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های مشابه که تصادفی از کدونالگوی استفاده غير عنوان به، (CUB) یکدونالگوی ترجيح 

 جمله ازشود که عوامل مختلفی کنند، تعريف میگذاری میهای مختلف را در ژنوم رمزنهاسيدآمي

و  انيب بااين الگوها مرتبط  که  يیآنجا ازو هستند  مؤثرها گيری آنجهش و انتخاب در شکل

در اين مطالعه به  .بهره جستها  دامانتخاب  فرآيندها در توان از آنیم باشند،ها میترجمه ژن

گاو هلشتاين و کليستانی و  ين دو جمعيت متفاوت بيان شدههای رسی الگوی ترجيح کدونی ژنبر

دو  نتايج آناليز بيان ژن افتراقی ازمطالعه،  اين در .شودارتباط آن با بيان ژن پرداخته می

 هلشتاينگاوهای ماده  از خون کامل نمونه 04و  03 ادغام به مربوط ترتيب هب  RNA-Seq داده

(Bos taurus) کليستانی و (Bos indicus )الگوی ترجيح کدونی بر اساس . شد استفاده

بين اين دو بيان شده های متفاوت برای ژن GC و ENC ،GC3S، CAI ازجمله يیها شاخص

 شده بينهای متفاوت بيان ژن ORFآناليز ترجيح کدونی برای نواحی  .دشمحاسبه  جمعيت گاو

کل و  GCنی نشان داد که همبستگی بالايی بين مقادير شاخص هلشتاين و کليستا جمعيتدو 

GC3S مقدار  ريتأث اين موضوع حاکی از. وجود داردGC  عامل مهم در ايجاد  عنوان بهو جهش

نشان داد که جهش  GC3Sو  ENCهمبستگی بين شاخص  ،چنين هم .باشدمیهای مختلف کدون

برای  عمدتاًکه  ،CAIهمبستگی بين شاخص  .بوده استها گيری کدوندر شکل ترين عاملمهم

ارتباط بين الگوی ترجيح  دهنده نشان ENCبا شاخص  ،رودمی به کاربينی سطوح بيان ژن پيش

بهتر ساز و درک  هايی از دو زيرگونه گاو، بهای بين نمونهمطالعه مقايسهاين  .بودکدونی و بيان ژن 

و نيز بررسی ارتباط آن با بيان ژن کمک  الگوی ترجيح کدونی گيریکارهای تکاملی شکل

 .نمايد می
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بر مبنای  درگذشته)گیرد که در جمعیت انتخاب صورت می زمانی

دلیل محدودیت زمانی، فرصت کافی برای ایجاد  به( فنوتیپ

های د، لذا پیوستگی بین جایگاه یا جایگاهشونوترکیبی فراهم نمی

بنابراین، تنوع در داخل جمعیت کاهش و  .شوداطراف حفظ می

را ( LD)و عدم تعادل لینکاژی  افتهی شیافزا هادر بین جمعیت

زمانی  رو نیازا (.Marais and Piganeau 2002) دهدافزایش می

های مطلوب پیش که انتخاب مثبت در جهت افزایش فراوانی آلل

ی نزدیک به این جایگاه نیز حتی اگر اثرشان هم ها گاهیجارود می

شان زیاد فراوانیعلت پیوسته بودن با آلل مطلوب  خنثی باشد به

 ی مرتبط بانوع بهاین پدیده در ژنتیک جمعیت . شوندمی

 .است 2و ردپای انتخاب 1ی انتخابی ژنومساز پاکاصطلاحات 

ردپایی از آن در  قطعاًبنابراین، هر اتفاقی در جمعیت رخ دهد 

بر  نیز در جمعیت سطح ژنوم باقی خواهد ماند که ردپای انتخاب

ایجاد الگوهای ترجیح کدونی مرتبط ) یراتییتغجای گذاشتن 

در سطح ژنوم است که این  (های متأثر از انتخابجایگاه انیباب

  (Marais andکندها را از یکدیگر متمایز میتغییرات جمعیت

(Piganeau 2002. 

های اهلی های گونههای ضروری در پژوهشیکی از حوزه

قرار  ریتأثحت هایی است که صفات تولیدی مهم را تشناسایی ژن

ها مرکز تمام کدون. (Pasandideh et al. 2015)دهند می

خاص و  کننده کدهای واحد عنوان بههای بیولوژیکی یا  فعالیت

 معمولاً. ضروری هستند mRNAsچنین برای شناسایی اجزا  هم

که دامنه  شوند یمآمینواسیدها با چندین کدون مترادف رمزگذاری 

است، البته تنها استثناء مربوط به اسیدهای  کدون 9تا  2بین  ها آن

آمینه میتونین و تریپتوفان است که فقط یک کد رمز یا کدون 

 (.Novoa et al. 2012)شناسایی دارند 
ها خاموش هستند، اما معنی در توالی پروتئینهای بیاگرچه جهش

وسیعی در داخل و بین ژنوم حیوانات  طور بههای مترادف کدون

لذا مطالعه الگوی (. Plotkin and Kudla 2011)وند شدیده می

ها برای درک بهتر بیولوژی مولکولی و تکامل، کاربرد کدون

های جدید و ها، کشف ژن، طراحی ترانس ژنmRNAترجمه 

                                                           
1
 Selective sweep 

2
 Footprint of selection 

های اخیر مورد ارزیابی دیگر کاربردهای بیولوژیکی در طی دهه

 Duret and Mouchiroud 1999; Shabalina et)است  قرارگرفته

al. 2013.) ها بر اساس مطالعات طول کامل پایه بیولوژی کدون

های مختلف مگس سرکه است که در گونه( ORF)توالی ترجمه 

 Duret and)است  قرارگرفتهی بررس موردهای گیاهی و گونه

Mouchiroud 1999.) 

های خاص یک ی کدونهمه)های مترادف کدون، از طرف دیگر

یک موجود با فراوانی متفاوتی استفاده  در ژنوم( نهیدآمیاس

  به وقوع این رخداد در ژنوم، ترجیح یا تمایل کدونی ندشو می

(CUB )طور بههای مختلف این پدیده در بین گونه. شودگفته می 

ی ا ملاحظه قابل طور بهرود که ای متفاوت است و انتظار میگسترده

 Hershberg and) دهدقرار  ریتأثتکامل ژنوم مولکولی را تحت 

Petrov 2008; Sharp et al. 2010; Plotkin and Kudla 2011). 

ها هستند، mRNAواحدهای اساسی در  ،گانههای سهکدون

کنند و ریزی برای اسیدآمینه خاص ایفا میهایی را در برنامه نقش

 .Feng et al) شوندیا باعث شروع و خاتمه ترجمه پروتئین می

نظیر جهش،  های طبیعیاست که با فرآیند شده  گزارش و (2013

مدل ترکیبی  عنوان بهانتخاب و دریفت ژنتیکی مرتبط هستند و 

 Bulmer) شوندشناخته می( دریفت ژنتیکی -انتخاب–جهش )

ترجیح کدونی در مناطقی از ژنوم با نوترکیبی  کاهش .(1991

 (.Marais and Piganeau 2002) محدود مرتبط است

فرضیه، کاهش تمایل کدونی در منطقه ژنومی با  حال بر طبق این

و منطبق با تئوری  Roberston-Hillدلیل اثر  نوترکیبی محدود به

 Marais and) است Signature of selection  های انتخابنشانه

Piganeau 2002 .)توان بر مبنای الگوی با توجه به این ارتباط می

 درگذشتهقی را که ترجیح کدونی موجود در سراسر ژنوم مناط

های ژن چراکهبهتر شناسایی کرد،  اند قرارگرفتهمورد انتخاب 

آنچه امروز . تری هستند دارای بیان بیش موجود در این مناطق

های مختلف را بر مبنای یکسری صفات از یکدیگر جمعیت

های موجود در این مناطق کند تفاوت میزان بیان ژنمتمایز می

 (.Misawa et al. 2011) اند قرارگرفتهخاب انت ریتأثاست که تحت 

ای  تحقیقات گسترده ژنومی از الگوهای کدونی دارای اهمیت ویژه

                                                           
3 Codon usage bias 
4
 Signature of selection 

  مقدمه
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های اساسی از سازمان مولکولی یک ژنوم در درک ویژگی

است که عوامل دیگری جز جهش  شده  مشخصامروزه . باشد می

رت ژنومی صو بامطالعه. هستند رگذاریتأثو انتخاب در این فرایند 

، نسبت نوترکیبی، GCطول ژنوم، مقدار  ازجملهگرفته عواملی 

 Sueoka and Kawanishi 2000; Zeeberg) ژنسطوح بیان 

2002; Wan et al. 2004; Palidwor et al. 2010 )، ساختار 

RNA ساختار پروتئین، طول اینترون، اندازه جمعیت، سن تکاملی ،

ها منجر به ی اینهمهگریز های آبژن، استرس محیطی، پروتئین

های مترادف در فرآیند ترجمه ی از کدونتصادف ریغاستفاده 

 Sueoka) هستندبر تکامل مولکولی ژنوم  رگذاریتأثشوند که  می

and Kawanishi 2000; Zeeberg 2002; Wan et al. 2004; 

Palidwor et al. 2010.) 

م موجودات با استفاده از اطلاعاتی که در حال حاضر از توالی ژنو

توان الگوهای ترجیح کدونی را در مختلف موجود است، می

و از الگوهایی که  نمودسراسر ژنوم موجودات مختلف شناسایی 

و ترجمه ژن هستند در جهت انتخاب بهره جست و  انیب بامرتبط 

یا حتی از آن برای بررسی وقایعی که در اثر عواملی نظیر انتخاب، 

هایی که کاندیدای عبارتی جایگاه ا بهدهد یرخ می درگذشتهجهش 

با این تفاوت که علاوه بر . استفاده کرد اند قرارگرفتهانتخاب 

های گسترده شده در کل ژنوم از  SNPاستفاده از اطلاعات 

اطلاعات الگوی ترجیح کدونی موجود در سراسر ژنوم به یک گام 

ت، گام برداش( ترانسکریپتوم و پروتئوم)فراتر از سطح ترجمه 

. بدون اینکه ترانسکریپتوم و یا حتی پروتئوم سلول را بررسی نمود

 ها، ویروس ازجملهها  الگوی ترجیح کدونی در بسیاری از گونه

های یوکاریوتی  چنین در تعدادی از گونه ها و هم وتیپروکار

 Stenico et al. 1994; Powell and) تاس قرارگرفتهی موردبررس

Moriyama 1997; Ermolaeva 2001; Jenkins and Holmes 

2003; Gu et al. 2004; Mitreva et al. 2006; Behura and 

Severson 2012)، های لی تاکنون تحقیقات اندکی بر روی گونهو

ترانسکریپتومی امکان های دامی صورت گرفته که با رشد داده

ژن  انیباببررسی الگوی ترجیح کدونی و بررسی ارتباط آن 

 .تاس شده فراهم

 تعداد کشاورزی، جهاد وزارت رسمی آمار آخرین طبقاز طرفی، 

 گاو رأس 8491 21 ظرفیت با داریگاو صنعتی واحد 18811

 تا 1181 یها سال طی. هستند فعالیت مشغول کشور در شیرده

 Kharrati) است بوده رشد به رو روند کی دارای شیر تولید 1181

Koopaei et al. 2011). کشور در شیر تولید زایشیاف روند باوجود 

 .است ترپایین جهانی استاندارد حد از ریش مصرف سرانه هنوز اما

 کیلوگرم 94 با برابر هر نفر برای کشور در شیر مصرف سرانه

 199 با برابر جهان در شیر مصرف سرانه که یدرحال ،باشد یم

 Kharrati) است سال در کیلوگرم 141 با برابر اروپا در و کیلوگرم

Koopaei et al. 2011 .)توان می موجود اطلاعات و آمار به توجه با 

 افزایش برای بایستی ایران در نژادی اصلاح اهداف که دریافت

 هایی ژن بررسی و مطالعه لذا .شود ریزی برنامه کشور در شیر تولید

 دوچندان اهمیتی دارند یمؤثر نقش شیر ترکیب و تولید روی که

در ایران  که نیادلیل  به(. Kharrati Koopaei et al. 2012) یابد می

 یکدونالگوی ترجیح شیر است، مطالعه  دکنندهیتول نیتر مهمگاو 

ژن اهمیت  انیبابچنین ارتباط آن  متفاوت و هم انیبابی ها ژن

ساختار  از اطلاع اصلاح، و یکژنت حوزه در، علاوه به. زیادی دارد

 برای یزیر ای برنامهبر یبزرگ کمک تواندیم هایتجمع یکیژنت

باشد؛  یکیژنت یرذخا حفظ تر، مهم از همه و نژادی اصلاح هایطرح

بنابراین، هدف از مطالعه حاضر آنالیز الگوی ترجیح کدونی 

ژن در دو نژاد  انیب بامتفاوت و همچنین ارتباط آن  انیب بای ها ژن

 .باشد می RNA-Seqهای  با استفاده از داده هلشتاین و کلیستانی

 

 از نمونه 1  ادغام به مربوط RNA-Seq هایداده از مطالعه این در

 ویسکانسین شیری دانشگاه گاو مرکز به مربوط هلشتاین گاو

 در (Bos indicus) کلیستانی ماده گاو 4  و (Bos taurus) آمریکا

 پاکستان پنجاب ایالت در واقع شهر باهاوالپور گوجایتپیر مزرعه

دست  به .Huang et al (2012) مطالعه در هاداده این. شد هاستفاد

ی این بر روکه  Salimpour (2016) در پژوهش .بودند آمده

متفاوت در بین این دو گروه گاو  انیب باژن  1 ها انجام شد،  داده

که مبنای مطالعه حاضر قرار  شدرا گزارش  هلشتاین و کلیستانی

شده آورده  1ها در جدول اطلاعات مربوط به این ژن. گرفت

 از بانک اطلاعاتی ها ژنی این توال  بهاطلاعات مربوط . است

www.ebi.ac.uk اخذ شدند. 
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 های با بیان متفاوت در بین دو جمعیت هلشتاین و کلیستانی ژن کد، نام اختصاری و جایگاه-1جدول
 نویسی های حاشیهژن کد ژن نام اختصاری *ژنی جایگاه

11:46410276-46418787 IL1B ENSBTAG00000001321 

13:53261634-53304213 TGM3 ENSBTAG00000001785 

10:86883738-86887169 FOS ENSBTAG00000004322 

3:49110155-49121034 F3 ENSBTAG00000007101 

1:82549641-82550013 - ENSBTAG00000007296 

7:51438726-51442500 EGR1 ENSBTAG00000010069 

8:38683732-38684116 - ENSBTAG00000011161 

7:13851130-13852933 JUNB ENSBTAG00000012046 

5:99647122-99701630 - ENSBTAG00000014332 

X:66722398-66723397 - ENSBTAG00000016688 

11:38338743-38408288 EFEMP1 ENSBTAG00000017448 

5:58013469-58014035 - ENSBTAG00000018506 

11:2250454-2252492 DUSP2 ENSBTAG00000020350 

16:72811910-72814133 FAM71A ENSBTAG00000021166 

18:65621141-65621509 - ENSBTAG00000027787 

7:42303402-42303827 COX7B ENSBTAG00000030735 

4:101019787-101021837 - ENSBTAG00000031458 

17:63302946-63311098 SDS ENSBTAG00000031814 

3:21433393-21433557 U1 ENSBTAG00000032308 

20:11746000-11746270 DYNLL1 ENSBTAG00000034170 

20:64476312-64476463 U3 ENSBTAG00000037147 

8:84843153-84843546 RPS15A ENSBTAG00000037600 

6:90811061-90813079 CXCL3 ENSBTAG00000037778 

2:11700813-11701755 - ENSBTAG00000038064 

8:62722029-62722587 - ENSBTAG00000038411 

21:35135770-35137852 GZMB ENSBTAG00000039813 

27:24815380-24828237 DUSP4 ENSBTAG00000044208 

21:66764060-66764393 - ENSBTAG00000045497 

X:144159055-144234222 EIF2S3Y ENSBTAG00000045544 

X:143364825-143375658 DDX3Y ENSBTAG00000045750 

7:21247238-21247649 - ENSBTAG00000045914 

18:46516556-46516985 PNKD ENSBTAG00000047277 

5:32529438-32529956 - ENSBTAG00000047354 
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16:75539495-75540404 G0S2 ENSBTAG00000047766 

16:6155902-6156793 - ENSBTAG00000047966 

X:143736737-143800954 - ENSBTAG00000048102 

X:142664999-142690152 ZRSR2Y ENSBTAG00000048172 

20:2680573-3054892 - ENSBTAG00000034824 

 .دهد می نشان را ژن و پایان شروع نوکلئوتید شماره آن از بعد اعداد و کروموزوم یشماره چپ سمت عدد ژن، جایگاه ستون در *
 

ها در ابتدا  بررسی الگوی ترجیح کدونی برای این ژن منظور به

آنلاین در سایت  صورت بهبرای هر ژن  ORFنواحی 

(bioinformatics.org/sms2/orf_find.html ) شناسایی شد و

ویرایش بر روی این نواحی صورت گرفت  آن از  پسچنین  هم

نواحی  و bp 111با طول کمتر از  ORFکه نواحی  صورت نیبد

 .شدنددارای کدون پایانی میانی حذف 

ENC (Effective Number of Codon): مؤثرهای کدون تنسب 

 ولبر اساس فرم کهد وشدر بیان ژن محسوب می شده  استفاده

دامنه شاخص . شد محاسبه wright( 1990)ارائه شده توسط 

است که در صورت استفاده فقط یک کدون از  21-91مذکور بین 

و در صورت  21های مترادف برای یک ژن مقدار آن کدون

خواهد  91 های مترادف یک ژن مقدار آن ی کدون استفاده همه

 .بود

GC3S (GC content at third codon base :)کلی  قدارمGC  در

دهنده قدرت جهش باشد که اغلب نشانمیکدون موقعیت سوم 

 .باشدمی

RSCU (Relative Synonymous Codon Usage) : شاخصی

در بین  شده  استفادهبررسی تنوع کدونی مشترک  منظور بهاست که 

ی کسری از فراوانی کل طور به. گیردقرار می استفاده موردها ژن

به فراوانی کدون مورد انتظار است که  هشد  مشاهدهکدون 

محاسبه  Sharp and Li (1986) ارائه شده توسط فرمول برحسب

 1-1شود و دامنه تغییرات این شاخص هم در محدوده بین می

دهنده ترجیح یا تمایل کدونی که فراوانی بالاتر از یک نشان است

 .است

CAI (Codon Adaptation Index): ادف های مترنسبت کدون

ترجیح )های مترادف با فراوانی بالا به کدون شده  استفاده

ارائه شده توسط  برای یک ژن است که بر اساس فرمول( شده داده

(1986) Sharp and Li 1ی  و مقدار آن در محدوده شده  محاسبه-

 .است 1

CBI (Codon Bias Index :) این شاخص بیانگر این است که یک

مشابه . کنداستفاده می( optimal)لوب ژن تا چه حد از کدون مط

که  قرار دارد -1تا + 1ی بین بوده و در محدوده FOPبا شاخص 

باشد یعنی تمایل به استفاده از کدون مطلوب  کی  آناگر مقدار 

ها  زیاد و اگر مقدار آن صفر باشد نشانگر استفاده تصادفی از کدون

های مطلوب در برخی موارد ممکن است تعداد کدون .باشد می

کمتر از حد مورد انتظار باشد، در این صورت مقدار این شاخص 

 .شودمنفی برآورد می

برای هر ژن با استفاده  های الگوی ترجیح کدونی محاسبه شاخص

 ,CODON W (J Pedenافزار  از نرم

http://codonw.sourceforge. net) برای بررسی ارتباط  .انجام شد

 ارتباط بین نیچن همهای مدنظر و  بین شاخص و وجود همبستگی

رسم  تینها درژن و  انیبابشاخص الگوی ترجیح کدونی 

 R (http://www.r-project.org) 3.4.2ی افزار آمار نرمها از  گراف

 .استفاده شد
 

متفاوت در بین دو  انیب با ژن 1 برای  ORFتعداد کل نواحی 

ناحیه شناسایی  1144ن تحقیق جمعیت هلشتاین و کلیستانی در ای

های ترجیح کدونی برای این نواحی محاسبه شد شاخص .شدند

های ژن ORFها برای نواحی میانگین این شاخص 2که در جدول 

 .است متفاوت آورده شده انیباب

گیری کدون، همبستگی بر شکل مؤثربرای شناسایی عوامل اصلی 

قرار  محاسبه ردموهای مهم الگوی ترجیح کدونی بین شاخص

 .است شده  دادهنشان  1گرفت که در جدول 
 

  تایج و بحث ن
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 02  1317 بهار/ 1شماره / سیزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 
 های مورد مطالعه در بین دو نژاد هلشتاین و کلیستانیژن ORFهای ترجیح کدونی برای نواحی میانگین شاخص -2 جدول

      ژن های با بیان متفاوت

CAI CBI FOP GC3S ENC 

COX7B 91/0 050/0- 73/0 00/0 37/73 

CXCL3 93/0 00/0- 0/0 71/0 33/00 

DDX3Y 93/0 010/0- 75/0 75/0 30/00 
DUSP2 93/0 000/0 00/0 00/0 77/00 

DUSP4 93/0 009/0- 00/0 50/0 03/03 

DUYNLL1 00/0 00/0 00/0 50/0 77/50 

EFEMP1 93/0 003/0- 73/0 73/0 17/07 
EGR1 90/0 070/0- 73/0 55/0 73/05 

EIF2SY 93/0 003/0- 75/0 73/0 30/00 
ENSBTAG00000007296 00/0 00/0- 05/0 0/0 73/55 

ENSBTAG00000011161 00/0 000/0- 75/0 00/0 05/09 
ENSBTAG00000014332 93/0 011/0- 70/0 79/0 19/00 

ENSBTAG00000016688 91/0 90/0- 70/0 70/0 71/00 

ENSBTAG00000018506 00/0 9/0 03/0 07/0 70/01 
ENSBTAG00000027787 91/0 07/0- 00/0 03/0 30/00 

ENSBTAG00000031458 93/0 90/0- 70/0 01/0 31/71 

ENSBTAG00000034824 91/0 097/0 07/0 03/0 90/07 

ENSBTAG00000038064 93/0 090/0- 73/0 50/0 05/50 
ENSBTAG00000038411 91/0 030/0- 73/0 71/0 09/00 
ENSBTAG00000045497 93/0 03/0- 73/0 03/0 05/00 

ENSBTAG00000045914 09/0 00/0- 00/0 75/0 51/00 
ENSBTAG00000047354 93/0 050/0- 70/0 00/0 39/00 
ENSBTAG00000047966 93/0 00/0- 71/0 50/0 9/07 
ENSBTAG00000048102 91/0 053/0- 73/0 73/0 09/00 

F3 93/0 077/0- 73/0 05/0 00/03 
FAM71A 93/0 005/0- 00/0 59/0 01/05 

FOS 90/0 001/0 09/0 57/0 05 
GOS2 97/0 09/0 00/0 00/0 77/03 
GZMB 93/0 07/0 00/0 57/0 59/05 

ILIB 91/0 003/0- 00/0 05/0 00/00 
JUNB 90/0 0053/0 00/0 03/0 39/03 
PNKD 93/0 05/0- 73/0 73/0 0/71 

RPS15A 00/0 00/0 07/0 03/0 05/03 
SDS 93/0 000/0 00/0 50/0 05/07 

TGM3 93/0 070/0- 73/0 00/0 1/05 

U1 93/0 000/0 09/0 53/0 13/07 
U3 91/0 097/0 07/0 03/0 90/07 

ZRSR2Y 91/0 070/0- 71/0 73/0 35/00 

 

و  14/1-98/1ی در محدوده مطالعه موردهای برای ژن GCمقدار 

 جدول) محاسبه شد 29/1-98/1ی در محدوده نیز GC3Sمقدار 

و این مقدار در موقعیت  GCبررسی ارتباط بین مقادیر کلی . (2

های گیری کدونسوم راهی برای بررسی نقش جهش در شکل

که اگر  تصور نیبد(. 1شکل )است  مطالعه موردهای ژن

دار شود جهش آماری معنی لحاظ ازهمبستگی بین این دو مقدار 

ها بوده و در صورت عدم همبستگی گیری کدونعامل اصلی شکل

گیری دار بین این دو شاخص، انتخاب عامل اصلی در شکلمعنی

که  گونه همان(. Sueoka and Kawanishi 2000)باشد ها میکدون

 ازهمبستگی بین این دو شاخص  است، شده آورده 1در جدول 

با خطای استاندارد  1/ 9آن مقدار  دار بوده وآماری معنی نظر

که جهش عامل مهمی  است نیادهنده  برآورد شد و نشان 111/1

 . در این تحقیق بوده است ها گیری کدون در شکل

 
 

 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
97

.1
3.

1.
3.

0 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

22
 ]

 

                             6 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.1.3.0
https://mg.genetics.ir/article-1-40-en.html


 حسین بنابازی و همکاران  ...های متفاوت بيان شدهژنالگوی ترجيح کدونی در 

 

 1317 بهار/ 1شماره / سیزدهمدوره / ژنتیک نوین 02

 

 

 
 بین دو نژاد هلشتاین و کلیستانی ربا بیان متفاوت د های در ژن GCو  GC3Sهای ی بین شاخصرابطه -1 شکل

 
 با بیان متفاوت دربین دو نژاد هلشتاین و کلیستانی های در ژن GC3Sو  ENCهای ی بین شاخصرابطه -2 شکل

 

ی ترجیح کدونی را برای الگو et al. Wu( 2015) در پژوهشی

دست آوردند و گزارش کردند که جهش عامل  ههای گیاهی بگونه

بوده و همبستگی  موردمطالعههای کدون یریگ شکلاصلی در 

دست  هکل ب GC و GC3Sرا بین دو شاخص  49/1دار معنی

نیز همبستگی   .Yang et al(2014) در پژوهشی دیگر. آوردند

 Taeniaرا برای این دو شاخص بر روی گونه 21/1دار معنی

saginata  شود را  ای در انسان شناخته میانگل روده عنوان بهکه

 .کردند گزارش

است شاخصی  آورده شده 2که در جدول  گونه همان ENCمقدار 

است که مقدار آن در  شده  استفاده مؤثربرای بررسی نسبت کدون 

در این تحقیق، مقدار این شاخص در . متغیر است 21- 9دامنه 

 مؤثرهای  دهنده کدون محاسبه شد که نشان 11/18-11/49دامنه 

، در بین شده  استفاده مترادف متنوع هایعبارتی کدون متنوع و به

 .در این تحقیق بود مطالعه موردهای ژن

متفاوت  انیب باهای در بین ژن GC3Sو  ENCارتباط بین  2شکل 

از این ارتباط برای بررسی . دهد یمدر دو توده جمعیتی را نمایش 

عامل جهش و یا  ریتأثتحت  استفاده موردکدون مطلوب  که نیا

شکل  که در گونه همان. شود است، استفاده می رفتهگ شکلانتخاب 

عامل  عنوان بهجهش  ،در نقاط نزدیک به منحنی ،دشو یمنمایان  2

های مطلوب بوده و در نقاط دورتر از گیری کدوناصلی در شکل

در . باشدگیری این کدون مینیز عاملی در شکل منحنی، انتخاب

دست آمد که  هب 21/1این تحقیق همبستگی بین این دو شاخص 

گیری شکل مؤثردهنده این است که جهش عامل خود نشان

 .باشد  های مطلوب میکدون
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 با بیان متفاوت دربین دو نژاد هلشتاین و کلیستانی های در ژن CAIو  ENCبین  یرابطه -1شکل 

 

 ن متفاوت دربین دو نژاد هلشتاین و کلیستانیبا بیا های های مهم الگوی ترجیح کدونی در ژن همبستگی بین شاخص -1جدول 
 GC GC3S CAI ENC پارامتر

GC3S (111/1) ** 9  /1 - - - 
CAI (112/1) ** 9/1- (119/1) **  1/1- - - 
ENC (111/1) 12/1 (12/1) 21/1 (18/1) 28/1 - 

 درصد 11/1دار در سطح  معنی **
 

 با بیان متفاوت در بین دو نژاد هلشتاین و کلیستانی TGM3ژن  ORFشده در نواحی های مترادف شناسایی کدون RSCUمقدار  - جدول 
Rscu Codon Amino 

acids 
Rscu Codon Amino 

acids 
Rscu Codon Amino acids 

77/9 AAU Asn 39/9 CCU Pro 0 UUU Phe 

03/0 AAC  39/9 CCC  0 UUC  

0 UAU Tyr 0 CCA  00/9 UUA Leu 

0 UAC  53/0 CCG  0 UUG  

0 GAU Asp 0 CAU His 0 CUC  

0 GAC  0 CAC  00/0 CUA  

0 CGU Arg 9 GAA Glu 0 CUG  

50/9 CGC  9 GAG  7 AUU lle 

50/9 CGA  77/9 ACU Thr 0 AUC  

50/9 CGG  03/0 ACC  0 AUA  

0 AGA Arg 77/9 ACA  0 GUU Val 

50/9 AGG  03/0 ACG  0 GUC  

0 GGU Gly 0 CAA  0 GUA  

77/9 GGC  0 CAG  0 GUG  

03/0 GCA  0 UGU Cys 77/9 UCU Ser 

0 GGG  0 UGC  0 UCC  

   30/0 GCU Ala 77/9 UCA  

   30/0 GCC  0 UCG  

   00/9 GCA  03/0 AGU Ser 

   30/0 GCG  0/0 AGC  
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مقدار همبستگی بین این دو   al. Wu et (2015) در پژوهش

( 2014)چنین در پژوهشی دیگر هم. دشگزارش  1/ 11شاخص 

Yang et al. داری برای این دو شاخص در  نیز همبستگی معنی

 .گزارش کردند مطالعه موردی گونه

 استفاده موردبینی سطح بیان ژن برای پیش معمولاً CAIشاخص 

 11/1-29/1مقدار آن در این تحقیق در دامنه . دگیرقرار می

برای بررسی همبستگی بین نسبت کدون (. 2جدول )آمد دست  هب

شاخص و سطح بیان ژن از ضریب همبستگی  شده  استفاده مؤثر

CAI  وENC شود که در این تحقیق همبستگی بین این استفاده می

بین  چنین، ارتباط هم. داشت 28/1دو شاخص همبستگی مثبت و 

این نتایج . استشده آورده  1نیز در شکل  CAIو  ENCشاخص 

 مؤثرهای دارند از کدون متفاوتیهایی که بیان دهد که ژننشان می

های کدون ریتأثفرآیند ترجمه تحت  و تری استفاده کردند بیش

نیز ارتباط بین سطح   .Yang et al(2014) .قرار دارد استفاده مورد

از  و دادند قراری بررس موردرجیح کدونی را بیان ژن و الگوی ت

CAI شاخصی برای سطح بیان ژن استفاده کردند و  عنوان به

ی و گزارش بررس مورد ENCبا  همبستگی بین این شاخص را

دار بوده و کردند که همبستگی بین این دو شاخص معنی

در . ژن در ارتباط هستند انیباب مورداستفاده مؤثرهای  کدون

ارتباط سطوح بیان ژن در   et al. Hajjari (2016) گریپژوهش دی

ی بررس موردهای مختلف انسان را با الگوی ترجیح کدونی بافت

بین شاخص کدونی  و گزارش کردند که همبستگی دادند قرار

CAI در .های مختلف انسان وجود دارد با سطوح بیان ژن در بافت 

ترتیب  هکل ب GCو  CAI ،GC3Sاین تحقیق همبستگی بین 

 .محاسبه شد -9/1 و  -1/1 

متفاوت  انیبابهای ژنی های یکی از جایگاه کدون RSCUمقدار 

. است ذکرشده  در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی در جدول 

ترجیح داده شدن آن  دهنده نشانهای با فراوانی بیش از یک  کدون

 در .باشدمی موردمطالعهکدون نسبت به کدون مترادف برای ژن 

 ،UUU،UUA، CUA ،AUUهای های این ژن، کدونبین کدون

CAC،AAU ،UAU ،CGC ،UCC ،UCA ،ACU ،ACA ،GCA ، 

GGG، GGC اند شده دادههای مترادف ترجیح  نسبت به کدون. 

ی ترجیح کدونی یک پدیده تکاملی مهم و الگو ی،کل طور به

 ها،ها اعم از پروکاریوتپیچیده است که در انواع ارگانیسم

. ها وجود داردو چند سلولی ها یسلول تکها تا وتیوکاری

گیری الگوی ترجیح کدونی وجود ی شکلهایی برای نحوه فرضیه

توان به تئوری انتخاب و مدل تعادل جهش و انتخاب داشته که می

در مدل جهش انتخاب، الگوی . شاخص اشاره کردعنوان  به

ژنتیکی و  فتیدر تعادل بین فشار جهش، لهیوس بهترجیح کدونی 

که اگر یک ژن تحت  صورت نیبد. گیردانتخاب ضعیف شکل می

انتخاب شدید قرار بگیرد ممکن است که تمایل بیشتری به استفاده 

از طرفی دیگر بر طبق تئوری . ی مترادف داشته باشدها کدوناز 

ها در زمان گیری کدونانتخاب خنثی، جهش عامل شکل

های اخیر، با تکمیل در سال حال نیا با. باشدنویسی می برنامه

ها این دو فرضیه دیگر برای های ژنوم بسیاری از ارگانیسمپروژه

 گزارش. توضیح الگوی ترجیح یا تمایل کدونی کافی نیستند

 رگذاریتأث CUBگیری که فاکتورهای دیگری در شکل است شده 

یان ، میزان نوترکیبی، سطح بGCطول ژن، مقدار : ازجملهباشند  می

، ساختار پروتئین، طول اینترون، اندازه جمعیت، RNAژن، ساختار 

این مطالعه عوامل دخیل  در. های محیطیسن تکامل ژن و استرس

گیری استفاده کدونی یا همان الگوی ترجیح کدونی ژنوم در شکل

و  GCگاو هلشتاین و کلیستانی شامل سطوح بیان ژن، مقدار 

 .هستجهش 

ی از تصادف ریغکاربرد  عنوان به( CUB)ادف های مترالگوی کدون

 کنند یمهایی که یک اسیدآمینه را در ژنوم رمزگذاری کدون

ها مشابه هم است و این پدیده در تمام ارگانیسم. دشوتعریف می

کامل  طور بهعواملی که در این تغییر شکل درگیر هستند هنوز 

ست و پیچیده و نامشخص ا CUBمکانیسم . است شناسایی نشده

رسد فاکتورهای بیولوژیکی متعددی در انتخاب کدون نظر می به

هم  GCبهینه مرتبط باشند که بعضی از این عوامل شامل محتوای 

در سطح ژن و هم در سطح کل ژنوم، طول ژنوم، ساختار ژنتیکی 

ها به پروتئین، ارگانیسم، سطح بیان ژن و راندمان ترجمه کدون

ترین این  رانش تصادفی از مهم، انتخاب، جهش و tRNAوفور 

 (.Xie et al. 1998; Sharp et al. 1993)باشند فاکتورها می

در ( CUB)های مترداف  مطالعات وسیعی در ارتباط با کدون

چنین تعدادی از  ها و هم ی ویروس، پروکاریوتها گونهبسیاری از 

است، اما در  گرفته انجام مدل حیوانی عنوان بهها  یوکاریوت

 Mitreva)داران تعداد معدودی از مطالعات در دسترس است  مهره
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et al. 2006, Behura and Severson 2012 .)های کاربرد کدون

ها و مستقیم در تعیین ویژگی مولکولی گونه طور بهمترادف 

قرار  مورداستفادهیک نشانگر در تکامل مولکولی  عنوان بهچنین  هم

 (.Mitreva et al. 2006)گیرد می

است فاکتورهای متعددی شاخص کدون مترداف  دهشارش گز

(CUB )انتخاب طبیعی و شدت جهش  ازجملهدهند را تغییر می

ها در در میان ژن CUBکه فاکتورهای اصلی در تنوع شاخص 

 CUBشاخص  لیتحل و  هیتجز. های مختلف هستندارگانیسم

یمرهای ها، طراحی پرابیان متمایز ژن ازجملهکاربردهای متعددی 

ها و همچنین ی سطح بیان ژننیب شیپها، آغازین سنتز کننده کدون

 Ahn et al. 2006; Zheng)ها دارند ی عملکرد و نقش ژننیب شیپ

et al. 2007; Naya et al. 2001.) 

های مترادف با دهد که سایتمطالعات ژنتیک جمعیت نشان می 

ف با تعادل های مترادشاخص کدون. انتخاب ضعیف همراه هستند

این نشان . شودبین انتخاب، جهش و رانش ژنتیکی حفظ می

ها با دقت های اصلی انتخاب روی الگوی کدوندهد که عامل می

 Hershberg and)شوند و راندمان بالایی به پروتئین ترجمه می

Petrov 2008 .)ها متفاوت ها در بین ارگانیسمشدت الگوی کدون

ها شاخص کدون مترداف قوی مدر بعضی از ارگانیس. است

 Shields and Sharp)در بعضی دیگر ضعیف هستند  که یدرحال

1987; Shields et al. 1988 .)چنین شاخص کدون مترادف در  هم

ها از بعضی از ژن. ها در هر ژنوم نیز متفاوت استمیان ژن

کنند، اما بعضی دیگر شاخص کدون شاخص کدون بالا استفاده می

 Gouy and Gautier)اوت با فراوانی مشابه دارند مترادف متف

1982; Ikemura 1985 .) 

ترین عوامل در تواند یکی از مهمترکیبات نوکلئوتیدی می 

 گونه همان. ها باشددر بین ژن شده  استفادههای گیری کدون شکل

ها بالا بوده و همبستگی در بین این ژن GCکه ذکر شد مقدار 

نقش این  دهنده نشاندارد که  شده  استفادهای هداری با کدونمعنی

است و از طرفی دیگر  شده  استفادهی ها کدونگیری عامل در شکل

بالا در  مؤثرمقدار بالای این شاخص گواه میزان جهش 

 مطالعه موردهای  در بین ژن شده  استفادههای گیری کدون شکل

وسط ای برای بررسی بیان ژن ت گسترده طور بهنیز  CAI. بود

است و یک شاخص  گرفته قرار استفاده موردبسیاری از محققین 

که ذکر شد  گونه همان. باشدقابل قبولی برای بررسی بیان ژن می

این است که  دهنده نشاندارد که  ENCهمبستگی با شاخص 

 رگذاریتأثدر این تحقیق عاملی  مطالعه موردهای سطوح بیان ژن

 .ها هستند گیری کدون در شکل

 ی کلیریگ جهینت

 جهیدرنتشواهد مطالعه حاضر نشان داد که الگوی ترجیح کدونی 

و  GCجهش، انتخاب طبیعی، محتوای  ازجملهتعادل بین عواملی 

در جهت بررسی  اطلاعاتاین  که ،آیدمی وجود بهسطح بیان ژن 

بینی سطوح بیان ژن در و پیش روند تکاملی و تغییرات در ژنوم

بینی سطوح بیان و برای پیش CAIشاخص . ها مفید هستندگونه

کار  هب شده  انیبهای ناشناخته و یا متفاوت بازده رونویسی از ژن

های عمیق در بازسازی ها دارای پیامداز طرف دیگر کدون. رودمی

تواند برای جلوگیری از فیلوژنتیک مبتنی بر کدون هستند که می

های کمتر و برآوردهای دور تفرق در گونه حد از  شیبهای برآورد

 .باشند مؤثر هم بههای نزدیک از حد تفرق برای گونه
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