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Extended Abstract 
Background: Viral hemorrhagic septicemia (VHS) is one of the most common viral diseases in 
the rainbow salmon farming industry, which causes heavy economic losses. Rainbow trout’s 
importance in the Iranian aquaculture industry, on the one hand, and the increase in deaths due to 
the spread of infectious diseases, on the other hand, highlight the need for further understanding 
of the fish immune system and obtaining a tool to accurately diagnose the causes of diseases in 
this fish species. The control and prevention of disease outbreaks in farmed fish requires the 
implementation of a regular diagnosis and treatment program, for which molecular markers can 
be useful as a monitoring and diagnostic tool. Recent studies have shown that computational 
approaches to identify sequenced RNA variants are very efficient and cost-effective methods for  
tracking genomic diversity. Some variants based on single nucleotide polymorphisms (SNPs), 
including synonymous, non-synonymous, and non-coding, as well as insertion-deletion (InDel) 
events resulting in RNA sequencing data, can be used as a desirable genetic marker in genetic 
differentiation analysis, especially in investigating allele-specific expression. The present study 
aimed to identify genetic variants based on SNP and InDel occurrence using transcriptomic data 
in some  genes expressed in rainbow trout treated with the VHS virus. 
Methods: RNA sequencing data from the spleen tissue of rainbow trout treated with the VHS 
virus was used in this research. Quality control and alignment of readings were done using FastQC 
and STAR software, respectively. A set of bioinformatics tools (GATK) was used to identify 
SNPs and InDels. Variants were identified in the first step using GTAK HaplotypeCaller, and the 
GTAK Variant Filtration tool was used in the next step to increase the accuracy and filtering of 
the initially identified SNPs. After filtering, the detected variants were annotated and identified 
using SnpEff software. In the final step, the genes related to the three main genes (TLR8, IRF10, 
and GAPDH) were identified using STRING software, and the gene network was drawn based 
on these three genes. The GAPDH gene was considered the main gene. 
Results: In this research, genomic variants of SNPs and InDel events in three TLR8, IRF10b, and 
GAPDH genes, which are related to the immune system, were identified and reported in rainbow 
trout for the first time. In total, 72 SNPs and 15 InDels in the TLR8 gene, 20 SNPs and 3 InDels 
in the IRF10 gene, and 21 SNPs and 8 InDels in the GAPDH gene  were identified in this study. 
In the TLR8 gene locus, 9.7 and 2.8% of SNP variants were detected upstream and downstream 
of this gene, respectively, and the occurrence of InDel was equal to 26.7%, which was detected 
in both upstream and downstream of this gene. In the IRF10 gene locus, 10 and 65% of SNP 
variants were detected upstream and downstream, respectively, and only 33.3% of InDel events 
were detected downstream of this gene. In the GAPDH downstream gene position, each of the 
SNP and InsDel variants was detected with frequencies equal to 47.6% and 12.5%, respectively, 
only in the downstream site of this gene. None of these types of variants were identified in the 
upstream site of the GAPDH gene.  
Conclusion: One of the essential research works in deciphering phenotypic and genotypic maps 
in domestic animals is to identify specific alleles in gene regulation. In this regard, the first step 
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is to track the genomic variants in the expressed genes. The analysis of the results in this research 
showed that the location, type, and frequency of genetic variants were different in each of the 
studied marker sites. According to the identification of variants based on SNP and the occurrence 
of InDel in the three TLR8, IRF10b, and GAPDH genes, the results can be used in breeding 
programs using the MAS technique against viral infections, such as VHS, and in the design of 
SNP chips in fish species. Since the different variants identified in each of the studied marker 
sites have a regulatory role, it is very important to investigate the effect of each of them on allele-
specific expression. Furthermore, acquiring information on genes involved in the immune system, 
identifying molecular markers associated with these loci, and studying the correlation between 
these loci and quantitative traits can be used in designing breeding programs in the fish farming 
industry to produce disease-resistant strains. 
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 95...........................................................  1403/ 4های تولیدات دامی سال پانزدهم/ شماره پژوهش

 

 مقاله پژوهشی 
 

  ، TLR8های  در ژن   اضافه - حذف رخداد    و   چندشکلی تک نوکلئوتیدی   مبتنی بر ژنتیکی  های  واریانت   شناسایی 
IRF10b  وGAPDH   های داده   از   استفاده   با   کمان رنگین   آلای قزل   ماهی در    مرتبط با سیستم ایمنی  

 ترانسکریپتومی 
  

 5ی الهام یونسی ملرد   و   4اردشیر نجاتی جوارمی  ، 3فرهادی   ایوب ،  2رحیمی میانجی  قدرت ،  1مقدم نجمه فاضلی  

 
 ،  اصلاح نژاد دام، گروه علوم دامی، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری، ساری، ایران  دانشجوی دکتری ژنتیک و -1

 (najmehfazeli938@gmail.com ول:ونویسنده مس)

 و منابع طبیعی ساری، ساری، ایرانگروه علوم دامی، دانشگاه علوم کشاورزی   ،استاد -2
 گروه علوم دامی، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری، ساری، ایران  ،دانشیار -3

 ورزی، دانشگاه تهران، کرج، ایراناستاد گروه علوم دامی، دانشکده کشا -4
 و منابع طبیعی ساری، ساری، ایرانالتحصیل دکتری تخصصی، دانشگاه علوم کشاورزی فارغ -5

 
   26/3/1403تاریخ پذیرش:                                                       03/12/1402تاریخ دریافت:  

    106تا   93 صفحه

 
 مبسوط   چکیده 

که باعث    است کمانآلا رنگینماهی قزلصنعت پرورش  های ویروسی در  ترین بیماریشایعیکی از   (VHSسپتی سمی هموراژیک ویروسی )  مقدمه و هدف: 
افزایش تلفات ناشی از شیوع بیماریکمان در صنعت آبزیآلای رنگیناهمیت ماهی قزل  شود.سنگین میخسارات اقتصادی   های پروری ایران از یک سو و 

گونه از  های اینیابی به ابزاری جهت تشخیص دقیق عوامل ایجاد بیماریاز سوی دیگر نیاز به شناخت بیشتر سیستم ایمنی ماهیان و همچنین دست عفونی
باشد که در این ها در ماهیان پرورشی مستلزم اجرای یک برنامه منظم تشخیص و درمان میسازد. کنترل و پیشگیری از شیوع بیماریماهیان را مشخص می

می مولکولی  نشانگرهای  بهرابطه  باشندتوانند  مفید  تشخیص  و  پایش  ابزار  یک  رویکردهای  داد  نشان  اخیر  مطالعات    .عنوان  شناسایی  که  برای  محاسباتی 
های مبتنی بر چند شکلی از واریانتبرخی  ردیابی تنوع ژنومیکی هستند. جهت  صرفهای بسیار کارآمد و مقرون به ه یابی شده، از روشتوالی RNAهای واریانت

یابی شده  توالی  RNAهای  از دادهناشی    (InDel)اضافه  - ، از جمله مترادف، غیر مترادف و غیر کد شونده و همچنین رخداد حذف(SNP)تک نوکلئوتیدی  
مطالعه  از    هدفها مورد استفاده قرار گیرند.  ویژه در بررسی بیان اختصاصی آللعنوان یک نشانگر ژنتیکی مطلوب در آنالیزهای تفرق ژنتیکی بهتوانند بهمی

آلای  های بیان شده در ماهی قزلژنبرخی از  های ترانسکریپتومی در  با استفاده از داده  اضافه- حذف  و رخداد  SNPهای ژنتیکی مبتنی بر  شناسایی واریانت  حاضر
 بود.  VHSVکمان تیمار شده با ویروس رنگین

  .استفاده شد  VHSV  ویروسبا    شده  تیمار   کمانرنگین  آلایقزلماهی    طحال  از بافت   RNAیابیهای حاصل از توالیدر این تحقیق از دادهها:  مواد و روش 
بهردیفی خوانشکنترل کیفی و هم نرم ها  از  استفاده  با  و   SNPبرای شناساییانجام شد.    STARو    FastQCافزارهای  ترتیب  از مجموعهInDelها  از ها    ای 

شناسایی و در مرحله بعد برای افزایش     GTAK HaplotypeCallerبا استفاده ازدر مرحله نخست  ها  استفاده شد. واریانت   (GATK)بیوانفورماتیکیابزارهای  
  های شناسایی شده با استفاده از . پس از فیلترینگ، واریانتشداستفاده    GTAK Variant Filtrationاز ابزار    ،های شناسایی شده اولیهSNP  دقت و فیلترینگ

پایانیدر    .شدندو تعیین هویت    نویسیحاشیه  SnpEffافزار  نرم اصلی    هایژن STRING افزارنرم  از استفاده با  مرحله  با سه ژن    و   TLR8  ،IRF10مرتبط 
GAPDH و ژن  ترسیم برمبنای این سه ژن شناسایی و شبکه ژنیGAPDH شد. عنوان ژن اصلی در نظر گرفته به 

که از ژن    GAPDHو    TLR8  ، IRF10b  در سه ژن اضافه–  حذفرخداد  از نوع چندشکلی تک نوکلئوتیدی و    های ژنومیکی واریانتتحقیق  در این    ها:یافته 
در ژن    InDel  15و     72SNP  در این پژوهش تعداد  .اولین بار شناسایی و گزارش شدند  برایدر ماهی قزل آلای رنگین  های مرتبط با سیستم ایمنی هستند  

TLR8 ،  20SNP     3و InDel   در ژنIRF10    21و  SNP    8و  InDel    در ژنGAPDH    یژنجایگاه  شناسایی شد. در  TLR8 درصد از    8/2و    7/9ترتیب  ، به
دست این ژن شناسایی شدند.  پائیندر  درصد7/26و  در بالادست درصد 7/26برابر با  InsDelدست این ژن و نیز رخداد در بالادست و پائین SNPهای واریانت

دست این ژن  در پائین  InsDelدرصد از رخداد    3/33در بالا دست و پائین دست و تنها    SNPهای  درصد از واریانت  65و    10ترتیب  به   IRF10  ی ژن  جایگاه  در
دست این ژن شناسایی تنها در پائیندرصد    5/12و    6/47  ترتیب برابر بابه   InsDelو    SNPهای  هریک از واریانت  GAPDH  یژن  جایگاه  درشناسایی شدند.  

  شناسایی نشده است.  GAPDHها در بالادست جایگاه ژنی یک از این نوع واریانتشدند. هیچ 
هاست. در  بیان ژنهای خاص در تنطیم  های اهلی، شناسایی آللهای فنوتیپی و ژنوتیپی در داماز کارهای تحقیقاتی ضروری در رمزگشایی نقشه  :گیرینتیجه 

های که موقعیت مکانی، نوع و وفور واریانت  داد  نشاناین تحقیق  های بیان شده است. آنالیز نتایج  های ژنومیکی در ژنردیابی واریانت  ، این راستا اولین گام
از واریانت  .بودند  مورد مطالعه متفاوتنشانگر  های  جایگاه  ژنتیکی در هریک  به شناسایی  بر  با توجه   ، TLR8ژن    سهدر    InDelو رخداد    SNPهای مبتنی 

IRF10b    وGAPDH  ی از جمله روسیوهای  عفونتدر برابر    کمک نشانگراصلاح نژادی با استفاده از روش انتخاب به  یهادر برنامهها  از این یافته  توانیم  
VHS    نشانگری    هایهای مختلف شناسایی شده در هریک از جایگاهکه واریانتآنجاییاز    .نموداستفاده  در گونه ماهی  ها  پی چ  پی اسن  حیطرا در    نیهمچنو

 اطلاعات  داشتن با  همچنین  ها بسیار حائز اهمیت است.ها در بیان اختصاصی آللثیر هریک از آنأدارند، فلذا بررسی تها  در بیان ژنمورد مطالعه نقش تنظیمی  

با   در سیستم درگیر هایژن این جایگاه شناساییایمنی و  صفات کمی   ها باها و از طرفی مطالعه همبستگی بین این جایگاهنشانگرهای مولکولی مرتبط به 
 ها بهره برد. های مقاوم در مقابل بیماریصنعت پرورش ماهی برای تولید سویه اصلاح نژاد در هایطراحی برنامه در هاآن توان ازمی

  
    SNP ،  InDel ژنتیکی،  هایواریانت کمان، رنگین آلایقزل، RNAیابی توالی ، ویروسی هموراژیک سمی سپتی بیماری کلیدی:  های واژه 

 

 مقدمه 
دلیل  غذایی ارزشمندی هستند که به   منابع ماهیان سرد آبی،  

خارهای   حداقل  و  کم  چربی  بالا،  پروتئین  داخل محتوای 
شده  شناخته  بیشتر(Gjedrem et al., 2012)اند  عضلانی   . 

)  آزاد خانوادهاز   ماهیان این بودهSalmonidaeماهیان   که  ( 

 نیمکره  در موجود مهاجر ماهیان و آب شیرین ماهیان بر مشتمل

 غذایی  منابع برای جهانی روزافزون تقاضای  .باشندمی شمالی

موجب    طبیعی منابع از برداشت ظرفیت در محدودیت و دریایی
 مزارع  امروزه است. شده جهان سرتاسر در آبزی پروری توسعه

 خودبه را آبزیان جهانی تولید از  درصد 30 ماهی پرورش
  2030 سال تا میزان این شودمی بینیپیش و اندداده اختصاص

 جمعیت  پرورش .(D’Agaro et al., 2022)  برسد درصد  50  به

 دانشگاه علوم كشاورزی و منابع طبیعی ساری
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 یا شور  شیرین، آب هایسیستم در های آبزیانگونه از بالایی

 احتمالاً  و سخت محیطی شرایط با  هاآن مواجه موجب دریایی،
 وجود  دلیلبه  طبیعی، شرایط در شود.می جدید هایبیماری

به بیشتر فضای آنو  آزادانه، دنبال  به    ابتلا احتمال تحرک 
  ماهی  پرورش مزارع در اما  است، کمتر گیرهمه هایبیماری

 آبزیان، توانایی به تنش شدن وارد و بالای جمعیت تراکم دلیلبه 

-عملیات  همچنین یابد.می کاهش هاعفونت با مقابله برای هاآن
بیماری انتشار مزارع این در مختلف ایه  تسهیل  را هاسریع 

تکثیر   و بنابراین تولید .(Ghiasi & Rizbandi, 2015)کند  می
آبزیان آن  و تجاری صورتبه  مصنوعی  مزارع،  در هاپرورش 

ارزیابینقطه   از   پرورشی مدیریت صحیح نیازمند ضرورتاً  نظر 

و   ژنتیکی  ذخایر  جنبهاست.    بهداشتیساختار  ژنتیکی  های 
یک   پتانسیل  زیرا  است  برخوردار  زیادی  اهمیت  از  مولدین 

می تعیین  جمعیت  آن  ژنتیک  حقیقت  در  را  اماجمعیت   کند. 

 گیری،دورگه   ،ی ژن خزانه حفظ قبیل از مسائلی متأسفانه

هم جلوگیری ژنتیکیاز  رانش  و   موردتوجه  چندان خونی 

نتیجهنگیرنمی قرار دهندگانپرورش در   و غیرعلمی  تکثیر د، 
بین اصولی، می غیر از  را  ژنتیکی یک جمعیت  واریانس  تواند 

 پیشرونسل    در خونیهم و  ژنتیکی مشکلات     ایجاد باعث برده و

 Barbier)شود  می  آن از ناشی نامطلوب صفات بروز و همچنین

et al., 2020) قزل رنگین.  )آلای   Oncorhynchusکمان 

mykiss  از اعضای خانواده ، یک گونه  Salmonidiae(، یکی 
است   اروپا  و  شمالی  آمریکای  آرام  اقیانوس  سواحل  بومی 

(Wringe et al., 2010)  دارای ماهی  گونه  این  امروزه   .
دلیل به   این گونه باشد.  پراکندگی وسیعی در تمام نقاط جهان می

ها،  آسانی در تکثیر مصنوعی، رشد سریعتر نسبت به سایر گونه
مصنوعی، مقاومت  پذیری بالاتر نسبت به غذای  قدرت سازش 

بیماری مقابل  نسبت  بیشتر در  شرایط  به  ها و حساسیت کمتر 
محیطی مانند درجه حرارت و اکسیژن محلول توانست جایگاه  

کند  در  خوبی   پیدا  مصنوعی  پرورش   ,Davidson)صنعت 

ترین  ترین و جذابترین، راحتیکی از مناسب در نتیجه  .  (2012
مین  أتطور گسترده در سراسر جهان برای  هایی است که به گونه

طور شوند و تولید تجاری آنها به می  منابع پروتئینی پرورش داده
  کشورهای مختلف جهان پروری در  توجهی به صنعت آبزیقابل

طور  هایی است که به کند. علاوه بر این، یکی از گونهکمک می
عنوان ارگانیسم  زیرا به   ،گسترده مورد مطالعه قرار گرفته است

زیست تحقیقات  در  ایمنیمدل  جمله  از  شناسی،  پزشکی 
شناسی، پاتوژنز میکروبی و  زایی، فیزیولوژی، تغذیه، سم سرطان

می استفاده   Davidson, 2012; Giaquinto)شود  اکولوژی 

& Hara, 2008; Welsh et al., 2008; Williams, 2012) .
ایران یکی    .شد  وارد ایراننروژ    از کشور  1948در سال  این گونه  

کمان در آسیا است، آلای رنگین از بزرگترین تولیدکنندگان قزل
های عفونی،  دلیل شیوع بالای بیماریشدت به اما این صنعت به 

( با مانع مواجه  VHSویژه سپتی سمی هموراژیک ویروسی )به 
ناشی   بیماریاین   آبزیان، هایبیماری انواع شده است. در میان

تا   زیرا رود،می شماربه  اساسی  معضلعنوان یک  ، به ویروساز  
با   مقابله برای محدودی بسیار  ثرؤم درمانی هایروشحال  به 
 ;Ghaderzadeh et al., 2021)  اندیافته توسعه هاآن

Haghighi et al., 2007). 

VHS  های  زا در گونهیک ویروس بسیار مسری و بیماری
این ویروس دارای گستره  آبزیان و آب شیرین است.  مختلف 

از  با  میزبانی   می  70بیش  و  است  ماهی  خسارات  گونه  تواند 
قابل اقتصادی  و  کند  بیولوژیکی  ایجاد   & Kim)توجهی 

Faisal, 2011; OIE, 2009)18تا   15های  . همچنین در آب  
تری و با شدت  گراد بیماری معمولاً در زمان کوتاهدرجه سانتی 

بیماری در   رخداد افتد اما بیشترین  زایی متوسط اتفاق میبیماری
سانتی  25تا    9دماهای   .  (Noga, 2010)  باشدمی  گراددرجه 

VHS    جنس به  خانواده    Novirhabdovirusمتعلق  از 
Rhabdoviridae   های پوششی باشد، که گروهی از ویروس می

ای سنس  رشتهتک  RNAای شکل حاوی یک مولکول  گلوله
 Sandlund)گلیکوپروتئینی است   غشایی پوشش یک منفی، و

et al., 2014)کدکننده ویروس  ژنوم   .:  ( پروتئین  (،  Nنوکلئو 
( پروتئین  پروتئین  Gگلیکو  فسفو   ،)(P)  پلیمراز آنزیم   ،(L) ،

  (NV)و ژن کدکننده پوشش پروتئینی    (M)ماتریکس پروتئین  
فرایند  باشدمی در  هستند  ضروری ویروس  زاییعفونت  که 

(Walker et al., 2011) آسیب نظر  از  یک    VHSشناسی،  . 
باعث مرگ و میر بالا و تلفات    که  بیماری خونریزی دهنده است

آبزیقابل مزارع  در  می توجه  اینپروری  با  تغییرات شود.  حال 
-دژنراتیو و نکروز از علائم پاتولوژیک اصلی در این بیماری می

بسیاری از ماهیان آلوده یافت  های کبد و کلیه  بافتباشند که در  
های اندوتلیال  کمان، سلولآلای رنگینشوند. در ماهی قزلمی

هستند. پس از آن، عناصر   VHSVکلیه و طحال اولین هدف  
می دژنراسیون  و  نکروز  دچار  طحال  و  کلیه  شوند  خونساز 

(Soliman and El-Matbouli, 2006).  با درگیر هایماهی 

 هایآبشش غیرطبیعی، شنای  حالی،بی   شامل رفتاری علائم

اگزوفتالمی  ،)ملانوز(تیرگی بدن   شامل  بالینی علائم و کمرنگ
 خونکم کلیه طحال، شکمی، کبد، تورم ها،زدگی چشمیا بیرون 

 بیماری  شود.می مشاهده دیگر نقاط بدن و خونریزی در مغز و

  حاد،  کلاسیک فرم سه به است شیرین ممکنهای آب  در ماهی
ظاهر  و مزمن )تأخیری(   و بالینی علائم که شود، عصبی 

می  را  متنوعی کالبدگشائی .  (Noga, 2010)دهند  نشان 
 است توأم بالا بسیار میر و مرگ با بیماری   همچنین شروع  

(Olson et al., 2013)  های سریع و قابل اعتماد  بنابراین، روش
برای جلوگیری از آلودگی و گسترش   VHSVبرای تشخیص  

شناسی های زیستبیماری بسیار موردنیاز است. با ظهور تکنیک
های جدیدی برای تشخیص ویروس برای بهبود  مولکولی، روش 

روی کشت   بر  اثر سیتوپاتیک  استاندارد  تأیید  تعیین  و  سلولی 
 ,.Nazari et al)  بادی اختصاصی ویروس ایجاد شده استآنتی

گونه  شناسی این طور کامل زیستاز محققان به   برخی   . (2016
را در سطوح فیزیولوژیکی، بیوشیمیایی و رونویسی مطالعه کردند  
تا فرآیند بیوشیمیایی را که پایه عملکرد رشد، قابلیت هضم مواد  

برابر بیماری را تشکیل   دهد، توصیف میمغذی و مقاومت در 
. بنابراین در طول دهه گذشته،  (Nazari et al., 2016)  کنند

آلای  های ژنومی قزلالمللی برای افزایش دادههای بینتلاش 
حجم  رنگین  تولید  به  منجر  که  است  شده  انجام  کمان 

پایگاهقابل در  اطلاعات  از  میتوجهی  عمومی  داده  شود  های 
(Palti et al., 2015) توالی رونوشت .  با    de novoهای  یابی 

پلی شناسایی  ژن،  کشف  برای  تک  موفقیت  مورفیسم 
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( تشخیص  SNPsنوکلئوتیدی  مولکولی،  نشانگر  توسعه   ،)
) جایگاه کمی  صفات  پروفایل ژنQTLهای  و  بیان (  با  هایی 
 . (Liu et al., 2015)استفاده شده است  متفاوت

ژنومی   چند مطالعات  از  زیادی  تعداد  کشف  امکان 
برای   SNPو    SSRهای ژنتیکی مفید مانند نشانگرهایشکلی 

مقاومت در  یا  مانند رشد  تولیدی،  با صفات  ارتباطی  مطالعات 
می فراهم  را  بیماری  میمقابل  نهایت  در  که  در  کند،  تواند 

بهبرنامه  انتخاب  )های  نشانگر  شود. MASکمک  استفاده   )
هایی شده است  وری در دامباعث افزایش بهره  MASاستفاده از  

بودند   فنوتیپ  بر  مبتنی  سنتی  انتخاب  معرض  در  قبلاً  که 
(Robledo et al., 2016)  به نشانگر  هرچه   DNA  جایگاه. 

تفاوت نزدیکمسئول  فنوتیپی  می های  باشد،  انتخاب  تر  توان 
مؤثرتری انجام داد، یا حتی اگر خود نشانگر این تفاوت را ایجاد  

هایی که از نظر فیزیولوژیکی با  ژن   در کند بهتر است. نشانگرها  
طور بالقوه امکان  مرتبط هستند ممکن است به   نظر صفت مورد

ساده کنند  انتخاب  فراهم  را  بر  (Bonin, 2008)تری  علاوه   .
این، شناسایی نشانگرهای مرتبط با ژن برای تشخیص ساختار  

هم  های وحشی و  در جمعیتهم  های ایمنی  پاسخیا  ژنتیکی و  
منظور حفاظت ویژه بهبه مختلف  های تجاری  گونه در  پرورشی  

 Bekkevold)استفاده شده است  و مدیریت در شیلات دریایی  

et al., 2015).  نشانگرهای  SNP    با توزیع ژنومی گسترده برای
در    ، ژنتیکی، با تراکم بالایی که دارند  پیوستگی  هایتهیه نقشه

نمودن   و  فراهم  ژنومی  افزایش  اطلاعات  تعینیز  در  ن یدقت 
جمعیت ژنتیکی  نشانگرها  ساختار  انواع  سایر  با  مقایسه  در  ها 

دارند   بهتری  سال . (Jenkins et al., 2019)کارایی  های در 
بر   مبتنی  مولکولی  نشانگرهای  ساختار    SNPاخیر،  تعیین  در 

جمعیت برنامهژنتیکی  در  مولد،  منابع  های  از  حفاظت  های 
های ایمنی و پاسخ  ،ژنتیکی و اصلاحی، آزمون شناسایی والدین

استفاده   مورد  ایطور گستردهتشخیص جایگاه صفات کمی به 
بر   علاوه.  (Khoshkholgh & Nazari, 2020)اند  قرار گرفته

جایگزینی  غیرمتعارف  این،  درSNPهای  کدگذاری    ها  مناطق 
ژنشده   شناسایی  به  است  انتخاب ممکن  برای  کاندید  های 

کنبه  کمک  نشانگر  بهنکمک  پوشش  د.  بهترین  ارائه  منظور 
  SNP  از  ژنومی برای تجزیه و تحلیل صفات کمی، تعداد زیادی

بنابراین،    موردنیاز است.در سراسر ژنوم  با توزیع نسبتاً یکنواخت  
آن  دلیلبه  ژناهمیت  عملکرد  مطالعه  برای  با  ها  مرتبط  های 

در ایمنی،  صفات   افتصادی  صفات  دیگر  و  عملکردی 
به    ،پروریآبزی و  نیاز  از مطالعات  بیشتری  علمی  شواهد 
SNP  از  Nazari)  باشدمی  هارونوشتنسخ  های مشتق شده 

& Pourkazmi, 2021).  یابی نسل جدید تا حد زیادی توالی  
در را  نشانگر  استگونهشناسایی  کرده  تسهیل  غیر مدل   های 

(Soltani et al., 2023)ها  رونوشت  یابی. در این راستا، توالی
نیز امکان   RNA-seqهای مبتنی بر با استفاده از رونق فناوری

صرفه را با هزینه مقرون به   SNP/SSRشناسایی نشانگرهای  
. هدف از  (Nazari & Pourkazmi, 2021)فراهم نموده است  

از فناوری   استفاده  وان  عنبه   RNA-Sequencingاین مطالعه 
واقع    InDelو    SNPنشانگرهای  برای شناسایی  ابزاری توانمند  

آلا بوده است. در این ها در ماهی قزلدر ناحیه کد شونده ژن
های کنترل و تیمار های بافت طحال در نمونهتحقیق از رونوشت 

ویروس   با  واریانت   VHSشده  شناسایی  ژنتیکی برای  های 
-رخداد حذفنیز  های تک نوکلئوتیدی و  مبتنی بر چندشکلی 

 ضافه استفاده شد.  ا
 

 ها مواد و روش 
 پرورش و تیمار ویروسی ماهیان 

مراحل کلی پرورش ماهیان مورد استفاده در این تحقیق،  
شیوه بر   ,.Ghaderzadeh et al)قادرزاده    پژوهش  مبتنی 

پژوهش   این در استفاده مورد  ماهیان است. کلیهبوده    (2021
آمریکایی()قزل تروتلاچ  سویه    دستورالعمل،  به توجه با آلای 

 کشور  دامپزشکی سازمان منشور مطابق آبزیان آسایش حقوق و

 به   توجه با پژوهش این در ویروسی چالش  .یافتند پرورش

زیستی موارد و مستقیم نظارت  متخصصان نظر زیر ایمنی 
  ن یا  در  .شد کشور انجام دامپزشکی  سازمان های آبزیانبیماری

کمان نژاد تروتلاج  ن یرنگ  یآلا قزل  یقطعه ماه  310پژوهش  
ماه  17)  ییکایآمر تانک(    یقطعه  هر  متوسط  در  وزن  با 

نگهداربه  گرم،  3.38±88 هفته  پنج    کلیه شدند.    یمدت 
فایبرگلاس  هایتانک ماهی  ابعاد  پرورش   45  عرض)  با 
وسانتی   60  طول  متر،سانتی  بودند.  سانتی   70  ارتفاع  متر  متر( 

 کیلوگرم بود.  7/1مورد استفاده در هر تانک    یمقدار توده پرورش
  براساس   انیماه  یدهغذا  و   بود  روز  18  انیماه  ی سازگاریدوره
 یاستانداردها  براساس  آب  یدما   و  انیماه  زنده  یتوده  وزن

  نوبت   سه  انیماه  یغذاده.  شد  انجام  غذادهی   یراهنما  و  موجود
مخازن   و(  غروب  و   ظهر)صبح،    روزشبانه   در آب    تعویض 

آزمایش    .شد  انجام(  شب  و)صبح    دوبار  یپرورش واحدهای 
بسته بود و تعویض و جایگزینی آب هر   صورت سیستم مداره ب

  ان یماه  یهواده  . صورت خودکار انجام شده بار بسه ساعت یک
شده با پمپ( و  هیهوا )تغذ سنگ یلهیوسبه تانک هر داخل در
ماه  لتریوفیب شد. رانی)شرکت  انجام  بخش    (  در  پژوهش  این 

دانشگاه کارآفرینی  و  رشد  مرکز  آبزیان،  واحد    پرروش  آزاد 
رودهن واقع در شهرستان رودهن از توابع استان تهران انجام  

ساعت قبل از تزریق ویروس، غذادهی    24شد. در این پژوهش،  
تحت   ماهیان  پرورش  روز هجدهم  در  و  شد  قطع  ماهیان  به 

پنج گروه    به   انیماه  چالش ویروس قرار گرفتند. در این مرحله
ماهی در هر تانک( قرار داده   20و در داخل تانک )  یبنددسته
گروه دوم    ،VHS  روسیو  ml  06/0  با  ماریگروه اول ت  شدند.

 ml  06/0با    ماریگروه سوم ت  ، VHS  روس یو ml  03/0با    ماریت
  ، یولوژیزیسرم ف ml  03/0تیمار با  گروه چهارم    ،یولوژیزیسرم ف

ت پنجم  تزر  ماریگروه  بدون  تزربودند  قی شاهد  صفاقی    ق ی. 
سرنگ  (،  PFU/ml  510˟5)  روسیو مخصوص    ml1توسط 

شد.    نیانسول تشخیص   VHSVویروس  انجام  ملی  مرکز  از 
البرز   استان  در  واقع  کشور  کل  دامپزشکی  سازمان  به  وابسته 

   تهیه شد.
 برداری نمونه 

در این پژوهش در روز هشتم بعد از تزریق ویروس، نمونه  
  cc  06/0از ماهیان تلف شده گروه بیمار )تزریق    طحال  بافت

ویروس(، و گروه کنترل )بدون تزریق ویروس(، جداسازی و به  
و شاهد تعداد    تیمار  انتقال داده شد. از هر دو گروه  -C20فریزر  

 نمونه پولد شده(، تهیه شدند.  10شش نمونه )هرکدام از پنج تا 
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RNA    یکتا تجهیز، ایران( کیت استخراج  کل، با استفاده از(
  تیفیکارزیابی  طبق دستورالعمل شرکت سازنده استخراج شد.  و  

RNA  گرفتانجام    %1  کل با روش الکتروفورز، روی ژل آگارز  .
باق هرگونه  حذف  نمونه   یژنوم  DNA  ماندهیجهت   ی هادر 

RNA  ،میآنز  از  DNase I،  شد. در ادامه با استفاده از   استفاده
  کتا یشرکت    cDNAسنتز    تیکمعکوس    یبردارنسخه  میآنز

سازنده،    زیتجه  دستورالعمل شرکت  براساس  به    RNAو  کل 
cDNA  شد و    لیتبدcDNAزریسنتز شده در فر  یها  C⸰20- 

   .ندگرفت قرار
 ها یابی و آنالیز داده توالی 

چین ارسال و با   یابی به شرکت نوواژنها جهت توالینمونه
 pairedصورت به Ilumina Hiseq 2500 فرم استفاده از پلت

end   شدند  توالی از  (Houston et al., 2014)یابی  پس   .
ها برای هر نمونه، با استفاده ابتدا کیفیت خوانش   توالی،  دریافت

سپس    . (Andrews, 2010)، بررسی شدند  FastQCافزار  از نرم
تراز روی ژنوم مرجع همها  خوانش   STARافزار  با استفاده از نرم 

 148 4.4.0محیط لینوکس ) در کار انجام شدند. همه مراحل

GENERIC x 86 64شد برای فراخوانی و شناسایی   ( انجام
SNPحذف رخدادهای  و  ابزار  -ها  مجموعه  از  اضافه، 

از    GATKبیوانفورماتیکی استفاده  با  سپس  شد.  استفاده 
ها با  کالیبراسیون مجدد، امتیاز کیفیت پایه و تشخیص واریانت

انجام گرفت    GTAK HaplotypeCaller  افزاراستفاده از نرم 
(McKenna et al., 2010)  در انتها .SNP    وInDel   با استفاده

جدا شده و برای افزایش    GATK Select Variantsافزار  از نرم 

های مثبت  دقت شناسایی و به حداقل رساندن فراخوانی واریانت
اولویتSNPکاذب،   ابزار  های  از  استفاده  با   GATKدار 

Variant Filtration   های سفارشی  و اسکریپتPerl    فیلتر و
ها با استفاده از  آنالیز بررسی هریک از واریانت.  شناسایی شدند

استفاده از پایگاه    انجام و رسم شبکه ژنی با   SnpEffافزارنرم
   شد.  انجام STRINGداده 

 

 نتایج و بحث 
های مختلف ژنتیکی مرتبط  برآورد وفور هریک از واریانت

های مورد مطالعه در این در جایگاه  InsDelو  SNPبه نشانگر 
تعداد  نشان    1-6تحقیق در اشکال   این پژوهش  داده شد. در 

72SNP     15و  InDel    در ژنTLR8    20و تعدادSNP     3و 
InDe l  در ژنIRF10    21و تعداد  SNP    8و  InDel   در ژن

GAPDH    نواحی مختلف جایگاه   TLR8شناسایی شدند. در 
واریانت  5/37 از  نشانگرهای  درصد  از  حاصل  در    SNPهای 

ژن،    UTR  ،7/9'3ناحیه   بالادست  در  در    8/2درصد  درصد 
درصد در   6/30رون،  تدرصد در ناحیه این  5/12دست ژن،  پائین

ژنی،   بین  واریانت   2.8نواحی  و  درصد  مترادف  غیر   2/4های 
واریانت )شکل  درصد  شدند  شناسایی  مترادف  توزیع  1های   .)

شامل   TLR8در جایگاه    InsDelهای مرتبط به نشانگر  واریانت
درصد در ناحیه بین   20دست، درصد در بالادست و پائین  26/7

درصد   20جایی قاب خوانش و  درصد منجر به جابه   7/6ژنی،  
      (.2بود )شکل  UTR'3در ناحیه 

 

 TLR8در جایگاه  SNPمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیانواع مختلف واریانتتوزیع   -1شکل  
Figure 1. Distribution of different types of genetic variants related to SNP marker in TLR8 site 
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 cDNAو سنتز   RNAاستخراج 
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 TLR8در جایگاه  InsDelمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیتوزیع انواع مختلف واریانت -2شکل  

Figure 2. Distribution of different types of genetic variants related to InsDel marker in TLR8 site 
 

 مختلف  نواحی   در  SNP  نشانگر   از  حاصل  هایواریانت
  در   درصد  10  دست،پائین  در  درصد  65  شامل  IRF10  جایگاه
  نواحی  در  ، هاواریانت  از  هریک  برای  درصد  5  و  بالادست   ناحیه
 هایواریانت   اسپلایسینگ،  ناحیه  دهنده،خاتمه   کدون   ژنی،  بین

  این   در(.  3  شکل)  شدند  شناسایی  UTR'3  ناحیه  و  مترادف

 وفور  با  InsDel  نشانگر  به  مرتبط  هایواریانت  ژنی  جایگاه
  اسپلایسینگ   ناحیه   دست، پائین   نواحی  از   هریک  در  درصد  3/33
  شکل )  شد  مشاهده  خوانش  قاب  جاییجابه   به  منجر  جهش  و
4.) 

 

 
 IRF10bدر جایگاه  SNPمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیتوزیع انواع مختلف واریانت -3شکل  

Figure 3. Distribution of different types of genetic variants related to SNP marker in IRF10b site 

 

 
 IFR10bدر جایگاه  InsDelمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیتوزیع انواع مختلف واریانت -4شکل  

Figure 4. Distribution of different types of genetic variants related to InsDel marker in IRF10b site 

  از  حاصل  هایواریانت  GAPDH  جایگاه  مختلف  نواحی   در
 9/42  دست،پائین  ناحیه  در   درصد  47.6  شامل  SNP  نشانگر
 هایواریانت  صورتبه  درصد  5/9  و  ژنی  بین  نواحی  در  درصد

 ژنی  جایگاه  این  در(.  5  شکل)  ندشد  مشاهده  مترادف

  ناحیه   در  ها واریانت  شامل  InsDel  رخداد   به  مرتبط   هایواریانت
 قاب جاییجابه  به منجر هایجهش و 5' موقعیت اسپلایسینگ

  ناحیه   دست،پائین   ناحیه  ژنی،   بین  درصد،   25  هریک  خوانش 
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  5/12  برابر با  هریک  '3  موقیت  در  اسپلایسینگ  ناحیه  و  اینترون
 (. 6 شکل) ندشد شناسایی درصد

 

 
 GAPDHدر جایگاه  SNPمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیواریانتتوزیع انواع مختلف  -5شکل  

Figure 5. Distribution of different types of genetic variants related to SNP marker in GAPDH site 
 

 
 GAPDHدر جایگاه  InDelمرتبط به نشانگر  های ژنتیکیتوزیع انواع مختلف واریانت -6شکل  

Figure 6. Distribution of different types of genetic variants related to InsDel marker in GAPDH site 
 

 روی   InDel  و  SNP  نشانگرهای  از  هریک  به   مربوط  اثرات
(.  1  جدول)  است  گرفته  قرار  بررسی  مورد  موردمطالعه  ژن  3

 بندیدسته   تنطیمی  و  تداخلی  کم،  زیاد،  قالب  در  حاصله  اثرات
 . اندشده

 
   GAPDHو  TLR8 ،IRF10bهای روی ژن InsDelو رخداد  SNPهای  نشانگرهای منتج از واریانت به هریک از  مربوط  ثراتا -1جدول 

Table 1. The effects related to each of markers resulting from SNP and InsDel variants on TLR8, IRF10b and  
                GAPDH genes 

 SNP INDEL 

Effect type GAPDH IRF10b TLR8 GAPDH IRF10b TLR8 
 زیاد 

high - - - 37.5% 66.7% 6.7% 

 کم 
low 9.5% 35% 12.5% 25% - - 

 تداخلی 
moderator - 10% 6.9% - - - 

 تنظیمی
modifier 90.5% 55% 80.6% 37.5% 33.3% 93.3% 

 موردنظر  هایفنوتیپ   بر   هاژن   اثر   تردقیق   و   بهتر  درک  برای     
 این  در  و  ژنی  هایه شبک  یا  شبکه  شناسایی  ها،بیماری  جمله  از

 حائز  بسیار  دیگر  هایپروتئین  با  پروتئین  برهمکنش  میان
  ژن   سه   قبلی  شده  ارایه  گزارشات  به  توجه  با  فلذا.  است  اهمیت
TLR8،  IRF10b  و  GAPDH   و  مهم  های-ژن  عنوانبه 

در    عنوان ژن اصلیبه   GAPDHژن  و  ایمنی  سیستم  با  مرتبط
 هایداده  و  STRING  داده  پایگاه  از  استفاده  با  نظر گرفته شد و

شبکه ژنی مرتبط با    مرجع  گونه   عنوانبه   ماهی  گورخر   با  مرتبط
 (.    7 شکل )این سه ژن ترسیم شد 
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 GAPDHهای مرتبط با ژن ای ژن تجریه و تحلیل شبکه  -7شکل  
Figure 7. Network analysis of genes related to GAPDH gene 

 

  SNP  های مختلف ژنتیکی از نوعواریانت حاضر پژوهش  در     
در ماهی    GAPDHو    IRF10و     TLR8در سه ژن   InsDelو  

با سیستم  اند که  شناسایی شده های بافت طحال  آلا در نمونهقزل
 Ghaderzadeh et)  قادرزادهدر گزارش   ایمنی مرتبط هستند.

al., 2021)  سه ژن  نیز هرTLR8     وIRF10    وGAPDH    با
و گروه کنترل    VHSبیان متفاوت در گروه تیمار شده با ویروس  

های مهم و مرتبط با سیستم ایمنی گزارش شده عنوان ژنبه 
 بودند.  

این      به  توجه  نشانگرهای    با  از    حاصل  SNPو    InDelکه 
هستند،  های کدکننده پروتئین مرتبط  های رونویسی به ژن توالی
دنبال  را به توجهی  ممکن است پیامدهای فیزیولوژیکی قابل  فلذا

  اجزای از  IRF هایمولکول .(Bai et al., 2011)داشته باشند 
 مهمی  نقش  که  هستند  تطبیقی  ایمنی  و  ذاتی  ایمنی  مهم  بسیار

 Battistini, 2009; Tamura)کنند  می   ایفا  ایمنی  تنظیم  در

et al., 2008). 
IRF10     کف    ماهی  جمله دراز    استخوانی  ماهی  چندین  در
چینی    اقیانوس   ماهی   و(  Cynoglossus semilaevis)  زبان 

 شده  داده  نشان  اند.شده  شناسایی (  Gadus morhua)  اطلس
  بیان این ژن   و  تداخل داشته  IFN  ژن  با  IRF10ژن    که  است

 ,.Inkpen et al., 2015; Zhang et al)کند  می   سرکوب  را

  IRF10  مرتبط به ژن  عملکردی  تحلیل  و  تجزیه  اولین  .(2015
  IRF10  ژن  مرغدر    کهطوریگزارش شده است. به   پرندگان  در

القایی در   ایژن   بیان اثر  گاما   I  نوع  ترفروننهای  اینترفرون  و 
-می  مرغدر    IRF10  ژن  بیان.  (Nehyba et al., 2002)دارد  

شود    القا  عفونی  بورس   بیماری  ویروس   توسط  همچنین  واند ت
(Li et al., 2007; Nehyba et al., 2002)  .ژن  IRF10  

  ماهی   گورخر   مانند  مدل،  انماهیاز    گونه  چندین  در  همچنین
Danio rerio  ،fugu Takifugu  rubripes،  medaka 

Oryzias latipes،  stickleback Gasterosteus 

aculeatus  ژاپنی  پرنده  ماهی  وParalichthys olivaceus   
  همچنین، .  (Xu et al., 2016)است    شده   شناسایی

  را   IRF10  ژن  بیان  تواندمی(  Poly I:C)   اسید  سیتیدیلیکپلی
 ,.Li et al)  کند  القا  ژاپنیماهی    زبرا و گورخر   هایماهی  در

2014; Suzuki et al., 2011)  .  بیان گزارش شده است که  
  از   برخی  شدن  فعال  ،ماهی  گورخردر    IRF10  ژن  حد  از  بیش

  رونویسی   سطح  و  کرده  مهار   را  I  نوع  IFN  ژن  پروموترهای
. فلذا  دهدمی  کاهش  را  IFN  با  شده   تحریک  هایژن  از   برخی

را    مهمی  نقش  است  ممکن  IRF10  استدلال شده است که ژن
 . (Li et al., 2014) در ماهی ایفا نماید ایمنیسیستم  در

نقش        مطالعه،  این  و    IRF10bو     TLR8ژن   سه نتایج 
GAPDH  نشان میایمنی ذاتی  به  های پاسخ  ژندسته  در    را-

های ناشی از عفونت ها با  ارتباط آن  در مطالعات قبلی  کههد  د
بود.    ویروس  Su etسو و همکاران ) در مطالعهگزارش شده 

al., 2015)    هشت  تعداد    ماهی،  کپوراز گونه  در نوعیSNP  
ا  SNP  کی  یوحا ناح  SNPسه    نترون،یدر  کدکننده و    هیدر 

  ات گزارشدر شد.  شناسایی TLR8ژن   '3 ناحیه در SNPچهار 
  یماهدر    یروسیضد و  یمن یرا با ا  TLR8  ی نیز جایگاهدیگر

نکروز    روسیمقاومت در برابر و  عنوان مثالبه اند،  مرتبط دانسته 
عفون  ماهIPNV)  یپانکراس  در  اق  ی(    اطلس   انوسیآزاد 

(Skjesol et al., 2011)    در برابر   ی منیدر پاسخ او همچنین  
 ,.Chen et al)  گزارش شده است  خوارکپور علف در    روسیرئوو

2013) . 
 های( ژنPalti et al., 2015مطالعه پالتی و همکاران )  در    

omTLR7،  omTLR8a1    وomTLR8a2  ی آلاقزل  یدر ماه  
  ، ی کلیهخلف  بافت  نیزو    کلیه  یسالم در بافت طحال و بافت قدام

دادبیان    زانیم  نیبالاتر نشان  مطالعه    . ندرا  و    Inkpenدر 
  ، IRF  (Irf4a،  Irf4bخانواده  های  از ژن  عضو  چندین  همکاران،

Irf7،  Irf8،  Irf10در کاد  (   Gadus)  اطلس  اقیانوس  ماهی 

morhua  )یابی مورد شناسایی  توالیهای حاصل از  از طریق داده
ینگ  اسپلایساز نوع    واریانت  دوقرار گرفته بودند. در این تحقیق  

.  شد  شناسایی  اطلس  اقیانوس  ماهی کاد  در  Irf10  در جایگاه
بر  تحلیل  و  تجزیه  هایژن  که  داد  نشان  RT-PCR  مبتنی 
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IRF7  و  IRF8  رونوشت   دو  هر   و  IRF10  در    بافت  15  تمام  در
  برخی   در  IRF4b  و  IRF4a  کهحالی  در  شدند  بیان  ماهی کاد

نشان  انتایج حاصل  .  نداشتند  وجود  هابافتاز   مطالعات  این  ز 
که  می در   ایمنی  هایپاسخ  در  IRF  خانواده  هایژندهند 

و   مهم  باکتریایی  و   ویروسی  هایعفونت   تحت چالش  ماهیان
مطالعه    . (Inkpen et al., 2015)  هستندتاثیرگذار   و  زو  در 
 IRF10  پارالوگ  دو  هر  (XU et al., 2016)  همکاران

(IRF10a و IRF10b ) تیموس،  هایبافت در آلاقزلدر ماهی  
بیان   کم نسبتاً کلیهبافت   در امابالا داشتند  بیان طحال و خون
  از   بالاتر  توجهیقابل  طوربه   IRF10b  بیان میزان  .  شدند

IRF10a  پوست،  ها،پوسته   آبشش،  مانند  پوششی  هایبافت  در 

  نشان   که   است بوده    دمی  هایباله  و  کناری  هایباله   روده،
ژن   دهدمی های بافت  ایمنی  در   است  ممکن  IRF10b  نقش 

 Poly I:C توسط  شدتبه هاژن این  بیان.  باشد ترمهم مخاطی
  اما شده بود    القا   ویروسی   عفونت   با   in vivo  و   vitro  inدر  هم  
داده بودند. این    پاسخ  باکتریایی  عفونت   و   پپتیدوگلیکان  به  کمتر

در   ویروسی  ضد  دفاع  در  IRF10  ژن  مهم  نقشاز    نشاننتایج  
  قوی   کننده  القا  یک  IFN-γ  که  است  شده  گزارش  .داردماهی  

.  است  آلاقزلدر ماهی    اولیه  ماکروفاژهای  در  IRF10  بیاندر  
  VHSV  معرض  در  کهانی  ماهی   درنیز    IFN-γ  بیان  حال،این  با

 که  بود  ماهیانی  از  بیشتر  برابر  10  ،بودند  گرفته  قرار  زابیماری
  نشان   هاداده  این  . تیمار شده بودندزا  بیماریغیر    VHSV  توسط 

 القای  کمان،رنگین   آلایقزل  ماهی  در   حداقل  که  دهدمی
IRF10a  و  IRF10b  ایمنی  پاسخ  دهندهنشان  است   ممکن 

 .(Xu et al., 2016)  باشد  ویروسی   هایعفونت  به  میزبان   ذاتی
 TLRخانواده    هایژن  انتخابدر  توجه  دلیل اصلی و قابل

در سیستم ایمنی   هاژنبرای بررسی بیشتر، به نقش کلیدی این  
های غشایی  ای از پروتئینها خانوادهTLRگردد.  ماهیان باز می

ماهیان ایمنی  سیستم  در  کلیدی  نقش  که  و  هستند   دارند 
دهند و در ها را تشخیص میساختارهای حفاظت شده پاتوژن

-تحریک میثر در سیستم ایمنی اولیه را  ؤهای مادامه مولکول
توانند در مطالعات ژنتیکی مربوط به مقاومت  کنند. بنابراین می

بیماری به به  ژنها  شوند  عنوان  گرفته  نظر  در  کاندید  های 
(Ballesteros et al., 2015).   

TLR  با مرتبط  مولکولی  الگوهای  شناخت  طریق  از  ها 
،  dsRNAفلاژلین و    ،ساکارید( مانند لیپوپلیPAMPsپاتوژن )

التهابی و ضد ویروسی را توانند مسیرهای سیگنالینگ پیشمی
  شوند های مهاجم  در نهایت منجر به حذف پاتوژن  وایجاد کنند  

(Baoprasertkul et al., 2007)  .تاکدا  در و  آکیرا   مطالعه 
(Akira & Takeda, 2004نشان داده شد که )    بیانTLR-

2،TLR-22   ،TLR-7    وTLR-8    تیمار تأثیر  ویروسی  تحت 
VHS گیردقرار می  

(  Aghajari et al.,  2017)  درپژوهش آقاجری و همکاران
برخی   در که دخیل در سیستم ایمنی   TLRچند شکلی اللی ژن

مرغ بومی  نژادهای  آذزبایجانی،از  مازندرانی   :  و  بود،    مرندی 
مورد و  گرفت  شناسایی  قرار  ژنی    که  بررسی  جایگاه  برای 

TLR4    سه نوع ژنوتیپCC  ،GG    وCG  .برای   شناسایی شد
  ، 119سه باند    Gجفت بازی و برای    119و  138دو باند    Cالل  
ها ممکن است TLR. بنابراین،  جفت بازی مشاهده شد  39  و  99

واسطه به  قزلعنوان  ماهی  در  ایمنی  پاسخ  مهم  آلای  های 
در ساختار خارج سلولی خود ها  TLRکمان عمل کنند.  رنگین 
حوزه   هایلیگاند  بهتکرارهای غنی از لوسین هستند که  حاوی  

شده   سیتوزولی پایین  و متصل  تنظیم  سیگنالینگ  را  دست 
به (Akira & Takeda, 2004)د  نکنمی به .  کلی،  نظر طور 
ارتولوگمی های TLRاکثر    مثلها  های موجود در ماهیرسد 

شده حفاظت  بسیار  اینباشند  پستانداران  با  های TLRحال،  . 
وجود دارد هایی  تفاوتماهی استخوانی در مقایسه با پستانداران  

دهنده   نشان  تشخیص   متفاوتارهای  کو    سازوجود  که  در 
گزارش شده    عنوان مثالدهی التهابی است. بهبیماری و سیگنال

  های سلولی پاسخدر  کمان  آلای رنگیندر ماهی قزل  است که
  اما شود،  میروش بازخورد مثبت تقویت    از طریق  TLR5  بیان

گروهی    طور کلی دربه   یید نشده است.أآن در پستانداران ت  حضور
مشابه  که هیچ ارتولوگ  اندشناسایی شده هایی TLR اناز ماهی

  های ارتولوگ   برای مثال.  یت نشده استؤردر پستانداران    هاآن
TLR21-23   عنوان یک گیرنده جایگزین احتمالی برای  که به

 & Akira)  کنندعمل می(  TLR4)در غیاب    LPSتشخیص  

Takeda, 2004).  مطالعه  در  (  ,.Jin et alجین و همکاران 

 مخاطی  هایبافت  در  TLR8  و  TLR7  رونویسی  سطح  (2018
  Vibrio anguillarum  عفونت   متعاقب  کمانرنگین  یآلاقزل

 ,.Jin et al)  ثیر قرار گرفتأتتحت    Streptococcus iniae  و

2018) . 
  ( Ghaderzadeh et al., 2021)قادرزاده    مطالعهدر  
با   بیان افتراق دارای هایژن  از اییمجموعه مرتبط  سیستم و 

  شد که نشان داده    ه بود.شناسایی شد   VHSایمنی و بیماری
 هایژن  بیشتر با و عمل نموده ژن هاب عنوان به GAPDH ژن

از طرفی ژن    .بودارتباط   دارایژنی ترسیم شده   شبکه در موجود
GAPDH  می ایفا  التهاب  در  مهمی  بهنقش  که طوریکند 
GAPDH  نیماکروفاژها، به چند  در  mRNA  از جمله  TNFα 

دارند   نقش  التهابی  فرایندهای  در  مکه  آن یمتصل  و  را شود 
م ادامه  کند.  یسرکوب  تحردر  از    LPS  ،GAPDH  کیپس 

م  213  نیزیل  یرو  ونیلاسیمالونفرایند  تحت   که    ردیگیقرار 
منجر  در ادامه  و    TNFαژن    mRNAمنجر به جدا شدن آن از  

   . (Galván-Peña et al., 2019) شودمیآن به ترجمه 
 فلمخت  هایبخش  در   شده  شناسایی  هایواریانت  اغلب

  و  توجهقابل   نقش  تحقیق  این  در  مطالعه  مورد  هایجایگاه
  ناحیه   مثال،  برای.  دارند  هاژن  بیان  تنظیم  بر  ثیرگذاریأت
3'UTR،  فرایند   از  پس  که   است  مهمی  بسیار  تنظیمی  مناطق   از  

  بر   توانندمی  نواحی  این.  گذاردمی  تأثیر  ژن  بیان  بر  رونویسی
 پایداری  و  یابیمکان   ترجمه،  کارایی  آدنیلاسیون،پلی  فرایندهای

 حاوی  نواحی   این.  بگذارند  تأثیر  mRNA  هایمولکول
  و  کننده  تنظیم  هایپروتئین   برای   اتصال  هایمکان
-می  هامولکول  این  که  هستند(  miRNAs)  هاRNAمیکرو

  بیان   UTR'3  در  خاص  هایمکان   به   اتصال  با  وانند ت
mRNAتخریب  با  مستقیماً  یا  و  مهار   ترجمه  را  مختلف  های 
 هاUTR'3  این،  بر   علاوه.  دهند  کاهش  را  هاآن   وفور  هارونوشت

  سرکوب   هایپروتئین  به  که  هستند  کننده  خاموش   مناطق  دارای
  کنند می  مهار  را  mRNA  بیان   و   شوندمی  متصل  کننده

(Barret et al., 2012)  .دستبالا  ناحیه  دو  نقش  (upstream 
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gene regions  ) دستپائین  و   ' 5  بخش   یا  (downstream 

gene regions  )(  ترجمه  یا)  رونویسی  جهت  در   ترتیببه   ' 3  یا
 هایافته .  سازندمی  مشخص  را(  ریبوزوم  یا)  پلیمراز  جهت  نیز  و

  اصلی  مسیر دو طریق از دست پایین هایژن که دهندمی نشان
  بر  ثیرأت  نیز  و  کنندهتنظیم  هایپروتئین  برای  رقابت  ایجاد  شامل
  نقش   سلول  در  ژنتیکی  تنظیم  در  هاپروتئین  این  تخریب  فرایند
 های بافت  در  و  مختلف  هایزمان  در  دستپایین  هایژن .  دارند

  کننده   هایژن   توسط   که  رونویسی  فاکتورهای  توسط   مختلف
  یک .  شوندمی  خاموش  یا  روشن  شوند، می  کدگذاری  دستیبالا
  های ژن  از  برخی  است  ممکن  اصلی  کننده  کنترل  ژن

  کنند می  رمزگذاری  را خود  رونویسی فاکتورهای که دستیپایین
  نقش   نیز هاUTR'5 ناحیه.  (Lodish et al., 2008) کند فعال

  از   استفاده  با  هارونوشت  ترجمه   فرایند  تنظیم  در  را  مهمی
-یوکاریوت  و  هاپروکاریوت  ها،ویروس  در  مختلف  هایمکانیسم

-پروتئین با غالبا نواحی این  که شد داده  نشان. کنندمی ایفا ها
  مل أت  نقش  هاژن   بیان  تنظیم  در  متابولیسم  فرایند  در  دخیل  ایه

  از   حاصل  هایواریانت  نقش.  (Cenik et al., 2011)  دارند
  های کدون   خواندن  نحوه  بر   تأثیر  با  نیز  خوانش  قاب  جاییبهجا
  تغییر   را   پروتئین  در  موجود  آمینه  اسیدهای  ترجمه،   طول  در  ژن
  یا   حذف  از  حاصل  هایجهش  ها،واریانت  نوع   این  در.  دهندمی

  را   ریبوزوم  چوبرچار  خوانش  روند   نوکلئوتید  4  یا  و   2  ،1  افزودن
  کدون   یک  در  ترجمه  زودهنگام  خاتمه   باعث  و  دهندمی   تغییر

 ,.Rausell et al)  شوندمی   جدید  زنجیره  پایان  یا  معنیبی

2014 )SNP به  مختلف  هایواریانت  کدکننده  مناطق  در  نیز  ها 
  غیرمترادف   هایجهش  یا  و  مترادف   هایجهش  شامل  صورت  دو

 . دارند  نقش اعمال
  TLR7  ژن   ،( Lee et al., 2013)همکاران    و  لی  مطالعه  در

خانواده  سه  و از    و   TLR8  TLR8a2)،  TLR8b1  ژن 
(TLR8b2  قرار    اطلس  اقیانوس   آزاد  ماهی  در ارزیابی  مورد 

در    که  داد  نشان  هابیوانفورماتیکی داده  تحلیل و  گرفتند. تجزیه
 شباهت  بیشترین  TLR8b2  و  TLR8b1  هایآلا ژنقزل  ماهی
   دارند. در گورخر ماهی TLR8bژن  با را ایآمینه  اسید توالی

شکلی میچند  نوکلئوتیدی  تک  بیان  های  عملکرد  توانند 
دو نوع    TLR8ها را تغییر دهند. برای مثال در جایگاه ژنی  ژن

گزارش شده است     V1/V2هایواریانت ژنتیکی شامل واریانت
ها دارای نرخ ترجمه متفاوتی هستند. نشان داده که هریک از آن

شد که در بیماری مایکوباکتریوم توبرکلوزیس، چندشکلی این  
 A که آللطوریشده به    Gو A ژن موجب شناسایی دو آلل

مرتبط به محافظت در    G مرتبط با حساسیت به بیماری و آلل
درتحقیق    .(Servantes et al., 2024)مقابل بیماری بوده است  

و )  حسنوند  نیزhasanvand et al., 2023همکاران   ) 

-RNAهای  نوکلئوتیدی با استفاده از داده  های تکچندشکلی

seq   های گوشتی نژاد آرین مبتلا به آسیت  در بافت کبد جوجه
-در نمونه  CPQاین پژوهش در ژن  .  اندشناسایی و گزارش شده 

تعداد  ه آسیت  به  مبتلا  نمونه  8ای  در  تعداد  و  سالم   3های 
نوکلئوتیدی شناسایی شد که برای اولین بار در    تک  چندشکلی

های این پژوهش شناسایی و گزارش شده اند، همچنین در ژن
HPSE    وB3GAT2  نمونه به در  به آسیت  ترتیب  های مبتلا 

تک نوکلئوتیدی شناسایی شد اما برای    چندشکلی  1و    4تعداد  
نمونهاین ژن یافت    های سالم چندشکلیها در  تکنوکلئوتیدی 

 نشد.
 ی ها ژن STRING افزار نرم  از استفاده با  در این پژوهش

شناسایی   GAPDH  و  TLR8  ،IRF10مرتبط با سه ژن اصلی  
ژن   و  ترسیم  ژن  سه  این  مبنای  بر  ژنی  شبکه   GAPDHو 

شبکه ژنی ارایه شده    در  . شدعنوان ژن اصلی درنظر گرفته  به 
 GAPDH  بیشترین ارتباط عملکردی و ارتباط بیولوژیکی ژن 

  TBPL2  و  CASP3a  ،HSP90b1  ،IRF7  TLR2های  ژن   با
 مشاهده شد.   مرتبط با سیستم ایمنی بودند، که 

 
 گیری کلی نتیجه 

حال  های انجام گرفته تا به مطابق اطلاعات موجود و بررسی     
و یا   نوکلئوتیدی  تک چندشکلی های ژنتیکی مبتنی برواریانت

حذف این جایگاه  برایاضافه  -رخداد  در  مطالعه  مورد  های 
 نشده   ثبت و   گزارش  کمانآلای رنگین قزل ماهی  در تحقیق 

 . است
-های مختلف در هریک از جایگاهکه واریانتبا توجه به این      

ها نقش تنظیمی دارند،  ای ژنی مورد مطالعه در بیان این ژنه
ها  ها در قالب بیان اختصاصی آللثیر هریک از آنأفلذا بررسی ت

می و  است  اهمیت  حائز  آللبسیار  این  از  به توان  عنوان  ها 
ویژه نشانگرهای ژنتیکی مطلوب در آنالیزهای تفرق ژنتیکی به 

 استفاده نمود.   هادر ارتباط با بیماری
 

 تشکر و قدردانی 

  پیشرفته  هایفناوری شرکت مالی حمایت با پژوهش این     
  و  تشکر مراتب  نویسندگان  لذا.  شد انجام  اندیش مبارک

 .دارند می اعلام شرکت این محترم مسئولان از را  خود قدردانی
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