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 چکیده
 هلشتاین گاو رأس 38 شمار پستانداران در FASN ژن جایگاه نوکلئوتیدی توالی مولکولی و تکاملی روند از آگاهی منظور به رسیبر این در

 روش به کامل خون از DNA استخراج شد. انجام ها آن دمی ورید از یریگ خون و انتخاب ید(تول پر رأس ۲0 و تولید کم رأس 18) شیری

 FASN ژن جایگاه 39 تا 37 اگزون یۀناح در واقع یباز جفت 750 ۀقطع افزایش برای مرازیپل اییرهزنج واکنش .گرفت صورت کلروفرم-فنول

 جمعیت در FASN ژن جایگاه نوکلئوتیدی توالی شدند. توالی تعیین PCR محصول و گرفت انجام یاختصاص یآغازگرها جفت از استفاده با

 و آمده دست به (NCBI) ژنوم یا ژنگان اطلاعاتی بانک در جستجو پایۀ بر پستانداران در یادشده جایگاه DNA هایتوالی دیگر با بررسی مورد

 )فیلوژنتیک( تبارزایی درخت ترسیم همچنین و درستنمایی بیشترین روش از استفاده با نوکلئوتیدها جایگزینی و جانشینی درصد شدند. ترازهم

 انجام Dnasp5.1 و MEGA6 یافزارها نرم با UPGMA و NJ (Neighbor- Joining) ایگیهمس-اتصال روش به طبیعی انتخاب روند تعیین و

 بازهای از بیشتر  پورین بازهای در جانشینی درصد در داد، نشان )بیوانفورماتیک( زیستی های داده های یبررس از آمده دست به نتایج گرفت.

 و تولید کم و یدتول پر شیری گاوهای گروه دو بین در FASN ژن جایگاه توالی ۀمقایس در dN/dS جایگزینی نسبت عددی میزان بود. پیریمیدین

 است. ژن این تکامل فرآیند در مثبت انتخاب دهندۀ نشان که شدند محاسبه 1۲/1 و 16/1 با برابر ترتیب به هاگونه دیگر با مقایسه در همچنین

 خویشاوندی یوزپلنگ و گربه گاومیش، و بوفالو پستانداران دستۀ در که ،داد نشان مختلف موجودهای در یادشده ژن برای تبارزایی درخت

 جدید هایپروتئین جدید، هایرقم آمدن وجود به سبب متمادی سالیان طی در انتخاب و تفرق دهد،می نشان نتایج %(.57 %،98) دارند بیشتری

 است. شده ها آن عملکرد سازیخالص تجه در پیشرفت و تکامل روند طی در ها آن عملکرد تثبیت سبب سویی از و
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ABSTRACT 
In the this research, 38 Holstein dairy cows (18 heads low production and 20 heads high-production) were selected 

randomly and blood samples were taken their from tail vein. DNA was extracted from whole blood with phenol-

chloroform. PCR amplification of 750bp from 37 to 39 exons of FASN gene was performed using one pairs of 

special primers. Sequencing of the amplified region was performed by the Sanger method. Sequence data of other 

species was achieved and aligned by searching its genome database (NCBI). The nucleotide substitution rate of the 

sequences and molecular evolution of the FASN were calculated by maximum likelihood and neighbor-joining 

method, respectively and phylogenetic tree was constructed. Evolutionary and phylogenetic tree analysis was 

performed using MEGA6 and Dnasp5.1 software's. Bioinformatics analysis results showed that the substitution 

percentage of purines was more than pyrimidine nucleotides. The numerical value of dN/dS in two groups of dairy 

cow and in comparison with that of other species were 1.16 and 1.12, respectively which indicating positive selection 

during evolution of this gene. Phylogenetic tree for the FASN gene in mammals shows close relationship between 

Buffalo and Bison, as well as Cats and Cheetahs (%98 and %57, respectively).The results show that over the years 

segregation and selection of new varieties, resulted in the development of new varieties, new proteins and also 

stabilizes their performance during the evolution and advance progress toward their performance has been purified. 
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 مقدمه

 سیتوزول در چرب اسیدهای دوبارة (سنتز) ساخت

 چندمنظوره آنزیم یک توسط حیوانی هاییاخته

(Multi-enzyme) نام به FAS (Fatty acid syntase) 

 گیریشکل سیتوزولی آنزیم این شود.می انجام

 استیل از را اسید استئاریک و پالمیتیک میریستیک،

 NADH حضور در A کوآنزیم مالونیل و A کوآنزیم

 در FAS (.Smith et al., 2003) کند می کاتالیز

 همسان مولکولی وزن با پپتیدپلی دو از پستانداران

 آن واحد زیر هر مولکولی وزن که است شده تشکیل

 سولفات با جداسازی از پس دالتون 480000 با برابر

 ینکها بر  افزون پستاندارانFAS  است. دودسیل سدیم

 بندآوری  خون و چرب یداس ساخت در ضروری آنزیم

 چربی به غذایی مواد تبدیل راه از انرژی (هموستازی)

 نقش بلکه است، اکسیداسیون راه از انرژی ینتأم و

 (.Chirala et al., 2003) دارد جنین ۀتوسع در مهم

 Morris et) گاو 19 موکروموز روی FASN ژن جایگاه

2007 ,al.)، موش 11 موکروموز ( .,al et Suburu

al et Chakravarty,. ) انسان 17 موکروموز ،(2014

 (،al. et Yang, 1988)  مرغ 18 موکروموز (،2009

 و (al et Muñoz,. 2003) خوک 12 موکروموز

 یابینقشه (al et Qiao,. 2007)  گوسفند 11 موکروموز

 مرغ و موش انسان، FASN ژن جایگاه است. شده

 اگزون 42 شامل گاو در و 42 خوک اگزون، 43 شامل

 در که (،Oztabak et al., 2014) است اینترون 41 و

 میزان و پیه چربی میزان بر یرگذارتأث های QTL آن

 (.Morris et al., 2007) شدند شناسایی شیر چربی

 هایتوالی های داده از مولکولی (فیلوژنی) تبارزایی

DNA بین تکاملی های رابطه کردن احیا برای 

 موجودات واگرایی زمان برآورد و ختلفم های گونه

 های رابطه (.Kumar and Nei, 2000) شود می استفاده

 یک با توانمی را هاموجود و هاژن میان تبارزایی

 با مقایسه قابل که داد شرح تبارزایی درخت

 بسیار هایموجود یا هاژن که است اینامه شجره

 ندرختا ایجاد هایروش دهد.می نشان را همانند

 است ینا ۀپای بر نخست مولکولی، هایداده از یتبارزای

 یا ناپیوسته های همانندی نظر مورد روش آیا که

 این ۀپای بر دوم و گیردمی کار به را ایفاصله ماتریس

 تدریجی صورت به را هاout نظر مورد روش که است

 یک تنها تشکیل به منجر که کندمی بندیخوشه

 از که را درختان همۀ یا ودش است بهترین که درخت

 گیرد.می نظر در را است، انجام قابل ای فرضیه نظر

 درپی یپ یافتن با را درخت ،1(NJ) مجاور اتصال روش

 جفت که کندمی ترسیم هم به نزدیک هایجفت

outشوند.می متصل هم به درونی ةگر یک با ها 

 آغاز مانند بوته درخت یک فرض با NJ الگوریتم

 نخست، گام در ندارد. درونی ۀشاخ هیچ که شود می

 حاصل درخت طول و وارد درونی ۀشاخ نخستین

 از ممکن جفت هر درپیپی الگوریتم .شودمی محاسبه

outجفت سرانجام و کندمی متصل را ها outکه هایی 

 متصل هم به را شود درخت ترینکوتاه به منجر

 .(Li, 1997) کند می

 در بیشتری DNA توالی که اندازه همان به

 های پذیریتغییر الگوهای گیرند،می قرار دسترس

 تبارزایی درختان ایجاد برای استفاده مورد نوکلئوتیدی

 دخیل های عامل شمار خاطر به که شودمی ترپیچیده

 به پورین یک جایگزینی، در اگر هاست.جایگزینی در

 2تقاطعی جهش کند، تغییر برعکس یا پیریمیدین یک

 میان که هاجایگزینی دیگر شود،می نامیده

 3انتقالی جهش دهد،می رخ همسان نوکلئوتیدهای

 و رسندمی نتاج به که هاییژن در جهش گویند.می

 4چندریختی به اصلی هایژن با هاآن همزمان حضور

 فراوانی در دگرگونی پیامد تکامل، انجامد.می

 ینکها هب نظر شود.می نامیده ژن فراوانی که هاست آلل

 فراوانی و روندمی دست از زمان طول در هاآلل برخی

 شودمی باعث یابد،می افزایش درصد صد تا هاآلل دیگر

 تکامل شوند.می تثبیت جمعیت در هاآلل این تا

 به خاص هایآلل موفق تثبیت از گونه، یک بلندمدت

 آهنگ است. هاجهش پایداری بازتاب که دآیمی دست

 نرخ یا تکاملی نرخ جمعیت، در هاجهش این پایداری

 .(al. et Oztabak, 2014) شودمی نامیده پایداری

 پرشمار نیروهای که است شده مشخص یخوب به

                                                                               
1. Neighbor-Joining 

2. Transversion 
3. Transition 

4. Polymorphism site 
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 باعث و کندمی عمل DNA هایتوالی بر تکاملی

 طولانی چندان نه مدتی ظرف در ژن یک توالی شود می

 جد یک از که توالی دو هر بنابراین، شود. دگرگون

 از سرانجام یابند،می تکامل مستقل طور به مشترک

 ۀفاصل واگرایی، این ةانداز شوند.می دور یکدیگر

 بر (.Kumar & Nei, 2000) شودمی نامیده ژنتیکی

 ارائه هاپروتئین تکاملی نرخ برای که اینظریه پایۀ

 توالی دو ژنتیکی ۀفاصل که رسدمی نظر به است، شده

 هایگونه از جداشده اما ان،یکس پروتئین ةرمزکنند

 نسبت خطی طور به گونه دو انشعاب زمان با مختلف،

 هایپروتئین است ممکن ینکها علت به باشد. داشته

 که شودمی فرض دهند، نشان یهمسان رفتار متفاوت

 زمان طول در معین پروتئین هر برای تکاملی نرخ

 ساعت نوع یک وجود به اشاره پیشنهاد این است. ثابت

 کندمی پیشنهاد مولکولی ساعت ۀفرضی دارد. مولکولی

 است. ثابت پروتئین هر برای جایگزینی نرخ که

 دو برای ژن یک توالی در های اختلاف همچنین،

 منعکس را ها آن تکاملی ۀفاصل باید (ارگانیسم) موجود

 (.al. et Oztabak, 2014) کند

 که است فرآیندی (Gene conversion)  ژنی تبدیل 

 همسان توالی جایگزین DNA توالی یک آن رد

 صورت به تواندمی فرآیند این شود.می آن )همولوگ(

 از دیگر آلل یک جایگزین آلل یک که معنی این به آللی،

 توالی یک که صورت این به یا و شود ژن همان

 نیز شود، دیگری به تبدیل DNA )پارالوگ( همساختار

 رخ میوز فرآیند در آللی ژنی تبدیل شود.می تعریف

 ناخالصی هایمکان بین نوترکیبی آن در که دهد می

 شدن جفت در سازگاری نبود به منجر )هتروزیگوسیتی(

 و شده شناسایی سازگاری نداشتن این شود.می هاباز

 منجر درنهایت که شده اصلاح ای یاخته هایفرآیند توسط

 یک ژنی تبدیل شد. خواهد دیگر آلل به آللی تبدیل به

 که هاستگونه جدایی و تفرق در ژنتیکی اساسی فرآیند

 بین در DNA هایتوالی بین دهنده اتصال شبکۀ عنوان به

 به منجر شبکه این که کندمی عمل گونه یک افراد

 بین در DNA توالی یکپارچگی و انسجام سازی،یکسان

  (.Senaris et al., 1997) شودمی هاگونه

 گاوهای در نژاد لاحاص هدف اینکه به توجه با

 انتخاب و است شیر تولید افزایش بر یدتأک شیری

 حیوان ژنتیکی ساختاری در خاصی گیریشکل موجب

 تغییر ارزیابی بررسی این از هدف بنابراین، شود،می

 جایگاه تبارزایی و تکاملی های یبررس و نوکلئوتیدی

 چرب اسیدهای از برخی ساخت مسئول FASN ژن

 ۀمقایس و هلشتاین شیری گاوهای در شیر، های یبترک

  .است پستانداران هایگونه دیگر با ها آن

 

 هاروش و مواد
  DNAاستخراج و خون گیرینمونه

 کرمان استان هلشتاین گاو جمعیت روی تحقیق این

 تنوع بیشترین به دستیابی منظور به گرفت. انجام

 بین از FASN ژن جایگاه در ممکنه های)ورایانت(

 گله یک داشتند، شیر تولید منظم رکورد که اییهگله

 پایۀ بر ها دام اصلاحی ارزش و انتخاب تصادف به

 درصد 3 چربی و روز 305 شیر تولید رکوردهای

 افزار نرم و REML روش و دام مدل با شده، یحتصح

DMU و بودند رکورد بدون که هاییدام شدند. برآورد 

 ارزش و شتنددا پایینی رکورد شمار که ییها آن یا

 رکوردهای از شیر تولید برای ها آن اصلاحی

 خطای همچنین و بود شده برآورد دور خویشاوندان

 دو از )بیش بود بالا ها آن اصلاحی ارزش بینی یشپ

 دیگر و حذف گله( کل بینیپیش خطای میانگین برابر

 از و شدند بندیرتبه اصلاحی هایارزش پایۀ بر ها دام

 و ید(تول پر )گروه بالایی درصد 10 در که ییها دام بین

 ترتیب به گرفتند قرار تولید( کم )گروه پایین درصد 10

 و انتخاب تصادف به دهشیر گاو رأس 18 و 20 شمار

 و میانگین گرفت. انجام دمی ورید از یریگ خون

 3 چربی برحسب ها دام روزانۀ شیر تولید معیار انحراف

 2/2 و 7/9 با برابر ترتیب به یدتول کم گروه در درصد

 و 2/20 با برابر ترتیب به یدتول پر گروه در و کیلوگرم

 استخراج زمان تا خون های نمونه بودند. کیلوگرم 5/2

 در فریزر در درصدEDTA (1 ) حاوی های لوله در

 با DNA استخراج شدند. نگهداری درجه  -20 دمای

 شرکت محصول Asia Denazist یتک از استفاده

 کیفیت و کمیت گرفت. انجام جنوبی ةکر ماکروژن

DNA از استفاده با سنجی طیف روش به شده استخراج 

 شد. سنجیده (اسپکتوفتومتر) نوری سنج طیف دستگاه
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 افزایش و استفاده مورد پرایمرهای

 توالی از بخشی افزایش برای (پرایمر) آغازگر طراحی

 ژن جایگاه 39 تا 37 اگزون نواحی شامل FASN ژن

 هاجهش شمار بیشترین پیشین  های یبررس در که

 Primer افزار نرم از استفاده با بود، شده گزارش

premier  آغازگر این های ویژگی که گرفت صورت 

 

 ایزنجیره واکنش است. 1 جدول بنابر اختصاصی

  شامل بازی جفت 750 قطعه افزایش برای پلیمراز

 الکتروفروز (.2)جدول بودند (سیکل) چرخه 35

 آگارز ژل روی پلیمراز ایزنجیره واکنش حصولاتم

 انجام بروماید اتیدیوم با ژل آمیزیرنگ و درصد5/1

 شد.

 FASN ژن جایگاه افزایش برای استفاده مورد آغازگرهای توالی .1 جدول
Table 1. The sequences of oligo-nucleotides used for proliferation of FASN gene 

Melting temperature (°C) Length (bp)  Forward and Backward sequences Locus 

50.3 
51.2 

750 5ˊ-GTCTTCCGAGTCTGGTCT-3ˊ 
5ˊ-TGAGCCGTGTCAAGGTC-3ˊ FASN 

 
 هلشتاین گاوهای در FASN ژنی جایگاه افزایش چرخۀ گرمایی برنامۀ .2 جدول

Table 2. Temperature program of proliferation cycles of FASN gene in Holstein cows 

PCR reaction Reaction cycle Temperature (°C) Time 

(second) 

FASN 

primary denaduration 94 600 

35 cycles 
Secondary denaduration 94 45 
Annealing 63 60 

Primary extention 72 60 

Final extention 72 900 
holdding   4 - 

 

 تبارزایی درخت رسم و  FASN ژنی ۀناحی یابیتوالی

 توسط سانگر روش از استفاده با DNA هاینمونه

 با سپس شدند. یابیتوالی جنوبی ةکر بایونیر شرکت

 BLAST قدرتمند ابزار و Bio Edit افزار نرم از استفاده

 هایتوالی (همولوژی) همسانی میزان NCBI پایگاه در

 بررسی منظوربه مچنین،ه شد. سنجیده آمده دست به

 دیگر با ها آن ۀمقایس و هانمونه بین تبارزایی ۀرابط

 دو از استفاده با درختی نمودار پستانداران، هایگونه

 Unweighted Pairو Neighbor-Joining (NJ) ۀروی

Group Method with Arithmetic Mean. 

(UPGMA) از واگرایی زمان و شده همردیف هایتوالی 

 ,.MEGA6 (Tamura et al افزار نرم Tajima test ۀروی

 روش با تبارزایی درخت ترسیم در .شد ترسیم (2013

NJ ماتریس از Q که شودمی استفاده (1 ۀ)رابط 

 که میزان کمترین و بوده هاشاخه کل بر مشتمل

 انتخاب را باشد دوشاخه بالای همانندی ةکنند بیان

 کار به ییتبارزا درخت از انشعاب یک در و هکرد

 بار 1000 اب Bootstrapping مقادیر برد. می

  آمدند. دست به دوباره گیری نمونه

 (1)             Qi, j = (r – 2)d(i, j) – Σd(i, k) – Σd(j, k) 

 ۀشاخ =j، k و i ۀشاخ بین ۀفاصل =d(i, j) بالا؛ ۀرابط در

kدرخت، ام r= و هاشاخه کل شمار Q (i, j)= میزان 

  است. j و i هایشاخه عددی

 ژنتیکی هایفراسنجه از اطلاع و هاتوالی مقایسۀ برای

 و نوکلئوتیدی تنوع القاء، و حذف ها،جهش شمار مانند

 Dnasp5.1 افزار نرم از (Gene conversion) ژنی تبدیل

  .(Librado & Rozas, 2009) شد استفاده

 پذیریتغییر باعث که نوکلئوتیدی تغییر بررسی

 پذیریتغییر به نسبت (dN) اندشده ینهمآ یدهایاس

 آمده دست به ۀآمیناسید در تأثیری که نوکلئوتیدی

 کارآمد بسیار و دسودمن روش یک (،dS) اندنداشته

 تکامل طول در طبیعی انتخاب روند تشخیص برای

 و dS مقادیر .(Tamura et al., 2013) است هاژن برای

dN قابل 3 و 2 ایه رابطه از استفاده با ترتیب به 

 .هستند محاسبه

(2)                            dN = −3/4Ln (1 − 4/3PN) 

(3)                             dS= −3/4Ln (1 − 4/3PS)   

 جایگزینی هایجایگاه نسبت PN بالا، های رابطه در

 جایگزینی هایجایگاه نسبت نیز PS و همساننا

 این عددی میزان از ستفادها با بنابراین، ند.دار همسان
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 FASNژن برای طبیعی انتخاب روند (dN/dS) نسبت

 آزمون با dN/dS عددی میزان بودن دارمعنی شد. محاسبه

 ینآنلا افزار نرم با درصد 5 احتمال سطح در فیشر

HIV_SNAP v2.1.1 (Korber, 2000) شد. محاسبه  

 

 بحث و نتایج

 انجام موفقیت با هانمونه همۀ در خون از DNA استخراج

 شده استخراج DNA داد، نشان سنجیطیف نتایج شد.

 محصولات الکتروفورز دارد. PCR برای مناسبی کیفیت

 نشان درصد 5/1 آگارز ژل روی پلیمراز ایزنجیره واکنش

 تولید و کرده فعالیت یخوب به شده یطراح آغازگر که داد

 750 طول به FASN  ژن برای اختصاصی قطعۀ یک

  (.1)شکل کرد باز جفت

 دربررسی  مورد مختلف هایتوالیۀ مقایس نتایج

 و چند شکل جایگاه 58 هلشتاین گاوهای جمعیت

 داد. نشان FASN ژن در را اضافه و حذف جایگاه 132

 30بررسی شمار  مورد هلشتاین گاو جمعیت در

 جمعیت در هاپلوتیپ 16 که شد شناسایی هاپلوتیپ

ید کم تول جمعیت به ربوطم هاپلوتیپ 14 وید پر تول

 هاپلوتیپی تنوع میزان بیشترین همچنین بودند،

 (.3 )جدول شد مشاهده تولید کم جمعیت به مربوط

 Tamura-Neiالگویپایۀ  بر نوکلئوتیدی جانشینی

model  (Tamura and Nei, 1993) صورت دو به و 

 4 جدول در و محاسبه متقاطع و انتقالی جانشینی

 تیمین، نوکلئوتیدهای راوانیف .است شده آورده

 ،2/24 با برابر ترتیب به گوانین و آدنین سیتوزین،

 درصد بالاترین بودند. درصد 25 و 8/19 ،8/30

 به آدنین تبدیل به مربوط پورین بازهای در جانشینی

 به مربوط پیریمیدین بازهای در و درصد 11 گوانین

 کمترین همچنین و 8/9 سیتوزین به تیمین تبدیل

 تبدیل برای و تقاطعی جایگزینی جایی، هجابزان می

 شد، مشاهده درصد 22/6 آدنین به تیمین و سیتوزین

 تقاطعی به انتقالی جایگزینی نسبت همچنین

((Transition/Transversion، 0.59=R شد محاسبه 

 نسبت تقاطعی جایگزینی درصد بودن بیشتر بیانگر که

 است. انتقالی جایگزینی به

 نوکلئوتیدیهای  پذیریتغییر ازآمده  تدس به نتایج

 به نسبت (dN) اندشدهینه آم یدهایاس تغییر باعث که

ۀ آمیناسید در تأثیری که نوکلئوتیدیپذیری تغییر

 وسودمند  روش یک (،dS) اندنداشتهآمده  دست به

 در طبیعی انتخاب روند تشخیصبرای  کارآمد بسیار

 (.Nei & Kumar, 2000) است هاژن برای تکامل طول

 اگر مثبت، انتخاب باشد یک از بیشتر نسبت این اگر

 باشد یک برابر اگر و خالص انتخاب باشد یک از کمتر

 نشان هاژن این تکامل فرآیند در را خنثی انتخاب

 این عددیاین بررسی میزان  در (.Li, 1997) دهد می

 آمد به دست( ±0296/0) 16/1 با برابر (dS/dN) نسبت

 تکامل فرآیند در مثبت انتخاب روند که (،5 )جدول

 بودن ضروریۀ نشان که دهد،می نشان را ژن این برای

 در انتخاب پیشرفت و تکامل فرآیند در ژن این عملکرد

 مثبت انتخاب است. هلشتاین نژاد شیری گاوهای

 تغییر با که شودمی هاییجایگاه در تغییررخداد  سبب

 آن عملکردی نقش ییرتغ و پروتئین تمایز و اسیدآمینه

  هستند. همراه

 

 
 جفت 750 قطعۀ الکتروفورز 8 تا 1 هایشماره :B هلشتاین؛ گاوهای از شده استخراج DNA نمونۀ ده تا 1 یها شماره :A .1شکل

 .است بازی جفت 100 اندازة نشانگر M و هلشتاین گاوهای جمعیت در FASN ژن جایگاه از شده افزایش بازی
Figure 1. A: The numbers of 1 to 10 related to DNA extracted of different Holstein cows; B: The numbers of 1 to 8 

related to electrophoresis of 750bp PCR products of  FASN gene in the population of  Holstein cows and M was 100 
bp size marker. 
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 هلشتاین گاوهای جمعیت درون FASN جایگاه نوکلئوتیدی و هاپلوتیپی تنوع درصد .3جدول

Table 3. The percent of haplotype and nucleotide polymorphism in FASN locus within Holstein cows 
Population Nucleotide polymorphism % Haplotype polymorphism % 

High production 18 98 
Low production 32 1 
Total population 29 99 

 
 ییدرستنما بیشینۀ روش پایۀ بر هلشتاین گاوهای در FASN ژن نوکلئوتیدهای توالی جابجایی درصد .4 جدول

Table 4. The percent of transition nucleotides in the sequence of FASN gene in Holstein cows based on Maximum 
likelihood method 

Nucleotide A T C G 
A - 7.57 9.64 11.08 
T 6.22 - 9.86 7.84 
C 6.22 7.57 - 7.84 
G 8.78 7.57 9.64 - 

 دهندة نشان قطر خارج عددهای و (پررنگ سیاه) انتقالی جانشینی بیانگر قطر روی عددهای است. )ستون( دیگر باز به )ردیف( باز یک جانشینی درصد بیانگر جدول اعداد
 (.مورب) هستند تقاطعی جانشینی
 

 در طبیعی انتخاب روند تعیین های فراسنجه .5 جدول

 گاوهای یدتول پر و تولید کم گروه دو در FASN ژن جایگاه

 هلشتاین شیری
Table 5. The parameters of neutral selection trend in 

FASN gene in two groups of low and high milk 

production of Holstein cows 
Standard error Estimation *Parameters

 

0.022 0.499 dN 

0.0319 0.429 dS 
0.0269 1.16 dN/dS 

 (،dN) اندشده ینهآم یدهایاس تغییر باعث که نوکلئوتیدی تغییرپذیری *

 آمده دست به آمینهاسید در تأثیری که نوکلئوتیدی های تغییرپذیری

 طبیعی. انتخاب روند ةدهند نشان (dS/dN) عددی میزان (،dS) اندنداشته

 گاوهای FASN ژن جایگاه توالی تبارزایی درخت

 ترسیم NJو  UPGMAروش دو استفاده با هلشتاین

 در بالا Bootstrap مقادیر (.3 و 2 های)شکل شدند

 که دهد،می نشان درخت هایشاخه انشعاب محل

 در .رددا بالایی اعتماد ۀدرج نظر مورد تبارزایی درخت

 منجر حدودی ات جمعیت نوع دو هر در هاروش ۀهم

 تولید کم و یدتول پر گروه دو به ها آن بندیطبقه به

 سنی ةرد یک در حدودی ات گروه هر هاینمونه و شد

 دارند. قرار هم به نزدیک

 

 
 FASN ژنی ایگاهج در هلشتاین گاوهای (high) یدتول پر و (low) تولید کم جمعیت دو NJروش به تبارزایی درخت .2 شکل

Figure 2. Phylogenetic tree based on NJ for high and low milk production Holstein cows in FASN gene. 
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 FASN ژنی جایگاه در هلشتاین گاوهای (high) یدتول پر و (low) تولید کم جمعیت دو UPGMA روش به تبارزایی درخت .3شکل

Figure 3. Phylogenetic tree based on UPGMA for high and low milk production Holstein cows in FASN gene 

 

 نواحی جفت میان ژنتیکی هایداده ۀمقایس نتایج

 شده بررسی هاینمونه بین ژنتیکی ۀفاصل ماتریس

 مورد هاینمونه میان در ژنتیکی ۀفاصل که داد نشان

 و ن)میانگی باز جفت 86/3 تا 0بین ۀدامن در بررسی

 

 ترتیب به افراد بین در ژنتیکی فاصلۀ معیار انحراف

 ۀفاصل بیشترین که دارد قرار بود( 21/1 و 69/1

 از  b14با  یدتول پر جمعیت از  b32ۀنمون بین ژنتیکی

 .(4 )شکل بود یدتول کم جمعیت

 
 FASN ژنی جایگاه در درستنمایی بیشترین روش پایۀ بر هلشتاین گاوهای بین ژنتیکی فاصلۀ ماتریس .4 شکل

Fiqure 4. The matrix of genetic distance between Holstein cows based on Maximum likelihood method in FASN gene 
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 گرفته صورت وتحلیل تجزیه یۀپا بر تحقیق، این در

 صورت تبدیل هاآن در که هایی هناحی شناسایی برای

 شدند شناسایی هایتوال بین در ناحیه بیست گرفته،

 از ترتیب به که ،است داده رخ ژنی تبدیل هاآن در که

 چهار در ،اند شده مرتب کمتر به بیشتر رخداد احتمال

 احتمال درصد 5 احتمال سطح در آغازین ناحیۀ

 دیگر در ولیکن هستند، دارمعنی و بیشتر رخداد

 که شد محاسبه تریپایین رخداد احتمال نواحی

 (.5 شکل و 6 )جدول ستنی دارمعنی

 

 گاوهای نوکلئوتیدی توالی ژنتیکی هایشاخص

  پستانداران هایگونه دیگر با هلشتاین

 هایتوالی با بررسی مورد جمعیت ۀمقایس نتایج

 های داده بانک در جستجو با FASN ژن نوکلئوتیدی

 ،Dnasp5.1 افزار نرم با (7 )جدول (NCBI) گانژن

 79 و شکل چند گاهجای 237 جهش، 542 درمجموع

 جمعیت این در شد، شناسایی اضافه و حذف جایگاه

 به 1 و 11 ترتیب به هاپلوتیپی تنوع و هاپلوتیپ  شمار

 آمد. دست

 هلشتاین شیری گاوهای یدتول پر و یدتول کم گروه دو بین در FASN ژنی جایگاه در ژنی تبدیل هایی ناحیه .6 جدول
Table 6. The gene conversion regions in FASN gene in two groups of high and low milk production Holstein cows 

Number Gene conversion  

(Window) Midpoint 
Mean 

(Psi) 
1 1-145 81 0.046 

2 54-172 120 0.018 
3 82-199 145 0.042 

4 121-226 172 0.077 

5 146-251 199 0.126 

6 173-277 226 0.217 
7 200-303 251 0.245 

8 227-328 277 0.242 

9 252-353 303 0.247 

10 379-382 328 0.218 

11 304-408 353 0.217 

12 329-434 382 0.241 

13 354-459 408 0.227 

14 383-497 434 0.210 

15 409-530 459 0.197 

16 435-577 497 0.171 

17 460-620 530 0.165 

18 500-660 577 0.178 

19 531-707 620 0.188 
20 585-757 655 0.222 

 

 
 تبدیل معرض در که هلشتاین گاوهای تولید کم و یدتول پر شیری گاوهای گروه دو در FASN ژن جایگاه از هایی ناحیه .5 شکل

 اند.گرفته قرار ژنی
Fiqure 5. The gene conversion regions FASN gene in two groups of high and low milk production Holstein cows 
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 تکاملی روند و تبارزایی تجزیۀ در شده استفادهFASN  ژن های توالی دستیابی شمارة و ژن اندازة علمی، نام گونه، .7 جدول

Table 7. Specie, scientific name, gene length and accession number of nucleotide sequencing of FASN gene in 

analysis of phylogenetic and evolution trend 

Species Accession number Length (bp) 
Bos_tauru JN570752.2 19760 
Bubalus_bubalis JX104761.1 1812 
Bison bison XM_010856543.1 7755 

Ovis_aries JN570752.2 18744 
Gallus varius AB495730.1 1224 
Gallus gallus NM_205155.2 10642 
 Coturnix japonica CM003797.1 8971 
Anasplatyrhynchos KF185112.1 7654 
Feliscatus XM_011289483.1 8038 

 Acinonyxjubatus XM_015084481.1 5513 
 Pantheratigris XM_015536187.1 6044 
 Canis lupus XM_005624145.2 8545 

 

 Tamura-Neiگویال پایۀ بر نوکلئوتیدی جانشینی

model (Tamura et al., 1993) میزان صورت به و 

 که شد محاسبه متقاطع و انتقالی نوع هایجانشینی

 میزان بیشترین است. شده آورده 8 جدول در

 این که یطور به بود، پورین بازهای به مربوط جانشینی

 57/16 برابر گوانین به آدنین تبدیل برای میزان

 کل بین در مختلف نوکلئوتیدهای نیفراوا شد. محاسبه

 آدنین ،72/32 سیتوزین ،10/19 تیمین هاتوالی

 همچنین، شد. محاسبه درصد 88/28 گوانین و 29/19

 تبدیل به مربوط تقاطعی جایگزینی میزان کمترین

 نسبت درصد(. 71/4) بود تیمین به گوانین و آدنین

 ختلفم های گونه بین در تقاطعی به انتقالی جایگزینی

97/0=R .که نوکلئوتیدهایی جایگزینی نسبت بود 

 در نکردن تغییر به اندشده اسیدآمینه در تغییر باعث

 شد محاسبه 12/1 برابر (dS/dN) محصول اسیدآمینۀ

 تکامل فرآیند در مثبت انتخاب روند که (،9 )جدول

 نشان را مختلف هایگونه بین در FASN ژن برای

 هایرقم آمدن وجود به ببس انتخاب نوع این دهد.می

 این برای جدید عملکرد و جدید هایپروتئین جدید،

 سبب دیگر سوی از همچنین شود،می هاپروتئین

 در پیشرفت و تکامل روند در ها آن عملکرد تثبیت

 ناشی که است، شده ها آن عملکرد سازی خالص جهت

 به ها( )اینترون ژنی کدکنندة غیر های ناحیه تبدیل از

 است. ژنی کدکنندة ینواح

 نژادهای و هاگونهۀ تبارزایی رابط بررسی منظور به

 با درختی نمودار ،این بررسی در پستانداران مختلف

 دش ترسیم شده، همردیف هایتوالی از استفاده

 گروه دو ایجاد به منجرتبارزایی  درخت نتایج (.6)شکل

 وجود هاشاخه از مجزایی تقسیم یک اولگروه  در شد،

 در کامل طور به شدهیاد پستاندارانکه  یطور به اردد

 قرار هلشتاین گاو به نسبت ایجداگانه زیرشاخه یک

 هلشتاین، شیری گاوهایبررسی  مورد جمعیت دارند.

 که گرفتند قرار گروه یک در گوسفند بوفالو، میش،گاو

 لحاظ به و بوده نژادها این بین  مشترک جد وجود

 شده گزارش نتایج با و هستند نزدیک هم بهتبارزایی 

همخوانی  گروه زیر یک در گوسفند و گاو بوفالو، برای

 در و پستانداران بین (.Niranjan et al., 2016) دارد

 خویشاوندی بوفالو و میش گاو نشخوارکنندگانۀ دست

 و گربه پستانداران، از دومگروه  در داشتند. بیشتری

  بیشتر وندیخویشا بیانگر و گرفتند قرار یوزپلنگ

 در همچنین، است. پستانداراندیگر  به نسبت ها آن

ۀ دست به نسبت مجزا طوربه که سومی گروه

 که بود پرندگان هایگونه داشت، قرار نشخوارکنندگان

 این در اما داشتند، پستانداران گروه با بیشتریۀ فاصل

 مرغ مختلف نژادهای بین در نزدیکی خویشاوندی گروه

 با و کردیید تأ را  آنتبارزایی  درخت که دارد وجود

 در پستانداران و پرندگان  در شده گزارش نتایج

 FASN ژن جایگاه در تکاملی های رابطهبررسی 

 نشان نتایج (.Niranjan et al., 2016) داشتهمخوانی 

 متمادی سالیان طی در انتخاب و تفرق که دهدمی

 هایپروتئین جدید، هایرقم آمدن وجود به سبب

 روند در ها آن عملکرد تثبیت سبب یسوی از و جدید

 ها آن عملکرد سازیخالص جهت در پیشرفت و تکامل

  است. هشد
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 FASNهای مختلف پستانداران و پرندگان در جایگاه ژن در گونه NJ. درخت تبارزایی به روش6شکل 

Figure 6. Phylogenetic tree based on NJ for different mammals and birds for FASN gene 
 

 FASN  ژن نوکلئوتیدهای توالی جایی جابه درصد .8 جدول
 درستنمایی بیشینۀ روش پایۀ بر مختلف هایگونه در

Table 8. The percent of transition nucleotides in the 
sequence of FASN gene in different species based on 

Maximum likelihood method 
G C T A Nucleotide 

16.57 8.7 4.71 - A 
7.12 14.55 - 4.76 T 
7.12 - 8.49 4.76 C 

- 8.7 4.71 11.07 G 
 )ستون( دیگر باز به )ردیف( باز یک جانشینی درصد بیانگر جدول عددهای

 عددهای و (پررنگ سیاه) انتقالی جانشینی بیانگر قطر روی عددهای است.
 (.مورب) هستند تقاطعی جانشینی ةدهند نشان قطر خارج

 در طبیعی انتخاب روند تعیین های فراسنجه .9 جدول

 مختلف هایگونه بین در FASN ژن جایگاه
Table 9. The parameters of neutral selection trend 

determination in the locus of FASN gene in between 

different species 
Standard error Estimation *Parameters

 

0.011 0.559 dN 

0.015 0.50 dS 

0.013 1.12 dS/dN 
 (،dN) اندشده ینهآم یدهایاس تغییر باعث که نوکلئوتیدی تغییرات *

 اندنداشته آمده دست به آمینهاسید در تأثیری که نوکلئوتیدی تغییرپذیری

(dS،) عددی میزان (dS/dN) طبیعی. انتخاب روند دهندة نشان 
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 گیری یجهنت

 FASN ژن جایگاه نوکلئوتیدی توالی تبارزایی درخت

 مجزا یدتول کم و یدتول پر گروه دو به را شیری گاوهای

 حسب بر جایگاه این عملکرد تفاوت دلیل که کرد

 در یادشده جایگاه توالی همچنین، است. تولید سطح

 را متمایزی تکاملی مسیرهای متفاوت هایگونه بین

 فرآیند در که هاییجهش کل ارشم دهد.می نشان

 رخ متفاوت هایگونه بین در ژنی جایگاه این در تکامل

 چند هایجایگاه شمار همچنین و 542 برابر است داده

 انتخاب روند که شد، محاسبه جایگاه 237 نیز شکل

 بخش کند.می توجیه را هاژن این در مثبت

 FASN ژن جایگاه در بررسی مورد ۀناحی ةشد حفاظت

 

 از کوچکی بسیار بخش تنها مختلف هایگونه بین در

 چندشکلی ةدهندنشان که داد تشکیل را هاتوالی کل

 های پذیریتغییر انواع به بودن مستعد و جایگاه این بالای

 آمدن وجود به سبب که است جهش و نوکلئوتیدی

 سازگاری برای آن جدید عملکرد و جدید هایپروتئین

 روند همچنین، است. متفاوت محیطی شرایط با

 گروه دو بین در FASN ژن جایگاه طبیعی انتخاب

 ۀمقایس همچنین و تولید کم و یدتول پر شیری گاوهای

 مختلف هایگونه در ژن این توالی با یادشده هایتوالی

 روند بر دلالت که داد نشان را 12/1 و 16/1 ترتیب به

 هایگونه بین و وندر ژنی جایگاه این در مثبت تکاملی

 است. مختلف
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