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Abstract 

Objective 

Androctonus crassicauda scorpion is known as one of the deadliest species of scorpion in the 

world for mammals. Simple sequence repeats (SSRs) markers are one of most complete molecular 

tools in the study of genetic diversity due to the appropriate genomic coverage and high 

repeatability. Simple sequence repeats markers for the scorpion Andractonus crassicouda have 

not been reported so far. Therefore, this study was conducted with the aim of identifying and 

validating simple repeat sequence markers of the scorpion Andractonus crassicouda using RNA-

Seq data. 

Materials and methods 

The samples were evaluated qualitatively and quantitatively after RNA extraction from the 

scorpion venom gland. Then the samples were sequenced with the Illumina HiSeq 2000 platform. 
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Reconstruction of transcripts was done by De novo assembly method using Trinity software. 

Next, in order to identify new SSR markers, the transcriptome of the scorpion Andrachtonus 

crassicouda was analyzed using FullSSR software (version 1.5). To validate the identified SSR 

markers, 8 pairs of primers were evaluated by polymerase chain reaction method. Indices such as 

observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and fixation index (F) were 

calculated using GenAlEx software (version 6.5) for statistical analysis of polymorphic loci. 

Results 

Assembling transcripts by Trinity program generated a total of 744,804 transcripts and 563,526 

unigenes. In this study, the examination of 952,725 sequences by FullSSR software led to the 

identification of 315,395 SSR markers. Among SSRs, two and three nucleotide repeats accounted 

for the highest number of repetitions with 71.85% and 22.36%, respectively. Among the 8 studied 

loci, only 2 loci showed polymorphism. The expected and observed heterozygosity for the 

RK1354 locus was calculated as 0.765 and 0.683 respectively, and for the NK1362 locus as 0.768 

and 0.633 respectively. The fixation index statistic (FIS) for both loci was almost 0.1, which 

indicates low inbreeding in the population. 

Conclusions 

The different criteria of genetic diversity all indicate that the population has high diversity, but 

there are factors that are reducing the diversity among the studied population. So that the 

population is out of balance and the number of observed heterozygotes is less than the expected 

heterozygotes. It is necessary to investigate the factors that have led to the reduction of diversity 

in order to prevent its further reduction. In general, the results of this research showed that new 

SSRs can be useful for understanding the population structure and investigating the genetic 

diversity of the scorpion Andractonus crassicouda. 
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Introduction 

Scorpions have eight legs and are easily recognized by a pair of grasping pincers and a 

narrow, segmented tail, often carried in a characteristic forward curve over the back and always 

ending with a stinger. The evolutionary history of scorpions goes back 435 million years. 

Scorpions primarily prey on insects and other invertebrates, but some species hunt vertebrates. 

They use their pincers to restrain and kill prey, or to prevent their own predation. The scorpion of 

Androctonus crassicauda belongs to the Buthidae family, it has a strong and deadly venom for 

humans, and every year there are cases of death due to the sting of this scorpion. They are 

nocturnal and enjoys making nests where they hide in crevices during the day to stay moisturized. 

The Arabian fat-tailed scorpion (Androctonus crassicauda) is a species of dangerous scorpion 

usually found mainly in the Palaearctic region, in such countries as Turkey, Iran, and other 

southwestern Asian nations. This scorpion is the second most frequent causes of scorpion sting 

in south-west Iran. Despite the risks of keeping such a dangerously venomous species in captivity, 

Androctonus scorpions are frequently found in the exotic animal trade. The scorpion's main diet 

in captivity consists of cockroaches, grasshoppers, and crickets. However, the fat-tailed scorpion 

can go months without consuming food. Scorpions will generally try to kill and eat anything 

which moves and is smaller than themselves. This species is a generalist desert species. Adults 

can vary in colour from a light brown to reddish to blackish-brown, to black. The venom is mainly 

composed of neurotoxins, cardiotoxins, and possibly myotoxins. The venom is very powerful and 

considered among the most potent among scorpions, and is known to cause human death. Deaths 

mostly occur with respiratory arrest, heart failure, and shock. In the past, most studies conducted 

to classify scorpions and determine phylogenetic and evolutionary relationships were based on 

phenotype. Recently, molecular markers have been used in genetic diversity studies, paternity 

analysis, cultivar identification, phylogenetic relationships, and genetic mapping in scorpion 

genetics research. Various molecular markers are being developed including simple sequence 

repeats (SSRs), restriction fragment length polymorphisms (RFLPs), random amplification of 

polymorphic DNAs (RAPDs), amplified fragment length polymorphisms (AFLPs), and single 

nucleotide polymorphisms (SNPs). Among these, SSRs, are very advantageous for a variety of 

applications, because they are multi-allele, co-dominant, highly informative, occur with high 

relative abundance and good coverage across the genome, and are experimentally reproducible. 

Simple sequence repeats or microsatellites are DNA stretches consisting of short, tandemly 

repeated di-, tri-, tetra-or penta-nucleotide motifs. Simple sequence repeats have been found in 

all eukaryotic species that were scrutinized for them. Simple sequence repeats are widely used in 

genetic fingerprinting, kinship analysis, and population genetics. Also, research show that they 

may play an important role in genome evolution and provide hotspots of recombination. SSRs 
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markers are one of most complete molecular tools in the study of genetic diversity due to the 

appropriate genomic coverage and high repeatability. Simple sequence repeats markers for the 

scorpion Andractonus crassicouda have not been reported so far. Therefore, this study was 

conducted with the aim of identifying and validating simple sequence repeats markers of the 

scorpion Andractonus crassicouda using RNA-Seq data by De Novo method. De novo assembly 

of RNA-seq data enables researchers to study transcriptomes without the need for a genome 

sequence; this approach can be usefully applied, for instance, in research on 'non-model 

organisms' of ecological and evolutionary importance, cancer samples or the microbiome. 

 

Materials and methods 

Scorpions were poisoned by electric shock method. After 72 hours of envenoming, the 

venom gland was isolated and RNA was extracted from the venom gland using the commercial 

RNeasy Animal Mini Kit (Qiagen, Valencia, CA, USA) according to the manufacturer’s 

instructions. After confirming the quality of extracted RNA samples using Nanodrop and 

horizontal gel electrophoresis, the samples were sequenced with 150 base pair paired-end reads 

at Macrogen Company (Macrogen, Seoul, South Korea) using Illumina HiSeq 2000 sequencing 

platform (Illumina, San Diego, CA, USA) according to the instructions of the company. Checking 

the quality of raw sequences and clean data before and after editing was done using FASTQC 

software under the Linux operating system and removing low-quality reads using Trimmomatic 

v 0.36 software. After filtering, cleaning, and trimming the raw reads generated from the Illumina 

sequencing platform, clean reads were de novo assembled into contigs using Trinity software (v. 

2.0.3) with optimized parameters. This approach is useful when a genome is unavailable, or when 

a reference-guided assembly is undesirable. In the absence of a sequenced genome to guide the 

reconstruction process, the transcriptome must be assembled de novo using only the information 

available in the RNA-seq reads. Also, CD-HIT software (version 4.7) was used to cluster the 

reads and remove duplicate sequences. Next, in order to identify new SSR markers, the 

transcriptome of the scorpion Andrachtonus crassicouda was analyzed using FullSSR software 

(version 1.5). To validate the identified SSR markers, 8 pairs of primers were designed using 

PRIMER 3 software and evaluated by polymerase chain reaction method. Indices such as 

observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (he) and fixation index (F) were 

calculated using GenAlEx software (version 6.5) for statistical analysis of polymorphic loci. 

 

Results 

To visualize the distribution of quality scores across all bases in a sequencing run, a box 

whisker-type diagram is often used. In this diagram, the yellow box represents the interquartile 
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range (25-75%), the upper and lower tentacles account for 10% and 90%, and the blue line 

indicates the average quality. The y-axis shows the quality score, with higher scores indicating 

better quality bases. To evaluate the overall sequencing quality of a run, the average sequencing 

quality per base is often used. A sequencing quality score of 30 or above is generally considered 

very good. The average data quality of this study was 36, which indicates good data quality. 

Assembling transcripts by Trinity program generated a total of 744,804 transcripts and 563,526 

unigenes. In this study, the examination of 952,725 sequences by FullSSR software led to the 

identification of 315,395 SSR markers. The results showed that among these, 226,619 sequences 

contained one SSR and 88,779 sequences contained more than two SSRs. Among SSRs, two and 

three nucleotide repeats accounted for the highest number of repetitions with 71.85% and 22.36%, 

respectively. Among the 8 studied loci, only 2 loci showed polymorphism. The expected and 

observed heterozygosity for the RK1354 locus was calculated as 0.765 and 0.683 respectively, 

and for the NK1362 locus as 0.768 and 0.633 respectively. The fixation index statistic (Fis) for 

both loci was almost 0.1, which indicates low inbreeding in the population. The chi-square test 

performed on the population of the scorpion Andrachtonus crassicoda showed that Hardy-

Weinberg equilibrium was not established for both loci. The chi-square values for loci RK1354 

and NK1362 were 59.62 and 56.87, respectively, which were significant at the 1% level. 

 

Conclusions 

The different criteria of genetic diversity all indicate that the population has high diversity, 

but there are factors that are reducing the diversity among the studied population. So that the 

population is out of balance and the number of observed heterozygotes is less than the expected 

heterozygotes. It is necessary to investigate the factors that have led to the reduction of diversity 

in order to prevent its further reduction. In general, the results of this research showed that new 

SSRs can be useful for understanding the population structure and investigating the genetic 

diversity of the scorpion Andractonus crassicouda. 
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عقرب آندراکتونوس    (SSRs) توالی ساده تکراری اعتبارسنجی نشانگرهای شناسایی و 

   RNA-seqهای ( با استفاده از داده Androctonus crassicaudaا )کراسیکود
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 چکیده 

ترین گونه عقرب در جهان برای  به عنوان یکی از کشنده   (Androctonus crassicauda)اآندراکتونوس کراسیکود   عقرب  هدف:

مناسب ژنومی و تکرارپذیری بالا یکی از به دلیل پوشش    (SSR)  توالی ساده تکراری  نشانگرهایشناخته شده است.  پستانداران  

به شمار می ژنتیکی  تنوع  بررسی  مولکولی در  ابزارهای  برای عقرب    نشانگرهای  آیند.کاملترین  تکراری  آندراکتونوس  توالی ساده 

عقرب اندراکتونوس  مربوط به    توالی ساده تکراری  شناسایی نشانگرهایاند. لذا این مطالعه با هدف  ا تاکنون گزارش نشدهکراسیکود

 انجام شد.  RNA-Seqهای با استفاده از داده کراسیکودا 
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 Illuminaپلتفورم  ها با  از غده زهر عقرب، ارزیابی کیفی و کمی انجام گرفت. سپس نمونه   RNAپس از استخراج    ها:مواد و روش

HiSeq 2000   افزاربه دقت و صحت بالاتر از نرم   دنیخام و رس  یهاداده  شیرایو  یبرا یابی شدند.  توالیTrimmomatic   نسخه

انجام شد. در ادامه به منظور شناسایی    Trinity  افزار   با استفاده از نرم  De novo  روش   به  هارونوشت  یبازساز  استفاده شد.  (0.36)

( مورد انالیز  1.5)نسخه    FullSSRجدید، ترانسکریپتوم عقرب آندراکتونوس کراسیکودا با استفاده از نرم افزار    SSRنشانگرهای  

ای پلیمراز مورد  جفت پرایمر طراحی و با روش واکنش زنجیره  8شناسایی شده،    SSRقرار گرفت. به منظور اعتبارسنجی نشانگرهای  

   ارزیابی قرار گرفت.

این  کرد. در    جادیژن ا  ی ونی  563526  و ترانسکریپت    744804جموع  م، در  Trinityتوسط برنامه    اهرونوشت   بندیسرهم   نتایج: 

ها،  SSRدر میان  شد.   SSR نشانگر  315395  ، منجر به شناسایی تعداد  FullSSRافزار  توالی به وسیله نرم   952725بررسی    مطالعه،

جایگاه   8از  درصد بیشترین تعداد تکرار را به خود اختصاص دادند.    36/22و   درصد  85/71تکرارهای دو و سه نوکلئوتیدی به ترتیب با  

  765/0به ترتیب  RK1354جایگاه چندشکلی را نشان داد. هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده برای جایگاه  2 مورد بررسی

( برای هر دو جایگاه  isFشاخص تثثبیت )آماره  محاسبه شد.    633/0و    768/0به ترتیب    NK1362و همچنین برای جایگاه    683/0و  

   .که نشاندهنده همخونی کم در جمعیت است بود 1/0تقریبا 

این است که جمعیت از تنوع بالایی برخوردار است، اما  تایج ارزیابی معیارهای مختلف تنوع ژنتیکی همگی گویای  نگیری:  نتیجه

حال   در  مطالعه  عواملی  مورد  جمعیت  بین  در  تنوع  تعداد    .هستندکاهش  و  است  شده  خارج  تعادل  از  جمعیت  که  طوری  به 

های مورد انتظار شده است. لازم است عواملی که منجر به کاهش تنوع شده است  های مشاهده شده کمتر از هتروزیگوت هتروزیگوت

توانند های جدید میSSRمورد بررسی قرار گیرد تا از کاهش بیشتر آن جلوگیری گردد. به طور کلی، نتایج این تحقیق نشان داد که 

 .مفید باشند سیکوداعقرب اندراکتونوس کرابررسی تنوع ژنتیکی شناخت ساختار جمعیت و برای 

 توالی ساده تکراری نشانگرهای، اندراکتونوس کراسیکودا، ترانسکریپتوم:  هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

توالی ساده   اعتبارسنجی نشانگرهای  ( شناسایی و1404ود، روشنفکر هدایت اله، ثعلبی فاطمه ) کاکی روشن، نظری محم  استناد:

آندراکتونوس کراسیکود  (SSRs)  تکراری از دادهAndroctonus crassicaudaا )عقرب  استفاده  با  . مجله RNA-seqهای  ( 

 .54-31(، 2)17بیوتکنولوژی کشاورزی، 
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 مقدمه

گونه    50اسدت. حدود  شدتریب  یریگرمسد  مهیو ن  یریدر مناطق گرمسد یپراکندگ نیاند که اها پراکنده شددهها در تمام قارهعقرب

  یغن  اریبسد انیر وجود بندپاظو آب و هوا از ن میبا توجه به نوع اقل  رانیدارند. کشدور ا یاژهیو  یو بهداشدت  یپزشدک تیها اهماز عقرب

لپتوروس   وسیاسدکورپیخطرناک مانند هم یهاگونه  ژهیوها بهاز عقرب  یادیز  یهااسدت که گونه  ییشدورهاک یدر زمره رانیاسدت. ا

از گزش در تمام مناطق کشدور ر    ی. موارد مرگ ناشد(Dehghani et al., 2023) گزارش شدده اسدت  کودایوآندروکتونوس کراسد

  یها . اسددتانافتدیاتفاق م  لامیاو بلوچسددتان، کرمان، هرمزگان و   سددتانیخوزسددتان، سدد یهاها در اسددتاناکثر مرگ یول دهدیم

مسدتعد  یهااز اسدتان یریگرمسد مهیگرم و ن یدارا بودن آب و هوا  زیقرار گرفتن در مرز با کشدور عراق و ن لیبه دل  لامیخوزسدتان و ا

محافظه  اریبسد یهسدتند که در مورفولوژ "زنده یهالیفسد"ها از معدود عقرب  (.Ghorbani et al., 2021تنوع عقرب هسدتند )

ها به ، عقربیجذاب یهایژگیو نیبا چن  دارند. یها جاستگاهیهمه انواع زدر  باًیکه تقری دارند به نحوی  اگسترده  عیتوز کار هستند و

 . هستند طیواجد شرا یو تکامل یکنیلوژیف اتمطالع یبرا یمدل عال یهاسمیعنوان ارگان

  .رسدد یم  متریسدانت  12اسدت که اندازه آن تا  یحفار رعقرب غی  (Androctonus crassicauda)اندراکتونوس کراسدیکودا  

  اه،یتا سدد  یتونیز ،ییخرما ،یااسددت به رنق قهوه  یاگونه  کودایآندروکتونوس کراسدد  شددودیم دهینام زین اهیگونه که عقرب سدد نیا

اسدت که هنگام   یبزرگ شین  یراعقرب دا نی. اباشددیعقرب به رنق زرد روشدن م  یپاها و سدط  شدکم یانتها  سدرها،یها، کلشدانه

  یدگ یگزدرصدد از موارد عقرب 7/28عقرب عامل   نی. بنابر مطالعات ا(Salabi et al., 2024) شدودیم یدیگزش موجب درد شدد

کاشدان   یهاسدهم از گزش نیهم  باًی( و تقرDehghani et al., 2009عامل گزش انسدان بوده اسدت ) نیدر اسدتان خوزسدتان و اول

  (.Dehghani et al., 2018در کودکان مشداهده شدده اسدت ) شدتریجانور ب نیاز گزش ا  یناشد ریدارد مرگ و م  زیدرصدد( را ن 30)

غرب کشدور،  یهافارس و تمام اسدتان  جیخل  یجنوب یهاشدمال کشدور تا اسدتان  یدر کشدور داشدته و از نواح عیوسد یکژدم پراکندگ نیا

(،  وانیا  و )دهلران، مهران لامیآبادان(، ا  و  بسدتان، سدوسدنگرد، ماهشدهر، خرمشدهر ه،یدیکرمان، بوشدهر، سدمنان و خوزسدتان )اهواز، ام

نهبندان(،   و  رجندیخواف، قائن، ب باد،ی(، خراسدان بزرگ )تاوانی(، کردسدتان )مرهیاروم و  هیماکو، اشدنو ،یخو)چالدران،   یغرب جانیآذربا

شدهر بابک،    رجان،یراور، رفسدنجان، زرند، سد رفت،یبم، ج  ر،ی(، کرمان )بافت، بردسدنیریقصدر شدو    کرمانشداه )جوانرود، سدرپل ذهاب

تنوع ژنتیکی یکی از عوامدل مهم برای  . (Ebrahimi et al., 2015شدددده اسدددت )  دیدصددد(  منوجدانو   عنبرآبداد، کرمدان، کهنوج

دهدد، بندابراین آگداهی از تنوع ژنتیکی و ی آیندده را کداهش میهداگران دام اسدددت و کمبود یدا فقددان این تنوع قددرت انتخدابلاحاصددد

 Rohipoor et al., 2019; Rohipoor et)  شدونددام تلقی میحلای اصدهامدیریت منابع ژنتیکی به عنوان اجزای مهم برنامه

al., 2021  .)ها تبدیل های اخیر نشدانگرهای ژنتیکی به ابزاری قابل اعتماد و مناسدب جهت مطالعات ژنتیکی و تنوع جمعیتدر سدال

در حاضددر حال نشددانگرهای ریزماهواره به دلیل پوشددش مناسددب ژنومی و (.  Mohammadabadi et al., 2021)  اندشددده

(.  Zane et al., 2002آیند )تکرارپذیری بالا یکی از بهترین و کاملترین ابزارهای مولکولی در بررسددی تنوع ژنتیکی به شددمار می

ها عموما از چندشددکلی بالایی برخوردار هسددتند و در نواحی کدکننده و غیرکدکننده ژنوم موجودات مختلف حدددور دارند  این توالی
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(Zane et al., 2002)  .ی  سداده تکراری هایتوال ای  هازماهوارهیر(SSRsتکرارها ،)تا شدش جفت   کیپشدت سدر هم متشدکل از   ی

شددند،  یدر نظر گرفته م یها خنثSSR(.  et al., 2000  Tothشدوند ) افتیدر هر نقطه از کل ژنوم    توانندیهسدتند که م نوکلئوتید

 ,.Contente et al., 2002; Hefferon et alکرده اسدت ) دییتاآنها را   یکیولوژیب  یعملکردها  قاتیتحق  ر،یاخ  یهااما در سدال

حذف    ایرا اضددافه   یتکرار  یشددود که واحدها یم مرازیپل  DNAلغزش  یدادهایرو جادیها باعث اSSR  ی(. سدداختار تکرار2004

 30از    شی(. ب;Ellegren, 2004  Mirkin, 2007شددود )  یماریدهد و ممکن اسددت باعث ب یم  شینر  جهش را افزا وکند، یم

 ،یدیکدکننده سده نوکلئوت  یتکرارها ادیگسدترش ز  لیآنها به دل  شدتریکه ب شدودینسدبت داده م SSR  یهااختلال مندل به جهش

در مناطق کدکننده  SSRانقباضدات  ای(. گسدترش Mirkin, 2007)  شدوندیم جادیجوزف ا  -و ماچادو نگتونیهانتیهایماریمانند ب

 دیجد یهاطیبا مح  عیسر  یدهد و ممکن اسدت با سدازگار رییرا تغ هاپیدهد، فنوت  رییعملکرد ژن را به طور بالقوه تغ  تواندیم نیپروتئ

منحصدر به   یهاممکن اسدت در ژنوم زماهوارهیر  عیها و عملکرد توزیژگی(. و,Trifonov  2004؛  Li et al., 2004همراه باشدد )

های مختلفی اسددت، به  ژنوم شددامل مکانیسددمبراین، اپیعلاوه  (.; Wang et al., 2015)  Li et al., 2004  فرد متفاوت باشددد

های بلند  RNA های کروماتین و microRNA، بازسددازی مجدد، اصددلاحات دم هیسددتون،DNAمتیلاسددیون   عنوان مثال

های ها و ظهور فنوتیپزا، و آب و هوا برای تأثیر بر مشددخصددات بیان ژنغیرکدکننده، با عوامل محیطی مانند تغذیه، عوامل بیماری

ژنوم و عوامل محیطی ممکن اسدت  (. تعاملات چند سدطحی بین ژنوم، اپیBarazandeh et al., 2016خاص در تعامل هسدتند )

ژنوم بر سددلامت و تولید اسددت  همچنین، شددواهد متعددی حاکی از تأثیر تنوع اپی (.Amiri Roudbar et al., 2020ر  دهد )

(Alavi et al., 2022.) شددود. تنها مجموعه نسددبتاً کوچکی از کل ی یوکاریوتی به طور موقت و چند بعدی کنترل میهابیان ژن

ها برای هر بافت خاص . بنابراین، بیان ژن در یوکاریوتها به مرحله رشدد بسدتگی داردژن  شدود و بیانژنوم در هر نوع بافت بیان می

همچنین  (.Rabieh et al., 2020; Sabahi et al., 2020; Koohgivi et al., 2019; Safaei et al., 2023اسددت )

شدود، بیان آن ژن را تنظیم های سدازنده آن محصدول سداخته میهای ژنی که در همان بافت و همچنین سدایر بافتمیزان فراورده

کروموزومی است    های مرتبط با صدفات و بررسدی آنها در سدط  سدلولی یاها و پروتئینهای اسداسدی، مطالعه ژنکند. یکی از فعالیتمی

(Bordbar et al., 2022; Mohammadabadi et al., 2024  .)تنوع   یبررسددهای ترانسددکریپتومی جهت اسددتفاده از داده

  یک یتنوع ژنت  یبررسد یبطور قابل توجه  یپتومیترانسدکر  یهاداده زیآنالهای اخیر مورد توجه قرار گرفته اسدت.  ها در سدالی گونهکیژنت

. مطالعه دهدیما قرار م اریآنها را در اخت نیها و ارتباط بگونه  ییاز شدددناسدددا  یو اطلاعات جامع دهیبخشددد لیها را تسددده گونه نیب

 Mohamadiاسددت )  یها ضددرورها و بافتسددلول یسدداختار مولکول یابیژنوم و ارز یدرک عناصددر کاربرد  یبرا  پتومیترانسددکر

Ahvazi et al., 2024.) 

  یاب ییتا توال سدازدیاسدت که محققان را قادر م  یابییتوال  یهیروش قدرتمند بر پا کی RNA-Seqیا  RNAیابی روش توالی

ژنوم تازه   یبررسدد  یبرا کیتکن نیکنند. ا نیی( تعپتومیژن )ترانسددکر  انیمحصددول کامل ب کیرادر RNAیهارونوشددت تیو کم

ارزشدمند اسدت.   اریهنوز ناکامل مانده بسد یژن  راتیکه تفسد یاتآن در موجود  یهازوفرمیا ای دیجد یهاژن  ییشدده و شدناسدا  یابییتوال
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 میکن یگوناگون بررسد طیتحت شدرا ایمراحل و   ها،سدمیمختلف ارگان یهارا در بافت یژن  یهاتیتا فعال  دهدیضدمنا به ما امکان م

(Haas et al., 2013.)  یابی توالی  اسداس روشRNA (RNA-Seq)   بر برش کلmRNA  شدده به قطعات کوچکتر  یسدیرونو

  یبرا   یکیولوژی. انتخاب نمونه و بافت مناسددب با توجه به اهداف بباشدددیمتنوع م  یهاقطعات با اسددتفاده از پلتفرم نیا  یابییو توال

 Corneyاسدت. ) تیحائز اهم جینتا  صدحت  شیمنظور افزابه    یکیولوژیتکرار ب نیمهم اسدت همچن  اریبسد  پتومیبه ترانسدکر یابیدسدت

et al., 2016.)  

در بدون    ،روشاسددت. در این   RNA seqهای حاصددل از های آنالیز دادهیکی از روش(  De novo)   یا دنوو  از نو  یابییتوال

 ایدژنوم   یداده و توال لیدقطعدات بزرگ را تشدددکتواند  می(  "قیدکانت"قطعدات کوتاه ) ،موجود هیدداشدددتن ژنوم اولدسدددترس داشدددتن  

 هاابییتوال نیا رایکرد، ز  یابییرا توال تردهیچیو پ  تریطولان یهاژنوم  توانیدنوو م ابی  ی. با اسدتفاده از توالبسدازدرا   پتومیترانسدکر

  یها ژنوم گونه  توانیم هاابیینوع توال نیبا اسدتفاده از ا نیدر ژنوم شدناخته شدوند. همچن  یتکرار  یکه نواح دهندیامکان را م نیا

 کیرا در ژنوم   دهایلئوتمانند اضدافه شددن و حذف شددن نوک یسداختار راتییتغ  توانیها مکرد که با اسدتفاده از آن  یابییرا توال دیجد

 ,.Wen et al., 2024; Mohamadi Ahvazi et al., 2024  Luca et al)  هایروش در ماه نیکرد. ا  ییگونه شددناسددا

  عی توزدر یک مطالعه    اسدددتفاده شدددده اسدددت.  ادی( به دفعات زNemati et al., 2020؛  Li et al., 2021) اهانیگو  (  ;2020

مورد بررسددی قرار   Mesobuthus martensiiو   Centruroides exilicauda  دو گونه عقرب ژنومدر ( SSR)  هازماهوارهیر

توانند  و اگزون ژنها می  توالی سداده تکراری در ابتدا و انتهای اینترون  نشدانگرهایمشدخص شدد که Wang et al., 2016). ) گرفت

 حدور داشته باشند.

به دلیل پوشددش مناسددب ژنومی و ها  یا ریزماهواره  (SSR)  توالی سدداده تکراری  نشددانگرهایهمانطور که در بالا اشدداره شددد 

توالی سدداده  نشددانگرهای آیند.تکرارپذیری بالا یکی از بهترین و کاملترین ابزارهای مولکولی در بررسددی تنوع ژنتیکی به شددمار می

  شدناسدایی و اعتبار سدنجی نشدانگرهایاند. لذا این مطالعه با هدف  ا تاکنون گزارش نشددهآندراکتونوس کراسدیکودتکراری برای عقرب  

 Deدنوو ) اسددمبلی به روش  RNA-Seqهای  با اسددتفاده از دادهعقرب اندراکتونوس کراسددیکودا  مربوط به    توالی سدداده تکراری

novo ) شدانجام. 

 

 هامواد و روش

  کودا یاز بافت دم سه عقرب اندراکتونوس کراس  یریگنمونه   پتوم، یترانسکر  یو بررس   RNAمطالعه ابتدا به منظور استخراج    نیدر ا

محلول    لهیبه وس  RNA. استخراج  دیگرد  هیشعبه جنوب غرب کشور )اهواز( ته   -یراز  یواکسن و سرم ساز  قاتیدر موسسه تحق

TRIZOL  .پس از استخراج    انجام شدRNAیکپارچگ ی   ی، به منظور بررس  RNA    درصد    2ژل آگارز  الکتروفورز  استخراج شده از

 ی هابا استفاده از دستگاه نانودراپ و خوانش طول موج  RNA  یفیک  یابیارز  نیاستفاده شد. همچن  قهیدق   30ولت به مدت    100با ولتاژ  
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از  یاستخراج شده، مقدار مناسب RNA تیفیو ک تیکم د ییپس از تا تینهانانومتر انجام شد. در  230به  260نانومتر و  280و  260

شرکت ماکروژن و با استفاده از پلتفورم   لهیبه وس  یابییتوال  ندی. فراگردیدبه شرکت ماکروژن کره ارسال    یابیی ها به منظور توالنمونه 

Illumina HiSeq 2000   از    تفادهبا اس  جفت باز  150خوانش    دیتول  یدستورالعمل سازنده، برا  یو برمبناPaired – end    انجام

 نوکسیعامل ل  ستمی تحت س  FASTQCبا استفاده از نرم افزار    ش یرایشده قبل و بعد از و  یابیی توال  یهاداده  ت یفیک  ی بررسشد.  

بازها، طول   یو محتوا ت یفیآنها، اطلاعات مربوط به ک تیفیک یها و رمزگذارافزار علاوه بر فهرست تعداد خوانش نرم  نیانجام شد. ا

  RNA-seqخام    یهاداده  ش یرایو  ی برا .نمود  یرا گزارش و مصورساز  هایشدگمبهم و مداعف   یحدور بازها  نیخوانش و همچن

مرحله شامل حذف آداپتورها و حذف    نیاستفاده شد. ا(  0.36)نسخه     Trimmomatic افزاربه دقت و صحت بالاتر از نرم  دنیو رس

 یبرا  FASTQCافزار  مجدد با نرم  تیفیک  دییپس از تا  تمیز  یهااست. خوانش   تیفیکیب  یهانمودن( خوانش  کوتاه)  شیرایو  ای

ی  استراتژ  با استفاده از  RNA  یابییتوال  ی تمیز حاصل ازهامونتاژ داده  مطالعه  نیدر ا  مورد استفاده قرار گرفتند.  هاسرهمبندی رونوشت 

صورت گرفته حداقل طول  یسازکپارچهی. در ( انجام شد 2.0.3ورژن ) Trinityافزار نرمو با بکار گیری  سرهمبندی به روش دنوو

 ی هااز شاخص   مرایک  نیشده و انتخاب بهتر  دیتول  یهاق یکانت  ت یفیک  یابیارز  یبرا  جفت باز در نظر گرفته شد.   200ها  رونوشت 

اندازه هستند(، تعداد کل   نیا  یدارا  هاقیدرصد از کل کانت  50که    هاق یاز کانت  ی)حداقل طول  N50از جمله طول    یهر اسمبل  یآمار

-CDافزار  داشتند از نرم   یپوشاندرصد هم  95که    ییهاقی کانت  یکلاستربند  یبرا  تیدر نها  .شد  استفاده  یجفت بازها در هر اسمبل

HIT گردید( استفاده 4.7 )نسخه  . 

(  1.5)نسخه    FullSSRبا استفاده از نرم افزار  مونتاژ شده    یهارونوشت جدید،    SSRدر ادامه به منظور شناسایی نشانگرهای  

به منظور انالیز قرار گرفت.  تعدادSSR  لیو تحل  هیو تجز  یاعتبارسنج  مورد  از مناطق  عدد    60  های شناسایی شده جدید،  عقرب 

پرایمر توسط نرم افزار    8انتخاب و    یبه صورت تصادف  SSRنشانگر    8  های بدست آمده،SSR. از میان  شد  یمختلف جمع آور 

PRIMER 3  از سایتNCBI  (1)جدول   شد ی نشانگرها طراح نیا یبرا . 

زنج نها  مرازیپل  ایرهیواکنش  حجم  رو  35و    تریکرولیم  25  ییبا  بر  ا  DNA  هاینمونه   یچرخه  شده  عقرب  استخراج  ز 

مورد    ی حرارت  صورت گرفت. برنامه  Touchdownو روش    Bio Rad  کلریبا استفاده از دستگاه ترموسا  اندراکتونوس کراسیکودا 

چرخه هر کدام شامل   35و به دنبال آن    قهیدق  4به مدت    گرادیدرجه سانت  95  هیاول  سازیواسرشته   ی. دماباشدیم  ریاستفاده به شرح ز

  ر یتکث  یبرا  قهیدق  10و    گرادی درجه سانت  72در    هیثان  30  گراد،ی درجه سانت  59-64در    هیثان  30  گراد،ی درجه سانت  95در    هیثان  30

، با استفاده از  PCR  لهیبه وس  ریمحصولات حاصل از تکث تیفی. پس از آن کرفتیگراد صورت پذیدرجه سانت  72  یدر دما  یینها

محصولات   یسنجش وزن مولکول  برای  داک،دستگاه ژل  له وسی  به  هاژل  ریتصو  هیشد. پس از ته   دهیدرصد سنج  3الکتروفورز ژل آگارز  

PCR  افزاراز نرم  هاپیژنوت  نییبر حسب جفت باز و تع  GelAnalyzer  و    هی. در ادامه به منظور تجزدیگرد  ده( استفا19.1  )نسخه

موثر درهر    های(، تعداد آللNa)  یواقع  هایدر آنها مشاهده شده از جمله تعداد آلل  یکه چندشکل  هاییگاهیجا  یبرا  یآمار   هایلیتحل



 ( 1404، تابستان 2، شماره 17دوره مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )

43 

 

(  6.5)نسخه  GenAlex افزاراز نرم  (ISFو شاخص تثبیت ) (He( و مورد انتظار )Hoمشاهده شده ) ی تیگوسی(، هتروزNeلوکوس )

 استفاده شد.  

 

 ها در این مطالعه SSRخصوصیات آغازگرهای استفاده شده برای اعتبار سنجی  .  1  جدول

Table 1. Characterization of primers used for validation of SSRs in this study 

length 

piece 

Primer sequence Repetitive 

sequence 

Row 

232 F:TGCTTGAAATTGTGGGGTGC 

R:AACAGCTCCAAAAACAGTGCC 

ACTC)17 ) 1 

295 F: CACCCACTTACGAAGGGATACA       

R: CTTCCTGAGCAAGGATCGGT             

AGAA)14) 2 

236 F: GCTGAGGACAATAGGGGAGG           

R: TACACCCTGGCTAAGGCTCT             

TCCT)13 ) 3 

186 F: AACGAGTTCAATGTGTGCGC            

R: ACACACACACACACACACGT           

TG)54 ) 4 

150 F: GTCACGTCAGGTGGTTGTGA            

R: ACACACAGACAGACACACACA       

TG)44 ) 5 

246 F: TGAAGATTGCTTGGCTGTCA            

R: TGGCTTCGTGGTCATTCTATG          

(AC)47 6 

195 F: TGCTGTCGTCCTATAATTGGT          

R: TCCAATCTGTGATAATCAGGAGT   

(AC)56 7 

250 F: TGTGACTGTTCATTCTGTCAA          

R: TCTTCGGATCACTCCTCTCA            

(AT)97 8 

 

 نتایج 

های استخراج شده خوب بود.    RNA( نشان داد که کیفیت  1)شکل    درصد  2ژل آگارز  استخراج شده روی    RNAالکتروفورز  

ها بود که نشاندهنده کیفیت mRNA قابل تشخیص بوده و اسمیر میان این دو باند مربوط به    s28و    s18ریبوزومی    RNAباندهای  

 زیرا بودند، آلودگی فاقد  شده استخراج  RNAهای  نمونه  که داد نشان نانودراپ نتایج استخراج شده بود. همچنین  RNAمناسب  

 متغیر بود.  90/1تا  77/1نانومتر از   280نانومتر:  260نسبت 

یابی های حاصل از توالی خوانش خام تولید کرد. پس از دریافت داده  517799704های بافت دم عقرب تعداد  یابی از نمونه توالی

ها و افزار علاوه بر فهرست تعداد خوانش نرم  نیاستفاده شد. ا  FASTQCافزار  از نرم  هیاول  تی فیکنترل ک  یبرا  ،  FastQدر فرمت  
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 ها یشدگمبهم و مداعف  یحدور بازها  نیبازها، طول خوانش و همچن  یو محتوا  تیفیآنها، اطلاعات مربوط به ک  تیفیک  یرمزگذار

های این مطالعه در وضعیت نشان داد که تمام داده  FASTQCافزار  ها در نرمکرد. نتایج تعیین کیفیت داده  یرا گزارش و مصورساز

 (. 2ها بود )شکل که بیانگر کیفیت خوب دادهبود  36ها قبول قرار داشتند و میانگین کیفیت داده

 

درصد.   2استخراج شده از بافت دم عقرب اندراکتونوس کراسیکودا بر روی ژل آگارز    RNAکیفیت   .1شکل  

M  جفت باز  100: نشانگر مولکولی 

Figure 1. The Quality of RNA extracted from the tail tissue of the scorpion 

Andrachtonus crassicouda. M: Molecular marker 100 base pair 

 

نشان داد که در   پتومیترانسکر  یکربندیپ  جینتاانجام شد و    Trinity  افزار  با استفاده از نرم روش دنوو  به  هارونوشت   یبازساز

در ادامه به منظور  (.2)جدول  درصد بود  01/34آنها  GC زانیم نیانگیکرد. م جادیژن ا یونی 563526 و قیکانت 744804مجموع 

( مورد 1.5)نسخه    FullSSRجدید، ترانسکریپتوم عقرب اندراکتونوس کراسیکودا با استفاده از نرم افزار    SSRشناسایی نشانگرهای  

جدید شناسایی گردید. نتایج نشان داد از این    SSRنشانگر    315395توالی تعداد    952725انالیز قرار گرفت. در نهایت با بررسی تعداد  

(. با توجه به نتایج گزارش شده  3بود )جدول    SSRتوالی دارای بیش از دو    88779و تعداد    SSRتوالی حاوی یک    226619میان  

درصد بیشترین تعداد تکرار را به خود    36/22درصد و    85/71توالی تکرارهای دو و سه نوکلئوتیدی به ترتیب با    952725از بررسی  

 (4درصد کمترین تعداد را داشتند )جدول  02/0ی شش نوکلئوتیدی به میزان اختصاص دادند و توال

جفت پرایمر طراحی و با روش    8شناسایی شده در عقرب اندراکتونوس کراسیکودا    SSRبه منظور اعتبارسنجی نشانگرهای  

از نمونه بافت دم عقرب با موفقیت انجام گرفت تک باند مشاهده شده در   DNAای پلیمراز تکثیر شدند. استخراج  واکنش زنجیره

بر    PCRهای مورد نظر بود. پس از انجام واکنش  از نمونه   DNAها نشانگر صحت و کیفیت استخراج  ی نمونهDNAژل استخراج  

پرایمر استفاده  8درصد مورد بررسی قرار گرفتند. از  3های استخراج شده، محصولات حاصل از آن با استفاده از ژل آگارز روی نمونه 

در این  ک باند بودند.  ها تجایگاه )پرایمر شماره یک و پرایمر شماره سه( چند شکلی نشان دادند و بقیه جایگاه   2شده در این تحقیق  
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دامنه    نامگذاری شد.  NK1362به صورت    3و برای پرایمر شماره    RK1354به صورت    1برای پرایمر شماره    هاتحقیق، این جایگاه

جفت    424تا    326بین    NK1362  جایگاهو برای  جفت نوکلئوتید    435تا    232بین    RK1354  آللی مشاهده شده برای جایگاه

 نوکلئوتید بود. 

 

ک2شکل   داده  RNA-seq  یتوال  تیفی.  مجموعه  افزار   Androctonus crassicauda  یهااز  نرم  توسط 

FASTQC  .A  )ها  توزیع طول خوانشB  کیفیت نوکلئوتیدهای خوانده شده )Cهای خوانده ( کیفیت توالی

 ( محتوای نوکلئوتیدهای خوانش نشده Dشده  

Figure 2. The Quality of RNA-seq sequences from Androctonus crassicauda data by 

Fastqc software. A: Read length distribution B) Quality of read nucleotides C) 

Quality of read sequences D) Content of unread nucleotides 

 

پارامترهای براورد شده برای محاسبه تنوع ژنتیکی از جمله میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، 

 ارائه شده است.  5های موثر و تعداد نمونه برای جایگاه دارای چندشکلی در جدول های واقعی، اندازه آللشاخص تثبیت، تعداد آلل
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 Trinityافزار های اسمبل شده در نرم . نتایج حاصل از رونوشت2جدول

Table 2. The results of assembled transcripts in Trinity software 

 

   FullSSRنرم افزار  از استفاده با شده شناسایی SSR نشانگرهای .3جدول

Table 3. SSR markers detected using the Full SSR software 

Number Checked items 

952725 Total examined sequences 

315395 Total detected SSR 

226619 Number of sequences with one SSR 

88779 Number of sequences with more than one SSR 

 

 های تکراریای از نوع و تعداد موتیف . خلاصه4جدول 

Table 4. Summary of the type and number of repetitive motifs 

 Percentage Number of SSR Unit size 

71.85 226619 Di-nucleotide 

22.36 70523 Tri-nucleotide 

5.29 16694 Tetra-nucleotide 

0.48 1509 Penta-nucleotide 

0.02 50 Hexa-nucleotide 

 

بود و    633/0برابر با    NK1362و برای جایگاه    683/0برابر با    RK1354مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده شده برای جایگاه  

بود. مقدار آماره  768/0برابر با   NK1362و برای جایگاه   765/0برابر با  RK1354مقدار هتروزیگوسیتی مورد انتظار برای جایگاه 

 محاسبه شد.  175/0و  107/0به ترتیب   NK1362و  RK1354های ( برای جایگاهISFشاخص تبیت )

Trinity statistics 

563526 Number of genes 

744804 Number of transcripts 

34.10 GC percentage 

471.18 Average coating 

350938383 Total assembled bases 
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برای هر دو    را   وینبرگ-ردی هاتعادل  برقراری  جمعیت عقرب اندراکتونوس کراسیکودا عدم  روی  بر  شده  انجام  مربع  کای  تست

  1 سط  در که آمد بدست  87/56و  62/59به ترتیب  NK1362و  RK1354های مربع برای جایگاه کای مقدار. داد جایگاه نشان

  .بود دارمعنی درصد

 

جمعیت  در    NK1362و    RK1354. پارامترهای آماری برآورد شده برای محاسبه تنوع ژنتیکی جایگاه  5جدول  

  عقرب اندراکتونوس کراسیکودا 

Table 5. Statistical parameters estimated to calculate the genetic diversity of the 

locus RK1354 and NK1362 in the Androctonus crassicauda scorpion population 

 

 بحث

از آن در استان خوزستان    یناش  ریو مرگ و م  است یزدگعقرب  نهیگونه عقرب مهم در زم  یک  کودای عقرب آندروکتونوس کراس

  تیاستان از اهم  نی عقرب در ا  هایتنوع گونه   زان یم  یفراوان  لیاستان خوزستان به دل  یهاعقرب  یو دسته بند  یی. شناساباشندیم

اما    است.   شدهیانجام م  یکیفولوژرمو  اتیبر اساس خصوص  شتریعقرب ب  یهاتنوع گونه   یبررس ن،یاز ا شیاست. پ  خورداربر  یاژهیو

مختلف    یستیز  ینشانگرها.  ها پرداختندعقرب با استفاده از ژن   یهاتنوع گونه   یبه بررس  نیروش محقق  نیا  اریبس  یبا توجه به خطاها

  ت ی کروستلایم  یمختلف ابداع و مورد استفاده قرار گرفته است. به عنوان مثال نشانگرها  یهاگونه   کیلوژنتیروابط ف  یبررس  یبرا

(SSR)، غیره استو  یتوکندریم یهسته، ژنها یهاژنDNA . یتوکندر یم (mtDNAبه طور گسترده در مطالعات ف )ی لوژوگرافی  

، با  اآندراکتونوس کراسیکودعقرب  و تنوع زنتیکی    عقرب  یکیژنت  ییشناسا  ات بسیاریاستفاده شده است. در مطالع  کیلوژنتیو ف

 . (Ozkan et al., 2010انجام شده است ) یتوکندر یم هایاستفاده از ژن 

  هایروش   با  مقایسه   در،  هاSSR  ویژه  به ،  چندشکلی  مولکولی   نشانگرهای  شناسایی  برای  صرفه  به   مقرون   و  سریع   ابزار   یک

بر خلاف ژنوم   (.Zane et al., 2002; Mohamadi ahvazi et al., 2024)  است   ترانسکریپتوم  یابی¬توالی،  سنتی  جداسازی

خواهد    رییها تغژن   انیب  ی مختلف الگو  ط یها(، تحت شراافتهیجهش    یموجود زنده ثابت است )به استثنا  کی  یهاسلول  یکه در تمام

Fixation 

Index 

(FIS) 

Expected 

Heterozygosity 

Observed 

Heterozygosity 

No. of 

Effective 

Alleles 

No. of 

Different 

Alleles 

N Loci 

0.107 0.765 0.683 4.256 5 60 RK1354 

0.175 0.768 0.633 4.301 5 60 NK1362 
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بالا و    یریتکرار پذ  لیهستند به دل (mRNA)  یهااز مولکول  یاکه مجموعه   یپتومیترانسکر  های. داده (Dunlop, 2010)  کرد

قرار   یمورد بررس دینشانگر نوآورانه و جد کیبه عنوان  قی تحق نیاند و در اها داشتهگونه  زیرا در تما جینتا نیکم، بهتر یخطا زانیم

 RNA-Seqهای  با استفاده از داده  اآندراکتونوس کراسیکودعقرب  مربوط به گونه    SSRاند. لذا در این تحقیق نشانگرهای  گرفته

ر برای شناسایی ارتباطات  ثیک رویکرد مو  SSRشناسایی شده و جهت صحت کار مورد ارزیابی قرار گرفتند. امروزه نشانگرهای  

های ژنتیکی، تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی و انتخاب به کمک نشانگر مولکولی  فنوتیپی و همچنین منبع مناسبی برای ایجاد نقشه

این نشانگرها به دلیل سطوح بالای چندشکلی، پرکاربردترین نشانگرهای مولکولی  (.Mohamadi Ahvazi et al., 2024است )

 (. Li et al., 2004روند )در مطالعات ژنتیک جمعیت بشمار می

یابی ترانسکریپتوم عقرب  های اسمبل شده حاصل از توالی بر اساس یونی ژن   SSRنشانگر    315395در این پژوهش تعداد  

که حدود   شد.  شناسایی  کراسیکودا  توالی  1/33اندراکتونوس  از  حاوی  درصد  بررسی  مورد  بررسبودند.    SSRهای    952725  یاز 

SSR  در مطالعه تعداد تکرار را به خود اختصاص دادند  نیشتریدرصد ب  36/22درصد و    85/71با    بیبه ترت  یدیدو و سه نوکلئوتهای .

انواع   نیترفراوان  یدینوکلئوتهای سه SSR، نشانگر   Mesobuthus martensiiو   Centruroides exilicaudaهای عقرب 

SSR و  بودندSSRتعداد را داشتند نیدرصد کمتر 02/0 زانیبه م یدیپنج نوکلئوت های (Wang et al., 2016).  

جایگاه مورد بررسی و    8های شناسایی شده در عقرب اندراکتونوس کراسیکودا تنوع ژنتیکی در  SSRدر این پژوهش از بین  

جایگاه فاقد چند شکلی    6های مورد بررسی،  SSRرا تایید کرد. از میان    SSRارزیابی قرار گرفت. نتایج ژل الکتروفورز حدور هشت  

وینبرگ انحراف دارد و  -هاردی ، هر دو جایگاه از تعادل5بر طبق نتایج ارائه شده در جدول    جایگاه چند شکلی داشتند.  2بودند و فقط  

 NK1362و همچنین برای جایگاه    683/0و    765/0به ترتیب    RK1354هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده برای جایگاه  

در عقرب    یدیو سه نوکلئوت  ود  زماهوارهیر  گاهیهشت جاکه بر روی  بود. مطابق با این نتایج، در مطالعه ای    633/0و    768/0به ترتیب  

میزان    Mesobuthus martensii  ینیچ شد  ا  یتیگوسیهتروزانجام  در  انتظار  از  گاهیجا  نیمورد   و  860/0تا    019/0ها 

این محققین  .  وینبرگ انحراف داشتند-هاردی تعادلمتغیر بود و تعدادی از جایگاه از    492/0تا    019/0مشاهده شده از    یتیگوسیهتروز

 دادند ی بزرگ را پوشش م  ییایمنطقه جغراف  کیکه    تیجمع  نیها از چندکه نمونه را به این دلیل دانستند    هاگوتیکمبود آشکار هتروز

 انگریب  هاگاهیجا  نیمشاهده شده در ا  یتیگوسیهتروز  زانیبودن م  (. در مطالعه حاضر، بالاJi et al., 2008ه بودند )شد  یآورجمع

نبودن انتخاب در گزینش والدین، وجود جهش تواند به علت  ی م  یتیگوسیهتروز  بالا بودن میزان.    بالای تنوع در جمعیت استسط

 شود.  ها و همچنین پراکندگی در محیط زندگی طبیعی که باعث کم شدم میزان همخونی و افزایش میزان هتروزیگوسیتی می در آلل

شده   ادیاز نظر صفت  تیصفت خاص داشته باشند آن جمع کی یرا برا ی کسانی یکیژنت  یالگو تیجمع کی یاگر تمام اعدا

را از نظر صفت    تیمشهود باشد، آن جمع  یتیدر جمع  یک یژنت  ی الگو  ک یاز    ش یخاص ب  یژگی و  کی  یاست و اگر برا  هموزیگوت

به    یمبحث  تیجمع  کیدر    یتنوع آلل  ی. بررسشودیم  ادیز  ی کیتنوع ژنت  ،هتروزیگوتی   شیافزا  با.  آورندیبه شمار م  هتروزیگوتمذبور،  

 (Howard et al., 2019).شود یمنعکس م های در توال یکه در سط  مولکول کندیرا مطرح م ینام تنوع ژنوم
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( است. این شاخص بیانگر متوسط تفاوت میزان  ISFهای تنوع ژنتیکی شاخص تثبیت )های مهم در بررسییکی از شاخص 

  های دو آلل که به بین موقعیت  آمیزش تصادفی در یک زیر جمعیت است که مقدار همبستگی  مشاهده بر اثر عدمهتروزیگوسیتی  

شاخص تثبیت برای جمعیت    .(Shakeri et al., 2021)   دارد  ها انتخاب شوند را بیان میجمعیت  طور تصادفی از هریک از زیر

 محاسبه گردیده است. این به معنای کم بودن همخونی در جمعیت است و نشاندهنده بالا بودن تنوع در جامعه است.   1/0حدود 

و به عنوان    کندیم  رییمختلف تغ  یهاشیدر آزما  یواقع  یهاعدد به دست آمد. تعداد آلل  5  یواقع  یها پژوهش تعداد آلل  نیدر ا

مختلف به   یهاتعداد آلل  ،متفاوت  یهابا تعداد نمونه   شاتیو در آزما  دارد  یتنوع، به شدت و اندازه نمونه بستگ  یبررس  یبرا  یاریمع

شاخص  مانند    یتجمعیتنوع درون    یارهایآمده از برآورد معدست به    جینتا.  (Mohamadi ahvazi et al., 2019)  دیآی دست م

تعداد آلل مؤثرتثبیت انتظار و هتروزیگوسیتی مشاهده شده،  تنوع مناسب در جمعنشان   ، هتروزیگوسیتی مورد  مورد   یهاتیدهنده 

. حساب آورددر کشور به    پزشکیو    ی اهداف مختلف پرورش  ی مناسب برا  ی کیژنت  رهیذخ  کی  عنوان  ها را به آن   توان ی بود که م  مطالعه

کاهش تنوع  کمتر شدن مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده نشده از هتروزیگوسیتی مورد انتظار نشاندهنده این است که عواملی در حال  

های مشاهده شده کمتر از به طوری که جمعیت از تعادل خارج شده است و تعداد هتروزیگوت   .هستنددر بین جمعیت مورد مطالعه  

 های مورد انتظار شده است.  هتروزیگوت

  ی معرف   ،ییرا شناسا  عقرب اندراکتونوس  SSR  ی، نشانگرهاRNA-Seq  هایداده  اساسپژوهش بر    نیادر  نتیجه گیری:  

این است که جمعیت از تنوع بالایی برخوردار است اما  تایج ارزیابی معیارهای مختلف تنوع ژنتیکی همگی گویای  ن.  شد  ی ابیو ارز

حال   در  مطالعه  عواملی  مورد  جمعیت  بین  در  تنوع  تعداد    .هستندکاهش  و  است  شده  خارج  تعادل  از  جمعیت  که  طوری  به 

های مورد انتظار شده است. لازم است عواملی که منجر به کاهش تنوع شده است  های مشاهده شده کمتر از هتروزیگوت هتروزیگوت

جدید   SSRق نشان داد که نشانگرهای  مورد بررسی قرار گیرد تا از کاهش بیشتر آن جلوگیری گردد. به طور کلی، نتایج این تحقی

 .مفید باشند عقرب اندراکتونوس کراسیکودا بررسی تنوع ژنتیکی  شناخت ساختار جمعیت و برای توانند  می

های مالی برای انجام  به دلیل حمایتپژوهشی دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی خوزستان    عاونتاز م  سپاسگزاری:

  آید.بعمل میاین پژوهش تشکر  

 

 منابع 

تنوع ژنتیکی در یک  بررسی شاخص   (1400)  شاکری رئوف، جوانمرد آرش، حسن پور کریم، عباسی مختار علی و همکاران های 

 .140-149 ،(32)12جمعیت از گاو هلشتاین با استفاده از نشانگرهای متراکم اسنیپ پژوهشهای تولیدات دامی 

 GnRH انگشت بر بیان ژناثر پودر میوه گیاه پنج(  1399)   ی نصیری محمدتقی، قربانی محمدرضاصباحی راضیه، نظری محمود، بیگ

 .92- 100،( 30)11 پژوهشهای تولیدات دامی . هیپوتالاموس مرغان تخمگذار
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متیونین و سطوح   L- متیونین با DL- تاثیر جایگزینی (1398) احمد  طاطار ، نظری محمود ،روشنفکر هدایت الله ،آرامکوه گیوی کی

 1.  23-36(، 2)11 مجله بیوتکنولوژی کشاورزیی. ان ژن میوستاتین در بلدرچین ژاپنمختلف پروتئین جیره بر بی

های اکسیدانی در جوجههای آنتیم بررسی بیان ژن آنزی(  1400الله، نظری محمود، قربانی محمدرضا )بیعه مولود، روشنفکر هدایت ر

  نشریه دامپزشکي ایران .  ی وحشی تحت استرس گرماییی گیاه خرفه و پستهصارهع  ،E  گوشتی تغذیه شده با ویتامین

17(2 ،)60-51. 

( آنالیز ژنتیکی و فیلوژنیک جمعیت بز عدنی بر اساس سیتوکروم  1398)  پور مرضیه، نظری محمود، بیگی نصیری محمدتقی روحی

B 84-89، ( 26)10. پژوهشهای تولیدات دامی. 

نصیری محمدتقی  روحی بیگی  نظری محمود،  مرضیه،  کنترل (  1399)پور  ناحیه  ژنتیکی  تنوع  و  فیلوژنتیک  روابط  ساختار،  تعیین 

 . 297-304، (4)15میتوکندریایی بز عدنی. مجله ژنتیک نوین 

  توالی  نشانگرهای  اعتبارسنجی  و ( شناسایی1403)محمدی اهوازی غزال، بیگی نصیری محمدتقی، نظری محمود، صدر آیه سادات  

مجله علمی  RNA-Seq. هایبر پایه داده (Luciobarbus xanthopterus) برای ماهی گطان (SSR) تکراری  ساده

 . 15-27 ،(1) 33شیلات ایران 

  HVR1  آنالیز ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه(  1398راضیه )  محمدرضا، حیدری  ، محمدآبادیی محمود، نظرغزال  اهوازیمحمدی  

 .  211-219(، 3)14. مجله ژنتیک نوین گوسفند ایرانی  میتوکندری در سه نژاد

 با ( بررسی تنوع ژنتیکی شترهای بومی شمال استان کرمان  1400)  مهدیه  منتظری  مهرداد،  میمندی  قاسمی  محمدرضا،  محمدآبادی

 . 5-17 ،(2)1 دام نژادیبه  و مجله اصلاح. F یهاآماره از استفاده

های مختلف گوسفند کرمانی با استفاده ( مطالعه بیان ژن لپتین در بافت1397نظری محمود )  ،کرد محبوبه  ،محمدآبادی محمدرضا

   111-123(، 3)10 مجله بیوتکنولوژی کشاورزی Real Time PCR .از

ترانسکریپتوم   de novo یابیتوالی  (1398) وی محمدرضا، تقتوکل افشاری رضا  ،حسینی سالکده قاسم ، صدقی محمد ، نعمتی ایمان

در   (.Xanthium strumarium L) های با بیان متفاوت بذرهای بزرگ و کوچک گیاه توق خاردارو آنالیز عملکردی ژن 

 .  211-227(، 2) 8 علوم و فناوری بذر ایران. دوره نمو
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