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 پژوهشی -مقاله علمی

یابی توالی هايداده با استفاده ازایرانی کوهانه ژنوم شترهاي دو در هاریزماهوارهکل شناسایی 
 ژنوم کل
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  چکیده

روند که تعداد آنها در ایران در محدوده خطر قرار هاي حیوانی در برابر شرایط سخت محیطی به شمار میترهاي دوکوهانه یکی از مقاومترین گونهش
نتیکی، هاي مدیریت تنوع ژتواند از طریق طراحی برنامهتر این گونه، به خصوص در سطح مطالعات ژنومی، میگرفته است. شناخت هر چه بهتر و دقیق

یابی کل ژنوم هاي توالیهاي ژنوم شترهاي دوکوهانه ایرانی با استفاده از دادهبه حفظ این گونه کمک کند. هدف از انجام این مطالعه شناسایی ریزماهواره
ژنـوم شـترهاي دوکوهانـه بـا     یابی کامل گیري صورت گرفت. توالیبود. در مطالعه حاضر از تعداد شش نفر شتر دوکوهانه متعلق به استان اردبیل خون

ها، گردآوري از نو جفت باز از هر طرف انجام شد. بعد از پالایش کیفی خوانش 100) با اندازه Paired-endانتها ( دو صورت به استفاده از پلتفرم ایلومینا و
گردآوري شده براي  هاياندازه ژنوم مطالعه پرداخته شد. هاي موردهاي ژنومبه شناسایی تمام ریزماهواره MISAآنها صورت گرفته و با استفاده از برنامه 

ایجاد هاي کانتیگبه  مربوط N50مقدار  براي نمونه سه قرار داشت. Gb 97/1براي نمونه یک تا  Gb 90/1مورد مطالعه، در محدوده  کوهانهشترهاي دو
هاي شناسایی شده در اندازه یک تا ریزماهواره براي نمونه پنج متغیر بود. kb 7/51براي نمونه یک تا  kb 1/19از کوهانه ایرانی براي شترهاي دو شده

براي  539555براي نمونه دو تا  136028کوهانه ایرانی در محدوده هاي شترهاي دوهاي شناسایی شده براي نمونههشت نوکلئوتید بودند. کل ریزماهواره
ي هفت گونه پستاندار دیگر در این مطالعه، به مقایسه نتایج به دست آمده آنها با شتر دوکوهانه هانمونه سه قرار داشت. همچنین با شناسایی ریزماهواره

 ایرانی پرداخته شد.
  

   .کوهانه، شتر دو، ریزماهوارهکل ژنوم یابیتوالی ایران،: هاي کلیديواژه
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درجه سلسیوس و از دست دادن آب بـدن بـیش از    40دماي بیش از 
کـه پسـتانداران غیـر    در حالی )19باشد (درصد کل وزن بدن می 25

درصد وزن بدنشان دچـار مـرگ    15بیابانی با از دست دادن بیش از 
) Laminiرین خویشاوندان شـترها ( ت). در مقابل، نزدیک13شوند (می
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) و دو واناکه فاقد کوهان بوده و شامل دو گونه وحشی (گواناکو و ویک
گونه اهلی (لاما و آلپاکا) هستند، در ارتفاعات آمریکاي جنوبی زندگی 

هاي بیابانی گرم ندارند. دمـاي  کنند و سازگاري مشابهی با محیطمی
درجه سلسیوس در  41تا  34بدن شترها ممکن است در طول روز بین 

ــر ســایر ). ســطح قنــد خــون در شــتر20نوســان باشــد ( هــا دو براب
ها مصرف زیاد نمک را تحمل ). همچنین شتر3نشخوارکنندگان است (

-ها هشت برابر بیشتر از گاوکه مصرف نمک در آنکنند، به طوريمی
بالا  باشد و با این حال دچار دیابت و فشار خون) می4ها و گوسفندها (

ترین مناطق کره زمین قـرار  کشور ایران در یکی از خشک شوند.نمی
هـاي ویـژه   گرفته است و لذا کمبود منابع آبی از یک سـو و توانـایی  

تواند آنها را به حیوانات ارزشمندي در زمینه شترها از سویی دیگر، می
رسد مطالعه ایـن  تولید پروتئین در سطح کشور تبدیل کند. به نظر می

توانـد در حفـظ ایـن گونـه و     وانات به خصوص در سطح ژنوم، میحی
  همچنین مدیریت تنوع ژنتیکی و تولیدي آنها موثر و مفید باشد.

 ژنـوم  در تکـراري  هـاي تـوالی  از بخشـی  عنوان به هاریزماهواره

  پژوهشهاي علوم دامی ایران  نشریه
 151- 160. ص ،1400 بهار، 1شماره ، 13جلد 
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 هـا   1SSR یا ساده توالی تکرارهاي عنوان به همچنین ها،یوکاریوت
 هايموتیف از که کوتاه هم سر پشت يتکرارها شوند،می شناخته نیز
 قابـل  ). آنهـا بخـش  16( انـد شده تشکیل DNA نوکلئوتیدي 6تا  1

 نسـبت  اغلـب  دهند ومی را تشکیل پیچیده موجودات ژنوم از توجهی
را بـه خـود    پـروتئین  کننـده  کـد  هـاي بیشتري در مقایسه بـا تـوالی  

 از درصد 3 حدود دهیشکل در هاریزماهواره). 15( دهنداختصاص می
 از بسیاري در را تصادفی غیر توزیع و) 20( داشته شرکت انسان ژنوم
 اطلاعات حاوي ايریزماهواره هايتوالی). 23( دهندمی نشان هاژنوم

 در ژنتیکـی  تنـوع  ارزیـابی  براي اییگسترده طور به و هستند مفیدي
-گونـه  بین در تکامل بررسی براي همچنین و هاجمعیت بین و داخل

 و) نوکلئوتید 10 تا 1( هاریزماهواره). 11( شوندمی استفاده دامی يها
 پشـت  هـاي تکرار هايزیرشاخه ،)نوکلئوتید 10 از بیشتر(  هاماهوارك

 تکراري ، نواحی3عناصرمتحرك با همراه که هستند)  ها2TR( هم سر
 علـت  بـه  هـم  سـر  پشـت  هـاي تکرار. )18( دهندمی تشکیل را ژنوم
 نرخ تغییر با طوریکه به دارند، ارتباط موجودات تکامل اشان بثباتیبی

هاي ژنـومی بـه   سلولی جز متغیرترین بخش نسل هر در 610 تا 310
تواند در تعیین میزان مطالعه این بخش از ژنوم می). 9( روندشمار می

هـا بـه   تنوع ژنتیکی شترهاي دوکوهانه و مقایسه آنها با دیگـر گونـه  
 شناسـایی  مطالعـه،  ایـن  از ما همیت باشد. هدفلحاظ تکاملی، حائز ا

 از استفاده با ایرانی دوکوهانه شترهاي ژنوم در گسترده هايریزماهواره
 بـا  آنهـا  مقایسـه  همچنـین  و بـود  ژنـوم  کامـل  یـابی توالی هايداده

  .بود حاضر مطالعه اهداف از نیز دیگر پستانداران
  
    روش و مواد

 DNAاج گیري و استخرنمونه
اي در ژنـوم  هـاي ریزمـاهواره  ناسایی و بررسـی نشـانگر  جهت ش

ي ایرانی مربـوط بـه   نفر شتر دوکوهانه 6دوکوهانه، از تعداد هاي شتر
استان اردبیل خونگیري انجام پذیرفت. خونگیري از رگ ورید گردنی 

گرفت. پس از  صورت EDTA لیتري حاويمیلی 4و توسط ونوجکت 
آزمایشگاه دانشکده کشاورزي دانشگاه ها بلافاصله به خونگیري، نمونه

درجـه   -20محقق اردبیلی منتقل شده و تا زمان اسـتفاده در دمـاي   
هـا، از  نمونـه   DNA سلسیوس نگهداري شدند. به منظـور اسـتخراج  

 DNA کره جنوبی) استفاده شد. پس از استخراج کل( GeanAll کیت
دراپ نـانو استخراجی با کمک دستگاه  DNA ها، کنترل کمیاز نمونه

 براي نمونه 280به  260هاي صورت پذیرفت. نسبت جذب طول موج
DNAبود. همچنین بـه   96/1کوهانه مورد مطالعه، هاي شترهاي دو

از ژل آگاروز یـک   ،استخراجی DNA هايمنظور کنترل کیفی نمونه
                                                        
1 Single Sequence Repeats 
2- Tandem Repeats 
3- Transposable elements 

 .درصد استفاده شد
  
   ژنوم کل یابیتوالی

بـا اسـتفاده از پلتفـرم    یابی کامل ژنوم شترهاي دوکوهانـه  توالی
باز از هر طرف انجام جفت 100و با اندازه  4انتهاایلومینا و به صورت دو

   FastQC ارافزاز نرمشد. 
)www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projectd/fastqc( 

هاي خام استفاده شـد. بررسـی   هاي توالیبراي کنترل کیفیت خوانش
هـاي  هـاي آداپتـوري در خـوانش   کیفیت حاکی از عدم وجود آلودگی

هـا،  هاي خام بود. با این حال، به منظـور افـزایش کیفیـت داده   توالی
-ها انجام گرفت. جهت پالایش خوانشپالایشی بر روي این خوانش

افـزار  در نـرم ) SLIDINGWINDOW )4:20هاي خام از الگـوریتم  
Trimmomatic v0.36 )6 .ایـن الگـوریتم بـا تقسـیم      ) استفاده شـد

هـا و  ها به چندین قسمت و ارزیابی نمره کیفـی ایـن قسـمت   خوانش
در هنگـام   شـود. اجرا میتر از این نمره کیفی هاي پایینحذف قسمت

، LEADINGافـــزار دســـتورهایی شـــامل اســـتفاده از ایـــن نـــرم
TRAILING  وMINLEN  دســتوردر افــزار داده شــد.  بــه نــرم 
LEADING  آسـتانه تعریـف شـده     از تربازهاي داراي کیفیت پایین

ــه از  ــراي برنام ــوانش  ب ــداي خ ــذف  ابت ــا ح ــدنده ــتور  ش و در دس
TRAILING آسـتانه تعریـف شـده     ازتر بازهاي داراي کیفیت پایین
که حد آستانه تعریف شده  شدندها حذف انتهاي خوانش براي برنامه از

تعریف شـده در    MINLEN دستور بود. 5براي هر دو این دستورات 
ها بعد از پالایش، بدین معنی که اگر طول خوانشبود  40این مطالعه 
بعد  .شدندرسیدند، توسط برنامه حذف میجفت باز می 40به کمتر از 

تحـت   FastQCها مجدداً توسـط برنامـه   از انجام این مراحل خوانش
 کنترل کیفیت قرار گرفت.    

  
  دوکوهانه شترهاي ژنوم 5از نو گردآوري

 بـا  دوکوهانـه  هـاي شتر شده پالایش هايخوانش از نو گردآوري
 CLC Genomics Workbench (CLC افزار نرم 11 نسخه استفاده

Bio, Aarhus, Denmark) از نو، گردآوري واقع در. پذیرفت صورت 
. باشـد مـی  مرجـع  ژنـوم  از اسـتفاده  بـدون  توالی تعدادي بنديسرهم

 کنـد، می استفاده از نو گردآوري منظور به افزارنرم این که الگوریتمی
 در از نـو  گردآوري که است ذکر به لازم. باشدمی  de Bruijnگراف 

 سـاخت  اول مرحلـه  کـه  گیـرد می صورت مرحله دو در افزار نرم این
 همردیـف  دوم مرحلـه  و موجـود  هـاي خوانش از استفاده با هاکانتیگ
. اسـت  شـده  سـاخته  هـاي کانتیـگ  بـا  ورودي هـاي خـوانش  کـردن 

 هـا خـوانش  گـردآوري  بـراي  مطالعه این در شده تفادهاس پارامترهاي
                                                        
4- Paired-end 
5- de novo assembly 



  153     ... هايداده با استفاده ازایرانی کوهانه ژنوم شترهاي دو در هاریزماهوارهکل شناسایی زارع و همکاران، 

 ،2درج و حـذف  جریمه براي 3 ،1تطابق عدم هزینه براي 3: از عبارتند
  similarity fraction. براي 8/0 و  length fraction براي 5/0

  
  ژنوم گسترده هاي ریزماهواره شناسایی

 ) MISA )MIcroSAtellite identification tool افـزار نرم از
 استفاده مطالعه مورد هايژنوم کل هايریزماهواره شناسایی براي) 5(

 شناسـایی  را مرکـب  و کامـل  هايریزماهواره تواندمی برنامه این. شد
 که هستند هاریزماهواره از بخشی واقع در مرکب هايریزماهواره. کند

 حـداقل . اسـت  شده ایجاد فاصله آنها بین در نوکلئوتید چندین توسط
 هـاي تـک  ریزمـاهواره  شناسـایی  براي شده گرفته نظر در ارهايتکر

 شش حداقل هانوکلئوتیدي دو براي تکرار، دوازده حداقل نوکلئوتیدي
 تکرار، پنج حداقل هانوکلئوتیدي چهار و هانوکلئوتیدي سه براي تکرار،
 و تکـرار  چهـار  حداقل هانوکلئوتیدي شش و هانوکلئوتیدي پنچ براي
. بود تکرار سه حداقل هانوکلئوتیديهشت و هالئوتیدينوک هفت براي

 شـد  گرفتـه  نظر در مرکب هايریزماهواره براي که اییفاصله حداکثر
 از دیگـر  پستاندارن ژنوم براي شده ذکر مراحل. بود بازجفت 100 نیز

 ،)Genbank :GCF_000001405.37دسترسی شماره ( انسان جمله
 گــاو ،)Genbank :GCF_000002305.2شــماره دسترســی ( اســب

ــماره( ــی ش ــفند ،)Genbank: GCF_000003055.6 دسترس  گوس
 ،)24( آلپاکـا  ،)Genbank :GCF_000298735.2شماره دسترسـی  (

) 14( ایرانـی  غیر دوکوهانه شتر همچنین و) 16( کوهانهتک شترهاي
 شترهاي با پستانداران این مورد در آنالیزها نتایج و پذیرفته صورت نیز

  .گرفت قرار مقایسه مورد ایرانی نهدوکوها
  

  نتایج و بحث
به وضوح تاثیر پالایش کیفـی بـر روي افـزایش کیفـی      1شکل 

 دهنـده  نشـان  رنگی هايدهد. محدودههاي خام را نشان میخوانش
 هـا محـدوده  رنـگ  تغییر با بالا به پایین از. هستند هاخوانش کیفیت
ر افقی، تعداد بازها و محور اعداد محو. یابندمی افزایش هاداده کیفیت

دهد و خط آبـی نیـز نمـودار    عمودي نیز نمره کیفی آنها را نشان می
 کیفی است.

 مـورد  دوکوهانـه  شـترهاي  نمونه براي شده گردآوري ژنوم اندازه
 بـراي  Gb 97/1تـا   یـک  نمونـه  براي Gb 90/1محدوده  در مطالعه
 شـترهاي  بـراي  شـده  گـردآوري  ژنـوم  انـدازه . داشت قرار سه نمونه

 مطالعـه  در شـده  گـزارش  مقـادیر  از کمتر حاضر مطالعه در دوکوهانه
 Gb(  )24همکــاران ( و وو ،)Gb 38/2( )14همکــاران ( و جیریموتــو

 پنج نمونه ژنوم اندازه. بود )Gb 06/2( )8همکاران ( و فیتاك و )01/2

                                                        
1-mismatch cost 
2-insertion and deletion cost 

. بودنـد  برابـر  )Gb 94/1( )16(ایرانی  کوهانهتک شترهاي با شش و
-دو شـترهاي  بـراي  شـده  ایجاد هايکانتیگ به مربوط N50 مقدار 

 نمونـه  بـراي  kb 7/51تا  یک نمونه براي kb 1/19از  ایرانی کوهانه
 گیـري اندازه هايپارامتر از یکی  N50 معیار). 1جدول( بود متغیر پنج

 بهتـر  گردآوري معنی به بزرگتر اندازه و باشدمی ژنوم گردآوري کیفی
-مـی  مسئله این بیانگر N50 عدد واقع در. رودمی به شمار هاخوانش

 از بیش بزرگتر یا بازي هزار 49 هايکانتیگ مثال عنوان به که باشد
. دهنـد مـی  تشـکیل  را شـش  نمونه در شده گردآوري ژنوم درصد 50

 شـتر  از بزرگتـر  شش و پنج هاينمونه در مطالعه این در N50 اندازه
-نمونـه  در و ))8همکاران ( و تاكفی ؛kb 2/40( آفریقایی کوهانهتک
 )Genbank؛  kb 5/3شتر نژاد   تارگویی  ( از بزرگتر چهار و دو هاي

 kb(عربـی  کوهانـه تـک  بـراي  شـده  گزارش مقادیر از بود؛ در حالیکه
؛ جیریموتو و kb 3/90( وحشی دوکوهانه ،))24(؛ وو و همکاران1/69

؛ 03/54و  kb 6/54( ایرانـی  کوهانـه تـک  شـترهاي  و ))14(همکاران
  .بود ترکوچک) )16( خلخالی و همکاران

 ژنـوم  هـاي قسـمت  تـرین متنوع از یکی ايماهوارهریز هايتوالی
 صـورت  بـه  هـا تـوالی  ). ایـن 7رونـد ( می شمار به مختلف موجودات
 مقـدار  به و شده پراکنده هایوکاریوت بیشتر ژنوم سرتاسر در تصادفی
 هـاي تـوالی  دلایـل،  همـین  به ).1( هستند شکلی چند داراي بالایی

 و داخل در ژنتیکی تنوع مطالعه براي ايگسترده طور به ايریزماهواره
)،  22گــاو ( جملــه از دامــی مختلــف هــايگونــه هــايجمعیــت بــین

  .گیرندمی قرار استفاده مورد )2( اسب و )10)، بز (12گوسفند(
 ایرانی کوهانهدو شترهاي ايریزماهواره هايتوالی مطالعه این در

 شـتر  ایرانـی،  غیـر  کوهانـه تـک  ایرانـی،  کوهانـه تک شترهاي نیز و
 یکـدیگر  بـا  و شناسایی انسان و اسب گوسفند، گاو، آلپاکا، دوکوهانه،

 هشـت  تـا  یک اندازه در شده شناسایی هايریزماهواره. شدند مقایسه
 هـاي نمونـه  براي شده شناسایی هايریزماهواره کل. بودند نوکلئوتید
 نمونه بازي برايجفت 136028 محدوده در ایرانی کوهانهدو شترهاي

 دسـت  به نتایج. داشت قرار سه نمونه بازي برايجفت 539555 تا دو
 شش و پنج چهار، سه، دو، یک، هاينمونه در که دهدمی نشان آمده

 Mb 13/3 ،Mb 35/2 ،Mb 26/9 ،Mb 1/7 ،Mbحـدود   ترتیـب  به
 ايریزماهواره هايتوالی از کوهانهدو شترهاي ژنوم Mb 86/8و  99/8

لازم به ذکر است که شناسایی مقـادیر  ). 2 جدول( است شده تشکیل
هاي شناسایی شده در ژنوم شترهاي مورد مطالعه، متفاوت ریزماهواره

باشـد. بـه طـور مشـخص،     مربوط به میزان کیفیت گردآوري آنها می
، منجر به شناسـایی  اندهایی که با کیفیت بالاتري گردآوري شدهژنوم

 مطالعـه  ایـن  در کـه  پسـتاندارنی  دراند. هاي بیشتري شدهریزماهواره
داراي بیشترین  Mb 81/7و اسب با  Mb 7/25انسان با  شد، بررسی

  ها بودند.و کمترین اندازه کل ریزماهواره



  1400بهار  1، شماره 13نشریه پژوهشهاي علوم دامی ایران جلد     154

  
  دوکوهانه ایرانی شترهاي ژنوم از نو گردآوري به مربوط هايآماره- 1 جدول

Table 1- Summary of the Iranian Bactrian camels’ genome assembly 
هاکانتیگ  

Contigs 
 نمونه یک

Sample one 
 نمونه دو

Sample two 
 نمونه سه

Sample three 
 نمونه چهار

Sample four 
 نمونه پنج

Sample five  
 نمونه شش

Sample six  
 N50 طول 

N50 length (bp) 
19123 39174 21927 34156 51746 49043 

 میانگین طول کانتیگ
Average contig length (bp) 

103359 18512 6885 1408 12972 12109 

 اندازه ژنوم
Genome size (Gb) 

1.90 1.92 1.97 1.96 1.94 1.94 

  
  پستاندار دیگر گونه هفت و دوکوهانه ایرانی شترهاي در ايریزماهواره هايتوالی شناسایی نتایج - 2جدول 

Table 2- Results of the identification of SSRs in Iranian Bactrian camels and seven other mammal species 
 گونه
Species 

 یک
Mono 

 دو
Di 

 سه
Tri 

 چهار
Tetra 

 پنج
Penta 

 شش
Hexa 

 هفت
Hepta 

 هشت
Okta 

 مجموع
Total (bp) 

  کوهانه یزديتک
Yazdi dromedary (YaD) 

3670743 3429832 638283 781068 329445 111366 97839 59368 9117944 

  کوهانه طروديتک
Trodi dromedary (TrD) 

3669900 3417918 636564 778964 325930 110706 97790 58208 9095980 

کوهانه عربیتک  
Arabian dromedary 

4121293 3859778 685755 1390196 401970 129516 97986 89456 10775950 

انهشتردوکوه  
Bactrian camel 

4082129 3791158 615105 1147212 366725 125718 99785 92632 10320464 

 آلپاکا
Alpaca 

2065967 4102030 627525 1100084 348420 123546 152278 72032 8591882 

 گاو
Cattle 

5045498 4858676 2046501 254296 1537845 54444 94374 26576 13918210 

 گوسفند
Sheep 

4657293 4889182 1770183 392980 1589625 62922 78764 57312 13498261 

 اسب
Horse 

3344142 3025388 577437 532720 180225 47934 64001 37848 7809695 

 انسان
Human 

12287665 6754988 1537530 3001280 1439420 291282 304525 149072 25765762 

 نمونه یک
Sample one 1290139 1145018 215199 275028 108770 40746 34503 21112 3130515 

 نمونه دو
Sample two 951921 866386 169170 209280 85655 30432 29225 17288 2359357 

 نمونه سه
Sample three 3822194 3384294 633267 827776 328280 112908 97286 61008 9267013 

 نمونه چهار
Sample four 

2925948 2586926 495441 624620 252680 89394 78624 46984 7100617 

 نمونه پنج
Sample five 

3602706 3381812 637404 775116 328470 111294 99225 59192 8995219 

 نمونه شش
Sample six 

3567986 3327558 630276 752264 323115 107376 97370 57968 8863913 

 
 هاریزماهواره پراکنش که دهدمی نشان ، نتایج2 شکل به توجه با

 هايتوالی که طوري به یابدمی کاهش هاتوالی تعداد اندازه افزایش با
 و پنج هايتوالی که حالی در. دارند را فراوانی بیشترین بازي دو و یک

 .دادنـد  اختصاص خود به را هاریزماهواره پراکنش کمترین بازي شش
احدهاي تکرار شونده بالا نسبت به هاي با وهمچنین تعداد ریزماهواره

 باشند.هاي با واحدهاي تکرار شونده پایین، کمتر میریزماهواره
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  پالایش کیفیاز ) B) و بعد (Aکوهانه ایرانی قبل (هاي مربوط به یکی از شترهاي دوخوانش کیفیت - 1شکل

Figure 1 -Quality of reads related to one of the Iranian Bactrian camels before (A) and after (B) of quality trimming 
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  دوکوهانه ایرانی شترهاي ژنوم سطح در مختلف اندازه با هايریزماهواره پراکنش - 2شکل 

Figure 2- Distribution of different SSR motifs in Iranian Bactrian camel’s genome  
  

 نشـان  را گونه هفت در تکرار بیشترین با ریزماهواره ، ده3 جدول
 ده بـه  شـده  شناسـایی  هـاي ریزمـاهواره  درصـد  74 از بیش. دهدمی

 T موتیف. باشدمی مربوط گونه هفت همه در بالا تکرار با ریزماهواره
 ایرانی، کوهانهتک شترهاي شش، و یک دوکوهانه شترهاي نمونه در

 در. اسـت  موتیـف  ترینفراوان انسان و اسب گوسفند، گاو، دوکوهانه،
 آلپاکـا  و ایرانـی  غیـر  کوهانـه تـک  پـنج،  چهـار،  سـه،  دو، هاينمونه

 و گوسفند گاو، جز به هانمونه تمام در. باشدمی A موتیف، ترینفراوان
 ذکـر  گونـه  سه در TG و است بازي دو موتیف ترینفراوان AC اسب
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 شـماره  نمونه در. باشدمی رادا را اول رتبه ها،بازي دو میان در و شده
 هـیچ  در کـه  است تکرار بالاترین با ریزماهواره ده جزو Cموتیف  دو

 بـه  گوسـفند  و گاو ژنوم در. شودنمی مشاهده دیگر هايگونه از کدام
 سـه  ریزماهواره یک و  AGC، TGC بازي  سه ریزماهواره دو ترتیب
 ده فهرسـت  در ACTGA بـازي  پـنج  ریزماهواره یک و AGC بازي

 هـاي کـلاس  بـین  در فراوانـی  بیشترین. شودمی مشاهده ریزماهواره
- بازي تک در کوهانهدو شتر نمونه شش تمام در هاریزماهواره مختلف

 در ،AAT/ATTهـا  بـازي  سـه  در ،AC/GTها بازي دو در ،A/Tها 
 ،AAAAC/GTTTTها بازي پنج در ،AAAC/GTTTها بازي چهار

ــازي شــش در ــا ب ــت در ،AAAAAC/GTTTTTه ــازي هف  هــاب
AAAAAAC/GTTTTT  ــت در و ــازي هشــ ــابــ  هــ
AAAAAAAC/GTTTTTTT ــود ــف   .ب ــاي مختل ــی الگوه بررس

تواند در بحث تکامل و مدیریت هاي مختلف میها در گونهریزماهواره
  ها کمک کننده باشد.تنوع ژنتیکی این گونه

  
  دیگر گونه هفت و کوهانه ایرانیدو شترهاي در تکرار بالاترین با ايریزماهواره توالی ده-3جدول

Table 3-Ten microsatellites with most frequency in Iranian Bactrian camel and other seven mammalian genome 

 ردیف
Rank 

 یزدي
YaD 

 دوکوهانه
Bactria 

 آلپاکا
Alpaca 

 گاو
Cattle 

نگوسف
 د

Shee
p 

 اسب
Horse 

 انسان
Huma

n 

نمونه 
 یک

Sampl
eone 

 نمونه دو
Sampl
etwo 

هنمونه س  
Sampe
l three 

نمونه 
 چهار

Sampe
l four 

جنمونه پن  
Sampe
l five 

 نمونه شش
Sampel six 

1 T T A T T T T T A A A A T 
2 A A T A A A A A T T T T A 
3 AC AC AC TG TG TG AC AC AC AC AC AC AC 
4 TG TG TG AC AC AC TG TG TG TG TG TG TG 
5 AT AT AT AT AT TA AT GT GT AT AT AT AT 
6 TA TA TA AGC TA CA TA AT CA TA GT TA TA 
7 GT GT GT TA CA AT GT CA AT GT CA GT GT 
8 CA CA CA CA GT GT CA TA TA CA TA CA CA 

9 TC TC TC GT AG
C TC TC TC TC TC TC TC TC 

10 AG AG AG TGC ACT
GA AG AG AG C AG AG AG AG 

Fro
m all 
(%) 

78.8 79 74.9 76.1 74.2 78.5 77.3 77.8 76.6 78.5 77.9 79.1 79.2 

 
 ژنـوم  از یکی در مختلف اندازه با هايریزماهوراه درصد ،3 شکل
-مـی  نشان را دیگر گونه هفت و نمونه عنوان به دوکوهانه شترهاي

 هـا گونـه  تمـام  در تقریبـاً  که دهدمی نشان هاریزماهواره درصد. دهد
 تقریبـاً  بـازي  دو و یـک  هـاي تـوالی  در هاریزماهواره پراکنش ويالگ

نکته جالب در مورد آلپاکا ایـن اسـت کـه علیـرغم هـم      . است مشابه
خانواده بودن با شترهاي تک و دوکوهانه، الگوي متفاوتی از نظر تعداد 

 درصـد  گـاو  و گوسـفند  در ها با اندازه مختلف را نشان داد.ریزماهواره
 درصـد  امـا . اسـت  دیگـر  هايگونه از بیشتر بازي سه ايهریزماهواره
بـه طـور   . باشدمی دیگر هايگونه از کمتر بازي چهار هايریزماهواره

کلی گوسفندها و گاوها الگوي مشابهی را نشان دادند که ایـن مـورد   
 تصـویر  کرد. ایندرباره شترهاي تک و دوکوهانه با هم نیز صدق می

 در تکامـل  شده طی متفاوت مسیر از ابتدایی تابلویی تواندمی واقع در
 بـا  هـا ریزماهواره عملکردي مطالعات که باشد مطالعه مورد هايگونه
 و کـرده  کمـک  تـابلو  این شدن کامل به تواندمی مختلف هاياندازه

 قرار اختیار در را پستاندارن این در تکاملی مسیر از تريدقیق اطلاعات
 .دهد

  
  گیري کلینتیجه

اي از دســت آمــده در مطالعــه کنــونی کــه مجموعــه نتــایج بــه
اي شناسـایی شـده در سـطح ژنـوم شـترهاي      نشانگرهاي ریزماهواره

توان براي طراحی مطالعات تنوع ژنتیکـی  دوکوهانه ایرانی است را می
به کار بست. شناخت سـطح تنـوع ژنتیکـی بـا اسـتفاده از مطالعـات       

در نهایت مـدیریت  تواند در شناخت وضعیت یک گونه و ژنومیک می
حفظ و نگهـداري آن گونـه حیـوانی کمـک کننـده باشـد. شـترهاي        
دوکوهانه ایرانی در وضعیت نامناسبی از نظر تعـداد و پـراکنش قـرار    

تواند این گونه ارزشمند حیوانی را بـیش  داشته و عدم توجه به آنها می
از پیش در معرض انقراض قرار دهد. لذا تجمیع اطلاعـات حاصـل از   

توانـد منجـر بـه طراحـی     عات به خصـوص در سـطح ژنـوم مـی    مطال
هایی مناسب و موثر براي حفظ و نجات این گونـه حیـوانی در   برنامه

  کشور شود.
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  دیگر پستاندار هفت و ایرانی کوهانهدو هايشتر ژنوم در مختلف اندازه با هايریزماهواره درصد -3شکل

Table 3- Distribution pattern of microsatellites in Iranian Bactrian camel and other seven mammalian genome 
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Introduction Bactrian camels are known as one of the resistant species to harsh environmental conditions. The 

camel’s body temperature may vary from 34 to 41 C throughout the day. They can survive if they lose body water 
greater than 25% of total body weight, while, in non-desert mammals, losses of greater than 15% are deadly. Since, 
Iran is located in one of the most arid regions of the world and water resources shortage, also special capabilities of 
camels, this species can be a valuable source of protein in the country. The study of genetic diversity is one of the 
most widely studies in domestic animals and microsatellites are widely used in this field. Microsatellite sequences 
contain useful information and are widely used to assess genetic diversity within and between populations, as well 
as to investigate the evolution process between species. The main aim of the present study was to identify the total 
microsatellites in the genome of Iranian Bactrian camels using whole genome sequencing data and compare them 
with other mammalians. 

   
Materials and Methods This study was carried out to identify genome wide microsatellites on six Bactrian 

camels from Ardabil province. Blood samples were collected from the jugular vein using 4 ml vacutainer tubes and 
stored at -20C˚ until use. Illumina HiSeq 2000 technology (Illumina, USA) was used for whole genome sequencing 
of samples. Sequencing was performed using the paired-end method with 100 bp at both ends of the reads. The 
quality control of raw sequence reads was performed using FastQC software. The SLIDINGWINDOW (4:20) 
algorithm of Trimmomatic v0.36 program was used to quality filter of raw reads. After filtration of reads with low 
quality, reads shorter than 40 bp were discarded. The de novo assembly of trimmed reads from Bactrian camels was 
done using CLC Genomics Workbench 11 software (CLC Bio, Aarhus, Denmark). The parameters used in this 
study for de novo assembly of trimmed reads were: 3 for mismatch cost, 3 for deletion and insertion cost, 0.5 for 
length fraction, and 0.8 for similarity fraction. Assembled genomes were searched for identifying the microsatellites 
using MISA with motif size ranging from mono-nucleotide to octo-nucleotide. The minimum repeat numbers were 
defined as 12 for mono-, 6 for di-, 5 for tri- and tetra, 4 for penta- and hexa-, and 3 for hepta- and octo-nucleotide 
repeat SSRs. Microsatellite motifs that interrupted by 100 nucleotides were considered as compound microsatellites. 
Also, several mammalians assembled genomes were downloaded and searched for microsatellite loci, including 
Arabian dromedary camel, Bactrian camel, alpaca, horse, cattle, sheep, and human. 

 
Results and Discussion The assembled genome size for the Bactrian camels were ranged from 1.90 for sample 

one to 1.97 for sample three. Also, the N50 length for the assembled contigs of Iranian Bactrian camels were ranged 
from 19.1 kb for sample one to 51.5 kb for sample five. The contig N50 length is one of the qualitative measurement 
parameters of genome assembly and a larger size means better assembly. The total microsatellites loci identified for 
Iranian Bactrian camels ranged from 136028 for sample two to 539555 for sample three. The results show that the 
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genome of samples one, two, three, four, five and six contained 3.13 Mb, 2.35 Mb, 9.26 Mb, 7.1 Mb, 8.99 Mb and 
8.86 Mb microsatellites, respectively. It should be noted that the difference in the microsatellites of SSRs in the 
Iranian Bactrian camel genomes is due to their different qualities in assembly. In mammals examined in this study, 
humans with 25.7 Mb and horses with 7.81 Mb had the highest and lowest total size of microsatellites, respectively. 
The results revealed that the number of microsatellites decreases with increasing in them, repeats, so that, one and 
two repeats sequences are the most frequent motifs. More than 74% of the identified microsatellites belong to the 
ten microsatellites with the highest number in all seven species. The motif T is the most frequent motif in the 
samples one and six Iranian Bactrian camels, Iranian dromedary camels, Bactrian camel, cattle, sheep, horses and 
humans. In samples two, three, four, five, the non-Iranian dromedary camel and alpaca motif A is the most abundant 
motif. The finding of this study will be applied as a valuable resource for further studies on camel breeding, 
especially on Iranian Bactrian camels. A large number of camel’s SSR markers developed in this study established a 
valuable resource for the investigation of genetic diversity and may improve the development of breeding programs 
in Iranian Bactrian camels in the future. 
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