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Abstract 
Objective 

Advances in next generation sequencing technologies have created the ability to efficiently and 

economically sequence the whole genome more than ever and provide the opportunity to discover 

and introduce multiple polymorphisms throughout the genome of organisms. Azeri buffalo is one 

of the most important breeds of Iran and it is scattered in the north to the northwest of the country 

and is completely adapted to the environmental conditions of this geographical region. The main 

purpose of this study is to introduce the genomic diversity of Iranian buffaloes and categorize 

them. Also, introducing the effects of these variations on different genomic regions of Azeri 

buffaloes have potential applications in breeding programs. 

 

Materials and methods 

In this study, whole genome sequencing of 5 heads of Azeri buffaloes native to Iran was done by 

Illumina sequencing platform. Data quality was measured by FastQC software. BWA-MEM 

software was used for alignment with the reference genome. Finally, the variants were identified 

using freebayes and the SnpEff program was used to calculate the effects of the variants by 

mentioning their type, location and number. The alignment result of high quality reads with the 

reference genome showed that the alignment percentage for all 5 samples was over 97.5%, which 
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indicates the high quality of short reads. The coverage in the sequenced samples was determined 

between 4x and 12.8x. 

 

Results 

Finally, 76,298,858 million variants were identified, including 57,921,822 SNPs, 6,162,328 

indels, 10,534,042 MNPs, and 1,680,666 MIXEDs. Small deletions and insertions with a 

minimum length of 1 bp, a maximum length of 28 bp and an average of 1.39 bp were identified. 

From the total number of variants, the highest frequency of variants was observed in intergenic 

regions, 53,789,879 (62.022 percent), intron 24,003,682 (27.677 percent), respectively, and the 

variants detected in exons had the lowest number.  

 

Conclusions 

Identification of genome-level variations such as snps, small insertions and deletions, and multi-

nucleotide polymorphisms in different populations are a valuable resource in genetic research and 

can be useful in locating genomic segments responsible for important economic traits. Also, the 

large volume of SNPs enables genome-wide association studies in animals. In addition, the 

genomic variations identified in the present study can be used to develop high-density SNP arrays 

in Iranian breeds for genetic and breeding applications. 
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  چکیده

شرفتپ هدف: سل جد یابییتوال هاییآوردر فن ی صاد یابییتوال ییتوانا یدن شتررا ب  کل ژنوم یکارآمد و اقت شهاز هم ی  یجادا ی

از  یکی ینژاد آذر یش. گاومکندیمت دد در ستترتاستتر ژنوم موجودا  را فراه  م هاییچندشتتکل یکرده و فرصتتت کشتتم و م رف

ش یرانا هاینژاد ینمهمتر ست که  در  شرا مالا شده و کاملا با  شور پراکنده  شمال غرب ک  یاییجغراف یمنطقه ینا یطیمح یطتا 

 یم رف ین. همچنباشدمی هاآن بندیو دسته یرانیا هاییشگاوم یژنوم هایتنوع یمطال ه م رف ینا یسازگار شده است. هدف اصل

 دارند. یاصلاح هایدر برنامه ایبالقوه هایکاربرد ی،آذر هاییشگاوم یمناطق مختلم ژنوم روی هاتنوع یناثرا  ا

 یلومیناا یابی یپلتفرم توال ی یلهبه وستتت یرانا یبوم یآذر یشراس گاوم 5کل ژنوم  یابی یمطال ه توال یندر ا :هاروشمواد و 

سنجش ک شد.  سط هاداده یفیتانجام  شد. برا  FastQC افزارنرم تو  BWA-MEM افزارنرم از مرجع با ژنوم ردیفیه  یانجام 

با ذکر نوع، محل و ت داد  هایانتاثرا  وار یمحاسبه منظورو به ییشناسا freebayes از استفادهبا هایانتوار نهایت استفاده شد. در

هر  یبرا یفیبالا با ژنوم مرجع نشان داد درصد همرد یفیتبا ک هایخوانش یفیهمرد ییجهاستفاده شد. نت SnpEff برنامه از هاآن

شان دهنده 5/97 ینمونه بالا 5 ست. م هایانشخو یبالا یفیتک یدرصد بود که ن  یابییتوال هایدر نمونه پوشانیه  یزانکوتاه ا

 .شد یینت  x 8/12تا  x 4 ینشده ب

  6.162.328، ت داد SNP 57،921،822شتتتد که ت داد  ییشتتتناستتتا یانتوار یلیونم 76،298،858پژوهش ت داد  یندر ا :نتایج

Indels 10،534،042،  ت داد MNP  1،680،666و ت داد MIXED حداکثر 1کوچک با حداقل طول  هایبودند. حذف و اضتتافه ،
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در  یبها  به ترت یانتوار یفراوان یشتتترینب ها،یانتت داد کل وار ازشتتدند.  ییجفت باز شتتناستتا 39/1 یانگینجفت باز و م 28طول 

 ییشناسا یها یانتدرصد( مشاهده شد و وار 67/27)  24،003،682 ینتروندرصد(، ا 02/62) 53،789،879ت داد  ینترژنیکمناطق ا

 ت داد را داشتند. ینشده در اگزون ها کمتر

سا گیری:نتیجه سنسط هایتنوع ییشنا ضافه ها،یپح ژنوم مانند ا در  یدیچند نوکلئوت هایشکلیکوچک و چند هایحذف و ا

 هاییژگیمستتئول و یژنوم یهابخش یابیدر مکان توانندیهستتتند و م یکیژنت یقا ارزشتتمند در تحق یمختلم منب  هاییتجم 

شند. همچن یدمف یمه  اقتصاد س ینبا کند. علاوه بر  یم یرامکان پذ یوانا را در ح یمطال ا  ارتباط ژنوم ا،ه SNP یادز یارحج  ب

سا یژنوم هایتنوع ین،ا ضر م شدهییشنا س ه آرا یبرا تواندیدر مطال ه حا  یبرا یرانیا هایبالا در نژاد یبا چگال SNP هاییهتو

 استفاده شود. یو اصلاح یکیژنت یکاربردها

 .یانتوار یش،ژنوم، گاوم یابی،یتوال ی،آذر: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله
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 .238-227(، 4)15، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. کل ژنوم یابییاستفاده از توال
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 مقدمه

، از جمله مقاومت در برابر  یژهو یهایتقابل یلبشتتتر استتتت و به دل یمه  و ستتتودمند برا یاهل یوانا از ح یکی یشگاوم

 از محققان  قرار گرفته استتت یاریاستتتفاده از علوفه ک  ارزش، مورد توجه بستت یتبالا و قابل مفید عمر طول ها،و انگل هایماریب

(Yindee et al. 2010 جم .)یلیونم 202جهان حدود  یآب یها یشت گاومی (http://www.fao.org/faostat/)  ست راس ا

س یلیونم 174ت داد  ینکه از ا صر(،  یقادر آفر یلیونم 5 یا،در آ از  ی(، و برخبرزیل در عمده طور)به یکادر آمر یلیونم 5/3)فقط در م

 ;Borghese 2013; Williams et al. 2017; Zhang et al 2020وجود دارند ) یاکوچک در اروپا و استتترال یها یتجم 

Rafiepour et al. 2021مستقل را  سازییاهل یندهایفرآ شودیشده وجود دارد که تصور م یاهل یآب یشاز گاوم یرگونه(. دو ز

 ایودخانهر یش( و گاومBubalus bubalis carabanesis ،2N=48) یمرداب یشدو گونه شامل گاوم یناند. اپشت سر گذاشته

(Bubalus bubalis bubalis ،2N=50( ستند  یمرداب یها یش(. گاومTanaka et al. 1996; Kumar et al. 2007( ه

عمدتاً  یارودخانه هاییشکرده اند. گاوم یدا( گسترش پیرهو غ یلندتا یتنام،و ین،)مانند چ یو جنوب شرق یشرق یایآس یدر کشورها
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ستان، خاورم سترش  ایتالیاو  یانهدر هند، پاک صه آن چرب شانیفیتو باک یزمتما یرش یلبه دل یوانا ح یناند. ا یافتهگ شخ و  یکه م

و  یکلسترول کمتر، اما کالر یگاو دارا یرنسبت به ش یشگاوم یردارند. ش ییدر اقتصاد روستا یا یژهو یتماده خشک بالا است، اهم

شتریب یچرب شدیم ی در  یآب یبوفالوها یت(. جم Borghese 2013) شودیم یداز آن تول ایو خامه یظبا ارزش، غل یرهایو پن با

 یشگاوم هاییتحال، از قابل یناست. با ا یافته افزایش گذشته دهه پنج طول در سال در ٪65/1با نرخ  سراسر جهان به طور مداوم

ست. پرورش دهندگان و کشاورزان گاوم ستفاده نشده ا  یم،مثل ض  یدتول ییمانند کارا یادیز یبا چالش ها یآب یشبه طور کامل ا

سب و نرخ پا یدتول ساله مواجه هستند یبقا ییننامنا (. توجه و بهبود Michelizzi et al. 2010; Mokhber et al. 2018) گو

 یهایششود. گاوم ییاز اقتصاد روستا یشترب یتمنجر به حما ینو همچن هایشگاوم یدتول ییکارا یشباعث افزا تواندیصفا  م ینا

ساس واند و در سرتاسر شمال، شمال غرب، جنوب و جنوب هند منشا گرفته یاز شبه قاره یرانیا  یبوم یستز یهایژگیغرب بر ا

از  یکیهستتتتند  یااز نوع رودخانه یرانیا هاییشگاوم رستتتدیاند. به نظر مکرده یدامنطقه مانند دما، رطوبت و ارتفاع گستتتترش پ

ست ) یآذر یشگاوم یران،ا یهانژاد ینمهمتر شم یراناز دو نژاد غالب در ا یکی یآذر یش(. گاومSafari 2018ا ست و  در  ال تا ا

جثه کوچک و رنگ بدن  ینژاد دارا این. اندپراکنده شتتتده یجانو آذربا یلاردب یلان،گ یهاشتتتمال غرب کشتتتور عمدتا در استتتتان

به  یهشتتب یپیاز نظر فنوت یآذر هاییش(. گاومSafari 2018; Rafiepour et al. 2021استتت ) یدستتف یهابا لکه یخاکستتتر

 .Borghese 2013; Rafiepour et alهستند ) یکسانیاز اجداد  شودیهستند که تصور م اییترانهمد یارودخانه هاییشگاوم

است. وزن بدن  درصد 8/6 یچرب یو محتوا یلوگرمک 1300 یرمتوسط ش یدروز با تول 220تا  200نژاد  ینا یردهیش یه(. دور2021

انجام  یماهگ 34در حدود ستتتن  یشزا یناستتتت. اول گرمکیلو 500 تا 350 هاماده یو برا یلوگرمک 600تا  400بالغ  ینرها یبرا

ساله یوزن تولد برا ین. همچنشودیم ساله یو  برا یلوگرمک  37نر  یهاگو ست. گاوم یلوگرمک 30ماده  یهاگو به  یآذر یهایشا

 ;Borghese 2013در زمستتان ستازگار هستتند ) یگراددرجه ستانت 5در تابستتان و  یگراددرجه ستانت 35متوستط  یبا دما یخوب

Mokhber et al. 2018; Safari et al. 2018 سا هایتنوع یکل ژنوم و م رف یتوال یین(. ت شنا  ییراتیتغ ییسطح ژنوم، به 

در حال حاضتتر به ستترعت دانش موجود در مورد ژنوم  یابییتوال یاهیکند.  فناوریشتتوند کمک میم یپیکه منجر به تنوع فنوت

ندیم یشموجودا  مختلم را افزا فاده از روMichelizzi et al. 2010) ده های(. استتتت را در  وریبهره یمولکول یکیژنت یکرد

مورد استتتفاده قرار  اومیشگ یجهان یکیدرک و حفاظت از تنوع ژنت یم،توصتت یبرا تواندیو م دهدیم یشافزا یاصتتلاح یهابرنامه

بهZimin et al. 2013) یردگ طال ا  و بررستتتی(.  هه  هایعلاوه، م مده در اواخر د مل آ که  80به ع میلادی روشتتتن نمود 

، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظی  DNA همانندسازی بر مشتمل) ژنتیکی فرایندهای ترینمه  زمره در مولکولی هایمکانیس 

ستند ) شک  یکی(. ماده ژنتBarazandeh et al. 2016a; Safaei et al. 2022ژن ها( ه سلول از ت داد زیادی ژن ت  یلیک 

 آنزی  یا پروتئین و شتتده بیان هاآن از کمی ت داد فقط لحظه هر در و شتتوندگاه همه به طور همزمان بیان نمیشتتده استتت که هی 

 یاکه آ کندیمشخص م کندیمحیطی که موجود در آن رشد م (.Barazandeh et al. 2016b) نمایندمی تولید را سلول نیاز مورد

 Bordbar et al. 2022; Jafariخاموش شتتود ) یاو  یرف الغ یدو با یستتتبه فرآورده آن ن یازیکه ن ینا یاشتتود و  یانژن ب



   (1402 زمستان، 4، شماره 15مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

232 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

Ahmadabadi et al. 2023 ساز و کار بیان ژن اولین بار در باکتری .)E.coli ( کشم شدMohamadipoor et al. 2021; 

Masoudzadeh et al. 2020ست. در هر یک از انواع بافتاریوتی بیانهای یوک(. ژن ها شان تحت کنترل موقت و چندب دی ا

سبتاً کوچک از تمام ژنوم بیان می ستگی نمو مرحله به هاشود و نیز بیان ژنتنها یک مجموعه ن  .Masoudzadeh et al) دارد ب

صی بافت هر برای هاژن در یوکاریو  ن(. بنابراین، بیا2020 صا ست اخت  نیز و بافت همان در که ژن محصولا  مقدار نهمچنی. ا

صول آن که هاییبافت سایر در  .Mohammadabadi et al) شودآن ژن می بیان تنظی  سبب شده ساخته سازند،می را مح

2021; Shokri et al. 2023 .)س یکی سا مرتبط با صفا  مه  و  هایپروتئین و هامطال ه ژن کولیمل ینژاددر به یاز اقداما  ا

در لذا،  (.Mohammadinejad et al. 2022; Shahsavari et al. 2022است ) یکروموزوم یا یها در سطح سلولمطال ه آن

  هایاز جمله حذف  و اضتتافه یژنوم هاییانتوار ییبه منظور شتتناستتا ی،آذر یهایشراس از  گاوم 5ژنوم  یتوال یزپژوهش آنال ینا

شکل سا ین( و همچنMNP) یدینوکلئوتچند هاییکوچک و چند  سر ژنوم SNP) یدینوکلئوتتک هاییشکلچند ییشنا سرتا ( در 

 صور  گرفت. یرانا هاییشگاوم

 

 هامواد و روش

شده در این پروژه از اطلاعا  توالیها: جمع آوری داده شد.  5یابی  ستفاده   ژنوم کل یابیتوالیراس گاومیش نژاد آذری ا

سویه  paired-end صور  به سط یا دو  ستگاه تو شته از دو کدام هر روش، این در .شد انجام Hiseq 2500 ایلومینا د رفت  ر

(Reverse)  برگشت و (Forward)  ژنوم در موسسه یابی توالی شوند.می یابیتوالی کوتاه توالی قط ه هر به مربوطPTP  ایتالیا

ستفاده از تکنیک توالیبنیان با حمایت شرکت دانشگاهی و دانش یابی با برونده بالا یا نسل توس ه کشت و دام نو اندیش البرز و با ا

 انجام شد. )NGS(1دوم توالی یابی 

 FastQC (version 0.11.5)  نرم افزار از هاداده کیفیت ستتنجش برای ها:ویرایش دادهها و کنترل کیفیت داده

ستفاده جاوا تحت شد    Trimmomaticافزارها از نرم . برای ویرایش داده(Andrews 2010)شد  ا ستفاده   .Bolger et al)ا

ست pairedend هایداده با منطبق و مؤثر هایپیش پردازش با من طم ابزاری به عنواناین نرم افزار . (2014  هایداده برای و ا

سازی ایلومینا شرکت دستگاه ب د نسل یابیتوالی ست شده بهینه   ویرایش یا حذف و پتورهاآدا حذف شامل نرم افزار این وظایم  .ا

 .می باشد کیفیتبی هایخوانش

گاو داده ردیفیه  برای مرجع: ژنوم روی بر هاخوانش یابیمکان و همردیفی با ژنوم مرجع   از (UMD3.1)ها 

سته ستفاده BWA-MEM افزاری نرم ب سبت شد که ا شدمی بالاتری پردازش سرعت دارای دیگر هایالگوریت  به ن سپس با  .با

                                                      
1 Next generation sequencing 
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سته نرم افزاری  ستفاده از ب شد   bamبه   samفایل خروجی با فرمت   samtoolsا ست به برای. (Li et al. 2009)تبدیل   د

 شتتد. فایل استتتفاده SamTools نرم افزار موجود در depth و flagstat دستتتورا  از پوشتتانیه  و همردیفی درصتتد آوردن

نت یا فاده با ژنومیک هایوار مد  دستتتت به  freebayes   (https://github.com/freebayes/freebayes) از استتتت آ

(Garrison & Marth 2012). 

ستند سازی نظوربه های ژنومی:سازی واریانتم ستند شن، یا م سبه انوتی  هاوسزیگوهترو هاهموزیگوس شمار محا

 رد م کوس و جاییجابه هایشتتتمار جهش همچنین و کوچک، هایاضتتتافه و حذف نوکلئوتیدی و تک هایدرچندریختی

 software version 5.1 (http://pcingola.github.io/SnpEff/)   SnpEff برنامه از نوکلئوتیدی،تک هایچندریختی

 .کندمی پیش بینی هاژن روی را هاواریانت آثار مستندسازی، طریق از برنامه این .استفاده شد

 

 نتایج و بحث

شم تنوعیابی کل ژنوم روشهای توالیراهکار سترده های قدرتمندی برای ک ستند. تغییرا  گ سطح ژنوم ه های موجود در 

شه سالژنوم برای نق ستند و در  سیار مه  ه صفا  و بهبود تولید ب سیار اهمیت پیدا کردهبرداری  اند. در این مطال ه، ما های اخیر ب

راس گاومیش  5یابی کل ژنوم توالی های نژاد آذری را با استفاده از توالی کل ژنوم انجام دادی .های ژنوم گاومیششناسایی واریانت

سیله شد. نتایجی پلتفرم توالیبومی ایران به و شان هاداده کیفیت کنترل یابی ایلیومینا انجام   کیفیت 2کوتاههای خوانش که داد ن

 نمونه 5هر  برای همردیفی درصد. بود 101 هاداده همة برای کوتاههای خوانش طول داشتند. )پرایمری( اولیه آلودگی بدون و بالا

 یابیتوالی هاینمونه در کاوریج (. میزان1 جدول(  است های کوتاهخوانش بالای کیفیت ینشان دهنده که بود درصد 5/97 بالای

  .بود x 8/12تا  x 4 بین شده

شده هایتوالی از همردیفی ب د های ژنومیواریانت شدند مرجع ژنوم با کوتاه کنترل کیفیت  ستخراج   هایچندریختی ت داد ا

سبه های نژاد آذریدر گاومیش تکنوکلئوتیدی شد. که از  76،298،858در این پژوهش ت داد  .گردید محا سایی  شنا میلیون واریانت 

بودند.   MIXED 1،680،666و ت داد MNP  10،534،042ت داد  ،Indels  6.162.328، ت داد SNP  57،921،822ها، ت داد این

 صتتور  به تواندمی نوکلئوتیدها ها بود.  جایگزینیای هموزایگو  بیشتتتر از دو برابر هتروزایگو هها میزان جهشی نمونهدر همه

 م کوس جهش صتتور  به یا پیریمیدین استتت جای به پیریمیدین یک یا پورین جای به پورین یک جایگزینی که جاییجابه جهش

ست یا پیریمیدین با پورین یک جایگزینی که شم 4م کوس و 3جاییبههای جاجهش کل .دهد رخ برعکس ا تحقیق  این در شده ک

ستند نتایج .بود 129،711،955  و 285،226،991  به ترتیب شان های آذریسطح ژنوم گاومیشهای سازی واریانتم  از که داد ن

                                                      
2 Short reads 
3 Transition 
4 Transversion 
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  24،003،682درصتتد(، اینترون  02/62) 53،789،879ها  به ترتیب در مناطق اینترژنیک ت داد فراوانی واریانت ها،واریانت ت داد کل

ست ژنی  67/27) صد(، پایین د ست ژنی  48/4) 3،891،883در صد(، بالاد صد( و اگزون 25/4) 3،687،844در  14/1)  995،787در

های این نتایج نشتتان داد واریانت ها نیز در دیگر مناطق شتتناستتایی شتتدند.درصتتد از کل واریانت 5/0شتتد. کمتر از  درصتتد( برآورد

شده در اگزون سایی  شکلها کمترین ت داد و واریانتشنا شتند. ) شترین ت داد را دا  (. تغییرا 1ها در مناطق اینترژنیک و اینترون بی

 در هاآن عمیق نقش دلیل به مولکولی اصتتلاح مطال ا  در مرتبط، ژن هایعملکرد تغییر پتانستتیل با 5مترادف غیر نوکلئوتیدی تک

 .(Guajardo et al. 2020)است  حائز اهمیت نشانگر بسیار کمک به انتخاب و صفا  روابط

 

 های آذرییابی کل ژنوم گاومیشی اطلاعات مربوط به توالی. خلاصه1جدول 

Table 1. Summary of the Azari buffaloes whole-genome sequencing data 
 

های خوانش

کنترل کیفیت 

 شده

QC-passed 

reads 

-درصد خوانش

یابی های نقشه

 شده

Mapped (%) 

 

-تعداد خوانش

-های نقشه

 یابی شده

Mapped 

های خوانش

جفت شده در 

 توالی یابی

Paired in 

sequencing 

1خوانش  

Read 1 

2خوانش  

Read 2 

-تعداد خوانش

های جفت 

 شده صحیح

Properly 

paired 

-درصد خوانش

های جفت شده 

 صحیح

Properly 

paired (%) 

 1 نمونه

Sample 1 

125008525 97.8 122264309 123861824 61930912 61930912 108986230 87.99 

 2 نمونه

Sample 2 

118969441 98.2 116827070 117813322 58906661 58906661 104272440 88.51 

 3 نمونه

Sample 3 

261447560 97.92 256016516 259052172 129526086 129526086 222207332 85.78 

4 نمونه  

Sample 4 

197673159 98.23 194171863 195875376 97937688 97937688 173159588 88.40 

 5 آذری

Sample 5 

117311351 97.5 114381481 116189586 58094793 58094793 104157176 89.64 

 

صد، بی م نی 47/72م نی(  )ه  6خاموش هایکل جهش ت داد همچنین صد و بد 34/27 7در صد بدست 18/0 8م نی در  در

 ت داد مانند دی آمیناستتتیون اکستتتیدتیوDNA جهش در ستتتطح مولکول  ایجاد کننده مولکولی هایمکانیستتت  علت به آمد.

 تک هایچندریختی ت داد برابر دو تقریباً شتتتوند،تولید می جاییجابه هایجهش توستتتط که نوکلئوتیدیتک هایچندریختی

                                                      
5 Non-synonymous 
6 Silent 
7 Missense 
8 Nonsense 
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همانطور که در دیگر مطالاعا  نیز . (Collins & Jukes 1994)م کوس هستتتند  هایجهش توستتط شتتده ایجاد نوکلئوتیدی

شاخص  ست، نرخ بالاتر  شده ا شان دهنده ts/tvگزارش  سنیپن شتر فراخوانی ا  & Bakhtiarizadeh)ست ا های کیفیت بی

Alamouti 2020) جفت باز و  28، حداکثر طول 1ی کوچک با حداقل طول حذف و اضتتتافه  6.162.328. در این مطال ه ت داد

 ایفا گونه یک افراد بین شده مشاهده فنوتیپی تنوع در مهمی نقش های کوچکجفت باز شناسایی شد. حذف و اضافه 39/1میانگین 

 تنوع باعث( CpCYC-b) ستتتیکلاز-β لیکوپن آنزی  کننده کد ژن در نوکلئوتید دی درج جهش یک برای مثال در انبه، .کندمی

شتر از آنالینتایج  .(Blas et al. 2010)شود می زرد در میوه و قرمز فنوتیپی شان داد که بی صد واریانت 98زها ن شد  ملای  در ها 

شتند، این نوع از واریانت 9کننده شد  زیاد هایواریانتکدکننده دارند. همچنین کمترین مقدار برای ها تاثیر روی مناطق غیردا   10با 

( 2ها دارند )جدول ای پروتیین ستتازی و آنزی هها  دارای اثر مخربی بر روی مستتیردرصتتد( که این نوع از وارینت013/0ثبت شتتد )

(Shirasawa et al. 2013). 

 

 های آذریها در نواحی مختلف ژنوم گاومیش. نمودار درصد پراکنش واریانت1شکل 

Figure 1. Distribution percentage of variants in different regions of Azeri buffalo genome 

 

ساییبه منظور  پژوهش این در: گیرینتیجه  نمونه ژنوم پنج کل های آذری بومی ایران،گاومیش ژنوم های کلتنوع شنا

سط بومی ایران گاومیش سل یابیتوالی روش تو شش با   Paired-Endصور  به جدید، ن شد و توالییابی بالا دهی پو سی   .برر

سل یابیتوالی هایداده وتحلیل تجزیه شان خوبی ها را بههای کل ژنوم گاومیشجدید تنوع ن سی داد و تنوع ن بندی و م رفی ها تق

یابی به اهداف مختلم در اصلاح نژاد است. ها از مهمترین منابع برای دستهای موجود در جم یتدانی  تنوعیهمانظور که م شدند.

                                                      
9 Modifier Impact 
10 High Impact 
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های آزمایشتتتگاهی و های محافظت از ذخایر ژنتیکی پرهزینه بوده و امکان ذخیره تمام تنوع در محیطام برنامهبا توجه به اینکه انج

ستگاه های بنابراین حفظ تنوع ژنتیکی در محل زندگی حیوان بهترین راهکار جهت محافظت از ویژگی، های تحقیقاتی وجود نداردای

صلاح نژاد می ست  ا سی شدنژادهای بومی تحت  ضافه . با های نوکلئوتیدی در جم یتهای چندشکلیهای کوچک و چندحذف و ا

شمند مختلم منب ی ستند ژنتیکی تحقیقا  در ارز سئول ژنومی هایبخش یابیمکان توانند درمی و ه صادی مه  هایویژگی م  اقت

شند مفید سیار همچنین حج  .با  هایتنوع این، بر علاوه .کندمی پذیر امکان حیوانا  در را ژنومی ارتباط مطال ا  ها، SNP زیاد ب

 هایکاربرد برای های ایرانیبالا در نژاد چگالی با SNP هایآرایه توستت ه برای تواندمی حاضتتر مطال ه در شتتدهشتتناستتایی ژنومی

 .شود استفاده اصلاحی و ژنتیکی

 

 ها بر اساس شدت. تعداد اثرات تنوع2جدول 

Table 2. Number of variant effects by impact 

 Type  نوع شدت اثر
 

 Percent  درصد Count   تعداد

 HIGH  زیاد
 

11,525 0.013% 

 LOW  ک 
 

720,545 0.831% 

 MODERATE  متوسط
 

310,311 0.358% 

 MODIFIER  اصلاح کننده
 

85,684,379 98.798% 

 

سگزاری شاورزیو داوران محترم مجله مهدی مخبردکتر  یاز آقا دانندیم نگارندگان بر خود لازم :سپا  ی بیوتکنولوژی ک

 .یندنما یسپاسگزار ارزشمند هایو راهنماییبه خاطر ارائه نظرها 

 

 منابع

در  DLK1ژن  انیشاهدانه بر ب ری( تاث1402محمدرضا ) یمحمدآباد ،الههمت حشمتیعسکر ،اصغر یعل دیس یاحمدآباد یج فر

 .234-217(، 1)15 ،یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بیکرمان یهاقلب بره بافت

های ران، دست و در بافت  MYH7( بررسی بیان ژن 1402شکری سمیرا، خضری امین، محمدآبادی محمدرضا، خیرالدین حمید )

 .236-217(، 2)15های پرواری نژاد کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، راسته بره
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