)و گرگ ( استان کردستان و يک سگ قهدريجانی از استان اصفهان

در  .آناليز شد با ژنوم مرجع سگ 72/11و درصد همپوشانی  X 11با ميانگين عمق پوشش  (کرمان

شناسايی  قدرتمندالگوريتم  ده، ازهای شناسايی ش   برای افزايش دقت و صحت ايندل اين تحقيق

 اکثر. حاصل شد( 1-23باز )بيش از سه ميليون ايندل  .شد استفاده( HaplotypeCaller) واريانت

ژنوم در  های ايندلسازی  مقايسه نتايج مستند. بودند باز 11تر از  کوچک (درصد 18/18) ها ايندل

 اگزون و ناحيه غير قابل ترجمه ژنوم در نواحیهای  ايندلسگ و گرگ نشان داد که درصد 

(RNA utr ʹ3) سبب افزايش  احتمالاً سازی بنابراين فرآيند اهلی. تر از گرگ است در سگ بيش

 . است شدهRNA (utrʹ3 )تنوع ژنتيکی در نواحی اگزون و ناحيه غير قابل ترجمه 

 های کليدی‬واژه
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سازی سگ و ، شناسایی تغییرات ژنتیکی زمینه اهلیتازگی به

ها از  ای از فنوتیپ مطالعه اثر تغییرات ژنتیکی در طیف گسترده

. جمله صفات مختص هر نژاد مورد علاقه پژوهشگران هستند

اند  تاکنون چند نوع از تنوع ژنتیکی در سراسر ژنوم شناخته شده

های  ها و واریانت ی، ایندلدینوکلئوت تک یها یختیچندرکه شامل 

ها یکی ها در انسان نشان دادند که ایندل پژوهش. هستند ساختاری

که از نظر وقوع در ژنوم در  هستنداز اشکال اصلی تنوع ژنتیکی 

 های تک نوکلئوتیدی قرار دارند رتبه دوم بعد از چند ریختی

(Mullaney et al. 2010.) مسئولا هدر حیوانات اهلی ایندل 

 از قبیل صفت ماهیچه مضاعف ها تعدادی از صفات و بیماری

(Grobet et al. 1997) و کمبود فاکتور XI (Kunieda et al. 

و  (Mosher et al. 2007) سگ در گاو، توده ماهیچه در( 2005

 .Sirinen et al) دم کوتاه در خوک -نقص اسپرم بی تحرک

باعث   PMEL17ژن بازی در 7-11های  ایندل. هستند (2006

جهش ایندل در ژن  و (Kerje et al. 2004) رنگ پر در پرندگان

گیرنده هورمون رشد باعث کوتولگی وابسته به جنس در مرغ 

منظور شناسایی  این مطالعه به(. Agarwa et al. 1994)شوند  می

ها در ژنوم سگ و گرگ ایران و اثر احتمالی  ها، توزیع آن ایندل

نتایج حاصل از این تحقیق . د ژن مورد انجام شدها روی عملکر آن

سازی سگ و ارتباط بین  در درک عمیق پایه ژنتیکی اهلی

 .تواند مفید باشد های ژنتیکی و فنوتیپی می تنوع

دو سگ تازی از استان ) برای انجام این پژوهش از سه قلاده سگ

و سه قلاده  (کردستان و یک سگ قهدریجانی از استان اصفهان

بومی ایران نمونه به  (های تهران، همدان و کرمان از استان) گرگ

های خون  از نمونه DNAاستخراج . صورت بافت و خون تهیه شد

های بافت با روش کلروفورم  با روش استخراج نمکی و از نمونه

در   Paired-Endصورت یابی کل ژنوم به توالی. انجام شد ایزوآمیل

  Hiseq 2500سط شرکت ایلومیناباز تو 121هایی با اندازه  خوانش

 fastqcها توسط برنامه  کیفیت داده .در کشور چین انجام شد

 canfam) با ژنوم مرجع Short readsردیفی  هم برای. بررسی شد

BWA(Durbin 2009 and Li)در برنامه   MEMاز الگوریتم (3.1
1
 

SAM کلیه. استفاده شد 
2
های تولید شده توسط برنامه  فایل 

                                                           
1
 Burrows-Wheeler Aligner 

2
 Sequence Alignment Map 

Samtools (Li et al. 2009) به BAM
0
حذف . فایل تبدیل شدند 

 ی با برنامه( Duplicated reads)های دو نسخه شده  خوانش

picard  ژنوم با  یفیدر هم صددر محاسبه رمنظو به. صورت گرفت

افزار  در نرم depthو  flagstatهای  مرجع و عمق پوشش از برنامه

Samtools گوریتم ال با استفاده از. استفاده شدHaplotypeCaller 

GATK (Mckenna et al. 2010 )کار برده شده در برنامه  به

 Filtration Variantوسیله برنامه  هها شناسایی شدند و ب ایندل

های توزیع  هیستوگرام. فیلتر شدند برنامه این در شده برده کار به

ار ک به hist-indel-len–های ژنوم با استفاده از دستور  طول ایندل

ترسیم VCFtools (Danecek et al. 2011 )برده شده در برنامه 

 4.0e SnpEffها با برنامه  سازی یا انوتیشن ایندلمستند. شدند

(Cingolani et al. 2012) انجام شد .ID های  هایی که ایندل ژن

های انسان تبدیل  ژن IDsژنوم سگ و گرگ را شامل شدند، به 

وس بین انسان و سگ از پایگاه داده رابط ژن ارتولوگ فایل. شدند

Ensemble سپس ژن آنتولوژی و آنالیز مسیر  .دانلود شدKEGG
1 

. انجام شدDAVID (Huang et al. 2009 )با استفاده از برنامه 

دار برای نتایج  عنوان مقادیر معنی به 81/8کمتر از  P-valueمقادیر 

 . حاصل از ژن آنتولوژی در نظر گرفته شد

یابی کل ژنوم شش  گیگابایت داده حاصل از توالی 1/209حدود 

میانگین عمق پوشش و درصد . دست آمد هقلاده سگ و گرگ ب

 .درصد بود 19/77و  X 12ترتیب  همپوشانی با ژنوم مرجع به

 میلیون 21/2میلیون بود که  10/0ها در این مطالعه  تعداد کل ایندل

سگ و گرگ بودند  های ترتیب مربوط به نمونه میلیون به 11/0و 

ترتیب برابر با  ها ژنوم به حداقل و حداکثر طول ایندل(. 1جدول )

 Stafuzza et (2017) در مطالعه(. 1جدول )است بوده  90یک و 

al.  1-10ها  ها ژنوم در گاو، اندازه ایندل منظور شناسایی ایندل به 

 بر روی ژنوم  .Yan et al(2014) ی که در مطالعه. باز گزارش شد

یابی کل ژنوم انجام دادند، اندازه  مرغ با استفاده از تکنیک توالی

دارای  ها ایندلتر  بیش. باز گزارش شد 1-17های ژنوم بین  ایندل

درصد در ژنوم شش قلاده  197/71)ند باز بود 18طولی کمتر از 

نتایج مشابهی در مطالعه آنالیز ژنوم در (. 1شکل ( )سگ و گرگ

گزارش  (Yan et al. 2014)و مرغ  (Stafuzza et al. 2017) گاو

                                                           
3
 Binary Alingnment MAP 

4
 KEyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
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 ترتیب به ها در ناحیه اگزون در سگ و گرگ درصد ایندل. شد

در سگ و  utrʹ0ها در ناحیه  درصد و درصد ایندل 21/8و  29/8

نتایج نشان . ه استدرصد بود 12/8و  10/8 ترتیب به گرگ

در سگ  utrʹ0در نواحی اگزون و ها  دهند که درصد ایندل می

اغلب نواحی تنظیمی را در بر  utrʹ0ناحیه . تر از گرگ است شبی

 کنند گیرد که بعد از رونویسی بیان ژن را تنظیم می می

(Matoulkova et al. 2012). سازی و  رسد که اهلی نظر می به

باعث افزایش  Relaxationهای مرتبط با آن از قبیل انتخاب فرآیند

کننده ژن و نواحی تنظیمی  های ژنومیک در نواحی کد درصد تنوع

است  در سگ شده utrʹ0از قبیل  mRNAبیان ژن در ملکول 

(Björnerfeldt et al. 2006; Cruz et al. 2008.)  

میلیون  10/0سازی  ژن از طریق مستند 21181در این مطالعه 

ژن . دست آمد هایندل در سر تا سر ژنوم شش قلاده سگ و گرگ ب

ها را در سه گروه  عملکرد این ژن KEGG آنتولوژی و آنالیز مسیر 

. های زیستی و اجزای سلولی قرار داد های ملکولی، فرآیند عملکرد

و درک دید ( :8889281Go)حس درک صدا های  اصطلاح

(8889281:Go) های زیستی هم  های دسته فرآیند در میان اصطلاح

دار بودند که حاکی از اهمیت  در سگ و هم در گرگ معنی

همچنین . سانان است وایی و بینایی در حیات سگهای شن ژن

دار مرتبط با تولید ماده ژنتیکی  های معنی بسیاری از این اصطلاح

DNA ( تعمیرDNA (8882201Go: ) و تکثیرDNA 

(8882228Go: )) یاRNA (تنظیم مثبت رونویسی از رویDNA  

 IIپلیمراز  RNA، رونویسی از روی آنزیم (:8811070Go)الگو 

(8882022Go:) ،( کمپلکس فاکتور رونویسی(8881229Go:) ،

 mRNA، برش و دوخت (:8880101Go)اتصال فاکتور رونویسی 

همچنین بسیاری . هستند ((:88888070Go)از طریق اسپلایسوم 

بازآرائی کروماتین )ژنتیکی از اصطلاحات مرتبط با تنظیمات اپی

(8882000Go: )و تغییر کروماتین (8812120Go: ))سگ و  در

 نتایج این تحقیق همانند نتایج مطالعات قبلی. دار بودند گرگ معنی

(Khalkhali Ivriq et al. 2018) های دخیل  دهند که ژن نشان می

هایی  از جمله ژن DNAسازی، تعمیر و رونویسی  در همانند

های  طلاحاص .ها دست خوش تغییر شدند که توسط ایندل هستند

در  فقط "کمپلکس گیرنده "و "نورون طرح" لیاز قب ژن آنتولوژی

که از یک  است یندیفرآ نورون طرح طلاحاص. ند شد دهید گرگ

نتایج این  .یابد سلول عصبی مانند اکسون یا دندریت توسعه می

تحقیق همانند مطالعات قبلی بر کاهش رفتار تهاجمی سگ در طی 

ج این نتای .(Axelsson et al. 2013)شدن دلالت دارند  فرآیند اهلی

های مهم و حیاتی در ژنوم  تحقیق نشان داد بسیاری از ژن

با این . اند ها دستخوش تغییرات شده سانان توسط ایندل سگ

سازی سگ،  وجود برای شناسایی تغییرات ژنتیکی زمینه اهلی

مطالعه اجزای بیشتری از منابع تنوع ژنتیکی در مطالعات پیش رو 

 .شود پیشنهاد می

 
 ها در ژنوم سگ و گرگ های ایندل  آمارهاز ای  خلاصه -1جدول 

 نمونه نوع واریانت تعداد حداقل طول حداکثر طول

 سگ تعداد کل 2210010 1 21

 گرگ تعداد کل 0180778 1 90

 (هاکل داده)گرگ -سگ تعداد کل 0101011 1 90

 

 
 .باشند دهنده اضافه و حذف می ترتیب نشان دیر مثبت و منفی بهها در سراسر ژنوم شش قلاده سگ و گرگ، مقامنحنی توزیع طول ایندل -1شکل 
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