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Genetic diversity studies and evaluation of inbreeding levels in camel populations are 

essential, as well as, the first step for designing breeding programs in this species. In 

this regard, powerful tools such as next-generation sequencing technology have made 

it possible to decode the genome information in this species. Based on this research 

motive, the aim of the current study was to identify the genomic runs of homozygosity 

(ROH) and investigate related genes in dromedary camels using whole genome 

sequencing data. For this purpose, a total of 12 sequenced genomic data related to 

Iranian and non-Iranian dromedary camels were used. After bioinformatics analysis 

including quality assessment, data pre-preprocessing, alignment in the reference 

genome, and identification of variants, qualitative filter of variants, finally, ROH 

regions were identified. Based on the obtained results, 549 (137.3 regions per sample) 

and 1356 (169.5 regions per sample) ROH were identified in the genomes of Iranian 

dromedary camels and dromedaries from the Arabian Peninsula, respectively. The 

results of the annotation revealed that some important fertility-related genes such as 

FSHR and LHCGR are located in the ROH regions of Iranian dromedary camels. Also, 

investigation of gene ontology results revealed that some important genes including 

CXCL9, CXCL10 and CXCL11 (immune-related), STBD1 (related to energy 

metabolism), SCARB2 (related to lipid metabolism and fertility) and SHROOM3 

(related to kidney function) are shared between Iranian and non-Iranian camels. 

Finally, as a summary, it seems that the controlling factor and the reason for the 

creation of ROHs in the genome of dromedary camels is natural selection to adapt to 

the desert environment. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Due to the specific ability of camels to survive in harsh desert conditions, they can be one of the main 

options for food supply in these areas. Despite this special feature and its importance for a country like Iran, as 

well as its potential role in becoming a farm species, no major effort has been made in the field of breeding 

this species. Studies of different aspects of genomic characteristics can be the key to solving the backwardness 

problem in camel studies. This study aimed to identify the genomic runs of homozygosity (ROH) and 

investigate related genes in dromedary camels using whole genome sequencing data.  

 
Material and methods 

In the present study, we used a total of 12 sequenced genomic data related to Iranian and non-Iranian 

dromedary camels for the identification of genome-wide ROHs. Prior to ROH identification, quality 

assessment, data pre-preprocessing, mapping to reference genome, identification of variants, and qualitative 

filter of variants were implemented, respectively. Also, the following criteria were used to define a genomic 
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region as ROH: genomic regions with at least 40 SNPs (homozyg-snp) and two heterozygous SNPs (homozyg-

window-het), also, the minimum number of SNP with missing genotype (homozyg-window-missing) was set 

to four. In addition, the minimum distance between SNPs to be in two separate ROHs is equal to one million 

base pairs (homozyg-gap) and the minimum SNP density within an ROH is equal to one SNP per 50 kb 

(homozyg-density). In order to annotate the ROHs and identify the genes in these regions, the BEDtools 

program was used. After identification of the genes located in the ROH regions, g:Profiler was implemented 

for gene ontology (GO) and KEGG pathway analysis. 

 
Results and discussion 

Here, we identified 549 (137.3 regions per sample) and 1356 (169.5 regions per sample) ROHs in the 

genomes of Iranian dromedary camels and dromedaries from the Arabian Peninsula, respectively. Based on 

the GO analysis results, we detected some important fertility-related genes such as FSHR and LHCGR that are 

located in the ROH regions of Iranian dromedary camels. Also, several important genes including CXCL9, 

CXCL10, and CXCL11 (immune-related), STBD1 (related to energy metabolism), SCARB2 (related to lipid 

metabolism and fertility), and SHROOM3 (related to kidney function) are common between Iranian and non-

Iranian camels. 
 
Conclusion 

Considering that breeding and artificial selection on camel ecotypes have not been done in different regions 

of the world, including Iran, therefore, it seems that the creation of ROHs in the genome of camels is a product 

of positive natural selection for adaptation to harsh desert conditions. It seems that the use of genomic data of 

a larger number of Iranian camels can provide researchers with a profile of these regions to be used for purposes 

such as designing appropriate breeding strategies. 
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کوهانه با تک یمرتبط در شترها یهاژن یو بررس یژنوم گوتیهموز یهارشته ییشناسا

 کل ژنوم یابییتوال یهااستفاده از داده
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  ها:واژهکلید
 یابییشتر، توال ،یژنوم یهاداده

 .نسل بعد

 یبرا هیگام اول ن،یو همچن یضرور یشتر امر یهاتیدر جمع یهمخون زانیم یو بررس یکیمطالعات تنوع ژنت
مانند  یقدرتمند یراستا، ابزارها نی. در اشودیگونه محسوب م نیدر ا یاصلاح نژاد یبرنامه ها یطراح

 زهیانگ نینموده است. با ا همگونه را فرا نیاطلاعات کل ژنوم در ا یینسل بعد، امکان رمزگشا یابییتوال
 یمرتبط در شترها یهاژن یو بررس یژنوم گوتیهموز یهارشته ییهدف از پژوهش حاضر، شناسا ،یقاتیتحق
 یابییداده ژنوم توال 12در مجموع از  منظور،نی. بدباشدیکل ژنوم م یابییتوال یهاکوهانه با استفاده از دادهتک

شامل  یکیوانفورماتیب لیو تحل هیتجز ریمس یاستفاده شد. پس از ط یرانیرایغ و یرانیا یشده مربوط به شترها
 تیدر نها ها،انتیوار یفیک لتریف ها،انتیوار ییدر ژنوم مرجع، شناسا یداده، همتراز پردازششیپ ت،یفیک نییتع

هر  یبه ازا هیناح 3/137) 549 ییپژوهش حاضر منجر به شناسا جی. نتارفتیصورت پذ ROH ینواح ییشناسا
 یو شترها یرانیا یدر ژنوم شترها بیبه ترت گوتیهر نمونه( رشته هموز یبه ازا هیناح 5/169) 1356نمونه( و 

مهم مرتبط با صفات  یها، حضور ژن(annotation)سینوهیحاصل از حاش جی. نتادیعربستان گرد رهیجزشبه
را نشان داد.  یرانیکوهانه اتک یشترها گوتیهموز یهادر داخل رشته LHCGRو  FSHRمانند  یبارور

شده،  ییشناسا یژنوم گوتیهموز یهادر مناطق رشته یشناسیهست یکیوانفورماتیب لیو تحل هیتجز ن،یهمچن

 (STBD1)(، یمنیا ستمیمرتبط با عملکرد س) CXCL9) ،CXCL10 ،  CXCL11مانند  یمهم یهاحضور ژن

مرتبط با  (SHROOM3( و یو بارور یچرب سمیمتابول بامرتبط  (SCARB2 (، یانرژ سمیمرتبط با متابول)
 یبندبعنوان جمع ت،یرا نشان داد. در نها یرانیرایو غ یرانیا یشترها تیهر دو جمع نی( بیویکل ستمیعملکرد س
با  یسازگار یبرا یعیدر ژنوم شترها، انتخاب طب گوتیهموز یهارشته شیدایرسد عامل کنترل و پ یبه نظر م

 .باشدیم ابانیب طیمح
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 مقدمه
. رودیگرم و خشک جهان به شمار م یهاابانیسخت ب طیدر شرا یزندگ یدامها برا نیاز مقاومتر یکیکوهانه، شتر تک

 رانیپراکنده بوده و کشور ا انهیم یایو آس انهیخاورم قا،یآفر یاز قاره ها ییهاگونه در قسمت نیا ،ییایازلحاظ پراکنش جغراف
در  ،یگونه دام نیا ژهیو تیرغم اهم ی. علباشدیمهم آن م یهاستگاهیاز ز یکی شک،گرم و خ میدارا بودن اقل لیبه دل زین

 ،یاگونه مزرعه کیبه عنوان  لینقش بالقوه آن در تبد ن،یو همچن رانیا یابانیب یساکنان نواح یبرا ییغذا اجاتیاحت نیتام
 طیمختلف با شرا یحال، پراکنش در نواح نیا باگونه صورت نگرفته است.  نیاصلاح نژاد ا نهیدر زم یتاکنون اقدامات اساس

 یابییمانند توال نینو یهایمختلف گذاشته است که با استفاده از فناور یهاتیبر ژنوم جمع یراتیمتفاوت، تاث شیکم و ب یمیاقل
 یها. رشتهپرداختاند، بوده یطیعوامل مح ریمذکور که تحت تاث یژنوم یو مطالعه نواح ییتوان اقدام به شناسا ینسل بعد، م

مورد توجه محققان قرار  ر،یاخ یهستند که در سالها یژنوم یاز نواح یکی  (Runs of Homozygosity - ROH)گوتیهموز
د به ارث برده است و خو نیفرد از هر دو والد کیهستند که  یگوتیهموز وستهیبه هم پ یهایها توالROHاند. در واقع، گرفته

با صفات خاص و  یدر اغلب موارد، انتخاب افراد .(Ceballos et al., 2018 )) باشدیمشترک م جد کیمنشاء آن احتمالاً، 
. دهدیسوق م یشده و آن را به سمت همخون تیدر جمع یها خاصROH یفراوان شیمنجر به افزا گریکدیآنها با  زشیآم

 Purfield)برساند  تیاز انتخاب در جمع ییهانهما را به نشا تواند،یها مROH ییشناسا نکهیمسئله، علاوه بر ا نیبخاطر هم

et al., 2017)شودیبه کار گرفته م زین هاتیدر جمع یهمخون یریگاندازه ی، برا (McQuillan et al., 2008).  رغمیعل 
 Khalkhali-Evrigh et al., 2018; Khalkhali-Evrigh et)) یرانیکوهانه اتک یدر مورد ژنوم شترها یوجود مطالعات

al., 2019; Khalkhali-Evrigh et al., 2022) ینواح یبر رو یا، مطالعه ROH صورت  یرانیکوهانه اتک یدر شترها
موجود در  یهاROH یو بررس ییشده کل ژنوم به منظور شناسا یابییتوال یهانگرفته است. هدف  پژوهش،استفاده از داده

 یهاژن ییشناسا ن،یعربستان بود. همچن رهیجزکوهانه از شبهتک یترهاآنها با ش سهیو مقا یرانیکوهانه اتک یژنوم شترها
ما  اریانتخاب در دو گروه مذکور در اخت یهااز نشانه یاطلاعات تواندیامر م نیکه ا رفتیصورت پذ زیها نROHواقع شده در 

 قرار دهد.

 

 هامواد و روش

 ها و همترازی در ژنوم مرجعها، پالایش کیفی دادهنمونه

کوهانه شامل چهار نفر شتر ایرانی و هشت نفر شتر از شتر تک 12یابی شده کل ژنوم های توالیدر پژوهش حاضر از داده
و همکاران  Khalkhali-Evrighنی مربوط به مطالعه کوهانه ایراهای ژنومی شترهای تکجزیره عربستان استفاده شد. دادهشبه

و همکاران  Hollجزیره عربستان نیز مربوط به مطالعه های ژنومی شترهای شبه( بود. داده2020و همکاران ) Ming( و 2018)
 ( بود. 2020و همکاران ) Fitak( و همچنین، 2017)

( مورد 9/11)نسخه  FastQCمورد مطالعه با استفاده از برنامه های های ژنومی نمونهپیش از انجام هرگونه آنالیز، داده
( و با استفاده از رویه Bolger et al., 2014) Trimmomaticبرنامه  39/0سنجش کیفی قرار گرفتند. در گام بعدی، از نسخه 

Sliding Windows (5:20) ها از گزینه ها پرداخته شد. در برخی از نمونهبه پیرایش کیفی دادهHEADCROP  برای حذف
های دارای آلودگی آداپتوری نیز از ها به دلیل کیفیت بسیار پایین آنها استفاده شد. در نمونهسه تا پنج نوکلئوتید ابتدایی توالی

هایی که معیارهای فیلتراسیون را گذرانده برای حذف آداپتورها بهره گرفته شد. در نهایت، توالی ILLUMINACLIPگزینه 
در  memهای پیرایش شده با استفاده از الگوریتم باز بود، برای آنالیزهای بعدی انتخاب شدند. داده 40ول آنها بالای بودند و ط

( GCF_000803125.2کوهانه )(، در ژنوم مرجع مربوط به شتر تکLi & Durbin, 2009؛ 17/7)نسخه  BWAبرنامه 
 BAMهای ( فایلhttp://broadinstitute.github.io/picard) Picardنگاشته شدند. در مرحله بعد و با استفاده از برنامه 
( حذف شدند.  نهایتا با استفاده از دو Duplicated Readsهای تکرار شده )حاصله از گام پیشین، منظم شده و سپس خوانش
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( McKenna et al., 2010؛ 7/3)نسخه  GATKدر برنامه  "IndelRealigner"و  "RealignerTargetCreator"رویه 
 ها )ایندل( اجرا شد.همترازی مجدد در اطراف حذف/درج

 

 هاشناسایی و فیلتر کیفی واریانت

به منظور  "ERC GVCF-"و با استفاده از گزینه  GATKبرنامه  "HaplotypeCaller"در پژوهش حاضر، از الگوریتم 
 "GenotypeGVCFs"های مورد مطالعه استفاده شد. سپس، به کمک ابزار برای هر یک از نمونه gVCFهای تولید فایل

جزیره عربستان به طور همزمان اجرا ها برای چهار نمونه شتر ایرانی و هشت نمونه شتر شبه، شناسایی واریانتGATKبرنامه 
های شناسایی SNP. برای ادامه آنالیزها م، تولید شدهای خاحاوی واریانت VCFها یک فایل شده و برای هر کدام از گروه

فیلتر  GATK( و Danecek et al., 2011) BCFtools ،VCFtoolsهای ها جدا شده و با استفاده از برنامهشده از ایندل
 > QD < 2 ،FS > 60 ،MQ < 40 ،MQRankSumها شامل SNPشدند. پارامترهای در نظر گرفته شده برای فیلتراسیون 

-12.5 ،ReadPosRankSum < -8  وSOR > 3 ،cluster-size 3  وcluster-window-size 10 .در گام بعدی بودند 
رصد افراد دارای ژنوتیپ د 80که حداقل در  05/0های دو آللی با فراوانی آلل مینور بزرگتر یا مساوی با SNPفیلتراسیون، 

( و Xوزوم های موجود در کروموزوم جنسی )کرومSNP، مشخص بودند، حفظ شده و مابقی حذف شدند. در گام پایانی
 ها بدست آمد.SNPهای کروموزومی جای نگرفته بودند حذف شده و فایل نهایی یی که در توالیهاگیکانت

 

 ROHشناسایی نواحی 

برنامه  homozygابزار  ازعربستان  رهیجزو شبه یرانیکوهانه اتک یدر ژنوم شترها ROH ینواح ییشناسا یبرا
PLINK1.9 (Purcell et al., 2007استفاده شد. از آنجایی که عدم تعادل لینکاژی می )گیری تواند منجر به شکلROH های

، حداقل طول PLINK1.9کوتاه در سطح ژنوم شود، به همین منظور و برای اجتناب از شناسایی این نواحی توسط برنامه 
ROH ها برای این مطالعهMb 5/0 (homozyg-kb ،در نظر گرفته شد. همچنین، در مطالعه حاضر )رای اینکه یک ناحیه ب

-SNP (homozyg 40بود:  نواحی ژنومی با حداقل معرفی شود باید دارای معیارهای رو به رو می ROHژنومی به عنوان 

snp حداکثر دو ،)SNP ( هتروزیگوتhomozyg-window-het و حداکثر چهار )SNP ( با ژنوتیپ گمشدهhomozyg-

window-missing علاوه بر این، حداقل فاصله بین .)SNPدو  ها برای اینکه درROH  جداگانه قرار بگیرند برابر با یک
 kb 50به ازای هر  SNPبرابر با یک  ROHک در داخل ی SNP( و حداقل تراکم homozyg-gapباز )جفت میلیون

(homozyg-densityدر نظر گرف ) ته شد. پس از شناساییROHم، آنها به سه گروه با اندازه کوتاه )ها در سطح ژنوMb 1 – 
هایی که حداقل بین دو ROHبندی شدند. همچنین، برای شناسایی ( تقسیم> Mb 5( و طویل )Mb 5 - 1(، متوسط )5/0

 های موجود درفته شد. برای یافتن ژنره گربه PLINK1.9در برنامه  homozyg-groupفرد دارای همپوشانی بودند، از ابزار 
ROHکوهانه ایرانی و غیر ایرانی، از های شناسایی شده برای شترهای تکROHهر گروه استفاده  های همپوشان بین افراد

 شد.
 

 و آنالیزهای پایین دستی ROHنویسی مناطق حاشیه

 BEDtoolsموجود در این نواحی، از برنامه  هایو شناسایی ژن ROHنویسی مناطق در مطالعه کنونی و به منظور حاشیه
های واقع مربوط به ژنوم رفرنس استفاده شد. پس از شناسایی ژن GTF( و فایل Quinlan & Hall, 2010؛ 1/27/2)نسخه 

به کار گرفته شد.  KEGGشناسی ژنی و مسیرهای برای آنالیز ماهیت g:Profiler، برنامه تحت وب ROHشده در نواحی 
بندی کرده و درک درستی از های عملکردی طبقهها را در گروهدهد که ژنشناسی ژنی به ما این امکان را میاهیتآنالیز م
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1(BPشناسی ژنی عبارات را در سه دسته فرآیندهای زیستی )روابط و عملکرد آنها به دست آوریم. به طور کلی ماهیت ، جایگاه 
2(CCسلولی ) 3(MFو عملکرد مولکولی )  شناسی ژنی و مسیرهای کند. برای شناسایی عبارات معنادار ماهیتبندی میکلاس 
KEGG  از آستانهP-value  با استفاده از روش( تصحیح شدهBenjamini-Hochberg کمتر و مساوی )استفاده شد. 05/0 

 

 نتایج و بحث
ناحیه به ازای هر  5/169) 1356هر فرد( و  ناحیه به ازای 3/137) 549براساس نتایج بدست آمده در این مطالعه، تعداد 

های ROHجزیره عربستان شناسایی شد. میانگین طول کل به ترتیب برای شترهای ایرانی و شترهای شبه ROHفرد( ناحیه 
ابر جزیره عربستان بره( و در شترهای شبKb 4/5929تا  2/500)محدوده  Kb 6/892موجود در ژنوم شترهای ایرانی برابر با 

های ROHبندی صورت گرفته، در هر دو گروه از شترها، ( بود. براساس دستهKb 5/9619تا  1/500)محدوده  Kb 2/961 با
های ROHرصد از د 4/54و  8/58 کهیطور بههای شناسایی شده را به خود اختصاص دادند ROHکوتاه، بیشترین درصد طول 

های ROHنتایج، سهم  (. براساس همینa1ه این دسته بودند )شکل شترهای ایرانی و شترهای غیر ایرانی به ترتیب مربوط ب
های ROHهای بعدی قرار گرفتند. همچنین نتایج نشان دادند که به طور کلی، بین تعداد با طول متوسط و طویل در رتبه

وط به شترهای ه مرب(. به جز یک نمونb1شناسایی شده برای هر فرد و مجموع طول آنها همبستگی مثبتی وجود دارد )شکل 
 85و با مجموع طول تقریبا  175تا  100ها در محدوده های شناسایی شده برای مابقی نمونهROHجزیره عربستان، تعداد شبه
های اخیر هستند در حالی که های طولانی نشان دهنده وقوع همخونی در نسلROHبودند. به طور کلی،  Mb 153تا 

ROHرسانند که وقوع این یهای با طول کوتاه این مفهوم را مROHتری اتفاق افتاده و کوتاه شدن های قدیمیها در زمان
 (.Kirin et al., 2010رآیند شکسته شدن قطعات کروموزومی و نوترکیبی باشد )فتواند در اثر طول آنها می

 

 

ها و ROHتگی بین طول کل ( و همبسa( و غیر ایرانی )راست aهای شناسایی شده در سه دسته طولی در شترهای ایرانی )چپ ROHاندازه کل  .1شکل 

 (bهای سیاه( )تعداد آنها در هر فرد )دایره

 

                                                                                                                                                                 
1. Biological process 

2. Cellular component 

3. Molecular function 
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ها ها تابعی از طول کروموزمROHهای مختلف الگوی یکسانی را نشان نداد. اما، تا حدودی، تعداد ها بر روی کروموزومROHپراکنش 

(. در هر دو گروه مورد 2ها نشان نداد )شکل مبستگی آشکاری با طول کروموزومها در هر کروموزوم هROHبود، هرچند درصد پوشش 

 ها تا حدودی افزایش یافت.تر شدن کروموزمها نسبت به طول کروموزم، با کوتاهROHمطالعه، درصد طولی 

 

 

جزیره ( و شبهaکوهانه ایرانی )شترهای تک ها )ستون آبی( و میانگین درصد پوشش طولی آنها )خط قرمز( در هر کروموزوم درROHتعداد  .2شکل 

 (bعربستان )

 
های مورد مطالعه در هر گروه، منجر به شناسایی هفت های مشترک )حداقل در دو نمونه( بین نمونهROHنتایج شناسایی 

ROH  40)پراکنده در شش کروموزوم( برای شترهای ایرانی و ROH  جزیزه کروموزوم( برای شترهای شبه 16)پراکنده در
ژن کد کننده  411و  41های موجود در آنها به ترتیب باعث شناسایی نویسی این نواحی برای یافتن ژنعربستان شد. حاشیه

 16ان داد که های مذکور نششناسی ژنی بر روی ژنکوهانه ایرانی و غیر ایرانی شد. آنالیز ماهیتپروتئین برای شترهای تک
( و هشت عبارت )شش 1( برای شترهای ایرانی )جدول KEGGو چهار عبارت  MFعبارت  BP ،11عبارت )یک عبارت 

 ≥ adjusted P-value( از نظر آماری معنادار هستند )2( نیز برای شترهای غیرایرانی )جدول MFو دو عبارت  BPعبارت 

0.05.) 
 کوهانه ایرانیهای شناسایی شده برای شترهای تکROHهای واقع شده در شناسی ژنی بر روی ژننتایج آنالیز ماهیت. 1جدول 

P-Value 
 شناسی ژنعبارت ماهیت نام ژن تصحیح شده

شماره 
 شناسی ژنهستی

 کلاس

032/0 KIT,LHCGR,FSHR ovarian follicle development GO:0001541 BP 

010/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 chemokine activity GO:0008009 MF 

010/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 chemokine receptor binding GO:0042379 MF 

018/0 LHCGR,FSHR protein-hormone receptor activity GO:0016500 MF 

035/0 FSHR follicle-stimulating hormone 

receptor activity 
GO:0004963 MF 

035/0 LHCGR luteinizing hormone receptor 
activity 

GO:0004964 MF 

035/0 KIT stem cell factor receptor activity GO:0005020 MF 

035/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 cytokine activity GO:0005125 MF 

035/0 LHCGR choriogonadotropin hormone 

receptor activity 
GO:0035472 MF 

035/0 LHCGR choriogonadotropin hormone 
binding 

GO:0038106 MF 

035/0 NAAA N-(long-chain-acyl)ethanolamine 

deacylase activity 
GO:0047412 MF 
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P-Value 
 شناسی ژنعبارت ماهیت نام ژن تصحیح شده

شماره 
 شناسی ژنهستی

 کلاس

042/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 G protein-coupled receptor binding GO:0001664 MF 

006/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Viral protein interaction with 
cytokine and cytokine receptor 

KEGG:04061 KEGG 

006/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Toll-like receptor signaling 

pathway 
KEGG:04620 KEGG 

019/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Chemokine signaling pathway KEGG:04062 KEGG 

023/0 LHCGR,FSHR Ovarian steroidogenesis KEGG:04913 KEGG 

 
 جزیره عربستانکوهانه از شبههای شناسایی شده برای شترهای تکROHهای واقع شده در شناسی ژنی بر روی ژننتایج آنالیز ماهیت .2جدول 

P-Value 
 شناسی ژنعبارت ماهیت نام ژن تصحیح شده

شماره 
 شناسی ژنهستی

کلا
 س

024/0 SDAD1,RIOK2,XPO1 
ribosomal subunit export from 

nucleus 
GO:0000054 BP 

024/0 

NCEH1, 
RGMB,ITGB6,SNW1,SKI,PRDM16, 

ZFYVE9, 
ADAM17,SPTBN1,TGIF2,MAPK14, 
ONECUT2,SMAD4,SMAD7,SM

AD2 

transmembrane receptor protein 
serine/threonine kinase signaling 

pathway 
GO:0007178 BP 

024/0 

ITGB6, 

SNW1,SKI,PRDM16,ZFYVE9,ADA

M17, 
ONECUT2,SMAD4,SMAD7,SM

AD2 

transforming growth factor beta 

receptor signaling pathway 
GO:0007179 BP 

024/0 
SNW1, 

SKI,PRDM16,ADAM17,ONECUT2, 
SMAD4,SMAD7,SMAD2 

regulation of transforming 
growth factor beta receptor signaling 

pathway 
GO:0017015 BP 

024/0 SDAD1,RIOK2,XPO1 ribosome localization GO:0033750 BP 

024/0 
SNW1, 

SKI,PRDM16,ADAM17,ONECUT2, 
SMAD4,SMAD7,SMAD2 

regulation of cellular response to 

transforming growth factor beta 
stimulus 

GO:1903844 BP 

038/0 TNFRSF18,TNFRSF4,TNFRSF1

1A 
tumor necrosis factor-activated 

receptor activity 
GO:0005031 MF 

038/0 TNFRSF18,TNFRSF4,TNFRSF1

1A 
death receptor activity GO:0005035 MF 

 
مرتبط با ایمنی و باروری تقسیم کرد.  عباراتتوان به دو دسته برای شترهای ایرانی را می شده معنادار عباراتبه طور کلی 

 ,.Gorssen et alها باشد )ROHتواند یکی از دلایل ایجاد از آنجایی که فشار مثبت انتخاب )انتخاب طبیعی یا مصنوعی( می

آیند کوهانه ایرانی تحت تاثیر فرهای مرتبط با ایمنی و باروری در شترهای تکرسد احتمالا تعدادی از ژن(، به نظر می2021
 15های مرتبط با صفات باروری، بر روی کروموزوم به عنوان ژن LHCGRو  FSHRانتخاب قرار گرفته باشند. دو ژن 

 قرار گرفتند.  های شناسایی شدهROHکوهانه و در کنار یکدیگر قرار دارند که در مطالعه حاضر، در داخل یکی از شترهای تک
( Granulosa cellsهای گرانولوزای )کند که بر سطح سلولام را کد می، یک گیرنده پروتئینی با همین نFSHRژن 

شود که نهایتا باعث توسعه و بلوغ فولیکول ، منجر به شروع فرآیندهایی میFSHفولیکول قرار گرفته و در اثر اتصال با هورمون 
های در گونه FSHRوجود در ژن های م(. در مطالعات مختلفی بر روی تنوعSimoni et al., 1997شوند )در تخمدان می

( و بز Chu et al., 2012گوسفند ) ،( Al-Hamedawi et al., 2017(، گاو میش )Cory et al., 2013مختلفی مانند گاو )
(Guo et al., 2013 تاثیر مستقیم این ژن در صفات مرتبط با باروری نشان داده شده است. پس از هورمون  )FSH  که در

گذاری و کمک به تداوم تولید هورمون پروژسترون در دوران آبستنی نیز در تخمک LHها نقش دارد، هورمون بلوغ فولیکول
باشد، می LHCGRبرای تاثیرگذاری، به یک گیرنده پروتئینی نیاز دارد که محصول ژن  LHپستانداران دخیل است. هورمون 

های غالب با میزان سطح بیان گذاری و لوتئنیزاسیون )ایجاد جسم زرد( فولیکولتخمک اند کهمطالعات نشان داده کهیطور به
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LHCGR ( مرتبط استMinegishi et al., 2008همچنین مطالعه .)( ای  بر روی گاوWidmer et al., 2021 نشان داد )
 باشد.ند، با صفت دوقلوزایی مرتبط میها در سوپراوولاسیون داردر برگیرنده این دو ژن، به دلیل نقشی که این ژن QTLکه 

مرتبط با عملکرد دستگاه ایمنی مشاهده شد که شامل  عبارتشناسی ژنی شترهای غیرایرانی نیز چند در مورد نتایج ماهیت
 TNFهای بودند. این سه ژن از اعضای خانواده ژنی گیرنده TNFRSF11Aو  TNFRSF4 ،TNFRSF18هایی از جمله ژن

های دهند که وجود واریانتنقش دارند به طور مثال شواهد نشان می Tهای ند و در عملکرد دستگاه ایمنی و سلولروبه شمار می
 ;Nakatshka et al., 2003شود )در انسان می (Paget) پاژه یاستخوان یماریبمنجر به  TNFRSF11Aخاصی در ژن 

Chung et al., 2010های مختلف، در اثر عواملی با ایمنی متفاوت در جمعیتهای مرتبط رسد انتخاب ژن(. به نظر می
-Kjærnerاند )های خاصی شدهزای گوناگونی باشد که در نقاط مختلف جهان وجود دارند و منجر به انتخاب مثبت ژنبیماری

Semb et al., 2016.) 
ها آشکار ساخت شناسی ژنی بر روی این ژنژن شناسایی شده در هر دو گروه، مشترک بودند. اجرای آنالیز ماهیت 28تعداد 

باشند )جدول ( مرتبط با ایمنی و سلامتی میKEGGو چهار عبارت  MFعبارت معنادار شده )شش عبارت  10که نه عبارت از 
های های مذکور، پروتئینبودند. ژن CXCL11و  CXCL9 ،CXCL10ژن (. تمام عبارات مرتبط با ایمنی، حاوی سه 3

(. Colvin et al., 2004ها نقش دارند )سازی لوکوسیتکنند که در فعال( را تولید میchemokineا )هنیموکیشکوچکی به نام 
های شوند و در پاسخهستند و تحت تاثیر اینترفرون گاما بیان می CXCR3دارای یک گیرنده واحد به نام  نیموکیشاین سه 

(. Müller et al., 2010التهابی، ایمنی ذاتی، ایمنی اکتسابی، پاسخ به عفونت و ایمنی دستگاه عصبی نیز دارای نقش هستند )
های ن به لیزوزیم در سلولبود. این ژن در انتقال گلیکوژ STBD1های مهم مشترک بین هر دو گروه، ژن یکی دیگر از ژن

(. فرآیند گلیکوفاژی در حفظ هموستازی Sun et al., 2016شود )کبدی نقش دارد که این فرآیند با نام گلیکوفاژی شناخته می
های (. یکی دیگر از ژنZhao et al., 2018گلوکز بافتهایی مانند قلب، ماهیچه و کبد در نوزدان تازه متولد شده نقش دارد )

 Bertevelloپردازد )بود که در انتقال و ذخیره چربی، جذب کلسترول و صفات باروری به ایفای نقش می SCARB2 مشترک،

et al., 2018رود، لذا، این ژن با کمک های مهم موجود در مایع فولیکولی به شمار می(. از آنجایی که کلسترول یکی از چربی
(. یکی Zhou et al., 2021کند )ئیدها و در نهایت بهبود باروری کمک میبه جذب کلسترول توسط تخمدان، به تولید استرو

در توسعه  SHROOM3های مشترک قرار داشت. براساس شواهد، ژن های مرتبط با عملکرد کلیه نیز در لیست ژناز ژن
جر به آسیب سیستم ساختاری سلولهای پودوسیت در کپسول بومن کلیه نقش دارد به طوریکه اختلال در عملکرد این ژن، من

 (.Matsuura et al., 2020شود )کلیوی و نشت مولکولهای بزرگی مانند آلبومین خون به ادرار می
 

 های مشترک شناسایی شده برای شترهای ایرانی و غیرایرانیشناسی ژنی بر روی ژننتایج آنالیز ماهیت. 3جدول 
P-Value  تصحیح
 شماره شناسی ژنعبارت ماهیت نام ژن شده

 کلاس شناسی ژنهستی

002/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 chemokine receptor binding GO:0042379 MF 

003/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 chemokine activity GO:0008009 MF 

017/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 cytokine activity GO:0005125 MF 

031/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 G protein-coupled receptor 
binding GO:0001664 MF 

038/0 NAAA N-(long-chain-acyl)ethanolamine 
deacylase activity GO:0047412 MF 

040/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 cytokine receptor binding GO:0005126 MF 

0002/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Viral protein interaction with 
cytokine and cytokine receptor KEGG:04061 KEGG 

0002/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Toll-like receptor signaling 
pathway KEGG:04620 KEGG 

001/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Chemokine signaling pathway KEGG:04062 KEGG 

003/0 CXCL9,CXCL10,CXCL11 Cytokine-cytokine receptor 
interaction KEGG:04060 KEGG 
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 گیرینتیجه
 هدف توانندیم ینواح نیا که داد نشان کوهانهتک یشترها ژنوم در موجود یهاROH ییشناسا یانجام شده برا مطالعه

 یرو بر یخاص انتخاب و نژاداصلاح نکهیا به توجه با. باشند شترها در یعملکرد مهم یهاژن ییشناسا یبرا یمناسب یمطالعات
 شترها، ژنوم در هاROH جادیا رسدیصورت نگرفته است لذا به نظر م رانیا جمله از جهان مختلف ینواح در شتر یهاپیاکوت

 یهااستفاده از داده رسدی. به نظر مباشد یابانیب سخت طیشرا به واناتیح نیا کردن آداپته یبرا مثبت یعیطب انتخاب محصول
مانند  یاهداف یمحققان قرار دهد تا برا اریرا در اخت ینواح نیاز ا یلیپروفا تواندیم یرانیا یاز شترها یشتریتعداد ب یژنوم
 گیرد. مورد استفاده قرار یو اصلاح یپرورش یهایاستراتژ یطراح
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