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  چکیده
ت ویژه اي شناسایی تنوعات ساختاري مسئول تفاوتهاي فنوتیپی در حیوانات اهلی از نظر اقتصادي اهمی

ده از تکنیک استفادارد. یکی از دقیق ترین و جدیدترین رویکردهاي مورد استفاده در شناسایی این تنوعات، 
کلی به منظور شناسایی چندش فارس بومی هاي توالی یابی نسل جدید است. در پژوهش حاضر، ژنوم مرغ

مورد بررسی  یابی کل ژنومهاي تک نوکلئوتیدي و حذف و اضافه هاي کوتاه، با استفاده از داده هاي توالی
عیین ) مورد تHiseq 2000رکت ایلومینا (قرار گرفت. نمونه هاي مورد بررسی توسط سیستم توالی یابی ش

وتاه با ژنوم ، همردیفی توالی هاي کFastQCها توسط نرم افزار  داده توالی قرار گرفت. پس از بررسی کیفیت
مک کهاي تک نوکلئوتیدي و حذف و اضافه هاي کوچک به انجام و سپس چند ریختی BWAمرجع با برنامه 

ر این درصد بود. د 99هاي کوتاه با ژنوم مرجع بالاي مشخص شدند. درصد همردیفی توالی GATKبرنامه 
حذف و اضافه کوچک بدست آمد که کمترین  895378چند ریختی تک نوکلئوتیدي و  8858153مطالعه 

اوانی فر یگوسهتروز نوکلئوتیديتک هايچندریختی نتایج نشان داداگزونی مشاهده شد. مقدار آن در ناحیه 
ررسی تنوع زیاد جمعیت مورد ب دهندهنشان این که دارند چند ریختی هاي هموزیگوس به بیشتري نسبت

 پذیري تطابق هک داشت انتظار توانمی ایران، در مرغ شدن اهلی هزارساله چند پیشینه به باتوجه همچنین. است
 محیط با ريسازگا جهت در ژنومی تغییرات نتیجه، در باشد و افتاده اتفاق مطالعه مورد جمعیت در محیط با

   .است شده جمعیت در تنوع ایجاد باعث
   نوکلئوتیدي، حذف و اضافه کوچک، تنوع جمعیت. تک هايیابی ژنوم، چندریختیتوالی هاي کلیدي:واژه

  
   

                                                        
   09133958041تلفن:                             نویسنده مسئول: علی اسمعیلی زاده                               aliesmaili@uk.ac.ir: Email   



)1397 بهار، 1، شماره 10مجله بیوتکنولوژي کشاورزي (دوره   

١٤٠ 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 مقدمه

کشف و تعیین خصوصیات تنوعات بین و 
هاي درون افراد می تواند منجر به شناسایی تفاوت 

ژنتیکی عامل تنوع فنوتیپی شود. تا امروز روش ها 
و فناوري هاي مختلفی براي شناسایی این تنوعات 
ژنتیکی مورد استفاده قرار گرفته که روش هاي 
مبتنی بر فناوري هاي نسل جدید توالی یابی 

)NGS به علت قدرت تفکیک و دقت بیشتري که (
نسبت به سایر روش ها در شناسایی تنوعات 

 ,Futschik and Schlöttererتیکی دارند (ژن

)، در چند سال گذشته به طور گسترده اي 2010
مورد استفاده قرار گرفته اند. تاکنون چندین نوع از 
تنوعات ژنتیکی در ژنوم موجودات مختلف 
شناسایی شده است که فراوانی دو گروه از این 
تنوعات یعنی چندشکلی هاي تک نوکلئوتیدي 

)SNP و اضافه هاي کوچک () و حذفIndel در (
 ,.Mullaney et alژنوم از بقیه بیشتر است (

). با توجه به توزیع گسترده چندشکلی هاي 2010
تک نوکلئوتیدي در سراسر ژنوم، این نوع از 
تنوعات ژنومی کاربرد بسیار زیادي در مطالعات 
مختلف ژنومی ازجمله پویش هاي ژنومی براي 

ر بر خصوصیات مختلف شناسایی جایگاه هاي موث
ژنتیکی دارند و پس از آن، حذف و اضافه هاي 
کوچک از نظر تراکم در ژنوم در مرتبه دوم قرار 

). از آنجاکه حذف و Mills et al., 2011دارند (
اضافه هاي کوچک در مقایسه با چندشکلی هاي 

تک نوکلئوتیدي تعداد بیشتري از نوکلئوتیدهاي 
ی توانند تاثیر بیشتري در ژنوم را در بر می گیرند، م

عملکرد و بیان برخی ژن ها داشته باشند. بعنوان 
 PMEL17مثال، حذف و اضافه هاي موجود در ژن 

مرغ مسئول یکی از جهش هاي موثر در رنگ پرها 
)Kerje et al., 2004و همچنین حذف و اضافه ( -

هاي موجود در ژن گیرنده هورمون رشد مرغ 
 ,.Agarwal et al(مرتبط با کوتولگی هستند 

). مرغ اهلی در طی سال ها به دلیل ارزشی 1994
که در تولید غذاي مورد نیاز انسان دارد، مورد 
اهمیت و توجه قرار گرفته است اما در طی دهه 
هاي اخیر از این پرنده سودمند به عنوان یک مدل 
بیولوژیک عالی نیز استفاده هاي زیادي شده است 

)Siegel et al., 2006( سال قبل،  8000. بیش از
مرغ در جنوب شرقی آسیا اهلی شد 

)Kanginakudru et al., 2008 و امروزه بعنوان (
یکی از منابع مهم تامین پروتئین مصرفی انسان 

پرورش ماکیان در ایران و انتشار شناخته می شود. 
اي بسیار کهن آن از  طریق این کشور تاریخچه

 5طوري بزرگ از قرن دارد. ایران (پرشیا) یک امپرا
میلادي بود و از هند  7قبل از میلاد تا  تقریبا قرن 

(دهلی) تا دریاهاي سیاه و مدیترانه گسترده بود. در 
و بعد از آن، در قرون وسطی ایران در  آن زمان

ها براي حمل و نقل محصولات، از محل تقاطع راه
قبیل ماکیان از شرق به غرب، هم از طریق خشکی 

طریق دریا قرار داشت. جنگ هاي زیادي  و هم از



 1397و همکاران،  اسکندري

١٤١ 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

در حوالی ایران و کشورهاي همسایه در طی این 
هاي ماکیان ها نیز توسعه و گسترش جمعیتدوره

هاي باستان شناسی حضور را تسهیل کرد. حفاري
هاي باستان تأیید کرده ماکیان را در ایران در زمان

). بر Mohammadabadi et al., 2010است (
هاي استخوانWest and Zhou قیقات اساس تح

اند: یافت شده در ایران در سه منطقه وجود داشته
) (جنوب Tepe Yahyaدو کشف در تپه یحیی (

قبل  3900تا  3800شرقی ایران) به ترتیب متعلق به 
قبل از میلاد و دیگري در تخت  1000از میلاد و 

قبل از  1000سلیمان (شمال غربی ایران) متعلق به 
). Mohammadabadi et al., 2010د (میلا

شناسایی عوامل تعیین کننده ژنتیکی موثر در 
ها یکی از خصوصیات مهم اقتصادي یا بیماري

نقاط توجه و تمرکز مطالعات ژنتیکی مرغ است که 
نیازمند داشتن اطلاعاتی از تنوعات موجود در 

و همچنین توسعه تعداد زیادي  DNAتوالی 
باشد اطلاعات مفید می نشانگر ژنتیکی داراي

)Yan et al., 2014 مرغ قرمز جنگلی (نیاي .(
وحشی مرغ اهلی امروزي) اولین گونه از حیوانات 

 Bai etاهلی بود که توالی یابی ژنوم آن کامل شد (

al. 2012; Burt 2005; Hillier et al. 2004 و از (
آن زمان به بعد مطالعات زیادي براي شناسایی انواع 

ساختاري ژنوم این پرنده انجام گرفت. در تنوعات 
) انجام شد، Fan et al. )2013مطالعه اي که توسط 

میلیون چندشکلی تک نوکلئوتیدي و  3/5بیش از 

حذف و اضافه کوچک در نژاد مرغ  635000
میلیون چندشکلی  1/5) و همچنین Silkieسیلکی (

حذف و اضافه کوچک  633000تک نوکلئوتیدي و 
مرغ بومی تایوان شناسایی شد. در در یک نژاد 

مطالعه اي دیگر که توسط کنسرسیوم بین المللی 
نقشه یابی چندشکلی هاي ژنتیکی مرغ 

)International Chicken Polymorphism Map 

Consortium 2004 انجام گرفت، با مقایسه توالی (
مرغ اهلی (گوشتی، تخمگذار و سیلکی) با  3ژنوم 

 8/2جنگلی)، در حدود نیاي وحشی (مرغ قرمز 
میلیون چندشکلی تک نوکلئوتیدي شناسایی و 
نقشه اي از تنوعات ژنتیکی مرغ تهیه شد. به منظور 

 .Yan et alبررسی تنوعات ساختاري ژنوم مرغ، 
نژاد مختلف مرغ را با عمق  12) توالی ژنوم 2014(

مورد مقایسه قرار دادند. در این مطالعه  6/8موثر 
میلیون حذف و اضافه کوچک و در  7/1درحدود 
میلیون چندشکلی تک نوکلئوتیدي  16حدود 

نژاد مرغ  5شناسایی شد. در پژوهشی که روي 
) در Seo et al. )2015بومی کره اي انجام گرفت، 

میلیون چند شکلی تک نوکلئوتیدي را  4حدود 
هاي شناسایی کردند. به دلیل اهمیتی که چندشکلی

تک نوکلئوتیدي و حذف و اضافه هاي کوتاه در 
مطالعات ژنتیکی و شناسایی عوامل ژنتیکی موثر 
در خصوصیات مهم و اقتصادي دارند، و این که 
مطالعات انگشت شماري روي تنوع ژنتیکی مرغ 

 Mohammadifarجام شده است (بومی فارس ان

et al., 2014; Mohammadifar and 
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Mohammadabadi, 2017 در پژوهش حاضر ،(
این تنوعات ساختاري در ژنوم مرغ بومی استان 
فارس و با استفاده از توالی کل ژنوم شناسایی و 

  مورد بررسی قرار گرفت.
  

 هامواد و روش

 مرکز از بومی مرغ چهار قطعه خون نمونه
 استخراج .شد گرفته فارس استان نژاد اصلاح
DNA روش به شده تهیه خون هاينمونه از 

 کیفیت بررسی جهت. شد انجام نمکی استخراج
DNA با الکتروفورز روش دو از شده، استخراج 
 ساعت نیم مدت به درصد یک آگارز ژل از استفاده

. شد استفاده اسپکتروفتومتر دستگاه و همچنین
 دو یا Paired-End صورت به ژنوم کل یابی توالی
 در Hiseq 2500 ایلومینا شرکت توسط سویه
روش، هر کدام از  این در. شد انجام چین کشور

) Reverse) و برگشت (Forwardدو رشته رفت (
یابی می شوند. مربوط به هر قطعه توالی کوتاه توالی

 هاداده ها، کیفیتاز آنالیز داده مرحله نخستین در
 هايداده فایل. شد بررسی FastQC برنامه توسط
می fq. یا fastqc. پسوند با ژنوم کل یابی توالی
 ژنوم با کوتاه هايتوالی ردیفیهم براي. باشد

 مرغ مرجع ژنوم نسخه آخرین ابتدا در مرجع،
)https://www.ensembl.org/Gallus-

gallus/lnfo/Index (سایت از Ensembl دانلود 
 است کروموزوم جفت 39 حاويژنوم مرجع . شد
 کروموزوم جفت آن و یک اتوزوم جفت آن 38 که

ردیفی هم براي تحقیق این در. است جنسی

)Alignment( ژنوم با یابیتوالی هايخروجی 
 استفاده BWA در برنامه MEM الگوریتم از مرجع،

 به شده یابی توالی هايداده اینکه دلیل به. شد
 مرحله در هستند، )Paired-endدوسویه ( صورت

 برگشت و رفت هايتوالی حاوي ردیفی، فایلهم
 مرجع ژنوم با مرحله یک در همزمان صورت به

 پسوند با فایل یک آن خروجی و شده ردیفهم
.sam کاهش حجم فایل خروجی، منظور به. است 

 ،Samtools افزار نرم از استفاده با در مرحله بعد
 پسوند با هايفایل به. sam پسوند با هايفایل کلیه

.bam هاي توالی کردن جهت مرتب. شدند تبدیل
 پسوند با هايکوتاه موجود در هر کدام از فایل

bam .دستور از ژنومیک، موقعیت اساس بر Sort 
حذف  شد. براي استفاده Samtools برنامه در

هاي کوتاه تکراري (مضاعف شده) حاصل از توالی
در مرحله آماده سازي اي پلیمراز واکنش زنجیره

 بسته یابی، ازکتابخانه ژنومی قبل از توالی
MarkDuplicates در برنامه Picard شد استفاده .

ردیفی، براي کاهش خطاهاي حاصل از مرحله هم
 با )Realignmentردیفی مجدد (مرحله هم یک

شد به این ترتیب  انجام GATK برنامه از استفاده
و  RealignerTargetCreatorدو ابزار  که از

IndelRealigner برنامه در GATK به . شد استفاده
 دیگر و یابیتوالی خطاهاي منظور تصحیح

 افزارنرم استفاده آزمایش، با به مربوط خطاهاي
GATK شد بازها مجدداً کالیبره کیفیت نمره .
 همردیفی درصد پارامتر دو با یابینقشه کیفیت
 پوشش عمق و مرجع ژنوم با کوتاه هايتوالی

 با همردیفی درصد محاسبه منظور به. شد بررسی
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 و  flagtat دستورات از پوشش، عمق و ژنوم
depth افزار نرم در Samtools شد استفاد .

- هاي تک نوکلئوتیدي و حذف و اضافهچندریختی

 در SelectVariants ابزار از استفاده هاي کوچک با
 فیلتر منظور به. شدند جدا هم از  GATK برنامه
هاي تک نوکلئوتیدي و حذف و چندریختی کردن
 در Variant Filtration ابزار هاي کوچک، ازاضافه
 سازيمستند منظور به. شد استفاده GATK برنامه

 و هاشمار هموزیگوس انوتیشن، محاسبه یا
 نوکلئوتیدي تک هايها درچندریختیهتروزیگوس

 شمار کوچک، و همچنین هاياضافه و حذف و
 چندریختی در معکوس و جایی جابه هايجهش

 استفاده SnpEff برنامه نوکلئوتیدي، از تک هاي
هاي موجود در نواحی به منظور بررسی ژن. شد

شناسایی شده و بررسی تاثیرات عملکردي آنها، 
انجام گرفت. براي این کار ابتدا  1آنالیز ژن آنتولوژي

هاي مورد نظر شامل نام جایگاه 2مختصات
کروموزوم، نقطه شروع، نقطه پایان (براي 
چندریختی هاي تک نوکلئوتیدي، باید نقطه شروع 

در  3VEPو پایان یکسان باشد) با استفاده از ابزار 
  به آدرس  Ensemblپایگاه 

ensembl.org/info/docs/tools/vehttp://www.
p/index.html هاي ژن 4جستجو شد تا شناسه

پوشانی با این نواحی مشخص شود. این داراي هم
 به آدرس 5DAVIDها در پایگاه شناسه

                                                        
1 Gene Ontology 
2 Coordinates 
3 Variant Effect Predictor 
4 Ensembl gene IDs 

https://david.ncifcrf.gov/  بارگذاري شدند تا
آنها تعیین و آنالیز مسیرهاي  6اثرات عملکردي

  مرتبط با آن انجام شود. 7زیستی
  

  نتایج و بحث
 بومی مرغ قطعه چهار ژنوم کل تحقیق این در
 هايچندریختی شناسایی و مطالعه منظور بهفارس 

 توالی کوچک هاي واضافه وحذف نوکلوتیدي تک
 DNA یتو کم کیفیت نتایج. گردید یابی

فارس  بومی مرغ چهارنوع هر ی براياستخراج
 فاقد یابییتوال يبرا یازمورد ن DNA داد که نشان

است  دیگر اضافی مواد هرگونهو  یشکستگ
ها داده کیفیت کنترل از طرفی نتایج .)1(تصویر 

 هاتوالی که داد نشان FastQCبوسیله نرم افزار 
 فاقد و بالا کیفیت داراي کوتاه ها)ي(خوانش
 براي کوتاه هايتوالی طول. بودند یآلودگ هرگونه

 همردیفی درصد. نوکلئوتید بود 125 هاداده همه
 ینا که بود درصد 99 بالايچهار نمونه  هر براي

 هايداده همردیفی بالاي کیفیت دهنده نشان یزانم
جدول ( بود مرجع ژنوم نسبت به شده یابیتوالی

 از بعد نوکلئوتیديتک هايریختی چند ).1
کوتاه با ژنوم مرجع استخراج  هايتوالی همردیفی

 براي نوکلئوتیديتک هايریختیچندشدند. تعداد 
 گردید. محاسبه فارس بومی مرغ چهار قطعه هر

5 Database for Annotation, Visualization and 
Integrated Discovery (DAVID ) 
6 Functional enrichment 
7 Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
(KEGG) pathway analysis 



)1397 بهار، 1، شماره 10مجله بیوتکنولوژي کشاورزي (دوره   

١٤٤ 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

  

  
  استخراج شده با استفاده از ژل آگارز. DNAتعیین کیفیت نمونه هاي  -1شکل 

Figure 1- DNA quality control by agarose gel electrophoresis. 
  

  خلاصه هم ردیفی نمونه ها با ژنوم مرجع. -1 جدول
Table 1- Summary of short read alignment with reference genome. 

 عمق میانگین
Coverage  

  همردیفی درصد
Alignment percent 

  طول توالی هاي کوتاه
Short reads length 

  تعداد توالی هاي کوتاه
Number of short 

reads 

 نمونه نام
Sample 
name  

8.02-8.5  99.85%  125  35774097  Fars127s 
7.8-8.5  99.77%  125  35233730  Fars128s  
7.6-8.3  99.82%  125  34264229  Fars129s  
8.9-9.8  99.37%  125  40240508  Fars130s  

  
- تک یختیچندر 8858153 تعداد تحقیق این رد

 تعداد که) 2(جدول بدست آمد نوکلئوتیدي
 بود هاهموزیگوس از بیشتر هاهتروزیگوس

 جاییجابه هايجهش کل تعداد ).4(جدول
معکوس  هايو تعداد کل جهش 24059405
 و نسبت این دو نوع جهش به یکدیگر 10113770

 مستندسازي یج). نتا4(جدول بود 379/2
 تعداد از که داد نشان نوکلئوتیديتک هايچندریختی

 نوکلئوتیدي به ترتیبتک هايچندریختی کل
 %945/9و  727/48%، 158/29% ،794/1% ،677/9%

 و اینترون ژنی،یندست، اگزون، ب یینپا یدر نواح
نشان  يمستندساز یجنتا ین. اداشتند قرار بالادست

 در نوکلئوتیديتک هايچندریختی بیشتر که اندداده
 ناحیه در درصد کمترین و اینترون و ژنیبین نواحی
 کل تعداد ین). همچن5(جدول قرار دارند اگزون

) یخاموش(هم معن نوکلئوتیديتک هايچندریختی
 %335/74 معنی بی و %164/0 معنی بد ،502/25%

 در) 1994(جاکز  و ینز). کال6 (جدولآمد  دستب
- تک هايیختیتعداد چندر پژوهشی نشان دادند

 تولید جاییجابه هايجهش توسط که نوکلئوتیدي
- تک هايشوند، تقریباً دو برابر تعداد چندریختیمی

معکوس  هايایجاد شده توسط جهش نوکلئوتیدي
 ایجاد مولکولی هايمکانیسم علت این به که هستند،

 دي ازجمله DNA مولکول در هاجهش کننده
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 ,Collins and Jukesاست ( اکسیداتیو آمیناسیون

به  جاییجابه هايجهش نسبت کلی طور. به )1994
 یزاننشان دادن م يبرا یدشاخص مف یکمعکوس 

- تک هايچندریختی شناسایی مثبت خطاي

شمار  ).McKenna et al, 2010( است نوکلئوتیدي
 نمونه چهار این ژنوم در کوچک هکل حذف و اضاف

که در هر چهار نمونه  )2(جدول بود 895378تعداد 
 کوچک هايو اضافه حذفتعداد  مورد بررسی،

 کوچک هاياضافه و حذف تعداد از هموزیگوس
با مقایسه نتایج ). 3(جدولبود  بیشتر هتروزیگوس

حاصل از پژوهش حاضر با سایر پژوهش هاي مشابه 
، تفاوت در تعداد چند شکلی هاي تک نوکلئوتیدي 
و حذف و اضافه هاي کوتاه شناسایی شده را می 

عواملی همچون  توان دید. این تفاوت را می توان به
تعداد نمونه مورد بررسی، نوع سیستم توالی یابی، 
عمق توالی یابی و روش مورد استفاده براي آنالیز 

 ).Abel and Duncavage 2013داده نسبت داد (
 نشان کوچک هاياضافه وحذف  مستندسازي یجنتا
 ناحیه در کوچک هاياضافه و حذف بیشتر که داد

 ترین% و کم 188/29 یژن ین) و ب%428/50( اینترون 
 ).5 (جدولبود  %984/0مقدار مربوط به اگزون 

 شناسایی سایر مطالعات در ايمشابه نتایج همچنین

-توالی تکنیک از استفاده با ژنوم هايو اضافه حذف

 Yan et al, 2014; Fleming(مرغ  در ژنوم کل یابی

et al, 2016( ژن با  1023مجموع  در. آمد بدست
جایگاه هاي شناسایی شده در پژوهش حاضر مرتبط 

) که توزیع این ژن ها در 1بود (فایل ضمیمه شماره 
قابل مشاهده  2کروموزوم هاي مختلف در تصویر 

است. همچنین پس از بررسی آنتولوژي مشخص شد 
) با P < 0.01که این ژن ها رابطه معنی داري (

ي اصطلاحات ژنی مختلف ازجمله تنظیم فرآیندها
متابولیک سلولی، تقارن، اتصال یون ها و... داشتند. 

ارائه شده  2نتایج این آنالیز در فایل ضمیمه شماره 
است. انجام آنالیز مسیرهاي زیستی هیچ نتیجه معنی 

   داري در پی نداشت.
  
  گیرينتیجه

ها نشان داد که نتایج حاصل از شناسایی واریانت
هاي واریانت مربوط به چندریختیبیشترین فراوانی 

 هايچندریختی تک نوکلئوتیدي است. همچنین،
 هموزیگوسنسبت به  هتروزیگوس نوکلئوتیديتک

 بالاي تنوع دهندهنشان تواندین میا که بود یشترب
.باشد نظر مورد جمعیت
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  توزیع ژن هاي مرتبط با جایگاه هاي شناسایی شده در کروموزوم هاي مختلف. -2شکل 

Figure 2- Frequency of genes related to detected variants in different chromosomes. 
 بعد و قبل نمونه چهار براي کوچک هاياضافه و حذف و نوکلئوتیديتک هايچندریختی تعداد -2جدول 

  فیلترکردن. از
Table 2- Number of raw and filtered SNPs and Indels.   

 INDELSتعداد 
Number of Indels  

 فیلتر ازبعد  SNP  تعداد
Number of filtered 

SNPs  
 یلتراز ف قبل SNP تعداد

Number of raw SNPs  
 نمونه نام

Sample name 
661028  5646337 6526386 127s  
674423 5919961 6864563 128s 
659753 5760609 6673783 129s 
675141 6282455 7345131 130s 
895378 8858153 10717349 Total 

  
هموزیگوس و هتروزیگوس  کوچک هاياضافه و حذف و یديتک نوکلئوت هايیختیچند ر تعداد -3 جدول

  در نمونه ها.
Table 3- Number of homozygous and heterozygous SNPs and Indels. 

 هموزیگوس Indel تعداد
Number of 

homozygous Indels 

 Indel تعداد
 هتروزیگوس
Number of 

heterozygous Indels  

 SNP تعداد
 هموزیگوس
Number of 

homozygous SNPs 

 SNP تعداد
 هتروزیگوس
Number of 

heterozygous SNPs 

 نمونه نام
Sample 
name 

371365 289663 2826390 2819947 127s  
370909 303514 2798864 3121097 128s  
371547 288206 2841948 2918661 129s  
312214 362927 2248136 4034319 130s  
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 نوکلئوتیدي. تک هايریختی چند در معکوس و جاییجابه هايجهش شمار -4جدول
Table 4- Number of transition and transversion SNPs. 

- جابه هاي جهش نسبت

 معکوس به جایی
Transition to 

transversion ratio  

 معکوس هايجهش تعداد
Number of transversion 

mutations  

 جایی جابه هايجهش تعداد
Number of transition 

mutations 

 نمونه نام
Sample 
name 

2.372  2501355 5933722 127s  
2.377  2570362 6110071 128s 
2.378  2535152 6029337 129s 
2.388  2506901 5986275 130s 

 کل  24059405 10113770  2.379
Total 

  ژنوم. مختلف نواحی در کوچک هاياضافه و حذف و نوکلئوتیدي تک هايریختی چند تعداد -5جدول 
Table 5- Distribution of SNPs and Indels in genome. 

کوچک     هاياضافه و حذف
Indels 

نوکلئوتیدي      تک هايریختی چند
SNPs 

 Typeنوع   

 Downstream     دست پایین (9.677%) 1529128 (9.523%) 155709
 Exonic       اگزون (1.794%) 283475 (0.984%) 16097
 Intergenic ژنی بین  (29.158%) 4607664  (29.188%) 477258
 Intronic اینترون (48.727%) 7699931 (50.428%) 824537

187 (0.011%) 520 (0.003%) SPLICE_SITE_ACCEPTOR 
203 (0.012%)  648 (0.004%) SPLICE_SITE_DONOR 
3607 (0.221%) 27055 (0.171%) SPLICE_SITE_REGION 

 Upstream  دست بالا (9.945%) 1571534 (9.006%) 147250
9200 (0.563%) 67405 (0.427%) UTR_3_PRIME 
1015 (0.062%) 14931 (0.094%) UTR_5_PRIME 

 
 ژنوم. نوکلئوتیدي با اثرات مختلف درتک هايچندریختی شمار -6 جدول

Table 6- Number of SNPs with different effects in genome. 
 (%) Missense بدمعنی(درصد) (%) Nonsense معنی(درصد)بی  (%) Silent (درصد) خاموش

128189 (74.335%)  282 (0.164%) 43977 (25.502%) 
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هزارساله اهلی شدن مرغ با توجه به پیشینه چند 
ا توان انتظار داشت که تطابق پذیري بدر ایران، می

ر محیط در جمعیت مورد مطالعه اتفاق افتاده باشد. د
نتیجه تغییرات ژنومی در جهت سازگاري با محیط 

  باعث ایجاد تنوع در جمعیت شده است.
در  تحقیق این آمده بدست نتایج به باتوجه

یاد ژنومیکی در توده خصوص وجود تنوع بسیار ز
افراد برتر  انتخاب به اقدام توانمرغ بومی فارس، می

تولید و مقاومت به شرایط محیطی  لحاظ توده از این
- کرد. با توجه به اطلاعات حاصل از این مطالعه می

توان راهکارهایی براي حفاظت این نژاد در آینده 

 کلمقدماتی  آنالیزبدست آمده از  ارائه داد. اطلاعات
مناسبی را براي  ینهزم فارس، بومی هايمرغژنوم 

 ومکان  ینتخمترکیب سایر داده هاي موجود براي 
  فراهم نموده است. مرغ سازي اهلی تاریخ

  
  تشکر و قدردانی

یت مالی مرکز مطالعات و این پروژه با حما
  همکاري هاي علمی بین المللی انجام شده است.
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Abstract 

One of the most important approaches in animal breeding is identification of structural 
variations responsible for economical important traits. Next generation sequencing technologies 
are provided accurate tools for this purpose. In the present study, Fars province native poultry 
genome was analyzed using genome sequencing approach. Paired-end sequencing of the whole 
genome was conducted by Illumina Company in China. Data quality was determined by FastQC 
software. Short reads of sequences were mapped with the reference genome with the BWA 
program. Single nucleotide polymorphisms and small deletions and insertions were identified with 
the GATK program. The short sequences were compared with the reference genome of over 99% 
and with the mean depth of the X8 coverage. In this study, 8858153 single nucleotide 

polymorphisms and 895378 small deletions and insertions were identified with the lowest counts 
in the exon region. Since the results of identifying the variants showed that the most frequent 
variant is related to single nucleotide polynomials، in this study, heterozygous loci were higher 

than homozygous loci indicating the high diversity of the population under study. Given the history 
of several thousand years of chicken domestication in Iran, one can expect that adaptation to the 
environment has occurred in the population studied. As a result of genomic changes in order to 
adapt to the environment, it has created a diversity in the population. 
Keywords: Next Generation Sequencing, SNP, InDels, Population variation. 
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