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 مبسوطچکيده 
های اخیر و از طريق استفاده از اسپرم مايع،  طی سال گری بین گاوهای بوس اينديکوس با بوس تاِئوروس در منطقه سیستان ايران آمیخته :و هدف مقدمه

گری در گاو سیستانی مطالعات اندکی در ايران وجود دارد. پژوهش  های آمیخته اسپرم منجمد و يا گاو نر خارجی انجام شده است. در خصوص اثرات برنامه
های آن با سه  در گاوهای نژاد خالص سیستانی و آمیخته  RNA-Seqای ه مبتنی بر داده (SNP) های تک نوکلئوتیدی حاضر، به منظور شناسايی چندشکلی

 نژاد گاوهای خارجی هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد انجام شد.

ارد مربوط به گاو نژاد خالص سیستانی، آمیخته سیستانی و هلشتاين، آمیخته سیستانی و مونت بیلی RNA-Seqهای   در اين تحقیق، از داده ها: مواد و روش
 0و مونت بیلیارد ) و آمیخته سیستانی و سیمنتال استفاده شد. به اين منظور، در ابتدا از سیاهرگ دمی گاوهای  نژاد خالص و آمیخته آن با هلشتاين، سیمنتال

 او سیستانی شهر زابل خونگیری شد.ای و مديريتی واقع در مرکز اصلاح نژاد گ تیمار و برای هر تیمار دو تکرار بیولوژيکی( در شرايط يکسان محیطی، تغديه

، 111402، 132016انجام شد که به ترتیب منجر به شناسايی  SAMtoolsافزاری  بر روی ترانسکريپتوم با استفاده از بسته نرمSNP آنالیز شناسايی ها: یافته
وهای خارجی هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد شد. در های آن با سه نژاد گا در گاوهای نژاد خالص سیستانی و آمیخته SNPجايگاه  165562و  150213

شناسايی شد که چهار نوع SNP نوع  12ها وجود نداشت. همچنین  های شناسايی شده و طول کروموزوم  SNPاين مطالعه، ارتباط مستقیمی بین تعداد
های شناخته شده، از نوع جايگزينی نوکلئوتیدی  SNPداولترين جايگزينی نوکلئوتیدی عملکردی و هشت نوع جايگزينی نوکلئوتیدی غیرعملکردی بودند. مت

درصد و در  64/12درصد، در آمیخته سیستانی و سیمنتال  63/12درصد، در آمیخته سیستانی و هلشتاين  10/11عملکردی بودند که در نژادخالص سیستانی 
 درصد وجود داشت.   10/11آمیخته سیستانی و مونت بیلیارد 

است و دلیل  SNPهای روشی موثر، اقتصادی و کارآمد برای شناسايی جايگاهRNA-Seq ر مجموع نتايج اين مطالعه تايید نمود که فناوری د گيري: نتيجه
ل و و ساير عوام ها، نژادها، نوع بافت مورد ارزيابی های شناسايی شده در اين مطالعه و مطالعات مذکور احتمالاً ناشی از تفاوت گونه SNPاختلاف تعداد 

 .باشد ها می نظیر تعداد نمونه  RNA-Seqفاکتورهای موثر در ارزيابی 
 

 SNP ،  RNA-Seqگری، ترانسکريپتوم، جايگزينی نوکلئوتیدی، شناسايی آمیخته هاي کليدي: واژه
 

 مقدمه
وری و اصلاح  گری روشی است برای افزايش بهره آمیخته  

(. اين 1ها دارد ) نژاد حیوانات که تاثیر بسزايی در بهبود گونه
های ژنتیکی و  رويکرد، روش متداولی برای بهرمندی از تفاوت

ها در نژادهای مختلف با  پذيری عام و خاص ژن قابلیت ترکیب
های موجود با ترکیب ساختار ژنوم  هدف بهبود ظرفیت

گری بین گاوهای بوس  (. آمیخته14) نژادهای غیربومی است
طقه سیستان ايران طی اينديکوس با بوس تاِئوروس در من

های اخیر و از طريق استفاده از اسپرم مايع، اسپرم منجمد  سال
گری نژادهای  و يا گاو نر خارجی انجام شده است. آمیخته

 گیرد بومی با نژادهای خارجی با هدف افزايش تولید انجام می
گری در گاو  های آمیخته در خصوص اثرات برنامه (.6)

گاو سیستانی  در ايران وجود دارد.سیستانی مطالعات اندکی 
باشد که اين ويژگی بیانگر  نژادی است که دارای کوهان می

ی بوس اينديکوس است. از خصوصیات اين  تعلق آن به گونه
ها، نداشتن سخت زايی، قانع بودن و  نژاد، مقاومت به بیماری

سازگاری با غذا، قابلیت تطابق با محیط زيست جديد، قدرت 
در درياچه هامون، مقاومت به تنش حراراتی و  شنا و تغذيه

باشد. اين نژاد با ظرفیت افزايش وزن  تغییرات آب و هوايی می

(. 14)  باشد دارا می 1گرم در روز را با ضريب تبديل  1244تا 
تغییر اقلیم در منطقه و خشکسالی متمادی ايران باعث خشک 

و  شدن درياچه هامون و متوقف شدن رشد نی گرديده است
منابع تغذيه با خوراک رايگان گاوهای سیستانی از بین رفته 

(. در نتیجه پرورش اين دام با تامین خوراک کنسانتره 1) است
تعداد  در چند سال اخیر ،باشد. لذا برای دامدار اقتصادی نمی

ای برای نگهداری و  زيادی از دامداران منطقه سیستان انگیزه
گری  د و گرايش به آمیختهپرورش نژاد خالص سیستانی ندارن

با اسپرم گاوهای هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد به منظور 
وری در منطقه وجود داشته است. با کاهش  افزايش بهره

هايی  جمعیت نژاد سیستانی به کمتر از ده هزار راس، نگرانی
در خصوص احتمال بالای نابودی اين نژاد ارزشمند بوجود 

های نژاد  ين جهت شناسايی پتانسیل(. بنابرا1) آمده است
خالص سیستانی و حفظ آن در منطقه نیاز به اجرای 

باشد. چند شکلی تک  های کوتاه، میان و بلند مدت می برنامه
( يکی از ابزارهای موثر در اصلاح نژاد دام SNP)  نوکلئوتیدی

های اصلی در  باشد. مطالعات پويش کل ژنوم يکی از روش می
ست که  بر مبنای تعیین ژنوتیپ تعداد بسیار نژادی دام ا به

های ژنتیکی است. با توجه به اينکه  زيادی از اين تنوع

 دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبيعی ساري
وليدات دامیپژوهشهاي ت  
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هايی از ژنوم  ترانسکريپتوم صرفا حاصل رونويسی بخش
ای پروتئینی  باشد که کدکننده بوده و در انتها به فرآورده می

های تک  شود، ممکن است چندشکلی ترجمه و بیان می
های  ها برای تخمین ارزش وجود در اين بخشم  نوکلئوتیدی

(. ترانسکريپتوم به شناخت 12) اصلاحی ژنومی کارآمدتر باشد
های مرتبط بین ژنوتیپ و فنوتیپ کمک  تر مکانسیم دقیق

های  بینی نمايد. ضمناً ترانسکريپتوم صحت و دقت پیش می
ژنومی را که از موثرترين ابزارهای ارزيابی و انتخاب در اصلاح 

باشد، افزايش داده و پیشرفت ژنتیکی را تسريع  ژاد مین
های  بخشد. همچنین به کار نبردن حجم بالايی از داده می

( و خصوصاً NGS )  يابی های نسل جديد توالی منتج از تکنیک
های ترانسکريپتومی در اصلاح نژاد حیوانات، منتهی به  داده

 ا کیفیت استهای دقیق و ب ناديده گرفتن منبع جديدی از داده
(10 .) 

عمومیت ترانسکريپتوم به میزانی است که پژوهشگران بر اين 
توان به جای ژن از ترانسکريپت، يعنی بخشی از  باورند که می

RNA   که از رویDNA شود را به عنوان واحد اصلی  کد می
های  (. داده24 ،1) ژنوم و اساسی توارث در نظر گرفت

شوند که  فاوتی ايجاد میهای مت ترانسکريپتومی به شکل
RNA (RNA-Seq )يابی  نسخه نهايی آنها نتیجه توالی

ها به صورت کمی و با يک معیار عددی  باشند. که اين داده می
(. در پژوهشی 24 ،10)  آيند ها بدست می تر از ساير روش دقیق

بر روی ترانسکريپتوم  RNA-Seqبا استفاده از فناوری 
جايگاه و در گاوهای  34115داد گاوهای هلشتاين آمريکا تع
تک   جايگاه چندشکلی 151130کلیستانی پاکستان تعداد 

 (. 11)  شناسايی شد نوکلئوتیدی
های ترانسکريپتوم  بافت خون و  در پژوهشی که بر روی  داده

اسب تاروبرد قبل و پس از انجام مسابقه، تعداد  6عضله 
 51/14 کشف شد که تک نوکلئوتیدی  چندشکلی 115115

های تک   میلیون چندشکلی 1/1درصد در مقايسه با 
های مربوط به اسب جديد  موجود در پايگاه داده  نوکلئوتیدی

 (. 15) بودند
يابی ترانسکريپتوم بر روی پوست  در پژوهشی مبتنی بر توالی

، در مجموع تعداد SNPبز کشمیری چین با هدف شناسايی 
ی شد که در بین چند شکلی تک نوکلئوتیدی شناساي 36251
ژن توزيع شده بودند. نتايج اين پژوهش تايید نمود که  14431

روشی موثر و سريع برای  RNA-Seqبکارگیری فناوری 
 (. 11) باشد می SNP کشف تعداد زيادی جايگاه

در پژوهشی ديگر با هدف توجیه واريانس ژنتیکی صفت  
 باقیمانده مصرف خوراک با چندشکلی تک نوکلئوتیدی کشف

 35011شده بر روی ترانسکريپتوم گاو هلشتاين، در مجموع 
مريکا آبر روی ترانسکريپتوم گاو هلشتاين  SNPجايگاه 

اين فهرست  SNPعدد جايگاه  02412شناسايی شد که تعداد 
شناسايی شده، در پروژه ژنوم گاو نر وجود داشت. با توجه به 

ی اين های چندشکلی تک نوکلئوتید درصدی جايگاه 14 تشابه
ژنوم گاو نر، صحت و دقت رويه  1444پژوهش و پروژه 

های ترانسکريپتوم با بگارگیری  مبتنی بر داده SNPشناسايی 
 (.2) تايید شد RNA-Seqفناوری 

جايگزينی نوکلئوتیدی عملکردی که در آن يک نوکلئوتید از 
يا يک نوکلئوتید از نوع  (A↔G)نوع پورين به پورين ديگر 

يابد يک  تغییر می (T↔C)ريمیدين ديگر پريمیدين به پ
ای است. در صورتیکه جايگزينی نوکلئوتیدی  جهش نقطه

غیرعملکردی منجر به جهش از نوکلئوتید نوع پورين به نوع 
 (A↔T, A↔C, G↔T, G↔C)پريمیدين يا برعکس 

 ،ها به شکل تصادفی رخ بدهند گردد. در صورتیکه جهش می
 عملکردیردی و غیرنسبت جايگزينی نوکلئوتیدی عملک

بايست يک به دو باشد. طی پژوهشی که بر روی  می
ترانسکريپتوم گاوهای هلشتاين و کلیستانی انجام شده است 

Ts) نسبت جايگزينی نوکلئوتیدی عملکردی
به جايگزينی  (1

Tvغیرعملکردی )
در  های تک نوکلئوتیدی ( برای چندشکلی2
(. 11) بود 0/2ی و در نژاد کلیستان 5/2نژاد هلشتاين برابر 

هدف از مطالعه حاضر، شناسايی چند شکلی تک نوکلئوتیدی 
موجود بر روی ترانسکريپتوم گاو نژاد خالص سیستانی و 
آمیخته آن با سه نژاد هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد 

 باشد. می
 

 ها  مواد و روش
مربوط به گاو نژاد  RNA-Seqهای   در اين تحقیق، از داده     

تانی، آمیخته سیستانی و هلشتاين، آمیخته خالص سیس
سیستانی و مونت بیلیارد و آمیخته سیستانی و سیمنتال 

استفاده شد. به اين منظور، در ابتدا از سیاهرگ دمی گاوهای  
نژاد خالص و آمیخته آن با هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد 

 تیمار و برای هر تیمار دو تکرار بیولوژيکی( در شرايط 0)
ای و مديريتی واقع در مرکز اصلاح  يکسان محیطی، تغديه

با  RNAهای  نژاد گاو سیستانی شهر زابل خونگیری شد. داده
تولیده شده توسط شرکت کیاژن  RNAEsayبکارگیری کیت 

ها  آمريکا( براساس دستورالعمل کالیفرنیا، والنسیا، )کیاژن،
 و  cDNAاستخراج شدند. به منظور تولید کتابخانه 

چین( ارسال  چین )شنزن، BGIها به شرکت  يابی، نمونه توالی
سازی، تجزيه و  های تولید شده، آماده شدند. پس از اخذ داده

ها بر روی سیستم عامل لینوکس انجام شد. تبديل  تحلیل داده
با استفاده از دستور  fastqبه فرمت  sraها از  فرمت داده

fastq_dump  از نرم افزارsratoolkit  انجام  1-2.5.4نسخه
 fastQCافزار ها با استفاده از نرم (. کنترل کیفیت داده1) شد

(v0.11.3)  انجام شد. برای حذف آداپتورها و حذف يا
افزار  کیفیت از نرم های بی ويرايش )کوتاه نمودن( خوانش

Trimmomatic 0.33 (. فهرست آداپتورهای 5) استفاده شد
های  يابی و تشکیل کتابخانه الیبکار رفته در هنگام انجام تو

يابی به  مورد نیاز و با توجه به دستگاه مورد استفاده برای توالی
 صورت پیش فرض در برنامه قرار داده شد

(TruSeq2-PE.fa)  و حداقل طول خوانش مورد قبول پس از
های  در نظر گرفته شد. همرديفی خوانش bp123ويرايش 

افزار با استفاده از نرم (Release 94)کوتاه بر روی ژنوم مرجع 
Tophat2  که ازBowtie2  به عنوان همرديف کننده استفاده

ها به وسیله بسته  SNPکند، انجام شد. شناسايی  می
SAMtools (v.01.19) (.11) انجام شد 

 
1- Transition                                                                                                                                                           2- Transversion 

 
 و محمد حسین بنابازی ، ناصر امام جمعه کاشان، سعید اسماعیل خانیانافشار، مهدی امین رسول فرزانه دیزج
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 نتایج و بحث
 RNA-Seqهاي  سازي داده کنترل کيفيت و آماده

ذف آداپتور و نیز ها، با ح با توجه به کیفیت  مناسب داده    
 ،ها کیفیت از خوانش حذف و يا ويرايش نوکلئوتیدهای بی

ها انجام شد. برای ويرايش، آستانه حداقل طول  ويرايش داده
ها تنظیم گرديد. تعداد  جفت باز برای خوانش 123نهايی 
ها  ها پس از ويرايش داده های حذف شده  برای نمونه خوانش

 ها چشمگیر نبود.  تعداد کل خوانشتقريبا برابر و در مقايسه با 
خوانش پس رو  66416212خوانش پیش رو  و  33150110از

ويرايش شده برای نمونه شماره يک و دو نژاد خالص 
ها  درصد خوانش 13/15درصد و  64/10ترتیب هسیستانی ب

ها دارای  يابی شدند. بیش از پنج درصد خوانش درستی مکان
دين مکان همرديف گرديدند. همرديفی چندگانه بودند و با چن

هزار خوانش با بیش از  بیست مکان  21از اين تعداد بیش از 
 (.1ژنومی همرديف گرديدند )شکل 

خوانش پس  11153561خوانش پیش رو و  64111311از     
رو ويرايش شده برای نمونه شماره يک و دو آمیخته سیستانی 

ها  درصد خوانش 34/11درصد و  03/16ترتیب هو هلشتاين ب

ها دارای  يابی شدند. بیش از شش درصد خوانش بدرستی مکان
بودند و با چندين مکان همرديف گرديدند.  همرديفی چندگانه

هزار خوانش با بیش از بیست مکان  22از اين تعداد بیش از 
 (.2ژنومی همرديف گرديدند )شکل 

خوانش پس رو  11640660خوانش پیش رو و  12035516از 
ی نمونه شماره يک و دو آمیخته سیستانی و ويرايش شده برا

ها  درصد خوانش 54/14درصد و  43/11مونت بیلیارد بترتیب 
ها دارای  يابی شدند. بیش از سه درصد خوانش بدرستی مکان

بودند و با چندين مکان همرديف گرديدند.  همرديفی چندگانه
هزار خوانش با بیش از بیست مکان  10از اين تعداد بیش از 

 (.5می همرديف گرديدند )شکل ژنو
خوانش پس رو   11654316خوانش پیش رو و  11111610از 

ويرايش شده برای نمونه شماره يک و دو آمیخته سیستانی و 
ها  درصد خوانش 63/12درصد و  53/11ترتیب هسیمنتال ب

ها دارای  يابی شدند. بیش از سه درصد خوانش بدرستی مکان
چندين مکان همرديف گرديدند.  همرديفی چندگانه بودند و با

هزار خوانش با بیش از بیست مکان  11  از اين تعداد بیش از
 (.0ژنومی همرديف گرديدند )شکل 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
های پیش رو برای نژاد سیستانی  گانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیت انفرادی نوکلئوتیدهای خوانشهای ده خلاصه نتايج آزمون  -1شکل 

 خالص
Figure 1. Summary of the results of ten quality-control tests and individual quality tests of the nucleotide of the 

forward readings for the pure Sistani breed 
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ی  های پیش رو برای آمیخته انفرادی نوکلئوتیدهای خوانش های ده گانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیتخلاصه نتايج آزمون  -2شکل 
 سیستانی و هلشتاين

Figure 2. Summary of the results of ten quality-control tests and individual quality tests of the nucleotide of the 
forward readings for cross-breeding of Sistani and Holstein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ی  های پیش رو برای آمیخته های ده گانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیت انفرادی نوکلئوتیدهای خوانشنخلاصه نتايج آزمو -5شکل 
 سیستانی  و مونت بیلیارد

Figure 3. Summary of the results of ten quality-control tests and individual quality tests of the nucleotide of the 
forward readings for cross-breeding of Sistani and Monte Billiard 
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ی سیستانی  های پیش رو برای آمیخته خلاصه نتايج آزمونهای ده گانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیت انفرادی نوکلئوتیدهای خوانش -0شکل 
 و سیمنتال

Figure 4. Summary of the results of ten quality-control tests and individual quality tests of the nucleotide of the 
forward readings for cross-breeding of Sistani and Simmental 

 
 ها SNPشناسایی 

بعد از کنترل کیفیت و چند مرحله فیلتر نمودن بر روی     
های  د خالص سیستانی، آمیختههای نژا ترانسکريپتوم نمونه

سیستانی و هلشتاين، سیستانی و مونت بیلیارد و سیستانی و 
 150213و  165562، 111402، 132016ترتیب  سیمنتال، به

 تک نوکلئوتیدی يافت شد.  چندشکلی
های تک نوکلئوتیدی کشف شده برای   تعداد چندشکلی   

مونت  آمیخته سیستانی و هلشتاين و آمیخته سیستانی و
های تک نوکلئوتیدی کشف شده در  بیلیارد بیشتر از چندشکلی

باشد.  آمیخته سیستانی و سیمنتال و نژاد سیستانی خالص می
گری نژاد  اين امر احتمالا بواسطه اين است که آمیخته

سیستانی با نژادهای هلشتاين و مونت بیلیارد باعث افزايش 
 ی همرديفی دروتیدی شده است. براهای تک نوکلئ چندشکلی

سخت گیرانه اعمال گرديد. هدف  تنظیمات  tophat2برنامه 
از در نظر گرفتن اين تنظیمات اين بود که به علت عدم 
انطباق بین نوکلئوتیدهای واقع بر ترانسکريپتوم هر تیمار و 
ژنوم مرجع، همرديفی انجام نشود. در نتیجه، در فرآيند  کشف 

ها به  اين عدم انطباق تک نوکلئوتیدی، تمامی  چندشکلی
تک نوکلئوتیدی در نظر گرفته نخواهند شد.   عنوان چندشکلی

ضمناً، اجرای تنظیمات  اعمال شده سبب  پايین آمدن نسبی 
(. با بررسی 1درصد همرديفی و مکان يابی نیز گرديد )جدول 

به طول  های تک نوکلئوتیدی نسبت تعداد چندشکلی
داری بین تعداد  نیها مشخص شد ارتباط مع کروموزوم
های تک نوکلئوتیدی کشف شده و طول  چندشکلی
ها وجود ندارد. برای نمونه در آمیخته سیستانی و  کروموزوم

هلشتاين، کروموزوم شماره بیست و پنج که کوتاهترين 
جفت باز طول دارد تعداد قابل  02140114کروموزوم است و 
ر شرايطی ( دارد. د0343تک نوکلئوتیدی )  توجهی چندشکلی

جفت باز که  131551461با طول  1که کروموزوم شماره 
ترين کروموزوم در ژنوم گاو است و تقريبا سه برابر  طولانی

جايگاه  3611تعداد کرموزوم بیست و پنج طول دارد، 
باشد. نتايج بالا بیانگر  تک نوکلئوتیدی را دارا می  چندشکلی

ژنوم با يک  اين است که در نهايت رونويسی از تمام طول
گیرد. به  گستردگی يکسان و با پوششی سراسری صورت نمی

های  بیانی ديگر، ممکن است تعدادی از نقاط حامل ژن
های مورد  هايی هستند که برای نمونه کانديدای بیشتر و يا ژن

ها  بررسی از اهمیت بیشتری برخوردار بوده است. در اين نمونه
ت بیشتری صورت رونويسی در آن مناطق  با عمق و شد

گرفته و در نهايت اين مناطق سهم بیشتری از کل 
باشند. بنابراين  ترانسکريپتوم اسمبل شده را دارا می

های تک نوکلئوتیدی موجود در اين نقاط دارای  چندشکلی
لذا بعد از فیلتر همچنان در لیست  ،اند بیشترين فراوانی بوده

 يسی شده و پوششتر نقاط رونو اند. آنالیز دقیق باقی مانده

ترانسکريپتومی اين نقاط ممکن است شناخت بیشتری از بیان 
 های مورد بررسی افزايش دهد. ها و تنظیم آن در نمونه ژن
در پژوهشی با رويکرد شناسايی چند شکلی تک     

نوکلئوتیدی در ترانسکريپتوم هفت نمونه شیر حاصل از توالی 
های بیان  نده ژنگاوهای هلشتاين و نقاط کدکن cDNAيابی 

تعداد    RNA-seqشده در طی شیردهی با استفاده از فناوری 
چند شکلی تک نوکلئوتیدی کشف شد. در  جايگاه  55444

گام اول، آنالیز کشف چند شکلی تک نوکلئوتیدی، تعداد 
شناسايی شد که به علت همرديفی  SNPجايگاه  144150

ها نژاد هلشتاين بر روی ژنوم مرجع گاو هرفورد بود. اين  توالی
پژوهشگران نتايج اين تحقیق را بیانگر اين مطلب دانستند که 

 RNA-Seqگیری از فناوری  بررسی ترانسکريپتوم با بهره
روشی کارآمد و مقرون به صرفه برای شناسايی و فراخوانی 

 (.0) باشد تک نوکلئوتیدی میچند شکلی 
در پژوهشی با هدف فراخوانی چند شکلی تک نوکلئوتیدی     

بر روی دو جمعیت گوسفند  RNA-Seqبا استفاده از فناوری 
جايگاه چند شکلی تک نوکلئوتیدی  51131و  04011تعداد 
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 2جايگاه شناسايی شده در  31151کشف گرديد که تعداد 
ن تفاوتها در اين پژوهش با ساير جمعیت متفاوت بودند، که اي

های متفاوت، نوع بافت و  ها ممکن است به دلیل گونه پژوهش
، نظیر RNA-Seqساير عوامل موثر در بکارگیری فناوری 

 (21) ها باشد تعداد نمونه
شناسايی چند شکلی تک نوکلئوتیدی با استفاده از  فناوری     

RNA-Seq  در عضلهLongissimus thoracic  گوساله سه
چند  50516نر لیموزين انجام گرديد، که منجر به کشف 

درصد  33شکلی تک نوکلئوتیدی گرديد. که حدوداً 
تک نوکلئوتیدی در نواحی کدکننده بودند و   های چندشکلی

درصد منتج به تغییر يک اسیدآمینه شد. با در نظر  22حدودا ً 
ک ت  جايگاه چندشکلی 1041 ٬گرفتن تنظیمات سختگیرانه

درصد از آنها  11که  ،نوکلئوتیدی مختلف با دامنه اطمینان بالا
کشف  ،تک نوکلئوتیدی کدکننده ناهمگن بودند  چندشکلی

و مجموعه  RNA-Seqهای  گرديدند. در مجموع داده
های تک نوکلئوتیدی کدکننده شناسايی شده در اين   چندشکلی

گاو  منابع ژنومی موجود برای گاو و به خصوص برای ،پژوهش
تفاوتهای زيادی در  ،گوشتی را بهبود بخشید. همچنین

 ،لیموزين Longissimus thoracisهای بیان شده در  ژن
های تک   بويژه به شکل تعداد بسیار زيادی چندشکلی

توانند  وجود داشتند که احتمالاً می ،نوکلئوتیدی رمزگر ناهمگن
ت جهت بررسی سازوکارهای عامل تغییر پذيری ژنتیکی صفا

 (.3)  مرتبط با میزان کیفیت گوشت مثمر ثمر باشند
بررسی ترانسکريپتوم دو بافت کبد و کلیه در پنج  نژاد بز      

با هدف کشف تعداد زيادی چند شکلی تک نوکلئوتیدی 
مربوط با صفت انجام شد. پژوهشگران اين تحقیق پیشنهاد 

د جايگاه چن 12401و  61311نمودند با بررسی نوع و ماهیت 
ترتیب در کبد و کلیه، شکلی تک نوکلئوتیدی کشف شده، به

هش های کشف شده در اين پژو چند شکلی تک نوکلئوتیدی
مرجعی جهت مطالعات پويش کل ژنوم در بز و نیز  تواند می

های چند شکلی تک نوکلئوتیدی با  منظور طراحی آرايه هب
 (.11) تراکم بالا برای اين گونه مورد استفاده قرار گیرند

منظور کشف و فراخوانی چند شکلی تک  در پژوهشی به    
های متفاوت بیان شده بین دو  نوکلئوتیدی بر روی توالی ژن

 103005و  35101ترتیب جمعیت گاو هلشتاين و کلیستانی به
 20بر روی ترانسکريپتوم شناسايی شد. که تعداد   SNPمورد 
ی بر روی مورد در کلیستان 103در هلشتاين و  SNPمورد 
 اشتنددژن متفاوت بیان شده قرار  01ژن از مجموع  25توالی 

(16.) 

 
 تعداد  چند شکلی تک نوکلئوتیدی شناسايی شده به تفکیک هر کروموزوم -1جدول 

Table 1. Number of single nucleotide polymorphisms identified separately for each chromosome 

 مطول کروموزو کروموزوم
 )جفت باز(

SNP  های کشف شده در نژاد
 خالص سیستانی

SNP  های کشف شده در
 آمیخته سیستانی و هلشتاين

SNP  های کشف شده در
آمیخته سیستانی و مونت 

 بیلیارد

SNP  های کشف شده
در آمیخته سیستانی و 

 سیمنتال

1 131551461 1515 3611 6621 3310 
2 151464020 6151 3144 6131 3161 
5 121054043 1253 6420 6104 1410 
0 124121611 3115 3661 0115 0241 
3 121111020 6112 1643 1133 6312 
6 111031156 0101 0116 0311 0411 
1 112651631 1521 1100 1412 6601 
1 115510156 3112 3610 0611 5614 
1 143141234 0211 5626 5531 2016 
14 140543416 3615 0141 0112 0633 
11 141514165 6146 1521 1260 1211 
12 11165123 5623 5553 5051 5243 
15 10204534 3116 6402 6054 3510 
10 10601514 5151 5552 5163 5254 
13 13216616 0142 0510 0321 5111 
16 11120611 0353 0131 0024 0211 
11 13131316 0620 0115 3101 0121 
11 66440425 3116 1326 1115 6011 
11 60431031 3662 1245 1511 1601 
24 12402633 2110 2543 2336 1012 
21 11311416 0215 3411 3115 0455 
22 61053110 0531 0162 3115 5151 
25 32354462 0122 0611 0311 3455 
20 62110154 2146 2211 2121 2245 
23 02140114 0144 0343 6311 3152 
26 31611060 2111 2641 5215 2615 
21 03041142 2431 1141 2041 1651 
21 06512306 2305 2241 2104 2165 
21 31343220 5611 0326 3460 0113 

 0116 1255 52011 14511 131551115 باقی ژنوم
 150213 165562 111402 132016 2614022211 مجموع
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 تک نوکلئوتیدی  انواع چندشکلی  -2 جدول
Table 2. Types of single nucleotide polymorphs 

 SNPانواع 
 نژاد

 سیستانی خالص
 آمیخته

 سیستانی و هلشتاين
 آمیخته

 مونت بیلیارد-سیستانی
 آمیخته

 سیمنتال -سیستانی

تعداد  درصد SNPتعداد  درصد SNPتعداد  درصد SNPتعداد  
SNP 

 درصد

A/C 212 26/5 511 53/5 313 34/5 001 51/5 
C/A 535 20/0 031 10/5 141 20/0 011 11/5 
A/T 241 34/2 220 11/1 211 61/1 262 11/1 
T/A 255 11/2 616 11/3 541 10/1 231 11/1 
C/G 531 54/0 361 13/0 124 16/0 614 61/0 
G/C 516 11/5 330 60/0 145 11/0 311 03/0 
G/T 511 10/5 01 0/4 653 11/5 013 10/5 
T/G 213 00/5 511 20/5 351 22/5 011 60/5 
C/T 1133 15/21 2066 14/24 5504 42/24 2031 62/11 
T/C 1230 54/13 1112 22/13 2614 41/16 2211 56/11 
A/G 1231 13/13 1151 21/16 2644 31/13 2200 11/11 
G/A 1612 26/24 2000 32/24 5561 26/24 2366 03/11 

 144 15111 144 16666 144 11144 144 1213 مجموع
 

به جايگزينی Ts نسبت جايگزينی نوکلئوتیدی عملکردی      
برای نژاد سیستانی خالص و آمیخته Tv غیرعملکردی 

در آمیخته سیستانی و  ،36/2سیستانی مونت بیلیارد برابر 
بود  63/2و در آمیخته سیستانی و هلشتاين  60/2سیمنتال 
 همکاران(. اين نتايج با نتايج پژوهش ورکوهی و 2)جدول 

( بر روی ترانسکريپتوم گاوهای هلشتاين آمريکا و 11) 
کلیستانی پاکستان تطبیق دارد. امکان اينکه جايگزينی 

نسبت به جايگزينی نوکلئوتیدی Tv  ئوتیدی غیرعملکردیلنوک
توالی اسید آمینه پروتئین را تغییر دهد بیشتر  ،Ts عملکردی 

یر اسیدآمینه یتغتواند باعث  است. هر دو مدل جايگزينی می
های بیوشیمیايی محصولات پروتئینی  شوند. در حالیکه تفاوت

مرتبط با آنها برای جايگزينی نوکلئوتیدی غیرعملکردی بیشتر 
است. با توجه به اينکه جايگزينی نوکلئوتیدی غیرعملکردی 

اثر  ،است  DNAسبب تغییرات گسترده در شکل رشته 
رهای رونويسی و در بیشتری بر روی چگونگی اتصال فاکتو

های ديده شده کوچک  نهايت بیان ژن دارد. هر چند تفاوت
هستند اما اين مشاهدات يک ويژگی جديد بنیادی را در 

دهند. انحرافات ايجاد شده در  تغییرات تنظیمی نشان می
 نشان دهنده انتخاب تکاملی ژن است. Ts/Tvنسبت 

 وریدر مجموع نتايج اين مطالعه تايید نمود که فنا
 RNA-Seq  روشی موثر، اقتصادی و کارآمد برای شناسايی

های  SNPاست و دلیل اختلاف تعداد  SNPهای جايگاه
شناسايی شده در اين مطالعه و مطالعات مذکور احتمالاً ناشی 

ها، نژادها، نوع بافت مورد ارزيابی، و ساير  از تفاوت گونه
ظیر تعداد ن  RNA-Seqعوامل و فاکتورهای موثر در ارزيابی 

باشد. تفاوت بیان بین دو آلل در يک موقعیت تک  ها می نمونه
نوکلئوتیدی، احتمالا بخش زيادی از واريانس بین نژاد 

های آن با نژادهای نر خارجی  سیستانی خالص و آمیخته
 کند و  )هلشتاين، سیمنتال و مونت بیلیارد( را  توجیه می

 های فنوتیپی شده است.  زمینه ساز تفاوت
 

 تشکر و قدردانی
از موسسه تحقیقات علوم دامی کشور که ما را در      

های مورد نیاز اين پژوهش کمک نمودند  دسترسی به داده
 انی را داريم. دکمال تشکر و قدر
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Breeding between Indus cows and Taurus cows in the Sistan 
region of Iran has been done in recent years through the use of liquid sperm, frozen sperm, or 
foreign bulls. There are few studies in Iran on the effects of interbreeding programs on Sistani 
cattle. The present study was performed to identify mononucleotide polymorphisms (SNPs) 
based on RNA-Seq data in purebred Sistani cows and its crosses with three foreign breeds of 
Holstein, Simmental, and MonteBilliarde cows. 
Material and Methods: In this study, RNA-Seq data were used for pure Sistani, Sistani and 
Holstein, Sistani and Montebeliarde, Sistani and Simmental cattle. For this purpose, first of the 
tail vein of purebred cattle mixed with Holstein, Simmental, and MonteBilliarde. (4 treatments 
and for each treatment two biological replications) in the same environmental, nutritional, and 
managerial conditions located in the breeding center of Sistani cattle in Zabol. blood was drawn. 
Results: SNP discovery analysis was performed on transcriptome using SAMtools software 
package, which led to the discovery of 152496, 177042, 134285, and 163362 SNPs in pure 
Sistani breeds and its crosses with three foreign breeds of Holstein, Simmental, and 
Montebeliarde bulls. In this study, there was no direct relationship between the number of SNPs 
identified and the length of chromosomes. Also, 12 types of SNPs were identified, of which 
four types were transition and eight types were transversion. The most common known SNPs 
were transition which was 71.84% in pure Sistani, 72.65% in Sistani and Holstein, 72.60% in 
Sistani and Simmental, and 71.94% in Sistani and MonteBilliarde. 
Conclusion: Overall, the results of this study confirmed that RNA-Seq technology is an 
effective, economical, and efficient method for identifying SNP loci. Factors influencing RNA-
Seq evaluation are such as the number of samples. 
 
Keywords: Cross-breeding, Nucleotide transition, RNA-Seq, Single Nucleotide Polymorphisms  
                    (SNP) discovery, Transcriptome  
 
 


