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Abstract 

Identification and protection of habitats are essential to protect wildlife. Identifying the habitats used by 

some mammal species with low population density requires the application of practical techniques in this 

field. Molecular studies on mammalian remains in nature and genome sequencing have facilitated the 

process of identifying habitats as well as monitoring their populations. Therefore, designing and launching a 

local molecular database to identify the sequences obtained from mammalian remains and ultimately 

facilitate the identification of their habitats is the main purpose of this study. For this purpose, some Iranian 

mammal species that were in conservation categories according to national laws or IUCN criteria, as well as 

the keystone species, were selected for this study. The non-invasive sampling of different mammalian 

species was performed from all over Iran and two gene regions including D-loop and COXI were chosen for 

sequencing. Additional sequences of the selected species belonging to D-loop, COXI, and Cyt b 

mitochondrial genes were also obtained from NCBI and a Local Molecular Database (LMD) was prepared. 

The performance of the LMD was determined using a known query sequence, and the database recognized 

the query sequence correctly. This database potentially enables the correct identification of the studied 

mammals’ habitats by identifying sequences belonging to species that remain in their habitats and resolves 

the existing challenges in the field of habitat identification and conservation planning. 
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 چکیده
شناسايی و حفاظت از زيستگاهها در راستای حفاظت از حیات وحش امری ضروری است. شناسايی زيستگاههای 

کارگیری تکنیکی   ظیر برخی پستانداران که تراکم جمعیت کمی در طبیعت دارند، نیازمند بهها ن  برخی از گونه

مانده از پستانداران در طبیعت و   جای  های زيستی بر  کاربردی در اين زمینه است. انجام مطالعات مولکولی روی نمايه

آنها را تسهیل کرده است؛ بنابراين طراحی و  طور پايش جمعیت  يابی ژنوم، فرآيند شناسايی زيستگاهها و همین  توالی

های پستانداران و   آمده از نمايه  دست  های به  اندازی پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلی در راستای شناسايی توالی  راه

هايی از پستانداران   درنهايت، تسهیل شناسايی زيستگاههای آنها هدف اصلی اين پژوهش است؛ بدين منظور گونه

سنگ   های پستاندار پی  در طبقات حفاظتی قرار داشتند و همچنین گونه IUCNن که براساس قوانین ملی يا برپايۀ ايرا

های مختلف پستاندار از سراسر ايران انجام   تهاجمی از گونه  برداری به روش غیر  برای مطالعه انتخاب شدند. نمونه

های   های منتخب، متعلق به ژن  های گونه  ند؛ سپس توالیيابی شد  توالی COXIو  D-loopگرفت. دو ناحیۀ ژنی 

افزار   اخذ و پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلی با استفاده از نرم NCBIنیز از  Cyt bو  D-loop ،COXIمیتوکندريايی 

BLAST ی شده با استفاده از يک توال  اندازی شد. عملکرد پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلی طراحی  تهیه و راهQuery 

شده   طور صحیح بازشناخت. اين پايگاه شناسايی زيستگاه پستانداران مطالعه  را به Queryسنجیده شد و پايگاه، توالی 

سازد و به رفع   مانده از آنها در زيستگاهها مقدور می  های زيستی باقی  های متعلق به نمايه  را با استفاده از شناسايی توالی

 های حفاظتی کمک شايانی خواهد کرد.  ريزی  نۀ شناسايی زيستگاهها برای برنامههای موجود درزمی  چالش

  ها، پستانداران، پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلی، ژن میتوکندريايی، ايران.  شناسايی گونه های کلیدی: واژه

https://tbj.ui.ac.ir/article_25065.html
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 مقدمه
هاااای حیاااات وحاااش و شناساااايی    پاااايش گوناااه

اارزشای  زيستگاههای آنها در طبیعت، اطلاعاات بسایار ب  

های حفااظتی بارای آنهاا در اختیاار       ريزی  منظور برنامه  به

(. Ishige et al., 2017دهااد )  پژوهشااگران قاارار ماای

شاده در    های معرفای   شناسايی نقاط قوت و ضعف روش

اين بااره نیاز از اهمیات بسایار زياادی برخاوردار اسات.        

پاااايش و همچناااین شناساااايی زيساااتگاههای برخااای از 

های پساتانداران کاه     وری نظیر برخی گونههای جان  گونه

شااده قاارار دارنااد و دارای اناادازۀ     در وضااعیت تهديااد 

کاار هساتند،     جمعیت محدود ياا ازلحاار رفتااری پنهاان    

 Battersby andاغلااب در طبیعاات دشااوار اساات )   

Greenwood, 2004; Burton et al., 2015  درحاال .)

هااای متعااددی باارای پااايش، شناسااايی       حاضاار روش

يستگاهها و نحوۀ پراکندگی اين گاروه از جاانوران باه    ز

شاود کاه هرياک دارای مزاياا و معاايبی        کار گرفته مای 

 ,.Sadlier et al., 2004; Barea-Azcón et alهستند )

هاای    (. مشاهدۀ مستقیم، بررسای و شناساايی نماياه   2007

هااا در زيسااتگاهها براساااس     مانااده از گونااه   جااای  باار

( و اساتفاده  Akrim et al., 2018) های ظااهری   ويژگی

( Farhadinia et al., 2017ای )  هااای تلااه  از دوربااین

بارده بااوجود     های ناام   ها هستند. روش  ازجملۀ اين روش

تار از آن دقات     هزينه هستند و مهام   بر و پر  سادگی، زمان

گیاری روشای ما، ر،      کاار   لازم را هم ندارند؛ بنابراين باه 

هاای    منظاور ردياابی گوناه     زيااد باه   کاربردی و باا دقات  

پستانداران و به دنبال آن شناسايی زيستگاههای مهم آنها 

های حفاظتی در آينده اماری ضاروری     ريزی  برای برنامه

 رسد.   به نظر می

هاای    هاای مولکاولی فرصات     رشد و توسعۀ تکنیاک 

جديدی در اختیار پژوهشگران قرار داده و نقشای بسایار   

اظت از تناوع زيساتی ايفاا کارده اسات      کاربردی در حف

(Lorenz et al., 2005; Kress et al., 2015 .)

هايی نظیر پوسات، ماو، مخااط،      يابی ژنوم در نمونه  توالی

بزاق، اسپرم، سرگین، ادرار و خاون کاه همگای حااوی     

هاای جاانوری     هستند، رديابی گوناه  DNAهای   مولکول

ساايی زيساتگاههای   هاای پساتانداران و شنا    ويژه، گونه  به

 ;Taberlet et al., 2012آنهاا را تساهیل کارده اسات )    

Wheat et al., 2016; Ishige et al., 2017 ؛ همچنین)

باودن، دقات زيااد و      تأ یرنپذيرفتن از محیط، غیرتهاجمی

از مزاياای آن   DNAبار    هاای مبتنای    هزينۀ معقاول روش 

 های سنتی پايش حیات وحش و شناسايی  نسبت به روش

 Thomsen andرود )  زيساتگاههای آنهاا باه شامار مای     

Willerslev, 2015 .) 

دلیل نرخ جهاش و فراوانای     های میتوکندريايی به  ژن

ای، اغلاب بارای شناساايی      هاای هساته    نسبت به ژن بیشتر

 ,.Nowak et alشاوند )   های جانوری اساتفاده مای    گونه

ريايی هااای میتوکنااد  هااای بساایاری از ژن  (. تااوالی2014

هاای جاانوری در مرکاز ملای اطلاعاات        متعلق باه گوناه  

 National Center forفنااااااوری )  زيسااااات

Biotechnology Information (NCBI)  وجاود دارد )

(Smith, 2016و اين ژن )   هاای مفیادی بارای      ها نشاانگر

(. Kefi et al., 2009اناد )   ها معرفی شاده   شناسايی گونه

 The Barcode of Life Dataپايگااه بارکاد حیاات )   

System (BOLD)  ای آنلايان اسات کاه      ( نیاز کتابخاناه

کناد و امکاان     ها را گردآوری می  های بارکد گونه  توالی

ها را   های متعلق به گونه  شناسايی و تجزيه و تحلیل توالی

 ,Ratnasingham and Hebertفااراهم کاارده اساات )

سایتوکروم   هاای میتوکنادريايی    (. در اين باین، ژن 2007

I (Cytochrome c oxidase I (COXI) ،)اکساایداز 

( و ناحیااۀ Cytochrome b (Cyt b)) bساایتوکروم 
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، نشاانگرهايی مفیاد و کااربردی    D-loopشاوندۀ    کد  غیر

انااد و   هااای جااانوری معرفاای شااده  باارای شناسااايی گونااه

 Hebert etشوند )  استفاده می  DNAمنظور تهیۀ بارکد  به

al., 2003; Lorenz et al., 2005; Hajibabaei et al., 

2006; Clare et al., 2007; Robins et al., 2007; 

Borisenko et al., 2008; Yacoub et al., 2013; 

Parkanyi et al., 2014; Aksöyek et al., 2016 .) 

هاای    برای گوناه  DNAهدف اصلی تهیۀ بارکدهای 

صحیح و دقیاق   جانوری، گیاهی، آغازيان و ... شناسايی

هااا اساات و باااوجود اينکااه اغلااب در گذشااته        گونااه

کردند، امروزه توجاه    ها از آن استفاده می  تاکسونومیست

شناسان حفاظت را نیز به خود جلب کارده اسات.     زيست

امروزه درزمینۀ شناساايی فاون و فلاور     DNAهای   بارکد

هاای مهااجم،     يک محدودۀ جغرافیايی، شناساايی گوناه  

ی زيستگاههای حیاات وحاش و نحاوۀ پاراکنش     شناساي

های کشاف و    طور شناسايی گونه  ها در آن و همین  گونه

شااده از شااکارچیان بااه شااکلی گسااترده اسااتفاده    ضاابط

(. Kumar et al., 2012; Ishige et al., 2017شود )  می

در اين بین، پژوهشگران به کاربرد آن درزمینۀ شناساايی  

ها و پیروی آن، شناسايی   از نمايه هآمد  دست  بههای   توالی

شده توسط حیات وحش بسیار توجه   زيستگاههای اشغال

 اند.   کرده

امروزه پژوهشگرانی که در حیطۀ حفاظت از حیاات  

اند با چالشی بسیار مهم و جدی  وحش مشغول به فعالیت  

هاااای   درزمینااۀ شناسااايی زيساااتگاههای برخاای گونااه    

رساد تهیاۀ     د؛ بنابراين به نظر مای رو هستن  به  پستانداران رو

پايگاه اطلاعااتی مولکاولی محلای کاه اطلاعاات آن را      

هاای پساتانداران اياران تشاکیل دهاد،        هاای گوناه    توالی

کناد. پايگااه     کمک شايانی به رفاع چاالش موجاود مای    

هاای زيساتی     از نماياه  آماده   دسات   هاای باه    برده توالی  نام

نداران در طبیعت را تطبیق های پستا  برجای مانده از گونه

و شناسايی و به دنباال آن شناساايی زيساتگاه آنهاا را باه      

روشی دقیق و در کمتارين زماان تساهیل خواهاد کارد؛      

بنااابراين تهیااۀ پايگاااه اطلاعاااتی مولکااولی محلاای باارای 

منظور بهبود روند رديابی و   های پستانداران ايران به  گونه

دف اصلی پاژوهش  تسهیل شناسايی زيستگاههای آنها ه

 حاضر است.

 

 ها مواد و روش

 برداری  نمونه

هايی از پساتانداران    برداری و تهیۀ بافت از گونه  نمونه

ايران که براساس قاوانین ملای ياا برپاياۀ فهرسات سارخ       

( در IUCNاتحاديۀ جهاانی حفاظات از محایط زيسات )    

هاای    طاور گوناه  طبقات حفااظتی قارار داشاتند و هماین    

تهااجمی از حیواناات     صاورت غیار    ، باه  Keystoneسنگ   پی

هااای   ای و لاشااه  شااده در ا اار تصااادفات جاااده     تلااف

هاای تااريط طبیعای در      شده از شکارچیان و موزه  کشف

تاا حاد    1397الای   1396هاای    سراسار اياران، طای ساال    

هاای    ها در تیاوب   (. نمونه1امکان، انجام گرفت )جدول 

درجاااۀ  -20 درصاااد و در دماااای  96حااااوی اتاااانول  

 نگهداری شدند. DNAگراد تا پیش از استخراج   سانتی
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 شدۀ پستانداران از مناطق مختلف ايران  آوری  های جمع  فهرست نمونۀ بافت -1 جدول

 نوع بافت استان نام علمی  نام فارسی  ردیف

 ماهیچه کردستان Vulpes vulpes روباه معمولی 1

 ماهیچه سمنان Acinonyx jubatus venaticus يوزپلنگ آسیايی 2

 ماهیچه ايلام Felis chaus گربۀ جنگلی 3

 ماهیچه تهران Lynx lynx گوش  سیاه 4

 ماهیچه گیلان Panthera pardus saxicolor پلنگ ايرانی 5

 ماهیچه گیلان Pusa caspica فک خزر  6

 ماهیچه قزوين Ursus arctos syriacus ای سوری  خرس قهوه 7

 ماهیچه قم Hyaena hyaena راه    فتار راهک 8

 ماهیچه گیلان Sus scrofa attila گراز 9

 ماهیچه مازندران Cervus elaphus maral مرال 10

 ماهیچه مازندران Dama dama mesopotamica گوزن زرد ايرانی 11

 ماهیچه مازندران Capreolus capreolus شوکا 12

 ماهیچه سمنان Gazella subgutturosa دار  آهوی گواتر 13

 ماهیچه گلستان Ovis vignei قوچ و میش اوريال 14

 ماهیچه همدان Ovis orientalis قوچ و میش ارمنی 15

 ماهیچه کردستان Sciurus anomalus سنجاب ايرانی 16

 

 مطالعات آزمایشگاهی

شاده    آوری  های جماع   بافت   از نمونۀ DNAاستخراج 

 ,Gentra (Qiagenبراسااااااااااس پروتکااااااااال 

www.qiagen.com   صاااورت گرفااات و کمیااات و ،)

شاااده باااا اساااتفاده از روش    اساااتخراج DNAکیفیااات 

شاوندۀ    کاد   اسپکتروفتومتری بررسی شد. تکثیر ناحیۀ غیر

D-loop   و ناحیااۀ ژناایCOXI    بااا اسااتفاده از واکاانش

 Polymerase Chain Reactionماراز )   ای پلای   زنجیاره 

(PCR) کرولیتر انجام شد. چرخۀ دمايی می 25( در حجم

برده عبارت باود از: پاند دقیقاه در      برای تکثیر نواحی نام

 30چرخاه، شاامل    35گاراد و در اداماه     درجۀ سانتی 94

 انیااه در شاارايط  30گااراد و   درجااۀ سااانتی 94 انیااه در 

( و 2دمايی متفاوت برای هار آغاازگر منتخاب )جادول     

گاراد و    درجاۀ ساانتی   72سازی در    انیه مرحلۀ طويل 60

گراد در پاند دقیقاه. بارای      درجۀ سانتی 72بسط نهايی با 

، PCRباار   هااای مبتناای  حصااول اطمینااان از نتااايد تحلیاال

هااا   هااای منفاای و مثباات در آزمااايش   همااواره از کنتاارل

(. محصاولات حاصال از   Burkardt, 2000استفاده شد )

، پااس از بررساای موفقیاات واکاانش بااا    PCRواکاانش 

 Delidow etوفورز روی ژل آگارز يک درصاد ) الکتر

al., 1993 ياابی بااه شاارکت   (، بارای تااوالی   Macrogen 

(Macrogen, Seoul, South Korea.ارسال شدند ) 
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 شده برای تکثیر نواحی ژنی منتخب  های استفاده  های آغازگر  توالی -2جدول 

 منابع دمای اتصال توالی آغازگر ژنی ۀناحی
D-loop L15995-F-5´-CTCCACTATCAGCACCCAAAG-3´ 

H16498-R-5´-CCTGAAGTAAGAACCAGATG-3´ 
 ;Taberlet and Bouvet, 1994 گرادسانتی درجۀ 56

Fumagalli et al., 1997 
COXI LCO1490-F-5´-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3´ 

HCO2198-R-5´-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3´ 
 Folmer et al., 1994 گرادسانتی درجۀ 48

 

هذذای پسذذتانداران    هذذای گونذذه   اخذذت تذذوالی 

 NCBIشدۀ ایران از   تهدید

و  D-loopطاای پااژوهش حاضاار، تااوالی دو ناحیااۀ   

COXI (، 1شاده )جادول     بارداری   های نموناه   برای گونه

هاای پساتانداران     تهیه شد؛ سپس ناام علمای کلیاۀ گوناه    

 NCBIايران که در طبقات تهديدشده قارار داشاتند، در   

، D-loopهااای   هاای متعلااق باه نشاانگر     جساتجو و تاوالی  

COXI  وCyt b های اخذشده،   عبارتی توالی  اخذ شد؛ به

هاايی کاه     شاده و همچناین گوناه       برداری  های نمونه  گونه

برداری از آنها صورت نگرفت را   طی اين پژوهش نمونه

 شود.    شامل می

 

 ی محلیاندازی پایگاه اطلاعاتی مولکول  راه

شااده طاای پااژوهش حاضاار بااا       هااای تهیااه   تااوالی

 ,Geneious pro v11.1.5 (Biomattersهاای    افازار   م  نر

www.geneious.com و )SeqScape v3 (Applied 

Biosystem, www.appliedbiosystem.com )

 DNAهاای    از تاوالی  Fastaويرايش شد. فايلی با فرمت 

شاده طای     هاای تهیاه    های حاصل از آن )توالی  و پروتئین

صاورت    ( بهNCBIهای اخذشده از   اين پژوهش و توالی

 +BLAST v.2.7.1افازار    مجزا تهیه شاد؛ ساپس از نارم   

منظور ساخت پايگاه اطلاعاتی مولکاولی محلای بارای      به

های پستانداران تهديدشدۀ ايران اساتفاده شاد. ايان      گونه

 هار کااربری   آورد تاا   افزار ايان امکاان را فاراهم مای      نرم

هاای دلخاواه و     با اساتفاده از تاوالی   برخط ریصورت غ  هب

ماادنظر خااود يااک پايگاااه اطلاعاااتی مولکااولی محلاای  

 Queryاناادازی کنااد و جسااتجو و شناسااايی تااوالی     راه

هاای خاود انجاام      )توالی مجهول( را نیاز در میاان تاوالی   

(. امکاان توساعۀ پايگااه    Hu and Kurgan, 2019دهد )

افازار    شاده در آيناده باا اساتفاده از نارم       ساختهاطلاعاتی 

 ;Altschul et al., 1990بارده، نیاز وجاود دارد )     ناام 

Altschul et al., 1997.)  

 

بررسی عملکرد پایگاه اطلاعذاتی مولکذولی در   

 Queryشناسایی توالی 

منظور بررسی عملکرد پايگاه اطلاعااتی مولکاولی     به

، ابتدا نموناۀ  Queryی شده در شناسايی يک توال  طراحی

( Cervus elaphus maral« )مارال »بافتی از لاشۀ ياک  

از مرکز بازپروری در استان قم تهیه شاد و تاوالی آن باا    

شده در اين پاژوهش، باه     های استفاده  استفاده از آغازگر

دست آمد. درواقع، بارای حصاول اطمیناان از عملکارد     

حیح تاوالی  شده در شناساايی صا    پايگاه اطلاعاتی ساخته

Queryای با هويت معلوم اساتفاده شاد؛ ساپس      ، از نمونه

ای   تهیه و از مجموعه Queryاز توالی  txtفايلی با فرمت 

و  blastn ،blastp ،blastx ،tblastnی دسااااااااتورهااز 

tblastx  افازار    ای از نارم   که خود زيرمجموعاهBLAST 

و  blastpهستند، بارای تطاابق و شناساايی اساتفاده شاد.      

blastx   در پايگاه اطلاعاتی پروتئینای وblastn ،tblastn 

کنناد.    جستجو مای  DNAدر پايگاه اطلاعاتی  tblastxو 

های مشابهی برای جستجو هنگاام شناساايی باه      الگوريتم
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و پايگااه   Queryشاود و تنهاا ناوع تاوالی       کار گرفته می

 Altschul etاطلاعاتی در هر جساتجو متفااوت اسات )   

al., 1990.) 

 

 نتایج
 پایگاه اطلاعاتی مولکولی محلیهای   ویژگی

گونۀ پستاندار اياران از   24های   درحال حاضر، توالی

ساامان   (، فااردCarnivoraچهااار راسااتۀ گوشااتخواران ) 

(Perissodactylaزوج ،)  ( سااااااامانArtiodactyla و )

خااااانواده در پايگاااااه   10( و Rodentiaجوناااادگان )

شاده،گنجانده شاده     احای اطلاعاتی مولکاولی محلای طر  

هاای    هاای ايان پايگااه را تاوالی      (. تاوالی 3است )جدول 

شااده طاای اياان    باارداری  هااای نمونااه  شااده از گونااه  تهیااه

تشاکیل   NCBIهای اخذشاده از    علاوۀ توالی  پژوهش، به

 DNAهاای    اند. اين پايگاه در دو نسخه شامل توالی  داده

انادازی شاد.     راههای پروتئین طراحای، نصاب و     و توالی

-Dهااای   هااای ناحیااه  را تااوالی DNAهااای پايگاااه   تاوالی 

loop ،COXI و Cyt b های پايگااه پاروتئین را،     و توالی

های   ناحیه DNAهای حاصل از توالی   های پروتئین  توالی

COXI و Cyt b اند.  تشکیل داده 

 

 شده  لاعاتی مولکولی محلی طراحیهای موجود در پايگاه اط  های گونه  اطلاعات توالی -3جدول 

   گونه خانواده ردیف

 (Canidaeسانان )    سگ 1
 Vulpesروبااه معماولی )   و (Vulpes rueppellii(، روبااه شانی )  Vulpes corsac(، روباه ترکمنای ) Vulpes canaروباه )  شاه

vulpes) 

 (Felidaeسانان )  گربه 2
 ( و پلنگ ايرانای Lynx lynx) گوش  (، سیاهFelis chaus) (، گربۀ جنگلیAcinonyx jubatus venaticusيوزپلنگ آسیايی )

(Panthera pardus saxicolor) 

 (Hyaena hyaena) راه  کفتار راه (Hyaenidaeها )  کفتار 3

 (Pusa caspicaفک خزر ) (Phocidaeها )  فک 4

 (Ursus arctos syriacusای سوری )  خرس قهوه (Ursidaeها )  خرس 5

 (Equus hemionus onagerخر آسیايی )  گور (Equidaeاسب و الاغ ) 6

 (Sus scrofa attilaگراز ) (Suidaeها )  خوک 7

 (Capreolus capreolus( و شوکا )Dama dama mesopotamica(، گوزن زرد ايرانی )Cervus elaphus maralمرال ) (Cervidaeها )  گوزن 8

 (Bovidaeسانان )  گاو 9
 (، کال و باز  Gazella subgutturosa) دار  (، آهاوی گاواتر  Gazella gazella) (، آهاوی کاوهی  Gazella bennettiiجبیر )

(Capra aegagrusقوچ و میش اوريال ،) (Ovis vignei( و قوچ و میش ارمنی )Ovis orientalis) 

 (Sciurus anomalusسنجاب ايرانی ) (Sciunidaeها )  سنجاب 10

 

سط پایگاه اطلاعذاتی  تو Queryی توالی شناسای

 مولکولی محلی

، «مارال »شده از نمونۀ بافت متعلاق باه     های تهیه  توالی

، باااا کماااک پايگااااه COXIو  D-loopناااواحی ژنااای 

شدند. براساس نتايد، تاوالی   جستجواطلاعاتی مولکولی 

باا تاوالی موجاود از ايان ناحیاه و       COXIمتعلق به ناحیۀ 

نیاز باا تاوالی موجاود از ايان       D-loopطور تاوالی    همین

ناحیااه در پايگاااه اطلاعاااتی تطبیااق يافتنااد و بنااابراين     

طور صحیح توسط پايگااه    شناسايی توالی با موفقیت و به

(. ايان  5و  4شاده انجاام شاد )جادول       اطلاعاتی طراحی
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شاده توساط     های انجاام   پايگاه اطلاعاتی، خروجی آنالیز

دهاد.    ارائاه مای   txtبا فرمت  هايی  کاربر را در قالب فايل

های خروجی را نام و توالی گونۀ   اطلاعات مهم اين فايل

 Scoreو  E valueهای   يافته و میزان عددی پارامتر  تطبیق

bits   دهناد. پاارامتر     تشاکیل مایE value    بیاانگر میازان

باا   Queryدفعاتی است کاه ممکان اسات تطاابق تاوالی      

ه در پايگاااه اطلاعاااتی  يافتاا  هااای مرجااع تطبیااق    تااوالی

نیاز   Score bitsصاورت تصاادفی انجاام شاده باشاد.        به

بااا تااوالی مرجااع   Queryبیااانگر میاازان شااباهت تااوالی  

يافته در پايگاه اطلاعاتی است. نتايد تطبیاق تاوالی     تطبیق

COXI «تااوالی « ماارال(Query   بااا پايگاااه اطلاعاااتی )

 BLASTشادۀ خاود شاامل پاند ناوع        مولکولی طراحی

اناد و در    ست کاه همگای نتاايد مشاابهی را نشاان داده     ا

باا   Queryشاده، تاوالی     انجام BLASTهای   تمامی آنالیز

(؛ 4تطبیق يافته اسات )جادول   « مرال»توالی مرجع گونۀ 

)تاااوالی « مااارال» D-loopتاااوالی  BLASTاماااا آناااالیز 

Query تنها )blastn (؛ زيارا  5شود )جادول    را شامل می

کنااد و   سااازی شاارکت نماای  پااروتئین در D-loopناحیااۀ 

 را انجام داد. BLASTتوان برای آن ساير انواع   نمی

 
 با پايگاه اطلاعاتی مولکولی COXIتوالی ناحیۀ  BLASTنتايد  -4جدول 

 blastn blastp blastx tbastn tblastx ناحیۀ ژنی یافته  گونۀ تطبیق ردیف

 COXI مرال 1
E value= 9e-

119,  

Score bits= 

409 

E value= 1e-

051,  

Score bits= 

147 

E value= 2e-

023,  

Score bits= 

75.5 

E value= 1e-

025,  

Score bits= 

81.3 

E value= 2e-

046,  

Score bits= 

166 

 
 با پايگاه اطلاعاتی مولکولی D-loopتوالی ناحیۀ  BLASTنتايد  -5جدول 

 blastn ناحیۀ ژنی یافته  گونۀ تطبیق ردیف

 D-loop E value= 8e-169, Score bits= 579 مرال 1

 

 بحث

شاده مانناد کتابخاناۀ مرجاع       پايگاه اطلاعاتی طراحی

شاده در آن باه     هاای گنجاناده    کوچکی است کاه تاوالی  

های اين کتابخانه هساتند. درواقاع،     منزلۀ اطلاعات کتاب

اين اطلاعات که مااهیتی ژنتیکای دارد، نخساتین باناک     

های پستانداران اياران را    یکی برخی از گونهاطلاعاتی ژنت

در قالب پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلای فاراهم آورده   

است. نخستین نسخۀ اين پايگاه اطلاعاتی درحال حاضار  

روی رايانۀ آزمايشاگاه تناوع زيساتی پژوهشاکدۀ علاوم      

انادازی شاده اسات و      محیطی دانشگاه شاهید بهشاتی راه  

های ديگار آزمايشاگاهها و     رايانه اندازی روی    قابلیت راه

 استفادۀ ساير پژوهشگران را نیز دارد.  

طااور کااه پايگاههااای اطلاعاااتی جهااانی نظیاار   همااان

NCBI  ياBOLDهايی باا طاول معاین و کیفیات       ، توالی

شاده بارای     هاای اساتفاده    شاود، تاوالی    زياد را شامل مای 

منظااور   ساااخت اياان پايگاااه اطلاعاااتی مولکااولی نیااز بااه

طاور کمای و     افزايش دقت در عملکرد آن، باه دقات باه   

هاايی باا     کیفی بررسی و سانجش و از اساتفاده از تاوالی   

طول کوتاه يا کیفیت کم که خود منجار باه ايجااد خطاا     
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شااود،   ماای Queryدر فرآينااد تطبیااق و شناسااايی تااوالی 

 اجتناب شد.  

های پايگاه اطلاعاتی مولکولی محلی   ازجمله تفاوت

ده در پژوهش حاضر باا پايگاههاای اطلاعااتی    ش  طراحی

اين باوده اسات کاه ايان      BOLDيا  NCBIجهانی نظیر 

هاای پساتانداران اياران      های برخی گونه  پايگاه تنها توالی

صورت اختصاصی بارای برخای از     شود و به  را شامل می

های   های پستانداران ايران طراحی شده است. توالی  گونه

هااايی از   ه در اياان پايگاااه را گونااهشااد  بارکااد گنجانااده

انااد کااه درحااال حاضاار   پسااتانداران ايااران تشااکیل داده

اطلاعااات بارکااد اغلااب آنهااا در پايگاههااای اطلاعاااتی 

هاای    جهانی موجود نیسات کاه ايان امار آن را از باناک     

، متمايز NCBIپذير به پژوهشگران توسط   اطلاعاتی ارائه

گاه برخلاف پايگاههای بر آن اين پاي  ساخته است؛ علاوه

و  بارخط  ریا صاورت غ   هبا هاا را    اطلاعاتی جهانی، آناالیز 

 دهد.  بدون نیاز به اتصال به اينترنت انجام می

شااده باارخلاف   پايگاااه اطلاعاااتی مولکااولی طراحاای

بارده، امکاان اخاذ      ساير پايگاههای اطلاعاتی جهانی ناام 

طلاعاات  دهد و ا  شده را به کاربر نمی  توالی مطابقت داده

خروجی آن نیز برخلاف ساير پايگاههای اطلاعااتی کاه   

شااامل اطلاعااات تکمیلاای دربااارۀ تاکسااون مطابقاات     

اسات کاه    txtصورت فايلی باا فرمات     شده است، به  داده

هااای   شااده و ارزش  تنهااا اطلاعااات تااوالی مطابقاات داده

دهد. درواقع،   را ارائه می Score bitsو  E valueعددی 

 Queryنهاا بارای تطاابق و شناساايی تاوالی      ت اين پايگااه 

 است.  

در اين پژوهش، طراحای و ايجااد پايگااه اطلاعااتی     

، امکاان انجاام   DNAبر پايگاه اطلاعااتی    پروتئینی علاوه

را میساار  Queryباارای شناسااايی تااوالی  BLASTانااواع 

گوناه کاه در پايگاههاای اطلاعااتی       ساخته است؛ هماان 

پذير است. آناالیز    امکان BLASTجهانی نیز انجام انواع 

blastp     که تنها باا اساتفاده از تاوالیQuery   پروتئینای و

پاذير اسات، منجار باه       پايگاه اطلاعااتی پروتئینای انجاام   

 ,.Altschul et alحصول اطمیناان بیشاتر خواهاد شاد )    

در  Queryعبااارتی جسااتجو و تطااابق تااوالی   (؛ بااه1997

تر   تر و مطمئن  جی دقیقهای اطلاعاتی پروتئینی نتاي  پايگاه

(؛ اين هرگز بادان معناا   Yu et al., 2007به همراه دارد )

به دسات   blastnتنها از آنالیز  نبوده است که نتايجی که

کاه   اسات  نيا ا ناه یبهمطمئن نیستند، بلکه حالت  اند  آمده

هااای   از مجمااوع تااوالی Queryباارای شناسااايی تااوالی  

DNA   و پااروتئین آن و انااواعBLAST ر پايگاههااای د

 و پروتئین استفاده شود. DNAاطلاعاتی 

هااای مختلااف میتوکناادريايی در   اسااتفاده از نشااانگر

ايجاد پايگاه اطلاعاتی مولکولی از ديگر نقاط قوت ايان  

رود. هماواره ايان عقیاده وجاود دارد       پايگاه به شمار می

های متعادد میتوکنادريايی بارای      کارگیری نشانگر  که به

تار    تر و مطمائن   ق، منجر به کسب نتايجی دقیقانجام تطاب

(. اين امر میزان خطاا  Mwale et al., 2017خواهد شد )

را باه حاداقل میازان ممکان      Queryدر شناسايی تاوالی  

دهااد. درواقااع، کسااب نتااايد يکسااان از      کاااهش ماای 

های متعدد، اين اطمینان را باه    های متعدد با نشانگر  تطابق

گوناه تطاابقی تصاادفی شاکل       آورد کاه های     وجود می

 نگرفته است.  

شده طی پاژوهش    پايگاه اطلاعاتی مولکولی طراحی

طااور صااحیح    را بااه« ماارال»حاضاار تااوالی متعلااق بااه   

بازشناخت؛ بنابراين ايان پايگااه شناساايی زيساتگاههای     

هاای    شده را با استفاده از تطبیاق تاوالی    پستانداران مطالعه

موجااود در زيسااتگاهها بااا  هااای زيسااتی  متعلااق بااه نمايااه

شااده در آن، تسااهیل    هااای گنجانااده   اطلاعااات تااوالی 

. 1کند. روند اين فرآيند بدين صاورت خواهاد باود:      می
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های پستانداران   مانده از گونه  های زيستی باقی  ابتدا، نمايه

آوری و مختصاات جغرافیاايی آنهاا      از زيستگاهها جماع 

 DNAشاده    آوری  عهاای جما    . از نموناه 2شاود؛     بت می

هاای پیشانهادی در ايان      استخراج و با استفاده از نشاانگر 

هااای   . تااوالی3شااود؛   پااژوهش، تااوالی از آنهااا تهیااه ماای

پايگااه   اساتفاده از باا   Queryشده در جايگاه تاوالی    تهیه

و هويات   جساتجو  شاده   اطلاعاتی مولکولی محلای تهیاه  

شادن هويات     . درانتها، با معلاوم 4شود؛   آنها مشخص می

شاود هار ناحیاه از زيساتگاه کااه       هاا، مشاخص مای     نماياه 

هاايی    اناد، توساط چاه گوناه      ها از آن برداشت شده  نمايه

هااای پسااتانداران و    شااوند. پااايش گونااه    اسااتفاده ماای 

يابی   طور شناسايی زيستگاههای آنها از طريق توالی  همین

 مانااده در زيسااتگاه و  هااای زيسااتی برجااای   ژنااوم نمايااه

شناسايی آنها توسط پايگاه اطلاعاتی مولکاولی، اماروزه   

 صااورت  هبااهااايی اساات کااه پژوهشااگران   ازجملااه روش

بارای مطالعاۀ    قیا دقکنناد و روشای     استفاده مای  گسترده

 ,.Laguardia et alپسااتانداران معرفاای شااده اساات )

2015; Wheat et al., 2016 بازيابی اطلاعات .)DNA 

شاده از محایط، پتانسایل      آوری  های جماع   متعلق به نمونه

های موجود درزمیناۀ شناساايی زيساتگاههای      رفع چالش

 ;Bohmann et al., 2014حیااات وحااش را دارد )

Thomsen and Willerslev, 2015; Ishige et al, 

2017.) 

شده، هدف اصلی   پايگاه اطلاعاتی مولکولی طراحی

ود های موجا   بر کمک به رفع چالش  پژوهش حاضر مبنی

درزمینااۀ شناسااايی زيسااتگاههای پسااتانداران را میساار    

ساخته است. اين پايگاه اطلاعااتی باا تهیاه و گاردآوری     

اطلاعات ژنتیکی بخشی از تنوع زيستی ايان کشاور، باه    

مستقیم نقشی مهام درزمیناۀ حفاظات از تناوع       شکلی غیر

زيستی ارزشمند اين مرز و بوم ايفا خواهد کرد. درحاال  

باودن آن    وديت اين پايگااه در کوچاک  حاضر تنها محد

گونااه   اطلاعاااتی هاای    اساات. هنگااامی کااه اياان پايگاااه 

دردسترس نداشته باشاد، ايان    Queryاطلاعاتی از توالی 

احتمال وجود دارد که شناساايی را باا دقات کمتار و در     

سطوح فراتر از گونه يعنی جنس يا خاانواده انجاام دهاد    

(Whitworth et al., 2007; Khedkar et al., 2014 ؛)

عبارتی میزان دقت پايگاه اطلاعاتی در شناسايی تاوالی    به

Query  رابطۀ مستقیمی با حجم اطلاعات پايگاه ازلحار

 Kumar etشاده در آن دارد )   های گنجاناده   طیف گونه

al., 2012طور که پیش از اين نیز اشاره شاد،    (؛ اما همان

جااود دارد و امکااان توسااعه و گسااترش آن در آينااده و 

هااای بیشااتری در آن    هااای تعااداد گونااه   هرچااه تااوالی 

های بیشتری میسر و   گنجانده شود، امکان شناسايی گونه

شناسايی نیز با دقت بیشتری انجام خواهاد شاد. درواقاع،    

شدن به ياک پايگااه اطلاعااتی      اين پايگاه پتانسیل تبديل

 ارد.های پستانداران ايران را د  مولکولی برای کل گونه
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طور از داوران محترم بارای ارائاۀ نظارات      کردند و همین
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