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  چکیده

 ، (N=9) یژاپن نیبلدرچ هایی ازتیجمعدر  CAPN3و  CAPN2های ژنتوالی نوکلئوتیدی  تکاملی یبررس ،حاضر پژوهشهدف از 

از  یایرمجموعهزها این ژن دیگر بود. یهاگونه یبرخ با هاآن تبارزاییرابطه  میترس و هاتیجمع نیدر ا ژنتیکیتنوع  زانیم یبررس

ی دیوتنوکلئ یهایتوال ،منظور نیبد کنند.یم یمرا تنظ یزیولوژیف یندهایاز فرآ یعیوس یفط که هستند ینکالپاخانواده  یپروتئازها

 (N=22) گرید یهاگونه یبرخ از ژنتوالی این دو مشابه با  یدینوکلئوتهای یتوال به همراهبلدرچین ژاپنی  CAPN3و  CAPN2 هایژن

نتایج نشان داد  ها استفاده شد.برای تحلیل این توالی MEGAو  DnaSPافزارهای و از نرم ندشد استخراج( NCBI) یجهانژن  بانک از

در مقایسه  CAPN3 در ژن شدهمناطق حفاظتدر نتیجه  در بلدرچین ژاپنی بوده و CAPN3بیشتر از ژن  CAPN2چند شکلی ژن که 

 شد برآورد CAPN2 26/0و در ژن  CAPN3 (94/0)در ژن  ژاپنی چینبلدر یبرا dN/dS نسبت یمقدار عددبیشتر بود.  CAPN2با ژن 

 Tajima's) یآزمون تکامل خنث یجنتا .باشندمی تکامل طول در ژندو  این روی و انتخاب خالص بر خنثی انتخاب دهنده نشان ،که به ترتیب

D) هایژن یدر برا CAPN2 و CAPN3 برآورد شد که نشان دهنده انتخاب مثبت  یکاز  یشترمورد بحث مثبت و ب یهادر همه گونه

 CAPN2 هایژنگاهتواند در ردیابی مناطق می پژوهشدست آمده از این ه نتایج ب .باشدیم یمورد بررس یهاها در همه گونهژن ینا یبرا

های مورد ژنکه  نشان داد تبارزایینتایج آنالیز  کار رود.به های مورد بررسی گونه یمتمایزکننده مرتبط با صفات فنوتیپی CAPN3و 

پیچیدگی  یدهندهکه نشان اندهای تکاملی متفاوتی را از خود نشان دادهمورد بررسی، پاسخ یدر مسیر تکاملی، بسته به گونهبررسی 

نویسی متابولیکی در یک گروه و خانواده قرار شناسی ژنی و حاشیهپاسخ این دو ژن به فرایند تکامل است؛ گرچه این دو ژن از نظر هستی

 گیرند. می

 .تکاملی ژنتیک هایشاخص و CAPN2، ژن CAPN3ژن ، آنالیز تبارزایی، یژاپن ینبلدرچ: کلیدی هایواژه
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 مقدمه

et White ., 2003; et al Goll) ای هستندپروتئولیزی پس از مرگ در بافت ماهیچهفرآیندهای مسؤول  2هاکالپین

., 2013et al., 2005; Rasouli al). هایکالپین ،در پستانداران m  وμ وسیله ه شوند و بطور فراگیری در بدن بیان میه ب

هر دو  (.Sorimachi and Suzuki, 2001) شییوندکلسیییم مورد نیاز برای فلالیت پروتئازی از هم متمایز می غلظت یون

و  CAPN1هیای هترودیمریکی هسیییتنید که از زیروا دهای بزرگ مجزایی )به ترتی  مولکول mو کیالپین  μکیالپین 

CAPN21های بیان ژنیابند. ( تشیکی  میCAPN ،2CAPN  3وCAPN در طیور مشیصص شیده است ( et Okumura

, 2006.et al Okumura., 2005; al) .1ژن  ساختارCAPN ژن در پستانداران با CAPN2  و  شباهت بالایی دارددر طیور

CAPN2  در پستانداران مشابه باCAPN1 باشد، ولی نشان می 2تر از کالپین لدر طیور فلا 2باشد. کالپین در طیور می

 کنندهای میوفیبریلی شییام  اکتین و میوزین را تجزیه میپروتئینبیشییتر  ،اسییت که هر دو کالپین در طیوره داده شیید

(Beltrán te la ,.1997 .)ها در تجزیه اسییکلت سییلولی نیز ناش دارندنشییان داده شییده اسییت که کالپین ،همچنین 

(Goldberg te la,. 1997 .) 3ژنCAPN عضلانی دخالت داشته و رشد  یعضلان یستروفید دراثر عنوان یک ژن بزرگه ب

نشان داده (.  2009et al., 1996; Zhang et alPoussard ,.) برخوردار اسیت میوفیبریلی یکپارچگی در مهمی ناش و از

پایین، فلالیت کالپینی های بدنی منتص  از بلدرچین ژاپنی برای وزن لاینیک  های اسییکلتیِماهیچهشییده اسییت که در 

کالپین -mگذار نرخ فلالیت های تصمگزارش شده است که در جوجه در این راستا (.1991Maeda ,) وجود دارد بیشتری

تغییرات  ،بنابراین (. 1993et alJohari ,.) های گوشتی بالاتر استای در ماایسه با جوجهپروتئین ماهیچه 2و نرخ رویگرد

 Goll and) ها عنوان شییده اسییتتأثیرگذار بر رشیید عضییلانی در جوجهعنوان عام  اصییلی ه در نرخ تجزیه پروتئینی ب

., 2009et alZhang , 1989; Szpacenko) .های متلددی از چندشکلیDNA (SNPs )عنوان ه ب های مصتلف،برای ژن

در بسیاری از  .(Brookes, 1999) گیرندبرای انتصاب به منظور بهبود کیفیت گوشیت مورد بررسی ررار می بالاوه یابزار

منظور شناسایی منشأ ژنتیکی تغییرات راب  مشاهده در ساختار و  همتلددی ب هایپژوهش یوانات اهلی از جمله طیور، 

عنوان یک عام  مهم ه ( بSNPsنوکلئوتیدی )های تکهای بدن انجام شیییده اسیییت و وجود چندشیییکلیتنوع پروتئین

های های کالپینی در جملیت( مصتلفی برای ژنSNPsنوکلئوتیدی )تکهای تأثیرگذار عنوان شییده اسییت. چندشییکلی

 ،همچنینو  (2016et al Solé ,.) های مصتلفی از طیورگونه، ( 1999et alPalmer ,.) مصتلفی از بلیدرچین ژاپنی

بر روی  نیز بسیاری هایپژوهشتاکنون نشان داده شده است.  (2008et al., 2004; Zhang et al Page ,.) پستانداران

گزارش  کنند.یید میأبودن این نا یه را ت چندشییک که همگی  م گرفته اسییتانجا CAPN2توالی زیر وا د تنظیمی ژن 

                                              
1 Calpains  
2 Turnover 
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ه بلدرچین ب(. 2019Işık ,) در بلدرچین ژاپنی در تولید و تردی گوشت اثر دارند CAPN1های ژن SNPشیده است که 

هبود ب این گونه از نظر پتانسییی  بررسییی ،و بنابراین شییودمحسییوب میعنوان یک منبع عالی پروتئینی از گوشییت طیور 

های ماایسیییه روند تکاملی این دو ژن در گونه چرا که با رسیییدمهم به نظر می های تکاملی،کیفیت گوشیییت آن با روش

ثی ی یا خناز نظر تکام  داروین ژاپنی توان از ظرفییت ژنتیکی هر گونه در در  سیییاختار ژنتیکی بلدرچینمی ،مصتلف

تغییر موجودی روی دهد و این  DNAیری در سیی   بیانگر این  ایات اسییت که اگر تغی تکام  داروینی اسییتفاده کرد.

که  ذف  در جملیت پذیرفته شود یا اینتغییر تواند این منتج به ایجاد پروتئین و در نهایت فنوتیپ خاصی گردد، یا می

یا در جملیت زیاد و یا کاهش یابند. در برابر  ،یراتفراوانی موجودات  اص  از این تغی انتظار این است که ،گردد. بنابراین

یرات ژنتیکی تواند تغیمی یدهد جملیتشیییان میگذاری کرد که نی را پایهنثخ  ، نظریه تکام2این نظرییه، موتو کیمورا

 د. که محیط روی آن اثر انتصابی خود را نشان ده زیادی را تجربه کند بدون این

 وبلدرچین ژاپنی در در طول تکام   CAPN3و CAPN2های ژن ژنتیکیتنوع  زانیم یبررس هدف از پژوهش  اضیر

و CAPN2 های ژن DNAهای دیگر بر مبنای بررسی توالی یهاگونه یبرخ و ژاپنی بین بلدرچین تبارزاییراب ه  میترس

CAPN3 .ی و های طبیلها به انتصابمیزان پاسخ آنبررسی و  هااین ژننگرشی از دیدگاه تکاملی به با  در این راستا، بود

 ها رسید. این ژنتکاملی  رونددر  بهتری از بتوان به  ،خنثی

 

 هاروش و مواد

از نژادی درونهای برای ماایسییهی ژاپن ینبلدرچ CAPN2 (N=9) وCAPN3  هایهای مربوط به ژنتوالی، در ابتدا

ها با یتشابه توال یزانو م شدند 2همردیف، Nucleotide BLASTدر رسمت و  نداستصراج شد( NCBI) بانک جهانی ژن

برای ماایسه این دو ژن در  ،در مر له بلد ررار گرفت. یسهمورد ماا NCBI یاطلاعات یگاهپادر ثبت شده  یهایتوال یرسا

های تنوع شییاخصشییدند. دیگر اسییتصراج  هایگونههای مربوط به توالی ،NCBIهای موجود در بلدرچین با سییایر گونه

، چندشکلی اضافه و  ذف، یچندشیکلهای مکان، تنوع نوکلئوتیدی، هاهاپلوتیپ، تلداد هاجهش تلداد و ملکولی از ربی 

هایی که در آن جایگزینی مشابه اتفاق نوا ی  فاظت شده، میزان عدم تلادل پیوستگی، نوا ی تبدی  ژنی، تلداد جایگاه

منظور  هب ،3تاجیما D تکاملی . آزمون(2003et al Rozas ,.) دسیییت آمدنده ب Dnaspر افزانرماسیییتفاده از  باه افتاد

در  یی مورد بررسهابر ژن یلیاثرات انتصاب طب ییو شناسا (یتکام  خنثیلنی )صفر  یهفرضاز هرگونه انحراف  ییشناسا

برای  (. ;2004et al, 2004; Kumar TamuraTajima, 1989 ,.) گرفتمورد اسیییتفاده ررار  مصتلف یهایتجمل

                                              
2 Motoo Kimura 
2 Blast 

3 Tajima's D 
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ای بر د)به جداول پیوست رجوع شود(. در اینجاانهای تکاملی ژنتیکی زیاد توسیله یافتهسیازی این دو دیدگاه، آمارهکمی

به  Dِِ تکاملی پردازیم. آزمونمی Dاین که خواننده از در  بهتری برخوردار شیییود، به بررسیییی آزمون آماری تکاملی 

 شود:صورت زیر بیان می

𝐷 =
𝜃𝜋 − 𝜃𝑤

√𝑣𝑎𝑟(𝜃𝜋 − 𝜃𝑤)
=

𝑑

√�̂�(𝑑)
=

𝑑

√𝑒1𝑆 + 𝑒2𝑆(𝑆 − 1)
 

𝑒1 =
𝑐1

𝑎1
 , 𝑒2 =

𝑐2

𝑎1
2+𝑎2

, 𝑐1 = 𝑏1 −
1

𝑎1
, 𝑐2 = 𝑏2 −

𝑛+2

𝑎1𝑛
+

𝑎2

𝑎1
2, 𝑎1 = ∑

1

𝑖
𝑛−1
𝑖=1 , 𝑎2 = ∑

1

𝑖2
𝑛−1
𝑖=1  , 𝑏1 =

𝑛+1

3(𝑛−1)
 , 

𝑏2 =
2(𝑛2+𝑛+3)

9𝑛(𝑛−1)
, 𝑀 =

𝑆

𝑎1
 

بلد از  که را داریم سیییازوارهفرض شییود که تلداد هشیییت توالی از یک ژن از هشییت  در  اجزای این فرمول،  ال
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Seq1 AACTGTGCACTGCATGATGA 

Seq2 AACTGTGCACTGCATGATGA 

Seq3 AAGTGTGCACTGCCTGATGA 

Seq4 AAGTGTGCACTGCCTGATGA 

Seq5 AACTGTGCACTGCATGATGA 

Seq6 AACTGTGCACTGCATGATGA 

Seq7 AACTGTGCACTGCATGCTGA 

Seq8 AACTGTGCACTGCATGATGA  
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  وجود دارد:  Mها منهای به صورت تلداد متوسط چند شکلی d ال امکان محاسبه 

 نهایت: که در

 
طبیلی منفی  داده مورد بررسی تا  دی تحت انتصابکه دهد و منفی به دست آمد، نشان می 2کمتر از  Dمادار اگر 

 تکاملی آزمون این پژوهش در باشیید.به دسییت آمد نشییانگر انتصاب خنثی می 2برابر  Dگاه مادار اسییت. طبق ررارداد هر

/dSdN  تارگاه با استفاده ازنیز www.hiv.lanl.gov/content/index  آزمون  شد.استفاده/dSdN ییهانمونه یاغل  برا 

 طول در طبیلی انتصاب روند تشصیص برای کارآمد بسیار و سودمند یروش وشیود یمشیصص اسیتفاده م یتجمل یکاز 

 یتجمل یک یهابه فشییار انتصاب در نمونه بردنیپمنظور ه ب dN/dS یابیاسییتفاده از ارز باشیید.می هاژن برای تکام 

 یلیردرت و  الت انتصاب طب یبرا یدیمف یارملdN/dS  نسییبت (.Nei and Kumar, 2000) باشییدیمشییصص مهم م

بر  انتصاب یالگوها بررسی یبرا یابه طور گستردهنسیبت  ینکند. ایعم  م ینکدکننده پروتئ یهاژن یاسیت که بر رو

ی انگل یهایوکاریوتها و یها، باکتریروسکوچک و یهااز ژنوم) یژنوم یاسدر ما یینپروتئی کید کننده یهیاژن یرو

 . شودیاستفاده میوکاریوتی(  یهاژنوم ینتا بزرگتر گرفته

 های مختلفگونهدر  NCBI استخراج شده CAPN3و  CAPN2 هاینوکلئوتیدی ژن های توالی -1 لجدو
Table 1- Nucleotide sequences of CAPN2 and CAPN3 genes extracted from NCBI in different species 

Species name Scientifice name CAPN2 CAPN3 

Goat Capra hircus  
X 

Turkey Meleagris gallopavo  
X 

Hen Gallus gallus X 
X 

Camel Camelus dromedarius  
X 

Humped cattle Bos indicus X 
X 

 Chiroptera  
X 

European cattle Bos taurus X 
X 

Horse Equus caballus  
X 

Dog Canis familiaris  
X 

Human Homo Sapiens X 
 

House mouse Mus musculus X 
 

Sheep Ovis aries X 
 

 

 های های تبارزایی توالیدرخت یمترسبرای MEGA6 (https://www.megasoftware.net/ )افزاز در ادامه از نرم

http://www.hiv.lanl.gov/content/index
https://www.megasoftware.net/
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DNA 2های مورد نظر استفاده شد که در این راستا، از روش اسیتصراج شده از ژنNJ 24444 2میزان داده چرخانی و 

مورد پژوهش با استفاده از  یهایتوال یاید امینهاسی (. همچنین، فراوانی et alTamura ,.2013) یدگرداسیتفاده تکرار 

 گردید.برآورد  /https://web.expasy.org/protparam تارگاه

 

 بحث و نتایج

 یک هایاز توال یورود هایمجموعهبین همه که  شیییودمی، فرض های ایجاد درخت تبارزاییرایانش از یاریدر بسییی

 یتمپژوهش با اسیییتفاده از الگور یندر ااند. ایجاد شیییدهجد مشیییتر   یک ازها همه آن وجود دارد و یتکامل یراب یه

ClustalW افزار در نرمMEGA6 2در جدول  های مصتلفو گونه ژن مذکور یگاهاطلاعات مربوط به جا. انجام شیید یفیهمرد 

 یفراوانو کمترین  یشیییترینب ،یژاپن بلدرچین CAPN3 ژندر  یدینوکلئوت یهایتوال ی تحل و ییهدر تجز آورده شیییده اسیییت.

  یبه ترت ین،آدن یدنوکلئوت یفراوان ینو کمتر یشییترین، بهاگونه بیندر  .بود یتوزینو سیی ینمربوط به باز آدن نوکلئوتیدی به ترتی 

خفاش بود.  مربوط به بورلمون و ی به ترتتیمین نیز  یدنوکلئوتفراوانی  ینو کمتر یشییترینبیافت شیید و خفاش و شییتر  مربوط به

در . بودرغ و بز ماین بازها مربوط به  یفراوان ینبز و بورلمون و کمترمربوط به  ینو گوان یتوزینسییهای یدنوکلئوت یفراوانبیشییترین 

 و یتوزینسهای نوکلئوتیدبازهای مجموع  یفراوانو  ینآدن یدیئوتلنوک یفراوانماایسیه بین دو ژن مورد بررسی در بلدرچین ژاپنی، 

از ژن  CAPN3ژن  در یمینو ت ینآدن، ولی فراوانی مجموع نوکلئوتیییدهییای کمتر بود CAPN3از ژن  CAPN2ژن  در ینگوان

CAPN2 (2بود )جدول  کمتر  . 

 یژاپن نیبلدرچ در  CAPN2و CAPN3 هایژن یدهاینوکلئوت یفراوان -2 جدول
Table 2- Frequency of nucleotides of CAPN3 and CAPN2 Genes in Japanese quail 

  Nucleotide frequency 

Gene name  A T C G 

CAPN3 

(N=9) 

 
29.93 27.46 19.21 21.42 

CAPN3 

(N=9) 

 
23.97 23.79 24.29 27.96 

 

و  ینآدناز نوکلئوتیدهای  یفراوان ینو کمتر یشییترینب یدارا ی انسییان و مرغ به ترت ها،گونه یردر سییا CAPN2ژن  یبررسیی در

را به  CAPN2 ژناز نوکلئوتیدهای سیتوزین و گوانین  یوانافر بیشیترین و کمترین ی به ترتو مرغ انسیان  همچنین بودند. یمینت

 تغییر نرخ بودن در مرغ شاید موج  متمایز و تیمین با بازهای دیگر آدنین جایگزینی بالا بودن نرخ .(3)جدول خود اختصاص دادند

ک  دو نوع جایگزینی  در باشییید. جایگاه مذکور جهش در رخن بودن بالا دلای  از یکی و این ژن در این گونه شیییده ژنتیکی تنوع

جایگزین  پیریمیدینینوکلئوتیدهای  و یکدیگر با پورینینوکلئوتیدهای که در آن  اول، وجود دارد: جایگزینی نوعنوکلئوتییدی 

                                              
2 Neighbor-Joining 

2 Bootrstap 
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برعکس.  و شییوندپیریمیدینی مینوکلئوتیدهای  جایگزین پورینینوکلئوتیدهای که در آن  دوم شییوند. جایگزینی نوعیکدیگر می

 یگزینیمادار جادر بلدرچین ژاپنی  اسییت. بوده بیشییتر هانوع اول در همه گونه جانشییینی که اسییت این از  اکی  اصیی  نتایج

جایگزینی نوکلئوتیدهای  یمادار برا ینا و درصد بود 03/22 ینبه گوان یندرصد و آدن 67/2 ینبه آدن ینگوان ینیپورنوکلئوتیدهای 

 یریمیدینیپنوکلئوتیدهای  یگزینیدرصد جا .بود درصد27/23 یتوزینبه س یمینو ت درصد 43/27 یمینبه ت یتوزینس یریمیدینیپ

های برای ژنکه  صص شدمش هاگونه یرسابلدرچین و همچنین در  یدینوکلئوت جانشیینی یبود. در بررسی یشیترب هاگونه یردر سیا

 جهش از ریشییتب دیگر( پیریمیدین به پیریمیدین یا و دیگر پورین به پورین )جایگزینی انتاالی هایجهشدرصیید مورد بررسییی، 

 ینلدرچببه همدیگر در  ینیپور یبازها یگزینیدرصییید جابا این  ال،  بود. (و برعکس یریمیدینبیه پ ینپور یگزینیجیا) تایاطلی

 .بود یشترب هاگونه یربا سا یسهدر ماا یژاپن

 60/28 ینبه آدن ینگوان ینیپور برای نوکلئوتیدهای CAPN3ژن ی برای ژاپن یندر بلدرچ یدینوکلئوت هایمیزان جانشیییینی

و  درصد23/20 یمینبه ت یتوزینس یریمیدینیباز پتبدی   یمادار برا ینا؛ در  الیکه درصید بود 02/23 ینبه گوان یندرصید و آدن

که تلداد  ینا ی به دل (.0)جدول  بود CAPN3مشابه ژن  CAPN2در ژن  یگزینیجا یالگوبود.  درصد52/22 یتوزینبه س یمینت

در س    تییگوسیهتروز یا یدیتنوع نوکلئوت یلنی یگرد فراسینجهاز  ،باشید، لذاینمونه م دبه تلداوابسیته  یچندشیکل یهایگاهجا

در  یکیژنت یهاشاخص یدر بررس .(Nei and kumar, 2000ندارد ) یو اندازه نمونه بستگ DNAاستفاده شد که ب ول  یدنوکلئوت

تلداد  همچنین آن در طول ژنوم متفاوت بود. یعبرآورد شییید که توز 23 ها، تلیداد ک  جهشCAPN3ی برای ژن ژاپن بلیدرچین

 برآورد شد.  3268/4 و 3 ی به ترت CAPN3برای ژن  یژاپن بلدرچیندر  یدیو تنوع نوکلئوت یپهاپلوتا

 هاگونه یردر سا  CAPN2و CAPN3های ژن یدهاینوکلئوت یفراوان -3جدول 
Table 3- Nucleotides frequency of CAPN3 and CAPN2 Genes in other species 

Gene Species Number of 

samples 
Nucleotide frequency (%)  

A T C G 

CAPN2 

Humped cattle 4 26.33 22.92 24.72 26.03 

European cattle 3 24.97 22.45 26.50 26.08 

Hen 4 23.31 18.83 26.58 28.28 

Human 3 30.37 28.98 20.12 20.53 

Sheep 3 27.53 21.15 21.58 74.24 

House mouse 3 26.91 21.78 24.07 24.27 

CAPN3 

Horse 5 25.87 21.63 25.63 26.81 

Goat 5 28.18 21.56 32.94 17.32 

Camel 5 24.74 22.96 26.76 25.54 

Bat 5 26.60 19.52 25.39 28.50 

Turkey 5 32.08 26.88 26.61 18.43 

Dog 5 25.41 21.53 25.98 27.08 

Humped cattle 4 27.03 23.43 25.38 24.17 

Fowl 4 31.33 21.84 22.56 24.28 

European cattle 4 24.81 22.61 26.20 26.38 
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 های و سایر گونهژاپن یندر بلدرچ CAPN2و  CAPN3در ژن  یدینوکلئوت هایینیجانش -4 جدول
Table 4- Nucleotide substitutions in CAPN2 and CAPN3 genes in Japanese quail and other spieces 

Gene G C T A From/To 

CAPN3 gene in Japanese quail 

13.42 4.38 5.68 - A 

4.43 11.52 - 4.19 T 

4.43 - 14.93 4.19 C 

- 4.38 5.68 18.74 G 

CAPN2 gene in Japanese quail 

17.25 5.07 4.97 - A 

5.84 13.24 - 5 T 

5.84 - 12.97 5.00 C 

- 5.07 4.97 14.78 G 

CAPN3 gene in other species 

15.36 5.08 5.08 - A 

5.77 12.88 - 5.83 T 

5.77 - 11.94 5.83 C 

- 5.47 5.08 15.53 G 

CAPN2 gene in other species 

11.43 5.46 6.83 - A 

6.62 13.26 - 5.65 T 

6.26 - 16.03 5.65 C 

- 5.46 6.38 9.76 G 

 

 های دیگرگونهی و ژاپن یندر بلدرچ CAPN2و  CAPN3 هایژن یدینوکلئوت یتوال یکیتنوع ژنت یهاشاخص -5جدول 
Table 5- Indices of genetic diversity of nucleotide sequence of CAPN3 and CAPN3 genes in Japanese quail and other 

species 

Gene Species S H Hd Pi Eta 
CAPN3 

 
Japanese quail 13 3 0.556 0.32780 13 

CAPN2 
 

Japanese quail 236 3 1.000 0.59317 239 

CAPN2 
 

Humped cattle 144 2 0.228 0.04498 148 
European cattle 179 4 1.000 0.37865 188 

Fowl 271 3 0.833 0.38115 272 
Human 490 2 0.667 0.36787 490 
Sheep 471 2 0.667 0.38765 471 

Home mouse 150 3 1.000 0.04014 153 

CAPN3 
 

Dog 162 2 0.400 0.03229 162 
Fowl 41 3 0.833 0.01051 41 

Horse 9 4 0.900 0.00182 10 
Camel 4 3 0.700 0.00064 4 

Bat 222 3 0.7004 0.04768 225 

Turkey 133 4 0.900 0.25920 135 
Goat 185 3 1.000 0.39821 185 

European cattle 4 4 0.400 0.00060 4 
Humped cattle 92 4 1.000 0.9795 104 

S ی،چندشکل یگاهتلداد جا Hها،یپ: تلداد هاپلوتا Piیدی،: تنوع نوکلئوت Eta،تلداد ک  جهش : Hd هتروزیگوستی ، 

 

شده در  و عدم وجود مناطق  فاظت ژنتیکی تنوع یبالا یاراز سی   بسی یبه دسیت آمده  اک یجنتا CAPN2 ا یه ژنین برای

ژن  از یشییترب CAPN2در ژن  یدیو تنوع نوکئوت یچندشییکل،جهش یزانمدر این گونه همچنین .  کایت داشییت یژاپن بلدرچین

CAPN3 در ژن  یدینوکلئوت ینیجانشدر بررسیی  .بودCAPN3  وCAPN2 ها نیز )به جز اس ، شتر و گاو اروپایی( در سایر گونه
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ها بدان های ژنتیکی آنشید که در بررسی شاخص گوانین میزان بالایی از جهش مشیاهده و سییتوزین مجموع به دلی  پایین بودن

شود )جدول تأکید شید. با بالا بودن میزان سییتوزین و گوانین به دلی  داشیتن پیوند هیدرژنی بیشتر، تا  دی از جهش کاسته می

، دندبو یچندشکل گاهیجا و جهش ک  نیکمتر یداراو شتر  ییگاو اروپا،اس ی، بررس مورد یهاگونه نیب در CAPN3 برای ژن(. 5

سیی   ،هاگونه ینب در CAPN3 برای ژن ،همچنین(. 5 )جدولها بود آماره از این شییاخص نیشییتریب یدارا خفاش در  الی که

 یشترینب دارای، انسان و موش CAPN2ژن برای  یمورد بررس هایگونه یندر ب را به خود اختصیاص داد. یپتلداد هاپلوتا ینکمتر

   .بود یپهاپلوتا یشترینب یدارا ییو گاو اروپا یچندشکل

 های و سایر گونهژاپن یندر بلدرچ CAPN2و  CAPN3مناطق حفاظت شده ژن  -2 جدول
Table 6- CAPN3 and CAPN2 gene conservation regions in Japanese quail and other species 

 

Gene Population C MWL CT 

 Japanese quail 0.262 59 0.29 

CAPN3 

Goat 0.738 70 0.83 

Horse 0.997 908 1 

Camel 0.999 1705 1 

Turkey 0.804 58 0.99 

Bat 0.965 77 0.90 

Fowl 0.985 191 1 

European cattle 0.999 1786 1 

Humped cattle 0.738 70 0.83 

Dog 0.831 52 0.93 

 Japanese quail 0.191 70 0.36 

CAPN2 

Fowl 0.408 80 0.50 

Sheep 0.776 61 0.87 

Human 0.850 40 0.95 

European cattle 0.425 87 0.52 

Humped cattle 0.768 25 0.50 

Home mouse 0.949 58 1 

Cی،:  فاظت توال MWL :طول  فاظت،  کمینهCT.د آستانه  فاظت  : 

 

 52ها طول  فاظت آن کمینهو  22/4 د آستانه  فاظت برابر با  ی،ژاپن بلدرچین در CAPN3 ژن مناطق  فاظت شیدهبرای 

ژن  ینا یاز توال یبصشیییتنها هسیییتند،  یدینوکلئوت ییراتتغ یزانم ینکمتر ی فاظت شیییده که دارا ینوا (. 7)جدول  بیاز بود

(CAPN3 ) فاظت شییده در ژن  نوا ی یژاپن در بلدرچین. دادندرا به خود اختصییاص CAPN2  ژن در  فاظت شییده  نوا یاز

CAPN3 ژن  برای که داد نشییان پژوهش نیا جینتا (.7)جدول  بودیشییتر بCAPN3،  گاو  مرغ، یهاگونهدر تکاملی  آزمونماادیر

 یهاژن یبرا (D) یآزمون تکام  خنث یجنتا (.>45/4P) بود داریو ملن یمنف ییدار، اسییی ، بورلمون، خفاش و گاو اروپاکوهیان

CAPN2  وCAPN3 ها ژن ینا یبرآورد شد که نشان دهنده انتصاب مثبت برا یکاز  یشیترمورد بحث مثبت و ب یهادر همه گونه
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 پیدا متفاوتی عملکردهای ،گیرند ررار مثبت انتصاب فشار تحت هاژن که زمانی .(6باشد )جدول یم یمورد بررسی یهادر همه گونه

انتصاب  شود.می هاآنزیم فلالیت افزایش باعث یا ها شیدهآنزیم در متفاوت هایکنشبروز  به منجر فشیار انتصابی مثبت کرد. خواهند

 آزمون شام  های تکام  خنثیآزمون آورد.می فراهم را نمو و رشد زمان در هابافت در ژن بیان افزایش امکانهمچنین  هامثبت ژن

به ها محاسبر ژن یلیاثرات انتصاب طب ییو شیناسیا یصیفر تکام  خنث هیهرگونه انحراف از فرضی ییشیناسیا ،منظور هب Dتکاملی 

دار بر جهت انتصاب ایثر شییده باشییند و مؤ تیدر اندازه جملدار یملن شیافزا ای ودچار گسییترش  اخیرا که ییهاتی. جملشییوندمی

دهنده اثرات نشییان Dدار یملن و مثبت ریکه مااد یکنند، در  الیم دیتولدار یملنو  یمنف D ریآنها عم  کرده باشیید، مااد یرو

 برای Dتکاملی  آزموناسیییت.  تیجمل یتکامل خیکننده در طول تاراثر متلادل ایو  یکیژنت یتنگنیاهیا ،یکیمربوط بیه رانش ژنت

 فرآیند کمک به که سازدمیمشیصص  را هاییتوالی بین تفاوت آزمون این شیود.می برده کار به هاژن روی بر انتصاب فشیار بررسیی

تکام   بوده خنثیتئوری  تحت هایی اسییت کهتوالیشییناسییایی  ،Dآزمون تکاملی  هدف .اندیافته تکام  غیرتصییادفی یا و تصییادفی

 دارملنیمثبت و  D تکاملیآزمون  در . زمانی کهباشیید داشییته در آن جملیت وجودژنتیکی  رانش و بین جهش  تلادلیو  یابندمی

 نتیجه .است داشتهمربوطه وجود  هایتوالیفراوانی کم در  با نادر آل داده اسیت و  رخ متلادلاز آن اسیت که انتصاب   اکی، باشید

نشییان دهنده اثرات  D تکاملیآزمون دار یملن و مثبت ریمثبت برآورد شیید که مااد ی،ژاپن بلدرچینهر دو ژن در  یبرا آزمون ینا

 6در جدول  (.6 )جدول اسیییت تیجمل یتکامل خیکننده در طول تاراثر متلادل ایو  یکیژنت یتنگنیاها ،یکیمربوط بیه رانش ژنت

ملمولاً با انتصاب  D مثبت آزمون تکاملی ماداراند. ، مثبت بدست آمدهDمشصص است که در پژوهش  اضر ماادیر آزمون تکاملی 

ی آزمون تکامل ورتی کننده مرتبط است. یهتصیف یا یبا انتصاب منف یماتاج یمنف Dکه مادار  یمثبت مرتبط اسیت، در  ال یکیژنت

D آزمون تکاملی  مثبت یر: مااد2انتصاب متلادل. دهد یمثبت نشان م یکیرا در انتصاب ژنت یرز یامدهایمثبت باشد، پD تواند  یم

در طول زمان  فظ شییوند،  یتجمل یکآل  در  ینکه چند افتدیاتفاق م ینشییان دهنده تلادل انتصاب باشیید. انتصاب متلادل زمان

با  سهیمتوسیط در ماا فراونیاز  د انواع  یشمنجر به ب یناسیت. ا فراونیانتصاب وابسیته به  یا یگوتهتروز یتمز ی که اغل  به دل

فوق : انتصاب 2فوق غالبیتانتصاب  ؛مثبت است یماتاج Dمادار  یجهشیود و در نتیرود، منجر میانتظار م یآنچه که در تکام  خنث

منجر  D آزمون تکاملی مثبت تواند به مادار یشییود، م یشییناخته م یزانتصاب متلادل ن یا یگوتهتروز یتکه به عنوان مز  غالبیت

 برازشها، از آل  یکهر  یبرا یگوتبا افراد هموز یسییهخاص در ماا یکیمکان ژنت یک یبرا یگوتافراد هتروز ، الت ینشییود. در ا

 تکاملی آزمون مادار یجهکند و در نتیرا  فظ م یکیها، تنوع ژنتیگوتهتروز یدمث از باا و تول یتبا  ما یتمز یندارند. ا یبیالیاتر

D مثبت آزمون تکاملی یر: مااد3یصتهانتصاب درهم گسی ؛مثبت اسیت D جهت دار  یا  درهم گسیصته انتصابتوان در موارد  یرا م

 یابانتص یتحت فشارها یامصتلف  یهایطمصتلف در مح یهاافتد که آل یاتفاق م یزمان یصتهدرهم گسیمشیاهده کرد. انتصاب  یزن

                                              
2 Balancing selection 
2 Overdominant selection 
3 Diversifying selection 
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 یجهتشیییود که در ن یکیتنوع ژنت یکل یشانواع نادر و افزا افزایشمنجر به  تواندیم یندفرآ ین. ایرنیدررار گ انتصیابمتفیاوت مورد 

 یجادا یتاختلاط جمل ی ممکن اسییت به دل D مثبت آزمون تکاملی یر: مااد2یتاختلاط جمل؛ اسییت D مثبت آزمون تکاملی مادار

تواند  یم انتصاب مصتلطشود. یم یکیتنوع ژنت یششوند و منجر به افزایبا هم ادغام م یزمتما یکیژنت یهایتکه جمل ییشیود، جا

؛ مثبت شیییود D آزمون تکاملی مادار یجهدهد و در نت یشنادر را افزا یهاآل  یکند و فراوان یرا ملرف یدیجد یکیژنت یهیاگونیه

د به توانیهمراه با انتصاب مثبت ررار گرفته باشد، م یعگسترش سر یکتحت  یراًاخ یتی: اگر جمل2یتجملانتصاب گسترش دهنده 

از  یو اگر برخ یابند،یو گسترش م شیوندیم یجادا یدجد یهامنجر شیود. در طول گسیترش، جهش D مثبت آزمون تکاملی مادار

منجر  یکیتنوع ژنت یکل یشمتوسیییط و افزا فراوانی با هاییانتوار به افزونی انندتویها به طور مثبت انتصاب شیییوند، مجهش ینا

های مورد بررسی در طول دوره تکام  راب  ناد و در این پژوهش دریاا مشیصص نیسیت که کدام از این تفسییرها روی داده شیوند.

ام  و عو یمکن یرتفس یتجمل یکیژنت هایی و تحل یهتجز یررا در ارتباط با سا D مون تکاملیآز یراست که مااد مهمبررسیی است. 

 .میبه دست آور یتبر جمل یرگذارتأث یتکامل یندهایاز فرآ یتا در  جامل یریمخاص را در نظر بگ یو انتصاب شناختییتجمل

 یتوال هایداده دهد کهینشان م اند. اینبدست آمده 2تر از بزرگ dN/dSو  Dهای تکاملی مشیصص است که آماره 6در جدل 

DNA  ،ینهآم یداس یکه توال ناهمسیان یبدان ملناسیت که جهش ها ینتحت انتصاب مثبت در  ال تکام  اسیت. امورد بررسیی 

در جملیت ، دهند ینم ییررا تغ ینهآم یداس والیمترادف که ت یهانسیبت به جهش یشیتریدهند با سیرعت ب یم ییررا تغ ینپروتئ

 طیمح یکبا  یدر  ال سییازگار یت مورد بررسیییباشیید که جمل یندهنده انشییان تواندیم پژوهش ینشییوند. ایثابت م پذیرفته و

های یج آزموننتا یرنکته مهم اسیت که تفس ین ال، توجه به ا ینخاص اسیت. با ا یهاداشیتن جهش یبرا یانتصاب یتمز یا یدجد

 عوام  مرتبط انجام شود. یرم الله،  جم نمونه و سا طرحدر چارچوب  یدبا  dN/dSو  D تکاملی

 

در  هاژن این یعیروند انتخاب طب یینتعو  CAPN2و  CAPN3ژن  یبرا Tajima's D آزمونحاصل از  یجنتا -7 جدول

 هاگونه یربا سا یسهدر مقا بلدرچین ژاپنی
Table 7- Results of Tajima's D test for CAPN3 and CAPN2 genes and determination of natural selection process of 

these genes in Japanese quail compared to other species 

Gene D dS dN dN/dS* 

CAPN3 0.527892 3.7349 3.8451 1.02 

CAPN2 0.31900 3.3442 3.9460 1.17 

 

تواند به دلی  سیییاختار های متفاوتی را ارایه نمایند. این میجوابهای مشیییابه ممکن اسیییت که های مصتلف روی دادهروش

ی های زیستها همچنین بر اساس نوع داده و فرضهای مصتلف به کار رفته است. این روشایی باشید که در روشالگوریتمی یا رویه

افزارها جمع آوری روال یا نرم ز اینهش سلی شد که فهرستی ااند. در این پژوهای مصتلف گروه بندی شیدهمورد بررسیی در گروه

                                              
2 Population admixture 
2 Population expansion with selection 
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 XM 015864337.1 Coturnix japonica

 XM 015864321.1 Coturnix japonica

 XM 015864338.1 Coturnix japonica

 XM 015864333.1 Coturnix japonica

 XM 015864331.1Coturnix japonica

 XM 015864332.1 Coturnix japonica

 NW 015438714.1 Coturnix japonica

 NW 015438715.1 Coturnix japonica

 NC 029520.1 Coturnix japonica

دهد که نوع فرض مورد نگاهی به این جداول نشان میدهد. های مصتلف را نشان میها و الگوریتمروالپیوست  2و  2جداول  شود.

ه فایده ب افزار، مفیدبنابراین صرف داشتن و داده نوکلئوتیدی و نرم. شودبررسیی در یک پژوهش روال رایانشیی خاصی را شام  می

 وتیدیهای نوکلئدر این پژوهش، فرض شیید که دادهپدیده ژنتیکی باید بگردد. دنبال چه  آگاه نباشیید کهنیسییت ورتی پژوهشییگر 

یان ب 2تبارزاییدرخت است.  D تکاملی این یکی از مفروضات مهم آزمونباشند. در تلادل رانش ژنتیکی و جهش می مورد اسیتفاده

به ما نشییان های هومولوگ انتصاب و بررسییی توالیهمولوگ اسییت.  هاییات توالیاز خصییوصیی یگروه یانم یروابط تکامل کننده

 ی یوجود آمدن صیفات مشیابه بدون جد مشیتر  شیده است که عوام  محه باعث ب یاز موارد، هموپلاز یاریدهد که در بسییم

چگونه  ین کههسییتند از ا ینیتصم تبارزاییدرخت  هایی و تحل یهتجز(. Hall, 2003)وجود آمدن آنها هسییتند ه ب یعام  اصییل

 یگزینی،جا یهاجهش بررسییی یلهروابط به وسیی ین. اکنند یداعلم تکام  از هم اشییتااق پ یتوانند در طیخانواده م یک یاعضییا

 Claverie and) یرندگیررار م یلیدر ملرض انتصاب طبسییپس د که نشییویم یینمجدد تل هایبازآراییبا توأم با  یاد ذف، ازد

Notredame, 2006 .) یژاپن بلدرچینمربوط به  یژن یبانک جهان برگرفته از یتوال 2 نشان داد که تبارزاییدرخت نتایج ترسییم، 

 گرفتررار  ییها در گروه مجزااز آن یکیو فاط  هسر منشا مشتر  بود یها دارایعدد از توال 8که  ندشد یمبه دو شاخه مجزا تاس

 (.2)شک  

 

در هر  یدهانوکلئوت یگزینینرخ جا NJ (01/0بر اساس روش  یژاپن یندر بلدرچ  CAPN2ژن  تبارزاییدرخت  -1 شکل

 (یگاهجا
Figure 1- Phylogenetic tree of CAPN2 gene in Japanese quail based on NJ method (nucleotide replacement rate per 

site equal to 0.01) 

 (یگاهدر هر جا یدهانوکلئوت یگزینینرخ جا 01/0) NJبر اساس روش  یژاپن ینچدر بلدر CAPN3ژن  تبارزاییدرخت  -2 شکل
Figure 2- Phylogenetic tree of CAPN3 gene in Japanese quail based on NJ method (nucleotide replacement rate per 

site equal to 0.01) 

                                              
2 Phylogenetic tree 

 XM 015857230.1 Coturnix japonica

 NW 015438617.1 Coturnix japonica

 NC 029518.1 Coturnix japonica

 XM 015864332.1 Coturnix japonica

 XM 015864331.1Coturnix japonica

 XM 015864333.1 Coturnix japonica

 XM 015864338.1 Coturnix japonica

 XM 015864337.1 Coturnix japonica

 XM 015864321.1 Coturnix japonica

 NW 015438714.1 Coturnix japonica

 NW 015438715.1 Coturnix japonica

 NC 029520.1 Coturnix japonica
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(. وجود تلداد Mayr and Bock, 2002) گیردصورت می تبارزاییروابط  بر اسیاس تلیین بندیطباه تکاملی، هایپژوهش در

 یاو  نیژ جریان وجود ،مشییتر  منشییأ گربیان نزدیک ژنتیکی تنوع. بالاسییت ژنتیکی تنوع دهنده نشییان درخت هایشییاخه یشییترب

ه کبود  یمتلدد یهاشاخه یدارا های مصتلفبرای گونه درخت ترسیم شده. باشدمی هاجملیتدر بین  مشابه گاهیزیست شیرایط

خفاش با بورلمون و  یچند توال CAPN3ژن ترسییم شده برای  تبارزاییدر درخت گرفت. ررار  ییمجزا یدر شیاخه یباًهر گونه تار

 فیهمرد یهایتوال زیآنال در مر له نیاول ،ملمولاً (.3)شییک  ررار گرفت  ییکسییانشییاخه  درسیی  با اسیی  و بز هایی از توالی

 متلدد یروهاین رایز ،است هایتوال انیم( یتکامل)فاصله  یکیژنت فاصله یمحاسیبه ،یدینواسییآم ای یدینوکلئوت یشیده

 که یتوال دو هر ن،یبنابرا. شودیم دگرگون یمدت ظرف یتوال جه،ینت در و دنکنیم عم  DNA یهایتوال یروبر  یتکامل

 یفاصییله ،ییواگرا نیا یاندازه. شییوندیم دور گریکدی از سییرانجام ابند،ییم تکام  مشییتر  جد کی از مسییتا به طور 

 نیب تشابه  یضر محاسبه ،یکیژنت فاصله میترسی از اسیتفاده با که (Huson and Steel, 2004) شیودیم دهینام یکیژنت

 ,Nassaj Hoseini and Shamsbakhsh) راب  برآورد است یتوال جفت هر نیب یدینوکلئوت یهاتفاوت نسبت و هانمونه

 در اگر .(Huson and Steel, 2004) دارند یو عملکرد بهتر یریپذانل اف NJو  ML یهاروشدر این ارتباط (. 2010

G) کند رییتغ برعکس ای نیدیمیریپ کی به نیپور کی ،ینیگزیجا ↔ T, C ↔ G, A ↔ T, A ↔ C2ی(، جهش تااطل 

 نینام دارد. با ا 2یانتاال جهش دهد،یم رخ مشابه ساختار یدارا یدهاینوکلئوت انیم که هاینیگزیجا ریسا شود؛یم دهینام

 نیا. شودیم دهید شتریب یتااطلدو برابر نسبت به  یانتاالملمولاً  یاست، ول یانتاالدو برابر  یتااطلکه ا تمال رخ دادن 

به  شیگرا نیا .کرد مشصص ییایتوکندریم یDNA ژهیبه و هامولکول یبرخ در واض  طور به توانیرا م یانتاالبه   یتما

 شییتریب  ال، هر دراسییت.  دارترینامشییابه پا دیمشییابه، نسییبت به نوکلئوت دیعلت اسییت که جهش نوکلئوت نیبه ا یانتاال

 یهاینیگزیجا انیم صیتشییص .انجامدیم شییده رمز نیپروتئ یبه دگرگون دهدیرخ م یتااطل ینیگزیکه جا ییهازمان

A) نیدر پور یانتاال جهشاست:  ریپذامکان هانیدیمیریپ ای نیپور در یانتاال جهش ↔ G با )TSR و  شده داده شینما

C) نیدیمیریپ در ↔ Tه صورت( ب TSY شودینشان داده م (Nassaj Hoseini and Shamsbakhsh, 2010.) ،همچنین 

 و پورینی بازهای در نوکلئوتیدها جایگزینی به جانشییینی میزان آوردن به دسییت برای نماییدرسییت  داکثر روش از

 .شودمی استفاده پیریمیدینی

 

 

 

                                              
2 Transversion 
2 Transition 
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 هاگونه یرسا درCAPN3  ژن به مربوط تبارزایی درخت -3 شکل

Figure 3- Phylogenic tree for CAPN3 gene in other speices 
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 ی حیوانیهاگونه یردر سا CAPN2 ژن  به مربوط تبارزایی درخت -4 شکل

Figure 4- Phylogenic tree for CAPN2 gene in other animal speices 

 

 

 تأثیری که نوکلئوتیدی تغییرات به نسبت( dN) اندشده آمینهاسیدهای  تغییر باعث که نوکلئوتیدی بررسیی تغییرات

 طول در طبیلی انتصاب روند تشصیص جهت کارآمد بسیار و مفید روش یک(، d𝑆) اندنداشته  اصله اسییدهای آمینه در

. شییودیم جادیا افراد ژنوم در شییده جادیا یهاجهش با تیجمل کی در هاافتهیجهش تلداد .باشییدمی هاژن برای تکام 

 نیترمهم و نیترفراوان از ینیگزیجا یهاجهش ها،جهش انیم. باشد اضافه و  ذف ،ینیگزیجا نوع از است ممکن جهش

 در هاآن ینسب یفراوان شیوند، ادیز ینیگزیجا یهاجهش که یهنگام. شیوندمی محسیوب افتهی جهشافراد  جادیا عوام 

 رانش با اصییولاً که ابدییم تجمع ینرخ با دهاینوکلئوت ینیگزیجا. شییودیم دگرگون یبلد یهانسیی  طول در و تیجمل

 متوسط ابهمش خاص یافتهیجهش کی ینسب یسازگار اگر ،یکل طور به. شودیم نییتل یلیطب انتصاب و یتصادف یکیژنت

گاری ساز اگر  ال، نیا با. باشد یخنث جهش نرخ مشیابه یدینوکلئوت ینیگزیجا نرخ که سیتا نیا انتظار باشید، تیجمل

به  هم یدینوکلئوت ینیگزیجا نرخ که سییتا نیابر  انتظار باشیید، تیجمل متوسییطاز  و کمتر شییتریخاص ب یافتهیجهش

 صابانت دوم  الت در و مثبت انتصاب یتکامل کار و ساز اول  الت در که باشد یخنث جهش نرخ از و کمتر شتریبترتی  

 از شیب با دهاینواسیییآم یبرخ یکدون جدول هر در ملمول طور به (.Graur and Martin, 2004) شییودیم دهینام یمنف

 دو به نیپروتئ یکدکننده ینوا  در یدینوکلئوت ینیگزیجا بودن، یچند الت نیا علت به. شوندیم یرمزگردان کدون کی
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 در یدگرگون که است دینوکلئوت کی ینیگزیجا همنام، ینیگزیجا. 2رهمنامیو غ 2همنام ینیگزی: جاشودیم میتاس دسیته

 را شییده رمز دینواسیییآم که اسییت دینوکلئوت کی ینیگزیجا رهمنام،یغ ینیگزیجا کی کند؛ینم جادیا نیپروتئ کردن رمز

 نرخ که ی ال در باشیید،( rN) یخنث جهش از کمتر ای شییتریب اسییت ممکن( rS) همنام ینیگزیجا نرخ. کندیم عوض

عم   یمتفاوت باشیید. اگر انتصاب منف یلینوع و ردرت انتصاب طب بسییته به( ممکن اسییت rN) رهمنامیغ یهاینیگزیجا

با  یسهیماا با کندیعم  م یدینواسیآم یکه در س   توال یلیانتصاب طب ن،یخواهد بود. بنابرا rsکندتر از  rNکند، پس 

rS  تر بودن بزرگ. اسیت یابیرد رابNr  ازSr (rN > rS )و  بوده انتصاب مثبت ی برایشیاخص کیrN < rS شاخص  کی

 تلداد نصسییت،. هسییتند محاسییبه راب  یدینوکلئوت یتوال دو سییهیماا با rS و rNاسییت. هر دو  یانتصاب منف یبرا

 شیییمارش یتوال دو انیم( dN) تیمورل هر در رهمنامیغ یهاینیگزیجا و( dS) تیمورل هر در همنام یهاینیگزیجا

rS: یلنی شوند؛یم میتاس هایبه دو برابر زمان انشلاب توال dNو  dS سپس و شودیم = dS/2t  وrN = dN/2tنی. با ا 

 یسهیماا با توانیم را یلیطب انتصاب ،ی یشرا نیچن در ی ت. است ناشیناخته نظر مورد یهایتوال یبرا t ال، ملمولاً 

dN  وdS یبه جا rN و rS کرد یابیرد (Nassaj Hoseini and Shamsbakhsh, 2010 .)داریملن بودن شتریب dN  نسبت

در  LRT3آزمون   اسیت. یانتصاب منف یدهنده نشیان آن عکس که ی ال در ،اسیت مثبت انتصاب یدهندهنشیان dsبه 

با  یکاملت یالگو کیبه کار رود که در آن  یانهیدآمیاس ینیگزیجا بودن یخنث نییتل یبرا تواندیم زین 0مدل کدنی روش

 یاآمینه دیاسیی مصتلف یهاتیمورل. شییودیم سییهیماا یتیمحدود نیچن بدون یالگو کی با و rS  =rN تیمحدود کی

 یهمه یرو کسییانی طور به یلیطب انتصاب ن،یبنابرا باشییند؛ داشییته نیپروتئ در یمتفاوت یعملکردها اسییت ممکن

 عم  نیپروتئ کی از یمحدود ینوا  در تنها که یلیطب انتصاب یابیرد. کندینم عم  یانهیآم دیاسییی یهاتیمورل

 کی در یکدون یهاتیمورل یهمه طول در تلداد متوسط صورت به هاکه آن ی)هنگام dNو  dS یسهیماا باتنها  ،کندیم

 یرو نندهک عم  یلیطب انتصاب یابیرد یبرا یاپنجره زیآنال. است مشک ( شوندیم محاسبه نیپروتئ یکدکننده یهینا 

 از یامحدوده میتنظ با یاپنجره زیآنال (.Graur and Martin, 2004) رودیم کار به نیپروتئ از محدود یهینا  کی

 نی. اشیییودیم شیییروع نظر مورد نیپروتئ یکدکننده یدو توال یفیهمرد کیاز  '5 یدر انتها یاپیپ یکدون یهاتیمورل

و  dS. در هر مر له، کندی رکت م '3به سیییمت  یفیدر طول همرد یکدون تیمورل کی ،محدوده )پنجره( در هر مر له

dN هر دو  یدهندهنشان عرض در و یکدون تیمورل یدهندهنشان طول در که شودیدرون پنجره و در دو بلد محاسبه م

dS  وdN انیآزمودن تفاوت م یبرا یآزمون آمار چیبه طور جداگانه است. هر چند ه dS  وdN  افتهین توسلهدرون پنجره 

                                              
2 Synonymous 
2 Non- synonymous 
3 Likelihood-ratio test 

0 Codon model 
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 Nassaj) دهدبه ما  ینسیییب یآگاه نیپروتئ یکننده روعم  یلیانتصاب طب یدرباره تواندیم روش نیا یول اسیییت،

Hoseini and Shamsbakhsh, 2010.) 

 گیرینتیجه

 نوکلوتیدی هایو تفاوت جهش دارای CAPN3 نا یه در پژوهش مورد هایگونهکه همه  دهدمی نشییان پژوهش این نتایج

 یشترینب ی، بز دارایژاپن بلدرچینبا  یسهدر ماا یمورد بررس یاهگونه ینبود. در ب یچندشکل یگاهجا 23 یدارا بلدرچین. باشندمی

ها گونه یردر سا CAPN3مناطق  فاظت شده  یبود. در بررس یچند شیکل یگاهجا ینکمتر یدارا ییو گاو اروپا یچند شیکل یگاهجا

 ینا در. داد اختصاص خود به را توالی طول  فاظت و شیده  فاظت بازجفت کمترین و بز بیشیترین اروپایی گاو مشیصص شید که

( مسیییتصرج CAPN3و  CAPN2های توالی ژنی )ژن هایاز داده مصتلف، هایگونه بین تبارزاییرسیییم درخیت  یپژوهش برا

ررار  ییمجزا یهادر شاخه یباهر گونه تار و بود یمتلدد یهاشیاخه یدارا ترسییم شیده تبارزایی ؛ درختاسیتفاده شید  NCBIاز

 یبرا  dN/dSنسبت  یبودند. مادار عدد یکسانیشاخه  یخفاش با بورلمون و سی  با اسی  و بز دارا هایتوال . با توجه بهگرفتمی

 یژن در طول تکام   باشد. مادار عدد ینا یدهنده انتصاب خالص بر رونشان تواندمیبرآورد شید که   یککمتر از  یژاپن بلدرچین

. در باشدمی هاگونه یرژن در سا ینانتصاب مثبت ا یبرآورد شید که نشان دهنده یکاز  یشیترب هاگونه یرسیا یبرا dN/dSنسیبت 

 یوانفرا ینو کمتر ینمربوط به باز آدن یفراوان یشییترینب ی،ژاپن بلدرچیندر  CAPN3 نژدر  یدینوکلئوت یهایتوال ی تحل و یهتجز

 همربوط ب ی به ترت ینباز آدن یفراوان ینو کمتر یشترین، بهاگونه یردر سا یدینوکلئوت یفروان یبررسدر  .بود یتوزینباز س مربوط به

در  یفراوان نیشییتریخفاش بود. ب مربوط به بورلمون و ی به ترتفراوانی  ینو کمتر یشییترینب یزن یمیندر باز ت ؛خفاش و شییتر بود

ها در ژن ها و جهشیچندشیییکل یزان.  مبودمرغ و بز این بازها در  یفراوان ینبز و بورلمون و کمتر در ینو گوان یتوزینسییی هایباز

CAPN2   در ماایسه با ژنCAPN3 برآورد شد یشترب.   
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