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 کوهانه ایرانی در شترهای تک Xهای انتخاب بر روی کروموزوم  شناسایی نشانه

 یابی کل ژنوم توالیهای  با استفاده از داده 
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 161 تا 111صفحه: 

 
 چکیده مبسوط 
با این حال آثاری از کوهانه صورت نگرفته است،  رهای تکهای دامی، انتخاب مصنوعی شدیدی روی شت بسیاری از گونه هرچند برخلاف مقدمه و هدف:

های جدید و توسعه  با پیشرفت تکنولوژی های انتخاب روی ژنوم شترها جستجو کرد. توان به عنوان نشانه انتخاب طبیعی و انتخاب توسط انسان را می
در شترهای  Xهای انتخاب روی کروموزوم  هدف این مطالعه شناسایی نشانه. انجام شودتواند با دقت بالایی  یکی، شناسایی این نواحی میابزارهای بیوانفورمات

 یابی کل ژنوم بود. های توالی کوهانه ایرانی با استفاده از داده تک

کوهانه  کوهانه ایرانی به عنوان جمعیت هدف و همچنین هشت نمونه شتر تک تک  های ژنومی شش شتر از داده ،مطالعهاین برای انجام  ها: مواد و روش
صورت پذیرفت. برای انجام این  XP-EHHو  Fstهای انتخاب با استفاده از دو روش  جزیره عربستان به عنوان جمعیت مرجع استفاده شد. شناسایی نشانه شبه
به بودند،  XP-EHHو  ZFst امین صدک توزیع 99بالاتر از  های ژنومی که دارای نمره استفاده شد و پنجره kb 21و اندازه قدم  kb 14 از اندازه پنجره ،آنالیز

ی موجود در این نواحی استفاده شد. آنالیز ژن آنتولوژی روی ها ژنبرای استخراج  BEDtoolsاز برنامه  های انتخاب احتمالی در نظر گرفته شدند. عنوان نشانه
  .انجام گرفت g:Profilerی مذکور با استفاده از برنامه ها ژن

شترهای  Xکروموزوم  رویی تحت انتخاب مثبت ها ژنبه عنوان  XP-EHH و Fstژن با استفاده از روش  22و  18 به ترتیب ،براساس نتایج ها: یافته
سزایی در بین عبارات  کوهانه ایرانی شناسایی شدند. نتایج به دست آمده از آنالیز ژن آنتولوژی نشان داد که عبارات مرتبط با متابولیسم چربی سهم به تک

به سطح بالای اشعه ماورای بنفش در شرایط  در مقاومت شترها بودند که AWAT2و  DGAT2L6ی مهم شناسایی شده، ها ژندار شده دارند. از جمله  معنی
معنادار در این  KEGGتنها مسیر  کند. که در ساخت کلسترول دخیل است، احتمالا به باروری در نرها کمک می NSDHLهمچنین ژن  .دارندبیابانی نقش 

 بود. Aمطالعه مربوط به متابولیسم ویتامین 
راستای کوهانه ایرانی در  شترهای تکمرتبط با متابولیسم چربی، رفتار و مقاومت به اشعه ماورای بنفش در ی ها ژنرسد انتخاب  به نظر می گیری: نتیجه

های ژنومی این حیوانات  رسد شناخت ویژگی بدلیل عدم انجام اصلاح نژاد روی شترها، به نظر می ها و شرایط سخت بیابانی بوده است. تعامل با انسان
 نژادی در نظر گرفته شود. های اصلاح نیاز در زمینه طراحی استراتژی  تواند به عنوان یک پیش می

 

 پذیری ، عادتانتخاب مثبت، باروری، متابولیسم چربی، کروموزوم جنسی های کلیدی: واژه
 

 مقدمه
به  سال پیش و 8444-0444کوهانه در حدود  شترهای تک   

(. هرچند 1احتمال زیاد در شبه جزیره عربستان اهلی شدند )
این گونه حیوانی مانند دیگر حیوانات اهلی از جمله، گاو، 

های مصنوعی شدید قرار نگرفته  گوسفند و طیور تحت انتخاب
توسط انسانها در کنار انتخاب   اما با این حال، انتخاب ،است

م این حیوانات به جای های بر روی ژنو طبیعی، آثار و نشانه
یابی کل ژنوم  توالی هایی مانند گذاشته است. توسعه تکنولوژی

به محققان این کارآمد، ابزارهای بیوانفورماتیکی ایجاد در کنار 
ها را شناسایی کرده و به  تا این نشانهامکان را داده است 

ها که از آنها با عنوان  بررسی آنها بپردازند. این نشانه
شود، تا حدود زیادی نشانگر سلیقه  انتخاب یاد می های نشانه

انتخابی و مدیریتی در مناطق مختلف جهان و همچنین 
از آنجایی که انتخاب، آثار  باشد. های مختلف می امضای اقلیم

گذارد، لذا  های اتوزومی و جنسی می متفاوتی روی کروموزم
ا به ه های انتخاب در این دو گروه از کروموزم شناسایی نشانه

به  مطالعات مختلفی  .(84) پذیرد صورت جداگانه صورت می
های جنسی  با کروموزم صفات اقتصادی مرتبطو  ها ژنبررسی 

ای روی  ، به عنوان مثال مطالعهاند پرداختهو اتوزومی 
ی مرتبط با ها ژندر طیور نشان داد که  Zکروموزوم 

ی مهمی هستند ها ژنجزء و چربی شکمی متابولیسم چربی 

همچنین جستجوی (. 88اند ) قرار گرفته مثبت که مورد انتخاب
در گوسفند منجر به  Xهای انتخاب بر روی کروموزوم  نشانه

یی مرتبط با تولیدمثل و سیستم ایمنی شد ها ژنشناسایی 
های انتخاب  ای که به منظور شناسایی نشانه در مطالعه (.82)

ی ها ژننژاد بز اجرا شد، های اتوزومی چند  در کروموزوم
 ,IRF4مرتبط با صفات اقتصادی از جمله رنگ پوشش )

EXOC2, RALY, EIF2S2  وKITLG( رشد ،)LDB2 و )
 (.11( شناسایی شدند )KHDRBS2تولیدمثل )

های انتخاب در  مطالعه در مورد شناسایی نشانهسه تاکنون 
با کوهانه و دوکوهانه  های اتوزومی شترهای تک کروموزم

، 2419در سال  انجام گرفته است.های ژنومی  استفاده از داده
صورت گرفت که سودانی کوهانه  ای روی شترهای تک مطالعه

های تحت انتخاب مثبت در شترهای  برخی از جایگاه
شناسایی شده به عنوان (. نواحی 8را نشان داد )کوهانه  تک

پذیری به مناطق بیابانی،  بیشتر با عادتهای انتخاب،  نشانه
 1صفات مربوط به شیردهی، هموستازی انرژی و کندروژنز

( 24ای دیگر ) در مطالعه)توسعه غضروفی( در ارتباط بودند. 
روی شترهای دوکوهانه اهلی چینی، از چهار جمعیت شتر 

ی برای شناسایی نواحی تحت انتخاب مثبت استفاده شد. چین
( در THOC2و  GRIA3 ،XIAPبه طور کلی سه ژن )

ی تحت انتخاب ها ژن ها دو جمعیتی، به عنوان تمامی مقایسه

1- Chondrogenesis 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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مثبت برای شترهای دوکوهانه چینی شناسایی شدند. ژن 
GRIA3  یک گیرنده نوروترانسمیتر است که در یادگیری و

و احتمالا به قدرت مسیریابی شترها مربوط  حافظه تاثیر دارد
و ایمنی نقش دارد  DNAدر پاسخ به آسیب  XIAP. ژن باشد

زای  به شتر برای تحمل شرایط سخت و آسیب و احتمالا
نیز در توسعه و ایجاد  THOC2کند. ژن  بیابان کمک می

مطالعه خلخالی  پردازد. صبی به ایفای نقش میسیستم ع
( روی شترهای تک و دوکوهانه 18،12ایوریق و همکاران )

که در مقابله با سرما  ZNF516ایرانی نیز نشان داد که ژن 
ی انتخاب شده در شترهای دوکوهانه ها ژندخیل است، جزء 

باشد که احتمالا به دلیل سبک زندگی عشایر  ایرانی می
کوه سبلان( به اطراف ندگی در مناطق مرتفع شاهسون )ز

؛ چرا که این سبک از این شترها باشد دهندگان وان پرورشعن
نشینی، شترهای دوکوهانه ایرانی را در طی  زندگی کوچ

 .دهد های زیادی از سال در معرض دماهای پایین قرار می ماه
ی مرتبط با متابولیسم ها ژنکوهانه ایرانی نیز  در شترهای تک

و  DLG1, IMMP2L(، تولیدمثل )BDH1انرژی )
FRASIحافظه ،) ( بلند مدتGRIA1 عملکرد کلیه ،)

(SLC12A1( و ایمنی )SOCS2, JAK1, NRROS  و
SENP1 ی تحت انتخاب مثبت، شناسایی ها ژن( به عنوان

شدند. محققان مطالعه مذکور عنوان کردند که انتخاب ژن 
یرانی کوهانه ا ی تکمرتبط با حافظه طولانی مدت در شترها

مربوط باشد. از آنجایی  تواند به سبک پرورشی این شترها می
های مرکزی ایران به عنوان  که رهاسازی شترها در بیابان

، لذا رود به شمار میترین سبک پرورشی در این مناطق  عمده
تواند به شترها برای یافتن  انتخاب ژن مرتبط با حافظه می

یابی و بازگشت به خانه  بع آب، جفتهای حاوی غذا، منا مکان
 کمک کند. 

های  با وجود انجام مطالعات مرتبط با شناسایی نشانه   
(، 82هایی مانند گوسفند ) انتخاب در کروموزم جنسی گونه

ای بر روی  (، مطالعه88( و طیور )29(، سگ )22خوک )
کوهانه انجام نشده است. در  کروموزوم جنسی در شترهای تک

های ژنومی چند نمونه شتر  حاضر با استفاده از دادهتحقیق 
کوهانه ایرانی به عنوان جمعیت هدف و شترهای  تک
 ره عربستان به عنوان جمعیت مرجع،جزی کوهانه از شبه تک

 Xهای انتخاب در کروموزوم  به شناسایی و بررسی نشانه اقدام
ی ها ژنهمچنین شناسایی  .پرداخته شددر شترهای ایرانی 

تواند در مطالعه  د در این نواحی و بررسی عملکرد آنها میموجو
اثر اقلیم و انتخاب مصنوعی بر کروموزوم جنسی شترهای 

 ایرانی موثر باشد.
 

 ها مواد و روش
 در ژنوم مرجع 1ها ا و نگاشت خوانشه نمونه

نفر شتر  6یابی شده کل ژنوم مربوط به  های توالی از داده   
جزیره  کوهانه از شبه نفر شتر تک 3کوهانه ایرانی و  تک

( برای 9/11)نسخه  FastQCعربستان استفاده شد. برنامه 
یابی شده مورد استفاده قرار  های توالی سنجش کیفی داده

 Slidingها، از رویه  گرفت. سپس برای پیرایش کیفی داده

Windows (5:20)  برنامه  89/4نسخهTrimmomatic (0 )

های  بهره گرفته شد. در این برنامه و به منظور حذف آلودگی
به  ILLUMINACLIPها، گزینه  آداپتوری برخی از نمونه

هایی که  خط دستوری برنامه اضافه شد. در نهایت توالی
 04معیارهای فیلتراسیون را گذرانده بودند و طول آنها بالای 

باز بود، برای آنالیزهای بعدی انتخاب شدند. در گام بعدی، 
نسخه در  memهای پیرایش شده با استفاده از الگوریتم  داده
مربوط به شتر (، در ژنوم مرجع 19) BWAبرنامه  12/2

برنامه ( نگاشته شدند. GCF_000803125.2کوهانه ) تک
Picard (http://broadinstitute.github.io/picard ) برای

های دو نسخه شده  خوانشحذف و سپس  منظم کردن
(Duplicated Reads )های  فایلBAM  تولیدی در مرحله

از دو رویه  در نهایت، .، اجرا شدقبل
"RealignerTargetCreator"  و"IndelRealigner" 

همترازی برای GATK (28 )برنامه  2/8نسخه در موجود 
 شد.استفاده ها )ایندل(  مجدد در اطراف حذف/درج

 ها شناسایی و پالایش واریانت
برنامه  "HaplotypeCaller"در این مطالعه، از الگوریتم    

GATK  و با استفاده از گزینه"-ERC GVCF"  به منظور
های مورد  برای هر یک از نمونه gVCFهای  تولید فایل

ابزار  با کمک مطالعه استفاده شد. در گام بعدی،
"GenotypeGVCFs"  برنامهGATK ، ،به طور همزمان

نمونه شتر مورد مطالعه،  10ها برای هر  شناسایی واریانت
های  حاوی واریانت VCFصورت گرفته و نهایتا یک فایل 

شناسایی شده از  هایSNP د. در ادامه،ایجاد گردیخام، 
، BCFtoolsهای  و با استفاده از برنامه ها جدا گردیده ایندل

VCFtools  وGATK .برای  مورد پالایش کیفی قرار گرفتند
شامل  ی شناسایی شده، از پارامترهاییهاSNP کیفی پالایش

QD < 2 ،FS > 60 ،MQ < 40 ،MQRankSum < -

12.5 ،ReadPosRankSum < -8  وSOR > 3 ،cluster-

size 3  وcluster-window-size 10 نهایت. در استفاده شد ،
SNP های دو آللی با فراوانی آلل مینور بزرگتر یا مساوی با

درصد افراد دارای ژنوتیپ مشخص  34که حداقل در  41/4
برای . (12) قرار گرفتندحذف  مورد بودند، حفظ شده و مابقی

های موجود در کروموزوم جنسی SNPادامه آنالیزها، فقط از 
 استفاده شد.( X)کروموزوم 

 های انتخاب شناسایی نشانه
شترهای  Xکروموزم های انتخاب در  برای شناسایی نشانه   

( و Fstشاخص تمایز جمعیت ) کوهانه ایرانی، از دو روش تک
 تلاقیهموزیگوسیتی هاپلوتایپی بسط داده شده جمعیت 

(XP-EHH)  با اندازه پنجرهkb14  و اندازه قدمkb21 
 XP-EHHدر هر پنجره و نمره  Fstاستفاده شد. محاسبه 

 VCFtoolsهای  ، به ترتیب با استفاده از برنامهSNPبرای هر 
 در مطالعه کنونی،( انجام گرفت. 82) Selscan 4/2نسخه  و

با  2هاپلوتایپی( برای فازبندی 6) Beagleبرنامه  2/1نسخه 
 شد.اجرا  iterations=20و  burnin=5های  استفاده از گزینه

در آنالیز به هر دو روش مذکور، شترهای ایرانی به عنوان 
جزیره عربستان به عنوان  جمعیت هدف و شترهای شبه

 XP-EHHسازی  جمعیت مرجع در نظر گرفته شدند. نرمال
موجود  normبا استفاده از برنامه  SNPمحاسبه شده برای هر 

1- Reads                                                                                                                                          2- Haplotype phasing 

 
 یتو نعمت هدا یوریقا یخلخال رضا
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صورت گرفته و سپس میانگین این نمرات  Selscanدر بسته 
محاسبه شد.  kb21و همپوشانی  kb14هر پنجره با اندازه در 

نیز با  ZFstهای محاسبه شده در هر پنجره به Fstتبدیل 
در فرمول . انجام گرفت ZFst = (Fst – μFst)/σFst فرمول

به ترتیب میانگین و انحراف معیار  σFstو  μFstمذکور، 
باشند. لازم به ذکر است که  ها می در تمام پنجره Fstمقادیر 
برای کاهش شناسایی نتایج  SNP 0های با کمتر از  پنجره

هایی که  . نهایتا پنجرهقرار گرفتند حذفمورد مثبت کاذب، 
درصد بالایی دامنه اعداد  1آنها در  XP-EHHو  ZFst نمره

در  های احتمالی انتخاب مثبت قرار داشتند، به عنوان نشانه
 .(23) شترهای ایرانی انتخاب شدند

نویسی مناطق تحت انتخاب مثبت و آنالیز ژن  حاشیه
 آنتولوژی

BEDtools (29 )برنامه  1/22/2در مطالعه حاضر از نسخه    
( ها ژن)حاوی اطلاعات مربوط به جایگاه و نوع  GTFو فایل 

نویسی مناطق شناسایی  برای حاشیه مربوط به ژنوم رفرنس،
به  و های انتخاب در ژنوم شترهای ایرانی شده به عنوان نشانه

ی موجود در این نواحی، استفاده شد. ها ژنشناسایی  منظور
 g:Profiler، برنامه تحت وب مذکوری ها ژنپس از شناسایی 

شد. آنالیز  جراا KEGGبرای آنالیز ژن آنتولوژی و مسیرهای 
های  گروهرا در  ها ژنبندی  طبقهامکان ، ولوژیژن آنت

روابط و  ستدرک دربه ما در و عملکردی فراهم کرده 
ژن آنتولوژی عبارات را در  آنالیز. کند کمک میعملکرد آنها 

( و CC(، جایگاه سلولی )BPسه دسته فرآیندهای زیستی )
کند. برای شناسایی  بندی می ( کلاسMFعملکرد مولکولی )

از آستانه  KEGGعبارات معنادار ژن آنتولوژی و مسیرهای 
p-value  تصحیح شده )با استفاده از روشBenjamini-

Hochberg استفاده شد. 41/4( کمتر و مساوی 
 

 نتایج و بحث
های شناسایی شده برای SNPدر مطالعه حاضر، تعداد    

نمونه شتر بعد از انجام پالایش کیفی  10در  Xکروموزوم 
با توجه  بود. 141192های شناسایی شده، برابر با  روی واریانت

کوهانه،  شتر تکباز( در  121030328) Xبه طول کروموزوم 
تراکم  شناسایی شد. SNPنوکلئوتید، یک  1244به ازای هر 

SNP  در کروموزومX کوهانه نسبت به کل ژنوم  شترهای تک
بودن  تر تواند به خاطر کوچک که احتمالا می( 16) متر بودک

های جنسی در مقایسه با  اندازه جمعیت موثر برای کروموزوم
 (.3های اتوزومی باشد ) کروموزم

کوهانه  شترهای تک Xهای انتخاب در کروموزوم  نشانه    
مورد شناسایی  XP-EHHو  Fstایرانی با استفاده از دو روش 

 ZFst س حد آستانه تعریف شده برای مقادیرقرار گرفت. براسا
پنجره  02 ، در هر دو روش تعدادXP-EHH (98/1)( و 31/8)

های انتخاب احتمالی شناسایی شدند  به عنوان نشانهژنومی 
 (.1)شکل 

 
کوهانه ایرانی با استفاده از  در شتر تک Xهای انتخاب در کروموزم  عنوان نشانهشناسایی شده بهژنومی نمودار منهتن پلات نواحی  -1شکل 

 ها است دهنده حد آستانه معنادار برای هر یک از روشقرمز نشان)ب(؛ خط  XP-EHH)الف( و  ZFstروش 
Figure 1. Manhattan plot of identified genomic regions as selection signatures on the X chromosome in Iranian 
dromedary camel using ZFst (a) and XP-EHH (b) methods; the red line indicates significant threshold for each 

methods 
 

های  نویسی این نواحی )نشانه نتایج بدست آمده از حاشیه  
ژن کدکننده پروتئین به  22و  18انتخاب( نشان داد که تعداد 

و  ZFstهای  ترتیب در نواحی شناسایی شده بوسیله روش
XP-EHH .ژن  89انجام آنالیز ژن آنتولوژی روی  وجود دارد

وش )یک ژن مشترک( منجر به شناسایی شده توسط دو ر
 MFو  BPعبارت ژن آنتولوژی معنادار در دو گروه  12 یافتن

 شد. KEGG( و یک مسیر 1)جدول 
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 کوهانه ایرانی شترهای تک Xهای انتخاب در کروموزوم  عنوان نشانهبهی شناسایی شده ها ژنروی نتایج ژن آنتولوژی  -1جدول 
Table 2. Gene ontology results on identified genes as selection signatures on the X chromosome in Iranian dromedary  
              camels 

 تصحیح شده p-value تعداد ژن عبارت کلاس
BP GO:0006640 2 416/4 
BP GO:0046462 2 416/4 
BP GO:0006639 8 416/4 
BP GO:0006638 8 416/4 
BP GO:0006821 8 412/4 
BP GO:0046463 2 483/4 
BP GO:0015698 8 483/4 
BP GO:0046460 2 483/4 
BP GO:0006820 0 483/4 
MF GO:0032795 1 402/4 
MF GO:0016917 2 402/4 
MF GO:0072545 1 402/4 
MF GO:0050252 1 402/4 
MF GO:0004890 2 402/4 
MF GO:0035643 1 402/4 
MF GO:0072544 1 402/4 
MF GO:0016747 8 409/4 

 
معنادار شده در این مطالعه، شش عبارت  BPاز نه عبارت   

با توجه به محیط زندگی مرتبط با متابولیسم چربی بودند. 
باشد، متابولیسم چربی  غذا می شترها که در شرایط بیابانی و کم

یکی از فرآیندهای بسیار حیاتی در زندگی شترها به شمار 
رود. معنادار شدن این عبارات در شترهای ایرانی به معنای  می

جزیره عربستان  اهمیت پایین متابولیسم چربی در شترهای شبه
به این معنا است که ممکن است لیست متفاوتی نیست، بلکه 

ی دخیل در متابولیسم چربی در شترهای مناطق ها ژناز 
مورد انتخاب  ،ای مختلف و با توجه به شرایط اقلیمی و تغذیه

که در  AWAT2و  DGAT2L6دو ژن  مثبت قرار گیرند.
و در این مطالعه نیز در متابولیسم چربی پوست دخیل هستند 

ی موثر در ها ژنجز ی تحت انتخاب مثبت بودند، ها ژن لیست
ای  (. سبوم ماده21روند ) تولید سبوم در پوست به شمار می

لیپیدهایی است که توسط غدد چربی پوست ترشح متشکل از 
آب از شده و در حفظ هموستازی پوست، جلوگیری از تبخیر 

،  تنظیم دمای بدن، مقاومت در برابر عوامل طریق پوست
ا و حفظ در برابر اشعه ماورای بنفش خورشید به ایفای ز بیماری

معنادار شده  BPاز جمله عبارات  (.20،22پردازد ) نقش می
 GABA receptorتوان به عبارت  در این مطالعه میمهم 

activity  اشاره کرد که شامل دو ژنGABRE  و
GABRA3 .های  جز خانواده گیرنده ها ژناین  بودGABA 

هستند که در عملکرد مغز و رفتارهایی مانند پاسخ و خاطره 
آزمایشی روی رفتار پاسخ ژنی به  (.12دخیل هستند ) ترس 

استرس در طیور اهلی )لگهورن سفید( و وحشی )قرمز جنگلی( 
یی هستند که ها ژنجز  GABAی خانواده ها ژننشان داد که 

بیانگر نقش این این یافته اند که  دستخوش تغییرات بیانی شده
شواهدی وجود دارد  (.14باشد ) در پاسخ به استرس می ها ژن

در رفتارهای پرخاشگرانه و آرام گاوها نیز دخیل  ها ژنکه این 
به طوریکه اند،  هشدن دچار تغییراتی شد بوده و در طی اهلی

در گاوهای نژاد لیدیا با رفتار  ها ژنسطح پایین بیان این 
(. احتمالا این 9باشد ) ای همبستگی میپرخاشگرانه آنها دار

در رفتارها و تعامل شترها با انسان دخیل هستند، هرچند  ها ژن
 باشد. برای اثبات این ادعا نیاز به مطالعات بیشتری می

، در رابطه با متابولیسم KEEGتنها عبارت معنادار مسیر 
(. یکی از Retinol Metabolismبود ) Aرتینول یا ویتامین 

بود که توسط هر  PNPLA4ی دخیل در این متابولیسم ها ژن
به عنوان ژن تحت انتخاب مثبت  XP-EHHو  Fstدو روش 

کوهانه ایرانی شناخته شد. این ژن در  برای شترهای تک
دخیل  Aگلیسریدها و متابولیسم ویتامین  هیدرولیز تری

باشد. این ویتامین و مشتقات آن، در بینایی، تنظیم رشد  می
سلولهای اپیتلیال، رشد بافت استخوانی، عملکرد سیستم ایمنی 

کننده تومور به ایفای نقش  ی سرکوبها ژنو فعال کردن 
همچنین نتیجه یک مطالعه نشان داد که  (.10پردازند ) می

غذایی در گاوهای با بهبود راندمان  Aمتابولیسم ویتامین 
( و خوک 81نژاد جرسی )های پروراری  گوساله(، 26گوشتی )

بر راندمان غذا از طریق  Aتاثیر ویتامین  ( ارتباط دارد.86)
دخالت این ویتامین در متابولیسم انرژی، اسیدهای چرب و 

 (.86شود ) های استروئیدی اعمال می هورمون
ی مهم شناسایی شده در مطالعه کنونی، ژن ها ژنیکی از    

NSDHL .نقص عملکرد این ژن باعث بروز سندروم بچه  بود
این ژن  شود که برای نوزادان پسر کشنده است. در انسان می

در ساخت کلسترول نقش دارد. از آنجایی که کلسترول یکی از 
رسد این  های جنسی است، به نظر می اجزای اصلی هورمون

د هورمون پروژسترون نقش داشته و همچنین در ژن در تولی
پردازد  به ایفای نقش میدر گاو نرخ بلاستوسیت و باروری 

ی ها ژنای دیگر نشان داده شد که این ژن جز  در مطالعه (.2)
دخیل در تولید استروئیدها بوده و احتمالا در باروری نرها نیز 

های مهم در  یکی دیگر از ژن (.81دارای نقش مهمی است )
بود که بر اساس شواهد علمی، در تنظیم  IGBP1این مطالعه، 

سیستم  Bهای  فعالیت پروتئین فسفاتاز، فعال کردن سلول
(. ژن مذکور که به 21باشد ) ایمنی و مرگ سلولی دخیل می

های تحت انتخاب در گاوهای شرق آفریقا  عنوان یکی از ژن
ر گرفته است، در تنظیم فعالیت سیستم نیز مورد شناسایی قرا

(. البته 2پردازد ) ایمنی ذاتی و اکتسابی نیز به ایفای نقش می
های مرتبط با ایمنی در یک جمعیت به معنای  انتخاب ژن

به نظر ها در جمعیت مورد مقایسه نیست.  ژناهمیت کمتر این 
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های  رسد انتخاب ژنهای مرتبط با ایمنی متفاوت در جمعیت می
زای گوناگونی باشد که در نقاط  تلف، در اثر عواملی بیماریمخ

های  مختلف جهان وجود دارند و منجر به انتخاب مثبت ژن
های مرتبط با فعالیت سیستم ایمنی  ژن (.13اند ) خاصی شده

هایی دیگر مانند  روی گونه های انتخاب، به عنوان نشانه
 .شده است ( نیز مشاهده11)ایرانی  ( و گاوهای1) گوسفندان

 

 گیری کلی نتیجه
ی ها ژننتایج بدست آمده از پژوهش حاضر نشان داد که    

ی با انتخاب مثبت در ها ژندخیل در متابولیسم چربی جزء 
د. از آنجایی باشن کوهانه ایرانی می شترهای تک Xکروموزوم 

کوهانه  ی مرتبط با چربی برای تمام شترهای تکها ژنکه 
در  ها ژنرسد، انواع مختلفی از این  لذا به نظر می ،اهمیت دارد

همچنین تحت انتخاب  مناطق مختلف، مورد انتخاب طبیعی و
قرار گرفته باشند. همچنین  توسط دامدارن پرورش دهنده شتر

از جمله  ،ی شناسایی شده در این مطالعهها ژناز بررسی دیگر 
و  ورشید، تحمل اشعه ماورای بنفش خی مرتبط با رفتارها ژن

توان چنین نتیجه گرفت که انتخاب مثبت این  می باروری

پذیری به شرایط نامساعد بیابانی و  در جهت عادت ها ژن
 رسد هرچند به نظر می همچنین تعامل با انسان بوده است.

اثبات این ادعا به مطالعات با تعداد بیشتر نمونه و همچنین 
)از جمله  های امیکس استفاده از سطوح دیگری از داده

های  از آنجایی که برنامه ( نیاز دارد.RNA-Seqهای  داده
اصلاح نژادی خاصی در شترهای ایرانی و غیرایرانی به مرحله 

تواند به  های ژنومی شترها می اجرا نرسیده، لذا شناخت ویژگی
های  عنوان یک گام ارزشمند در زمینه طراحی استراتژی

واقع، فهم مکانیسم  نژادی در نظر گرفته شود. در اصلاح
زمینه فرآیندهای آداپته شدن به محیط و  انتخاب، پس

تواند به  ی مهم در این رابطه، میها ژنهمچنین شناسایی 
 شترها در آینده نزدیک کمک کند.نژاد  مشی اصلاح ترسیم خط
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Although, unlike many livestock, no intense artificial selection 
has been made on dromedary camels, traces of natural selection along with selection by the 
human can still be found as selection signatures in the camel genome. Due to the development 
of new technologies as well as bioinformatics tools, the detection of these genomic regions can 
be done with high accuracy. This study aimed to identify the selection signatures on the X 
chromosome in Iranian dromedary camels using whole genome sequencing data.  
Material and Methods: For the present study, the genomic data from six Iranian dromedary 
camels were used as the target population and also eight samples of dromedary camels from the 
Arabian Peninsula as the reference population. Signatures of selection were identified using two 
methods, including Fst and XP-EHH. A window size of 50kb and a step size of 25kb were used 
for this analysis, and genomic windows with scores higher than the 99th percentile of ZFst and 
XP-EHH distribution were considered as putative selection signatures. BEDtools program was 
used to extract genes located in these regions. Gene ontology analysis was performed on 
mentioned genes using g: profiler program. 
Results: Based on the results, 13 and 27 genes identified using Fst and XP-EHH approaches as 
positively selected genes on the X chromosome in Iranian dromedary camels, respectively. The 
results of gene ontology (GO) analysis showed that terms related to fat metabolism have a 
significant contribution among the significant GO terms. Among the important identified genes, 
the genes of DGAT2L6 and AWAT2 may involve in the camel's resistance to high levels of 
ultraviolet radiation in desert conditions. Also, the NSDHL gene, which is involved in 
cholesterol biosynthesis, plays a role in male fertility. The only significant KEGG pathway in 
this study was related to vitamin A metabolism. 
Conclusion: It seems that the positive selection of genes related to fat metabolism, behavior and 
resistance to ultraviolet radiation in Iranian dromedary camels has been for interaction with 
humans and harsh desert conditions. Due to the lack of breeding programs on camels, it seems 
that knowing the genomic features of this species can be considered as a prerequisite for 
designing breeding strategies. 
 
Keywords: Adaptation, Fertility, Lipid metabolism, Positive selection, Sex chromosome  
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