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 چکیذٌ
یابی  ّای تَالی کَّاًِ با استفادُ اس دادُ ّای ضتزّای تک ضٌاسایی تٌَع تؼداد کپی ٍ بزرسی اثزات آًْا بز صى هٌظَر بِهطالؼِ حاضز 

ّای یشدی ٍ طزٍدی، بِ تزتیب حدٍد  یابی کاهل صًَم ًوًَِ الیکاهل صًَهی دٍ ًفز ضتز ایزاًی )ضتز یشدی ٍ ضتز طزٍدی( اًدام ضد. تَ

ّای پالایص ضدُ در صًَم هزخغ )ضوارُ  ردیفی خَاًص باسی تَلید کزد. پس اس ّن خفت 100هیلیَى خَاًص با اًداسُ  8/418ٍ  456

ّا استفادُ ضد. تٌَع  تؼداد کپی(، اس الگَریتن هبتٌی بز ػوق خَاًص، بزای ضٌاسایی تٌَع NCBI :GCA_000767585.1دستزسی در 

درصد  60بزای ضتز طزٍدی بَد. ًشدیک بِ  312بزای ضتز یشدی ٍ  831ّای هَردهطالؼِ بزابز با  ضدُ بزای ًوًَِ تؼداد کپی ضٌاسایی

ًَاحی خارج  ّا دارای تداخل بَدًد ٍ ها بقی در ضدُ، با صى صى بزای ضتز طزٍدی( اس تٌَػات ضٌاسایی 288صى بزای ضتز یشدی ٍ  606)

ّای دخیل در ػولکزد سیستن ایوٌی ٍ هزگ سلَلی  ّای هْوی اس خولِ صى آهدُ ًطاى داد کِ صى دست صًی قزار داضتٌد. ًتایح بِ

کِ در ػولکزد تَلیدهثلی پستاًداراى ًقص دارًد،  OOEP  ٍWWC3ضدُ دارای تٌَع تؼداد کپی ّستٌد. ّوچٌیي دٍ صى هْن  ریشی بزًاهِ

 هَرد هطالؼِ دارای تٌَع تؼداد کپی بَدًد.ّای  در ًوًَِ
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ABSTRACT 

The present study was performed to identify the copy number variations and their impacts on the genes of dromedary 
camels using whole genome sequencing data of two Iranian dromedary camels (Yazdi camel and Trodi camel). 
Whole genome sequencing of the Yazdi and Trodi samples produced about 456 and 418.8 paired-end reads with a 
read length of 100 bp, respectively. After mapping of trimmed reads to reference genome (NCBI accession number: 
GCA_000767585.1), a read-depth based algorithm was used to identify copy number variations. Identified copy 
number variations of studied samples, were 831 for Yazdi and 312 for Trodi camels. Nearly 60% (606 genes for 
Yazdi and 288 for Trodi camel) of the identified variants overlapped with the genes, and the rest were in the none 
genic regions. The obtained results showed that important genes including genes involved in immune system function 
and programmed cell death have copy number variation. As well as, two important genes of studied samples, OOEP 
and WWC3, which are involved in mammalian reproductive function, had copy number variation.  
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 مقذمٍ

ّبی هػتلف ثِ  هغبلؼِ تٌَػبت لًتیکی ؼـ گًَِ

ٌؽُ، یکی اق  ّبی گیبّی ٍ ضیَاًی اّلی غََّ گًَِ

پف کبـثفؼتفیي ًَع هغبلؼبت ؼـ ضَقُ ػلَم قیىتی 

ّبی  ٌکلی ٌٌبوبیی زٌؽ ـٍؼ. ٌوبـ هی ثِ

ّبی کَزک  (، ضؿف ٍ ؼـجSNPًَکلئَتیؽی ) تک

ّب(، ثفـوی تٌَػبت هیتَکٌؽـیبیی ٍ  )ایٌؽل

ّب خك ثیٍتفیي ًَع  ًٍبًگفّبیی هبًٌؽ ـیكهبَّاـُ

ـٍؼ. ؼـ وبلْبی  هغبلؼبت ؼـ ایي ضَقُ ثِ ٌوبـ هی

یبثی  ّبیی هبًٌؽ تَالی اغیف ٍ ثب ضفکت اًملاثی تکٌیک

تف  ( اهکبى ٌٌبوبیی ثْتف ٍ ؼلیكNGSًىل ثؼؽ )

ی اق خولِ تٌَع ؼـ تؼؽاؼ تف ثكـگتٌَػبت وبغتبـی 

(. تٌَع Clop et al., 2012ایدبؼ ٌؽُ اوت ) 1کپی

اق ّكاـ تب  تف ثكـگتؼؽاؼ کپی ؼـ ٍالغ ثِ لغؼبتی 

ٌَؼ کِ ؼـ  ثبق اعلاق هی زٌؽیي هیلیَى خفت

ّبی اففاؼ هػتلف اق یک گًَِ، ؼزبـ ضؿف یب ؼـج  لًَم

ٌؽُ ٍ ؼـ ًتیدِ تؼؽاؼ کپی آى ثػً هؽًظف اق لًَم ـا 

(. Henrichsen et al., 2009ؼزبـ تغییف کفؼُ ثبٌٌؽ )

ف زٌؽ تؼؽاؼ ٍ پفاکًٌ تٌَع تؼؽاؼ کپی ؼـ لًَم ّ

ّب کوتف اوت  ّب ٍ ایٌؽلSNPپىتبًؽاـاى ؼـ همبیىِ ثب 

، تَاًبیی ٍ پتبًىیل تف ثكـگاهب ثِ ؼلیل اًؽاقُ 

(. Letaief et al., 2017گؿاـی ثیٍتفی ؼاـًؽ ) تأثیف

اًىبى ثیً اق ّف گًَِ تٌَع تؼؽاؼ کپی ؼـ لًَم 

ففتِ ٍ تأثیفات آًْب ثف ِفبت هغبلؼِ لفاـ گؼیگفی هَـؼ

ثفـوی ٍ کبٍي لفاـ گففتِ ّبی هػتلف هَـؼ  ٍ ثیوبـی

ػٌَاى هثبل، ٍخَؼ یک تٌَع تؼؽاؼ کپی ؼـ لى  اوت. ثِ

SNCA  ثب ثفٍق ثیوبـی پبـکیٌىَى ؼـ اًىبى هفتجظ

( ٍ یب ٍخَؼ تٌَع Singleton et al., 2003ثبٌؽ ) هی

ثیوبـی  ثب اثتلا ثِ IRGMتؼؽاؼ کپی ؼیگفی ؼـ لى 

 ,.McCarroll et alکفٍى ؼاـای ّوجىتگی اوت )

ّبی اّلی ًیك ضبکی  (. ایي ًَع اق هغبلؼبت ؼـ ؼام2008

ثبٌؽ.  اق اـتجبط تٌَع تؼؽاؼ کپی ثب ِفبت غبِی هی

ثفای هثبل، ٍخَؼ اـتجبط ثیي یک تٌَع تؼؽاؼ کپی اق 

ٍ ـًگ پًٌَ  ASIPؼـ لى  2ًَیىی ًَع ؼٍ ًىػِ

( ٍ یب Norris & Whan, 2008وفیؽ ؼـ گَوفٌؽ )

                                                                               
1. Copy number variation 

2. Duplication 

 3اـتجبط ثیي ثیوبـی ؼیىپلاقی اکتَؼـهبل اًْیؽـٍتیک

 Drögemüller etگبٍ ) ED1ثب ضؿف یک ثػً اق لى 

al., 2001 ثِ اثجبت ـویؽُ اوت. تأثیفات تٌَع تؼؽاؼ )

کپی، لكٍهب هٌفی ًیىت ٍ ٌَاّؽی ٍخَؼ ؼاـؼ کِ 

ّبیی  ّب ثب کوک ٍاـیبًت وبقی ؼـ ثفغی گًَِ اّلی

بًٌؽ تٌَع تؼؽاؼ کپی َِـت گففتِ اوت؛ ثفای هثبل ه

تؼؽاؼ کپی ثبلا ؼـ یک لغؼِ ثب اًؽاقُ ضؽٍؼ ٍّت ّكاـ 

ّب ؼـ همبیىِ ثب  ؼـ وگ AMY2Bخفت ثبق ؼـ لى 

ّب ثؼؽ  ّب(، ثبػث ٌؽُ تب وگ ٌبى )گفگ اخؽاؼ ٍضٍی

اق اّلی ٌؽى، تَاًبیی اوتفبؼُ اق غؿاّبیی ثب همؽاـ 

 (.Axelsson et al., 2013بٌٌؽ )ًٍبوتِ ثبلا ـا ؼاٌتِ ث

ٍاـیبًتی ثب ػٌَاى تٌَع تؼؽاؼ کپی،  کِ ایيپه اق 

ٍ ؼـ لًَم اًىبى  2004ثفای اٍلیي ثبـ ؼـ وبل 

 ,.Iafrate et al., 2004; Sebat et alٌٌبوبیی ٌؽ )

(، تبکٌَى زٌؽیي هغبلؼِ ؼـ قهیٌِ ٌٌبوبیی ایي 2004

بَ ؼـ ّب ٍ ِفبت غ ًَع ٍاـیبًت ٍ تأثیف آى ثف لى

 Stothard et al., 2011; Letaiefّبیی هبًٌؽ گبٍ ) گًَِ

et al., 2017; Mei et al., 2019( گَوفٌؽ ،)Jenkins 

et al., 2016; Yang et al., 2018( ثك ،)Zhang et al., 

2019; Liu et al., 2019( هفؽ ،)Yi et al., 2014; 

Gorla et al., 2017; Seol et al., 2019 ؼیگف ٍ )

 ;Serres-Armero et al., 2017ّبی اّلی ) گًَِ

Revilla et al., 2017ضبل،  ( َِـت گففتِ اوت. ثب ایي

ای ثفای ٌٌبوبیی تٌَع تؼؽاؼ کپی ٍ  تبکٌَى هغبلؼِ

ّب، ؼـ هَـؼ ٌتفّب َِـت ًپؿیففتِ  تأثیف آى ثف لى

اوت. ّؽف هغبلؼِ ضبضف، ٌٌبوبیی تٌَع تؼؽاؼ کپی 

اًی ثب اوتفبؼُ اق کَّبًِ ایف ؼـ لًَم ٌتفّبی تک

ثبٌؽ. ّوسٌیي لاقم ثِ  یبثی کل لًَم هی ّبی تَالی ؼاؼُ

ّب ًیك  ّب ثف ـٍی لى ؾکف اوت کِ تأثیف ایي ٍاـیبًت

 هَـؼ ثفـوی لفاـ گففت.

 

 َا مًاد ي ريش
 یابی ژنوم گیری و توالی نوونه

کَّبًِ  ؼـ هغبلؼِ ضبضف، اق لًَم کبهل ؼٍ ًفف ٌتف تک

ّب هفثَط ثِ ایىتگبُ  ی اق ًوًَِایفاًی اوتفبؼُ ٌؽ. یک

پفٍـي ٍ اِلاش ًماؼ ٌتف عفٍؼ )اوتبى ووٌبى( ٍ 

                                                                               
3. Anhidrotic Ectodermal Dysplasia 
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ًوًَِ ؼیگف ًیك اق ایىتگبُ پفٍـي ٌتف یكؼ ثَؼ. 

 4تَوظ ًٍَخکت  ٍـیؽی ٌتفّب ٍگیفی اق ـگ  غَى

ٍ په اق اًتمبل  اًدبم گففت EDTAضبٍی لیتفی هیلی

 -20غَى ثِ آقهبیٍگبُ، تب قهبى اوتفبؼُ ؼـ ؼهبی 

ثب  DNAاوتػفاج . ؼـخِ وبًتیگفاؼ ًگْؽاـی ٌؽ

ثفای غَى پىتبًؽاـاى )کفُ  RBCاوتفبؼُ اق کیت 

خٌَثی( ٍ ثفاوبن ؼوتَـالؼول تَلیؽکٌٌؽُ کیت، 

ٌؽُ ثب  اوتػفاج DNAَِـت پؿیففت. تؼییي کیفیت 

ّبی  اوتفبؼُ اق لل آگبـق یک ؼـِؽ اًدبم ٌؽ. ًوًَِ

DNA َلی یبثی کبهل تَوظ تکٌَل ثفای تَالی

Illumina HiSeq 2000 (Illumina, San Diego, CA )

یبثی کبهل  ثِ ؼاًٍگبُ آلجفتبی کبًبؼا اـوبل ٌؽ. تَالی

ثب ایدبؼ یک کتبثػبًِ ثب لغؼبت  لًَم ؼٍ ًفف ٌتف هؿکَـ

ٍ ثبق(  360ثبقی )هیبًگیي  630تب  160ٍـٍؼی 

 ، اخفا ٌؽ.1یبثی اق ؼٍ اًتْب َِـت تَالی ثِ

 

ها در ژنوم  ی خوانشردیف هنش و کنترل کیفی، پالای

 هرجع

 FastQCؼـ اثتؽا ثب اوتفبؼُ اق ثفًبهِ 

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/ 

projects/fastqc/ًًّب  (، وٌدً کیفت ثفای غَا

ّبی  َِـت پؿیففت ٍ ػلیفغن کیفیت هغلَة غَاًً

ّب،  ّب اق تَالی پفٍة هؿکَـ ٍ ػبـی ثَؼى ایي غَاًً

 36/0افكایً ّف زِ ثیٍتف ایي کیفیت، اق ًىػِ ثفای 

( ثفای Bolger et al., 2014) Trimmomaticثفًبهِ 

ایي الگَـیتن ّب اوتفبؼُ ٌؽ.  پبلایً ؼاؼُ

(MAXINFO )ًًّب ٍ  ثب ایدبؼ تؼبؼل ثیي عَل غَا

یبثی آًْب، ثْتفیي  ّوسٌیي ًفظ اٌتجبُ ؼـ تَالی

کٌؽ.  هی ّب ـا اًتػبة کفؼُ ٍ هبثمی ـا ضؿف غَاًً

پبـاهتفّبی ؼـ ًظف گففتِ ٌؽُ ثفای پبلایً کیفی ثب 

 Targetثفای  40اوتفبؼُ اق الگَـیتن هؿکَـ ػؽؼ 

length  ثفای  5/0ٍ ػؽؼStrictness  ِثَؼ. اق آًدبیی ک

تب  5ʹٍ  3ʹّب ؼـ اًتْبی  ثِ عَـ کلی کیفیت غَاًً

ّب  ّبی هیبًی غَاًً ضؽٍؼی کوتف اق لىوت

( ٍ ثبقّبی ثب ًوفُ کوتف اق Nبغَاًب )ثبٌٌؽ، ثبقّبی ً هی

ٌؽًؽ. ثؼؽ اق اػوبل ایي ًَع  ضؿفاق ؼٍ اًتْب  5

                                                                               
1. Paired end 

ثبق  40ّبیی کِ ثِ عَل کوتف اق  پبلایً، غَاًً

 ضؿف گفؼیؽًؽ.اق اؼاهِ آًبلیكّب ـویؽُ ثَؼًؽ ًیك 

 0.7.15ٌؽُ ثب اوتفبؼُ اق ًىػِ  ّبی پبلایً غَاًً

م هفخغ ( ؼـ لLi & Durbin, 2009ًَ) BWAثفًبهِ 

(، NCBI :GCA_000767585.1)ٌوبـُ ؼوتفوی ؼـ 

 ـؼیف ٌؽًؽ. ّن

 

 شناسایی تنوع تعداد کپی در کل ژنوم شترها

تٌَع تؼؽاؼ ّبی هْن ؼـ قهیٌِ ٌٌبوبیی  یکی اق ـٍي

ّبی هجتٌی  لگَـیتنؼـ وغص لًَم، اوتفبؼُ اق ا ّب کپی

ا ثِ اوت. ایي الگَـیتن، لًَم ـ 2ثف ػوك غَاًً

کفؼُ ٍ تؼؽاؼ  پٌَبى تمىین ّن ّبی غیف لىوت

ٌؽُ ؼـ ّف ثػً ـا هَـؼ ثفـوی  ـؼیف ّنّبی  غَاًً

ؼّؽ. ففْ ایي الگَـیتن ثف ایي اوت کِ ػوك  لفاـ هی

ّب ؼـ کل لًَم اق یک پفاکٌؽگی ًفهبل ثب  غَاًً

ّبیی  کٌؽ. ثٌبثفایي لوىت هیبًگیٌی هٍػُ تجؼیت هی

ثب ؼاـی اق لًَم کِ ػوك غَاًً آًْب تفبٍت هؼٌی

 تٌَع تؼؽاؼ کپیهیبًگیي ؼاٌتِ ثبٌؽ، ثِ ػٌَاى 

. (Mandoiu & Zelikovsky, 2016ٌَؼ ) گكاـي هی

هَخَؼ ؼـ لًَم  ّبی تٌَع تؼؽاؼ کپیثفای ٌٌبوبیی 

ثفًبهِ  11.0کَّبًِ ایفاًی اق ًىػِ  ٌتفّبی تک

Control-free (Boeva et al., 2010 اوتفبؼُ ٌؽ. ایي )

ـا ثِ ػٌَاى  SAM  ٍBAMّبیی هبًٌؽ  ثفًبهِ ففهت

ّب ؼـ  ٍـٍؼی پؿیففتِ ٍ ثب ٌوبـي تؼؽاؼ غَاًً

وبقی آًْب ثب اوتفبؼُ اق  پٌَبى ٍ ًفهبل ّبی غیف ّن ثبقُ

ّب ثِ  هیكاى هطتَای گَاًیي/ویتَقیي ؼـ ایي ثبقُ

پفؼاقؼ. اغلت  هی ی هَخَؼّب تٌَع تؼؽاؼ کپیٌٌبوبیی 

 ثفای همبیىِ تٌَع تؼؽاؼ کپیّبی ٌٌبوبیی  ثفًبهِ

اًؽ ٍ ثِ ًوًَِ  ّبی وبلن ٍ ثیوبـ عفاضی ٌؽُ ًوًَِ

کٌتفل ًیبق ؼاـًؽ تب ثب همبیىِ ؼٍ ًوًَِ الؽام ثِ 

کٌٌؽ. یکی اق هكایبی ثبـق  ّب تٌَع تؼؽاؼ کپیٌٌبوبیی 

ثبٌؽ  ػؽم ًیبق ثِ ًوًَِ کٌتفل هی Control-freeثفًبهِ 

ّبی  ؼـ پفٍلُ تٌَع تؼؽاؼ کپیکِ اهکبى ٌٌبوبیی 

آٍـؼ. ثؼؽ اق  کل لًَم ـا ًیك ففاّن هییبثی  تَالی

، ثب اوتفبؼُ اق ثىتِ ّب تٌَع تؼؽاؼ کپیٌٌبوبیی 

rtracklayer  ِؼـ ثفًبهR  همؽاـP-value  ثفای ّف کؽام

                                                                               
2. Read Depth 
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ثب  ّبی تٌَع تؼؽاؼ کپیهطبوجِ ٌؽُ ٍ بت تٌَػاق 

هَـؼ اًتػبة ًْبیی لفاـ  1/0کوتف اق  P-valueهمؽاـ 

ّبی  ی ثف ـٍی لىآًتَلَلآًبلیك لى ؼـ پبیبى،  .گففتٌؽ

ثفًبهِ  6.7ثب اوتفبؼُ اق ًىػِ  ضبٍی تٌَع تؼؽاؼ کپی

 َِـت DAVID (Huang et al., 2009)تطت ٍة 

 P-valueاق همؽاـ لاقم ثِ ؾکف اوت کِ پؿیففت. 

تّطیص ٌؽُ ثب ـٍي ثٌففًٍی ثفای تؼییي ػجبـات 

 ؼاـ اوتفبؼُ ٌؽ. هؼٌی

 

 وتایج ي بحث

فّبی یكؼی ٍ عفٍؼی ثِ یبثی کبهل لًَم ٌت تَالی

 418813602ٍ  456039178تفتیت هٌدف ثِ تَلیؽ 

ثبقی ٌؽ. په اق اًدبم پبلایً  خفت 100غَاًً 

ؼـِؽ اق  6/2ٍ  2/2ّب، ثِ تفتیت  کیفی ـٍی غَاًً

ّبی اٍلیِ هفثَط ثِ ٌتفّبی یكؼی ٍ عفٍؼی  غَاًً

ثِ ؼلیل کیفیت پبییي ضؿف ٌؽُ ٍ هبثمی ثفای اًدبم 

ـؼیفی  ی هَـؼ اوتفبؼُ لفاـ گففتٌؽ. ّنآًبلیكّبی ثؼؽ

ّبی پبلایً ٌؽُ ؼـ لًَم هفخغ )ثب اًؽاقُ  غَاًً

ـؼیفی هَفك  خفت ثبق( هٌدف ثِ ّن 2004047047

ؼـِؽ ثفای ٌتف  4/97ؼـِؽ ثفای ٌتف یكؼی ٍ  8/97

 (.1عفٍؼی ٌؽ )خؽٍل 

ثفای ٌتفّبی یكؼی ٍ عفٍؼی ثِ ؼـ ایي هغبلؼِ، 

ؽ. ّف ؼ کپی ٌٌبوبیی ٌتٌَع تؼؽا 312ٍ  831تفتیت 

ٌؽُ ثفای ٌتف عفٍؼی  ٌٌبوبیی بتتٌَػزٌؽ تؼؽاؼ 

کوتف ثَؼ ٍ ّوسٌیي همؽاـ کوتفی اق لًَم ـا پًٌَ 

ًىجت ثِ  یتف ثكـگاًؽاقُ اهب ؼاـای هیبًگیي  ،ؼاؼ هی

ٌؽُ ثفای ٌتف یكؼی  ٌٌبوبیی ّبی تٌَع تؼؽاؼ کپی

ًٍبى ؼاؼ کِ ؼـ ٌتف یكؼی،  آهؽُ ؼوت ثِثَؼ. ًتبیح 

لى ـا  606ؼـ هدوَع تؼؽاؼ  تٌَع تؼؽاؼ کپی 468

 182ؼٌّؽ. ؼـ ٌتف عفٍؼی ًیك  لفاـ هی تأثیفتطت 

ٌؽًؽ  لى هی 288ثبػث تغییف ؼـ  تٌَع تؼؽاؼ کپی

ثؽلیل اًؽاقُ ثكـگی کِ  ّب تٌَع تؼؽاؼ کپی. (2خؽٍل )

گؿاـی ثف زٌؽیي لى ثَؼُ ٍ لؿا  ، لبؼـ ثِ اثفؼاـا ّىتٌؽ

ثیٍتف  ّب ٌَع تؼؽاؼ کپیتاق تؼؽاؼ  ّب لىتؼؽاؼ 

  ثبٌٌؽ. هی

ّبی هْن  یکی اق زبلً ّب تٌَع تؼؽاؼ کپیٌٌبوبیی 

ّب  ـٍؼ. ایي ٍاـیبًت ّبی کبهل ثِ ٌوبـ هی ؼـ آًبلیك لًَم

ؼاـای اًؽاقُ ثكـگ ٍ هتؼبلت آى آثبـ ثیٍتفی ثف ـٍی لًَم 

ثبٌٌؽ. تبکٌَى هغبلؼبت قیبؼی ؼـ قهیٌِ اـتجبط ثیي  هی

ّبی  ٍ ِفبت التّبؼی ضتی ؼـ گًَِ بّ تٌَع تؼؽاؼ کپی

پفکبـثفؼ هبًٌؽ گبٍ ًیك َِـت ًگففتِ اوت. ػلیفغن 

دبم گففتِ ؼـ قهیٌِ لًَهیکه ٌتفّبی تک ٍ  هغبلؼبت اً

 ;Wu et al., 2014; Fitak et al., 2016ؼٍکَّبًِ )

Khalkhali-Evrigh et al., 2018 ثف اوبن اعلاػبت هب ،)

ثب اوتفبؼُ اق  تؼؽاؼ کپیتٌَع گًَِ ٌٌبوبیی  تبکٌَى ّیر

یبثی کل لًَم ثفای ٌتفّب ؼـ خْبى َِـت  ّبی تَالی ؼاؼُ

ّب ؼـ هغبلؼِ ضبضف  ًگففتِ اوت. خىتدَی ایي ٍاـیبًت

ّبی ثب هیبًگیي  تٌَع تؼؽاؼ کپیهٌدف ثِ ٌٌبوبیی 

ثبقی  خفت 54049ثبقی ؼـ ٌتف یكؼی ٍ  خفت 38775

ؼ تٌَع تؼؽاهیبًگیي اًؽاقُ  ؼـ ٌتف عفٍؼی ٌؽ.

کَّبًِ  ٌٌبوبیی ٌؽُ ثفای ٌتفّبی تک ّبی کپی

 4163اق ًتبیح هفثَط ثِ گبٍ ّلٍتبیي ) تف ثكـگایفاًی 

 ثبق؛ 10026( ٍ گبٍ ّبًٍَ )Stothard et al., 2011ثبق؛ 

Choi et al., 2013 کَزکتف اق ًتبیح هفثَط ثِ اوت ٍ )

( ٍ هبـٍاـی Doan et al., 2012ثبق؛  269100تفٍثفؼ )

 ثَؼ.( Jun et al., 2014، ثبق 56000)

 
 ٌؽُ ثفای ٌتفّبی یكؼی ٍ عفٍؼی یبثی ّبی تَالی . غلاِِ اعلاػبت غَا1ًًخؽٍل 

Table 1. Summary of sequenced reads for Yazdi and Trodi camels 
Mapped reads (%) Mapped reads Reads after trim Reads before trim Sample 

0.97.8 440002517 449857051 456039178 Yazdi camel 
0.97.4 402579313 413114741 418813602 Trodi camel 

 
 ٌؽُ ؼـ لًَم ٌتفّبی یكؼی ٍ عفٍؼی ی ٌٌبوبییّب تٌَع تؼؽاؼ کپی. هٍػّبت 2خؽٍل 

Table 2. Characteristics of identified copy number variations in the genome of Yazdi and Trodi camels 
Parameter Yazdi camel Trodi camel 

Copy number variation (CNV) 831 312 
Genic CNVs 468 182 
None genic CNVs 363 130 
Affected genes by CNVs 606 288 
Largest CNV (bp) 1275630 734408 
Shortest CNV (bp) 850 23574 
Average size of CNVs (bp) 38775 54049 
Length of total CNVs (bp) 32222475 16863490 

 



 117 1399 تبثىتبى، 2 ٓ، ٌوبـ51 ٓ، ؼٍـایفاى ؼاهیػلَم  

 
 

ّبی  ّفزٌؽ اًدبم آًبلیك لى آًتَلَلی ثف ـٍی لى

ؼاـی ـا  ضبٍی تٌَع تؼؽاؼ کپی، ّیر ػجبـت هؼٌی

تٌَع کِ ًَیىی ًٍبى ؼاؼ  ًتبیح ضبٌیًٍِبى ًؽاؼ اهب 

یی هفتجظ ثب ویىتن ّب لىؼـ ٌتف یكؼی  ّب تؼؽاؼ کپی

. اًؽ ّب ـا تطث تأثیف لفاـ ؼاؼُ َىایوٌی ٍ اًتمبل ی

ّبی  کِ پفٍتئیي s100A8  ٍs100A9یی هبًٌؽ ّب لى

لبـذ تَلیؽ کفؼُ ٍ ؼـ پبوع ثِ  ثبکتفی ٍ ضؽ ضؽ

ٌؽُ ثَؼًؽ.  تٌَع تؼؽاؼ کپیثَؼًؽ ؼزبـ  هؤثفالتْبثبت 

کِ ؼـ  DDX58  ٍCD40LGیی هبًٌؽ ّب لىّوسٌیي 

ّبی لٌفبٍی  ؼغیل ثَؼُ ٍ ؼـ گفُ Bی ّب ولَلػولکفؼ 

( Fagerberg et al., 2014ؼاـای ثیبى ثبلایی ّىتٌؽ )

لفاـ گففتِ ثَؼًؽ. یکی  تٌَع تؼؽاؼ کپی تأثیفًیك تطت 

ی هفتجظ ثب ویىتن ایوٌی کِ ؼـ ٌتف ّب لىؼیگف اق 

لفاـ گففتِ ثَؼ  تٌَع تؼؽاؼ کپییک  تأثیفیكؼی تطت 

قا  کِ ؼـ پبوع ثِ ػَاهل ثیوبـی IFNB1ػجبـت ثَؼ اق 

ّب هْن ثَؼُ ٍ ّوسٌیي ؼاـای  ثِ غََّ ٍیفٍن

ٍ  TFی ّب لىثبٌؽ.  ك هیغبِیت ضؽ تَهَـی ًی

ACO1  کِ ؼـ هتبثَلیىن آّي ًمً ؼاـًؽ ثِ ّوفاُ لى

SLC31A2  ٍSLC31A1  کِ ؼـ خؿة هه ؼـ ثؽى

 تٌَع تؼؽاؼ کپیؼغیل ّىتٌؽ ًیك ؼـ ٌتف یكؼی ؼزبـ 

 ٌؽُ ثَؼًؽ.

ًَیىی ؼـ ٌتف عفٍؼی ًیك هٌدف ثِ  ًتبیح ضبٌیِ

ٌؽ کِ ؼـ  تٌَع تؼؽاؼ کپیی ضبٍی ّب لىٌٌبوبیی 

ًمً ؼاٌتٌؽ )اق خولِ  1ـیكی ٌؽُ ولَلی ثفًبهِ هفگ

(. هفگ IER3IP1 ،MCL1  ٍPRUNE2ی ّب لى

ثِ ؼلایل  ّب ولَلٌؽُ، قهبًی کِ  ـیكی ولَلی ثفًبهِ

ثبٌؽ  ًٌَؽ ثىیبـ ضیبتی هی هػتلفی ؼزبـ ًمُ هی

تَاًؽ  ی آویت ؼیؽُ هیّب ولَلزفا کِ ػؽم ضؿف 

کِ ػَاهل  ًدبییآّبی وبلن ـا ًیك ؼـگیف کٌؽ. اق ولَل

کٌٌؽُ آفتبة،  یًَیكُ  قای ثىیبـی هبًٌؽ اٌؼِ تآوی

ًوک ثبلا ٍ ّوسٌیي فلكات وٌگیي ؼـ ثیبثبى ٍخَؼ 

ـوؽ تغییفات ضبِل ٌؽُ ؼـ  هی ًظف ثِلؿا  ،ؼاـؼ

وبقی ٌتفّب ؼـ ثفاثف  ی هؿکَـ ثفای همبٍمّب لى

تٌَع  یی کِ ؼاـایّب لىغغفات ثبٌؽ. یکی ؼیگف اق 

ثَؼ. ایي لى ؼـ  NEUROD1ثَؼ، لى  تؼؽاؼ کپی

اًىبى ًمً تٌظین ثیبى اًىَلیي ـا ؼاٌتِ ٍ خًْ ؼـ 

                                                                               
1. Programmed cell death 

ٌَؼ.  آى هٌدف ثِ ایدبؼ ثیوبـی ؼیبثت ًَع ؼٍ هی

 ,.Wu et alًٌَؽ ) کِ ٌتفّب ؼزبـ ؼیبثت ًوی آًدبییاق

تَاًؽ  ـوؽ هغبلؼِ ایي لى هی هی ًظف ثِ(، 2014

اعلاػبت اـقٌوٌؽی ؼـثبـُ همبٍهت ٌتف ثِ ؼیبثت ـا 

 ـ اغتیبـ هطممیي لفاـ ثؽّؽ.ؼ

تٌَع تؼؽاؼ ؼٍ لى هْن کِ ؼـ ّف ؼٍ ٌتف ؼاـای 

لى  ّىتٌؽ. OOEP  ٍWWC3ی ّب لىثَؼًؽ،  کپی

OOEP ِّبی ؼـ ضبل  اغتّبِی ؼـ تػوک َِـت ث

ـٌؽ ٍ هفاضل اٍلیِ خٌیٌی ثِ همؽاـ ثبلایی ثیبى ٌؽُ ٍ 

ثبٌؽ. ایي لى ثفای  ّب ثىیبـ ضیبتی هی ؼـ ثبـٍـی هبؼُ

هفضلِ قیگَتی ٍ تَوؼِ خٌیي ثِ غََّ ؼـ ـٌؽ 

ؼّؽ کِ غبهَي  . هغبلؼبت ًٍبى هیثىیبـ ضیبتی اوت

ّب ٌؽُ ٍ  هٌدف ثِ ػمین ٌؽى هبؼُ OOEPکفؼى لى 

 Tashiro etٌَؼ ) یب ثبػث اغتلال ؼـ ـٌؽ خٌیي هی

al., 2010 تٌَع (. ایي لى ؼـ ّف ؼٍ ٌتف ایفاًی ؼاـای

ثبٌؽ ٍ  هی 2پیقیبؼ ٌؽى تؼؽاؼ کاق ًَع  تؼؽاؼ کپی

( ثیٍتف اق کپی 10آى ؼـ ٌتف یكؼی ) ّبی کپیتؼؽاؼ 

اق غبًَاؼُ وِ  WWC3. لى کپی( ثَؼ 5عفٍؼی )

( WWC3 ،WWC2  ٍWWC1ّب )WWCػضَی 

ّب ثیبى  اوت. ایي غبًَاؼُ ثیٍتف ؼـ هغك، کجؽ ٍ ـیِ

ؼـ  WWC3ّب ٍ  ؼـ ثیضِ WWC2ًٌَؽ اهب  هی

اق اـتجبط ایي  ثبٌٌؽ کِ تػوؽاى ؼاـای ثیبى ثبلایی هی

هثل ٍ ثبـٍـی ؼـ پىتبًؽاـاى غجف  ؼٍ لى ثب تَلیؽ

 (.Wennmann et al., 2014ؼّؽ ) هی

 

 گیری کلی نتیجه

هغبلؼبت لًَم ٌتفّب ؼـ هفاضل اثتؽایی غَؼ لفاـ 

ؼاٌتِ ٍ ًیبقهٌؽ تَخِ ٍیمُ ٍ عفاضی هغبلؼبت ثیٍتف ٍ 

ثبٌؽ. هغبلؼِ ضبضف ؼـ ایي  تفی ؼـ ایي قهیٌِ هی ٍویغ

وتب اخفا ٌؽ ٍ تَخِ هطممبى ثِ ٍیمُ ؼـ کٍَـّبیی ـا

هبًٌؽ ایفاى کِ قیىتگبُ ٌتفّبی تک ٍ ؼٍکَّبًِ 

ثبٌؽ، ایي ففِت ـا ایدبؼ غَاّؽ کفؼ تب اعلاػبت  هی

ّبی اـقٌوٌؽ کىت کٌین.  ثیٍتفی ؼـثبـُ ایي گًَِ

تَاًؽ  ٌٌبغت ػویك، ٍویغ ٍ ؼلیك اق ٌتفّب هی

اـع ٌِؼتی ـا ففاّن ٌفایغی ثفای ٍـٍؼ ایي گًَِ ثِ هك

آٍـؼُ ٍ ثب تَخِ ثِ ٌفایظ اللیوی کٍَـ، ؼـ آیٌؽُ 

                                                                               
2. Gain 
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ًكؼیک، ثِ یک تَلیؽکٌٌؽُ هْن هٌبثغ پفٍتئیٌی تجؽیل 

ّبی هْوی  ٌَؼ. ًتبیح هغبلؼِ کًٌَی ًٍبى ؼاؼ کِ لى

ّبی هفتجظ ثب تَلیؽهثل ؼـ ٌتفّب، ؼاـای  اق خولِ لى

پی آٍـی اعلاػبت فٌَتی تٌَع تؼؽاؼ کپی ّىتٌؽ. خوغ

تَاًؽ ؼـ  تَوظ هفاکك پفٍـي ٍ اِلاش ًماؼ ٌتفّب هی

کٌبـ هغبلؼبتی اق ایي ؼوت، ثِ ـؼگیفی تأثیف ایي ًَع 

اق تٌَػبت ؼـ ػولکفؼ ضیَاًبت ٍ ؼـ ًتیدِ اًتػبة 

 ّبی هٌبوت، هٌدف ٌَؼ. لًَتیپ
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