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 چکیده

ای بازآرایی یا مضاعف شدگی اشاره به وجود فرآینده DNAهای دامنه بلند در ملکول وجود همبستگی :زمینه مطالعاتی

DNA هدف:روند. می های تکاملی به کارها کاربرد مستقیم در اصلاح نژاد ندارند و بیشتر در بررسیدارد. این نوع پدیده 

شد که با ستخراج در این پژوهش فرض  ستگی ا  ژن یک درون مختلف نوکلئوتیدهای تمامی بین DNA بلند دامنه هایهمب

 SNPهای متکی به کشف پژوهش ممکن است ،رویافت و از این دست اول وهله در هاآن بین ارتباط از ایدرجه به توانمی

، های موثر بر تولید شیر گاو در این پژوهش انتخاب شدند. توالیژن از ژن 24 روش کار: توان جهت دهی کرد.را بهتر می

ست شماره طول،  هاتوالی و دریافت NCBI ژنی بانک از کروموزوم روی بر آن جایگاه و اگزون هر طول و تعداد یابی، د

 خواسدددته به توجه با شدددده بود طراحی C# افزاری که قبلا با زبان از نرم با اسدددتهاده. شددددند ذخیره FASTA فرمت با

 هایهمبستگی محاسبه برای. آمد به دست مناسب خروجی و گردید وارد بررسی مورد هایژن دسترسی شماره پژوهش،

 بلند دامنه همبستگی از داریمعنی سطح :نتایج. شد استهاده CorGen افزار نرم از مورد بررسی، هایژن DNA بلند دامنه

ند ژن DNA توالی در مان  ,EZR, FGG, KRT6A, RAB1A, EIF3L, TBC1D20, ZNF419, S100A16, MRPL3هایی 

TPPP3, PHF10 آمده بدست بلند دامنه هایهمبستگی روی توان قانون تابع برازش از حاصل کاهشی توان. دارد وجود 

 کاهش که گرفت نتیجه توانمی نتیجه گیری نهایی:داشدددتند.  قرار 643/0 و146/0 دامنه در متهاوت، هایطول با هاژن از

 بنابراین، کنند.نمی پیروی تصددادفی روند از DNA توالی هایبازه بین فاصددله افزایش با بلند دامنه هایهمبسددتگی میزان

 DNAرا در  بالا و مقیاس ناوردایی های مورد بررسی پیچیدگیژن .شودمی دیده هاژن این در نیز طبیعت فرکتال هندسه

. بود مه به نزدیک اما متهاوت هاژن در بلند دامنه هایهمبستگی از حاصل بسامد خود دارند. همچنین مشخص شد میزان

 گیرند. قرار بیشتری کنکاش عدم تعادل پیوستگی مورد وجود نظر از نواحی این شودمی پیشنهاد

 

 ندسه فراکتالههای دامنه بلند، گاوشیری، توان کاهشی، همبستگی :کلیدی واژگان
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 مقدمه

 2در نظریه فرستهایی هبه طور گسترد 1ابع خودهمبستگی

به کار  3و فیزیک به عنوان معیار وابستگی خطی و بسامد

در  DNAرفته است. کاربرد این روش در تحلیل توالی 

در  4های قانون توانبا پیدا کردن همبستگی 1992سال 

وجود  اهمیت بیشتری پیدا کرد. DNAتوالی 

دهد که پیچیدگی بالا های قانون توان نشان میهمبستگی

پنگ )موجود است  DNAهای توالی در 5و مقیاس ناوردا

های . در گذشته نبود توالی(1992وس ، 1992و همکاران

 DNAبلند مانعی برای تخمین مستقیم همبستگی در طول 

. در نتیجه (2002برنائولا و همکاران )شد محسوب می

شد که های غیر مستقیم منجر به نتایجی میکاربرد روش

های ر دست بودن توالیقابل مقایسه نبودند. امروزه با د

های و حتی کل ژنوم یک سازواره در پایگاه DNAبلند 

؛ امکان محاسبه توابع خود همبستگی به NCBIداده مثل 

های وجود دارد. همبستگی DNAطور مستقیم روی 

بندی بلند در گروه توابع خود همبستگی، گروهدامنه

Sشود. در کل با در دست داشتن توالی عددیمی =

{𝑥1, 𝑥2, 𝑥3, . . . 𝑥𝑛}  با واریانسσ2 =
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 𝑥𝑖+𝑙
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𝑥𝑖+𝑙
. اگر (2002برنائولا و همکاران )گیرد را اندازه می < 

دهد که ارتباطی این انحراف برابر با صهر باشد نشان می

𝑥𝑖ام iبین جایگاه 
𝑥𝑖+𝑙ام lبا جایگاه   

هم از  lکه در فاصله   

وجود ندارد. هر چقدر که این انحراف بزرگتر  Sدر توالی 

 lهایی که با فاصله های خطی بین جایگاه، همبستگیباشد

𝐶(𝑙)تر است. از هم قرار دارند، قوی > دهد نشان می 0

𝑥𝑖احتمال اینکه 
𝑥𝑖+𝑙و   

به مقادیر مشابهی برسند نسبت   

به یک توالی تصادفی هم اندازه، بیشتر است؛ در حالی که 

                                                           
1 Autocorrelation function 
2 Signal theory 
3 Periodicity 

𝐶(𝑙) < دهد که این احتمال نسبت به یک نشان می 0

م اندازه کمتر است. طبق تعریف وقتی توالی تصادفی ه

𝐶(𝑙 = 0) ≡ باشد بدان معنی است که درباره وجود   0

 𝐶(𝑙)ها در توالی اطلاعی وجود ندارد. در همبستگی

هیچگونه فرض کلی بر ایستا بودن ندارد؛ زیرا که 

گیرد. با این حال امکان واریانس کل توالی را در نظر می

تا توالی نیز وجود های غیرایسبرای حالت 𝐶(𝑙) محاسبه 

توان از آن اطلاعات مربوط به وجود ناهمگنی دارد که می

 .(2002برنائولا و همکاران )در توالی را استخراج کرد 

، DNAبرای محاسبه تابع خود همبستگی روی یک توالی  

به  DNAملکول  A,T,C,G))ابتدا باید نوکلوتیدهای 

های عددی تبدیل شوند. در این تبدیل یا نگاشت باید کمیت

دقت شود چرا که اگر هر مقدار عددی اختیاری به هر 

های نوکلئوتید اختصاص داده شود، آنگاه همبستگی

حاصله، وابسته به مقدار اختصاص داده شده خواهد بود، 

یعنی این نوع نگاشت از نوکلئوتید به مقادیر عددی، 

ساز باشد. هرگاه نگاشت دو دویی باشد، شکلتواند ممی

مشکل یاد شده وجود نخواهد داشت؛ چرا که در آن 

صورت تابع خود همبستگی برای تمامی مقادیر عددی 

اختصاص یافته، یکسان خواهد بود. در کل ههت نوع 

برنائولا و همکاران )قانون نگاشت دودویی وجود دارد 

روند. کار می به DNAکه معمولا در محاسبات  (2002

  دهد.این قوانین نگاشتی را نشان می 1جدول 

 
Table 1- DNA bases mapping rules into binary 

sequences 

Rule Mapping 

SW C or G = 1 A or T = 0 

RY A or G = 1 C or T = 0 

KM G or T = 1 A or C = 0 

A       A = 1 T, C or G    = 0 

T       T = 1 A, C or G    = 0 

C       C = 1 A, T or G    = 0 

G       G = 1 A, T or C   =  0 

4 Power-law correlations 
5 Scale invariance 
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ها، وجود های مهم ژنوم اغلب یوکاریوتیکی از ویژگی

 DNAهای دامنه بلند بین نوکلئوتیدهای ملکول همبستگی

معمولا همراه  DNAهای دامنه بلند باشد. همبستگیمی آن

و معمولا به صورت یک مههوم واحد بیان  1توانبا قانون 

به صورت قانون توان یک رابطه خاص ریاضی گردند. می

𝑃(𝑥) ∝ 𝑥−𝛼  است که در آن𝛼  توان واپاشی یا فراسنجه

2است که معمولا  2بندیمقیاس < 𝛼 < گیرد قرار می  3

ارتباط بین دو متغیر را  . این قانون(2002مهنتی و رائو )

که یک متغیر به صورت توان  دهد به طورینشان می

این نکته قابل توجه این است که کند. می تغییر ،متغیر دیگر

است.  مورد نظر مستقل از مقادیر اولیه دو متغیر ،رغییت

ارتباط بین اندازه  ، این مههوم هایترین مثالیکی از ساده

بع یا ارتباط بین ضلع مکعب ضلع یک مربع با مساحت مر

ت آن است. اگر ضلع مربعی را دوبرابر کنیم مثل حو مسا

 ایم.ضرب کرده 4ت آن مربع را در این است که مساح

 اندازه به که ضرایب یاد شدهاین است  اهمیت داردآنچه 

، DNAهای . در رایانشبستگی ندارد ها،مساحت اولیه

معمولا پژوهشگر نیاز به یک مدل پایه یا فرض صهر دارد. 

 DNAاین فرض صهر متکی بر ایجاد توالی تصادفی از 

های دامنه بلند ممکن است ایجاد وجود همبستگیاست. 

فرض صهر مبنی بر تصادفی بودن قرارگیری 

ها را با مشکل و عدم ارتباط بین آن DNAنوکلئوتیدها در

در  DNAستگی دامنه بلند روبرو کند. وجود همب

های بیوانهورماتیک گزارش شده است. مثلا در رایانش

-Pهستند، میزان  P-Valueکه متکی به  DNAهمردیهی

Value دهد و نمره همردیهی را تحت تاثیر قرار می

های ژنومی را نسبت تشخیص فاکتورهای بیانی در توالی

هی به دهد. با نگاهای تصادفی مستقل کاهش میبه توالی

های انجام شده در های متهاوت در پژوهشاهداف فرضیه

توان مشاهده کرد که استخراج می، DNA سطح

 در DNAروی توالی های دامنه بلندهمبستگی

                                                           
1 Power law 
2 Scaling parameter 

های زیادی مورد بررسی قرار گرفته است پژوهش

 ،2001، آیودیت و همکاران 1998آرنئودو و همکاران )

مهنتی و رائو  ،1997 لی ،1994چتزیدیمیتریو و همکاران 

. از (2016و سوتهیباتپونگ  1992، پنگ و همکاران 2002

های غیر اصلاح ها بیشتر درحوزهکه این پژوهش آنجایی

نژادی صورت گرفته است، در این پژوهش برای اولین 

های های موثر در تولید شیر گاو از نظر همبستگیبار، ژن

گیرد. لذا با استهاده از دامنه بلند مورد کنکاش قرار می

ها و گردد دریافتایی سعی میرشتهروش ساده بین

های دامنه بلند نژادی از استخراج همبستگیمهاهیم اصلاح 

DNA  حاصل گردد. همچنین کمکی که استخراج

تواند به تشخیص می DNAهای دامنه بلند همبستگی

علایم انتخاب تکاملی در سطح ژنوم داشته باشد، توضیح 

 داده خواهد شد. 

 

 ها مواد و روش

ژن در بافت غدد پستانی  6875گزارش شده است حدود 

لمی و ) شوند که در تولید شیر موثر هستندبیان میگاو 

های مورد پژوهش در این بررسی از ژن. (2009همکاران 

بر حسب حاشیه نویسی ژنومی  _هایی ژنی بندیگروه

 -( ایجاد کرده بودند2009هر ژن که لمی و همکاران )

انتخاب شدند. در این راستا از هر یک از شش گروه 

ژن انتخاب شد. توالی و  چهارموجود، به طور تصادفی 

ها از جمله طول ژن، شماره ژنهمچنین سایر اطلاعات 

ن بر روی ه آیابی، تعداد و طول هر اگزون و جایگادست

 دریافت و با فرمت NCBIکروموزوم از بانک ژنی

FASTA حجم زیاد دلیل (. به2)جدول ذخیره شدند 

افزاری  از نرم، آن به مربوط هایاگزون و هاژن اطلاعات

 سازیآماده ، برای3شده بود طراحی C# که قبلا با زبان

استهاده شد. در این نرم افزار با  شده استخراج اطلاعات

های به خواسته پژوهش، شماره دسترسی ژنتوجه 

با نویسنده  نرم افزاردر صورت نیاز، برای دستیابی به  ، پژوهشگران 3

 .مکاتبه کنندمسوول این مقاله 
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 مورد بررسی به عنوانی ورودی به کار رفت و خروجی

های دامنه مناسب بدست آمد. برای محاسبه همبستگی

لید شیر از الگوریتم یا های موثر روی توژن DNAبلند 

استهاده شد. به طور کلی این الگوریتم  CorGen نرم افزار

کند، را محاسبه می DNAیک رشته  GCابتدا میزان 

آورد و در را بدست می GCهمبستگی دامنه بلند روی 

را روی  –که در بالا ذکر شد  –نهایت تابع قانون توان 

دهد. برازش می GCنتایج همبستگی دامنه بلند حاصل از 

این الگوریتم یک روش ساده پویا است و بر اساس 

مضاعف شدن تک نوکلوتیدی و فرایندهای جهشی در 

استوار است )هم مضاعف شدگی و هم  DNAطول رشته 

فرآیندهای جهشی، از فرآیندهای شناخته شده تکامل 

ملکولی هستند(. الگوریتم یاد شده که متکی به مدل جهش 

مضاعف است، تمام مزایای ذیل را در بر دارد: نتایج  –

را حاصل  DNAدقیق برای تابع همبستگی روی توالی 

امکان بررسی هر ترکیبی از توان کند، مدل یاد شده می

را  DNAو هر طولی از  GC، محتوای مطلوب 1کاهشی

همبستگی محاسبه شده انقدر بزرگ  2دهد، بسامدارایه می

های قوی ژنومی همآوردی است که بتواند با همبستگی

توان با هر مقداری که کاربر تعیین کند و به راحتی می

توان با هر کند، آن را کاهش داد و این الگورتیم را میمی

  اجرا کرد. O (N)ای با زمان اجرای رایانه

 نتایج و بحث

ین پژوهش مورد کنکاش قرار بیست و چهار ژن در ا

های این گرفت و اطلاعات حاصل از استخراج ویژگی

 ها اختلافات( نشان داد که بین طول ژن2ها )جدول ژن

زیادی وجود دارد به طوری که بیشترین طول ژنی، به 

بود و  MRPL3و  CDYLهای ترتیب مربوط به ژن

 APRTو  YWHAHهای کمترین طول ژنی مربوط به ژن

آمده است. این  2بود. سایر مشخصات در جدول 

های مورد بررسی را نشان مشخصات، ناهمگنی زیاد داده

ماهیتی ناهمگن  DNAهای متکی به دهد. در کل دادهمی

ها های بررسی این نوع دادهدارند و این یکی از پیچیدگی

در  "گروه"رود. گروه بندی  که به اسم به شمار می

گروه  ششمده است  نشان دهنده آ 2ستون اول جدول 

ها به طور تصادفی چهار ژن ژنی است که از این گروه

 استخراج شده است.

Table 2- Results and characteristics of the genes studied in this study 
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0.50 0.00662 0.540 2704 9 13 45027 EZR NP_776642.1 NM_174217 Milk protein 

0.38 0.00353 0.275 1611 17 
 

9 7472 FGG NP_776336.1 NM_173911 Milk protein 
 

0.49 0.00683 0.311 2166 5 

 

9 5254 KRT6A NP_001076979.1 NM_001083510 Milk protein 

 

0.36 0.00428 0.453 1328 11 

 

5 28842 RAB1A NP_001028800.1 NM_001033628 Milk protein 

 

0.44 0.00591 0.643 1932 5 
 

13 22981 EIF3L NP_001030373.1 NM_001035296 Virgin 

0.44 0.00563 0.622 3346 13 

 

8 18982 TBC1D20 NP_001033118.1 NM_001038029 

 

Virgin 

0.51 0.00690 0.291 2137 18 
 

5 7336 ZNF419 NP_001095402.1 NM_001101932 
 

Virgin 

0.56 0.00697 0.315 1061 3 

 

3 6219 S100A16 NP_001068686.1 NM_001075218 Virgin 

0.39 0.01080 0.622 1356 1 

 

10 57201 MRPL3 NP_001073786.1 NM_001080317 Pregnancy 

 

                                                           
1 Decay exponent 2 Amplitude 
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.58 0.01204 0.518 1032 18 4 3580 TPPP3 NP_001029946.1 NM_001034774 Pregnancy 

 

0.42 0.00614 0.431 1583 9 
 

12 20137 PHF10 NP_001033141.1 NM_001038052 Pregnancy 
 

0.50 0.00974 0.368 991 15 
 

4 4245 MRPL16 NP_001029813.1 NM_001034641 Pregnancy 
 

0.48 0.00324 0.174 1538 23 

 

7 4374 RRP36 NP_001098949.1 NM_001105479 lactation 

 

0.47 0.00485 0.146 2413 10 

 

9 12595 FAM161B NP_001019662.2 NM_001024491 lactation 
 

0.51 0.00612 0.252 3068 8 
 

1 3068 SLC25A37 NP_001096025.1 NM_001102555 lactation 
 

0.48 0.01150 0.631 3298 23 
 

7 97274 CDYL NP_001095693.1 NM_001102223 lactation 

 

0.45 0.00565 0.146 3474 X 

 

 

5 4824 ARMCX3 NP_001179382.1 NM_001192453.2 Involution 
 

 

 

Table 2- Results and characteristics of the genes studied in this study (Continued) 

0.47 0.01239 0.605 1329 22 

 

9 35176 SEC13 NP_001069033.1 NM_001075565 

 

Involution 

 

0.63 0.00627 0.221 1256 5 

 

7 3358 TPI1 NP_001013607.1 NM_001013589 

 

Involution 

 

0.59 0.00617 0.511 1852 19 

 

6 4016 ARHGDIA-15 NP_788823.1 NM_001035401 Involution 

 

0.46 0.00875 0.697 1054 2 2 4219 LOC515042 NP_001098840.2 NM_001105370 Mastitis 

0.60 0.00689 0.148 978 18 

 

5 2777 APRT NP_001020505.1 NM_001025334 

 

Mastitis 

0.60 0.00732 0.451 1389 19 

 

19 3834 KRT19 NP_001015600.1 NM_001015600 

 

Mastitis 

0.51 0.01972 0.569 1445 17 

 

1 1445 YWHAH NP_776917.2 NM_174492 Mastitis 

 باشد، محاسبه قابل بلند دامنه همبستگی اینکه جهت به

( نوکلئوتید 100) باشد بلند کافی اندازه به آن طول بایستی

 بودند بلند کافی قدر به هاژن اندازه پژوهش، این در که

های های آماری در توالی(. بررسی نوسان2)جدول 

DNA تواند اطلاعات ارزشمندی درباره سازماندهی می

پراکنش  7تا  1 اشکالها را ایجاد کند. و عملکرد ژنوم

های دامنه بلند )نمودار بالا( و همبستگی GCمحتوای 

 نشان )نمودار پایین( محاسبه شده را برای هر ژن

های دامنه بلند )نمودار پایین( هر دهد. در همبستگیمی

نگاره، تابع توان به رنگ سبز روی همبستگی دامنه بلند 

 CorGen محاسبه شده، نشان داده شده است. نرم افزار

مبستگی توالی دامنه بلند استهاده برای محاسبه ه GCاز 

در کنکاش یک ژن بسیار مهم است.  GCکند. محتوی می

شیمیایی که  –علاوه نوع خواص فیزیکی  GCمحتوی 

کند، یک ویژگی مهم در مدلسازی اعمال می DNAروی 

چتزی دیمیتریو و رود )به شمار می DNAروی توالی 

این  (. بر اساس نتایج بدست آمده در1994همکاران 

های مورد بررسی روند تقریبا تصادفی را پژوهش، ژن
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توان نشان دادند. به طوری که نمی GCاز نظر محتوای 

پیروی  GCدو ژن را یافت که تقریبا از یک روند محتوی 

 Mitochondrialبه عنوان مثال، دو ژن  کنند.

ribosomal protein L3(MRPL3) و Armadillo 

repeat containing X-linked3(ARMCX3)  با افزایش

را از خود نشان  GCروند کاهشی در محتوی  DNAطول 

 و keratin 6A(KRT6A)های دادند در حالی که ژن

fibrinogen gamma chain(FGG)  با افزایش طول

DNA روند افزایشی در محتوی ،GC .به  را نشان دادند

در نواحی انتهایی ژن، از نظر  عبارتی دیگر، این دو ژن

البته، این تهاوت در میزان  تر هستند.غنی GCمحتوای 

به  همبستگی دامنه بلند محاسبه شده، بازتاب نیافته است.

میزان و شکل همبستگی دامنه  ها،طوری که در این ژن

 باشد.بلند محاسبه شده، مشابه می

 
Figure 1- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the Ezrin (EZR) gene and the below 

diagram of the amplitude correlation between 

nucleotides of the genes 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 
 

Figure 2- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the Fibrinogen gamma chain (FGG) 

gene and the below diagram of the amplitude 

correlation between nucleotides of the gene 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 

 
Figure 3- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the Keratin 6A (KRT6A) gene and the 

below diagram of the amplitude correlation 

between nucleotides of the genes 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 
 

 
Figure 4- The above diagram, the distribution of the GC 

content of the RAB1A member of the RAS oncogene 

family (RABIA) gene, and the below diagram of the 

amplitude correlation between nucleotides of the gene 
In the double logarithmic transformation, the correlation 

of the power function is indicated by its straight line (the 

green line in the below diagram). 
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Figure 5- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the eukaryotic translation initiation 

factor 3 subunit L (EIF3L) gene, and the below 

diagram of the amplitude correlation between 

nucleotides of the genes 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 

 
 

Figure 6- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the Mitochondrial ribosomal protein 

L3 (MRPL3) gene and the below diagram of the 

amplitude correlation between the nucleotides of 

the genes 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 

 
Figure 7- The above diagram, the distribution of the 

GC content of the Armadillo repeat containing X-

linked 3(ARMCX3) gene and the below diagram of 

the amplitude correlation between nucleotides of 

the genes 
 In the double logarithmic transformation, the 

correlation of the power function is indicated by its 

straight line (the green line in the below diagram). 

 
Figure 8- Decay power distribution in different 

genes studied in this study 

 

 

های خطی را فقط همبستگی 𝐶(𝑙)نکته مهم این است که 

های غیر خطی، گیرد. برای محاسبه همبستگیاندازه می

ها، که یعنی ضرب ، نیاز است که عباراتی با درجات بالاتر

𝑥𝑖های بالاتر در آن توان
𝑥𝑖+𝑙و   

شوند، را لحاظ ظاهر می   

، تابع خود 𝐶(𝑙)کنیم. از همین روی در مواردی به 

شود. با این وجود از همبستگی درجه دوم نیز اطلاق می

اساسا  DNAها در دیرباز مشخص شده که همبستگی

ابزار خوبی برای تحلیل  𝐶(𝑙)خطی هستند و بنابراین 

د . وجو(2002برنائولا و همکاران است ) DNAتوالی 

تواند اساس می DNAهای بلند دامنه در همبستگی

را با چالش روبرو  DNAبسیاری از محاسبات متکی به 

 DNAهای دامنه بلند سازد. ثابت شده است که همبستگی

اثر بگذارد  DNAتواند روی نمره حاصل از همترازی می

. در چند دهه اخیر چندین روش (2007مسر و همکاران )

0.000

1.000

0 10 20 30



 1400سال /2شماره  31هاي علوم دامی/ جلد شریه پژوهشن                                                                 و ...                            فشارا ،آباده     36

 

ها پیشنهاد شده است، ها و پروتئینبندی ژنبرای خوشه

اند که ها بنا شدهها بر اساس همترازی ژناغلب این روش

آیند و های امتیازدهی بدست میبا استهاده از سامانه

اند ها ساخته شدهها بوسیله این روشتعدادی از فیلوژنی

لارکین  و 2002کاتو و همکاران  ،2006ادگار و باتزوگلو )

در این راستا همترازی چندگانه نقشی . (2007و همکاران 

کند و به صورت ها بازی میاساسی در مقایسه توالی

و پروتئین  DNAهای بندی توالیمعمول برای خوشه

. اما همترازی چندگانه (2013وارنو )شود استهاده می

 های باپیچیدگی محاسباتی و حافظه بالایی را برای توالی

، ادگار 1986بلایسدل و همکاران )کند طول بزرگ طلب می

. اخیرا برای (2009و کمنا و نوتردام  2006و باتزوگلو 

 DNAاولین بار یک روش فیلوژنی آزاد از همترازی توالی 

ارایه شده است. این روش بطور وسیعی اینک در آنالیز 

 رودژنومی به عنوان یک روش همترازی آزاد به کار می

سیمز و  ،2010و همکاران  جان ،2012کامین و ورزوتو )

. با توجه به اینکه در اغلب (2013و وینگا  2009همکاران 

های فیلوژنی آزاد از همترازی، اطلاعات ساختاری روش

، شوددر نظر گرفته نمی  DNA هایو عملکردی توالی

های مختلف و جدیدی برای ساخت فیلوژنی روش

 1هاپیشنهاد گردیده است مثل آنالیز بر اساس مولهه

، روش تجزیه مقادیر (2002ادواردز و همکاران )

استوارت و  و 2002aاستوارت و همکاران )2منهرد

و روش مدل  3، روش دستوری دینامیک(2002bهمکاران 

یو )5و روشهای فراکتال  (2005یو و همکاران ) 4مارکف 

. بنابراین، با توجه (2005یو و همکاران  ، 2003و همکاران 

ماده خامی است که  DNAبه آنچه که آورده شد، توالی 

ایی را تواند نتایج ویژهبا توجه به مهروضات مختلف، می

 DNAبرای پژوهشگر حاصل کند. معمولا هر وقت توالی 

یا هر توالی زیستی دیگر مورد پژوهش قرار گیرد، 

 DNAلی بایستی یک توالی تصادفی اما هم اندازه با توا

مورد نظر تولید کرد. برای هر ژن مورد بررسی در این 

                                                           
1 Principal component analysis 
2 Singular value decomposition 
3 Method dynamical language 

پژوهش، مقدار آلها )تابع توان( و مدل برازش داده شده 

بدست آمد.  –و مقدار آلها هست  DNAکه تابع طول   -

توزیع توان واپاشی حاصل از برازش تابع قانون  ، 8شکل 

های دامنه بلند محاسبه شده روی توان روی همبستگی

دهد. از لحاظ قانون توان واپاشی و ها را نشان میژن

نشان  8میزان مشابهت مقادیر این معیار یا قانون، شکل 

توان در یک گروه)ماژول( ها را  میدهد بعضی از ژنمی

که  –عبارتی دیگر، حالت هندسه فراکتال قرار داد. به 

 را –شود خاصیت تابع قانون توان به نحوی محسوب می

ها دید. دامنه پایین بسامد توان برای بعضی از ژنمی

تواند در طول دهد که این خاصیت میحاصله نشان می

(. نقش 2ها اتهاق بیهتد )جدول ژن DNAکوتاهی از 

 ند ژنی در شکل گیریهای دامنه بلاحتمالی همبستگی

 شود. ماهیتهای ژنی در اینجا کمی آشکار میماژول

های ماژول وجود از ها، حاکیطبیعت زیستی در سازواره

. است هازیست سامانه مختلف زیستی در سطوح مختلف

 هایماژول اهمیت بالاتر بر تاکید تام هاسامانه علم زیست

 ، هاان بیماریها در ایجاد و درمژن نسبت نقش تکین ژنی

دارد. خصوصیات یک ماژول ممکن  ها و غیرهفنوتیپ

است شامل تعداد زیادی از اتصالات نسبت به تعاملات 

ها واجد شرایط ساخت ها، ماژولباشد. با این ویژگی

شوند، بنابراین، ها میهایی از یک زیست سامانهبلوک

ایی و پویایی یک زیست ممکن است بتوان ساختار سامانه

ها به صورت جداگانه انجام سامانه را با پژوهش ماژول

داد و سپس کنکاش کل یک زیست سامانه پیچیده را از 

مورد بررسی قرار داد. تجزیه و  هاطریق تعاملات ماژول

های ژنی ممکن است در ایجاد ها در سطح ماژولتحلیل

دیدگاهی نو به رفتارهای زیستی  با تجزیه و تحلیل 

های ژنی یا  خلاصه کردن یک یایی ماژولهای پوویژگی

 ها  کمک شایانی بنماید.زیست سامانه به ماژول

های احتمال است توزیع توان یک حالت خاصی از توزیع

ها را نشان داد. گرچه توان آنو به چندین روش می

4 Markov model method 
5 Fractal method 
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های دامنه بلند ها از نظر همبستگیمقایسه بین ژن

م آن به تهاوت که یک علت مه –محاسبه شده سخت است 

اما در کل  –گرددها برمیژن و طول ژن GCمیزان 

های مورد بررسی در این پژوهش، دامنه توان بین ژنمی

های از همبستگی دامنه بلند وجود دارد. اگرچه در پژوهش

محاسبه قه ندارد اما اخیرا اصلاح نژادی ساب

بحث برانگیز  DNAهای دامنه بلند روی توالی همبستگی

ست. احتمالا برای اولین بار ساختار همبستگی در شده ا

( از 1997توسط لی و همکاران) DNAهای اولیه توالی

 16ی مختلف مانند تقارن توابع همبستگی هاجنبه

نوکلئوتیدی، برآورد دقیق معیارهای همبستگی، رابطه 

، DNAهای و طیف لورنتسی، ناهمگونی در توالی f/1بین 

اوت ساختار همبستگی راهبردهای مدل سازی مته

، تهاوت ساختار همبستگی بین مناطق کد DNAهای توالی

(. 1997لی بررسی گردید ) DNAکننده و غیر کد کننده 

ها نشان دادند که اگر چه بعضی از نتایج بحث برانگیز آن

است، اما کار بر روی این موضوع نقطه شروع خوبی 

. در پژوهش (1997لی )های آینده است برای پژوهش

دیگری روشی برای کنکاش خواص تصادفی توالی 

های ، که امکان در نظرگرفتن همبستگیDNAنوکلئوتیدی 

داد، توسعه یافت. در پژوهش یاد دامنه کوتاه را اجازه می

 1:1با نگاشت  DNAشده، خواص تصادفی نوکلئوتیدی 

پیشنهاد گردید.  DNA1روی گام، مههوم گام  این توالی

های دامنه بلند امکان سنجش کمی همبستگی این روش

جدیدی  2DNAقانون توان که خاصیت ناوردای مقیاس 

گذاشت، فراهم گردید. با استهاده از روش را به نمایش می

های در یاد شده، نوع همبستگی دامنه بلندی در ژن

ای تنظیمی های غیر ترجمهبردارنده اینترون و توالی

DNA های نه همبستگی در توالیاستخراج شد اما اینگو

هایی که در بردارنده تعداد کمی و ژن DNAمکمل 

. (1992پنگ و همکاران )اینترون بودند، استخراج نشدند 

های مختلف نشان داده شده است که ترکیبی از مقیاس

                                                           
1 DNA Walk 
2 Scale-Invariant Property of DNA 

DNA  1برای مولهه طیهی/f  مشاهده شده درDNA  دخیل

در  هستند. یک راه برای بررسی همبستگی دامنه بلند

DNA های با استهاده از پیچیدگی توالیDNA ،  مدله

کردن فرایندهای بازآرایی و مضاعف سازی ملکول 

DNA  است. نشان داده شده است که یک فرایند

، نقش مهمی در مشاهده DNAسازی مضاعف

لی و )دارد  DNAهای دامنه بلند روی پلمیر همبستگی

. همچنین، نشان داده شده است که وجود (1994همکاران 

های همردیف های دامنه بلند روی آماره نمرههمبستگی

. برای (2007مسر و همکاران )گذارد اثر می DNAسازی 

ارایه  3حدی مقدار حل این معضل، روشی بر اساس توزیع

شد تا نمره همردیهی تصحیح گردد. همچنین، خواص 

با استهاده از  DNAهای های دامنه بلند توالیهمبستگی

تجزیه واریانس توزیع چگال تکین یا گروهی از 

مهنتی و رائو )نوکلئوتیدها مورد بررسی قرار گرفته است 

 یا و نوکلئوتیدی محتویات در تقارن و عدم (2002

 هایهمبستگی منشاء اصلی عنوان به 4دارطرح ساختار

های یافته .است گرفته قرار بررسی مورد نیز مدت طولانی

های یافت های دامنه بلند و فراکتالعلمی روی همبستگی

های زنده های دربردارنده اینترون سازوارهشده روی ژن

به صورت کمی و کیهی مورد بررسی قرار گرفته است. 

ها با تغییرات ترکیب نشان داده شده است که این یافته

وردایی تشابه و هم DNAها در نواحی مختلف باز

. (1994چتزی دیمیتریو و همکاران )چیزی دارند نا

های قانون توان ها حاکی از آن است که همبستگیپژوهش

حول  DNAمقیاس کوچک، مسئول اصلی پیچش 

 هاهیستونی و تشکیل ساختار نوکلئوزومهای پروتئین

(. در این راستا نشان داده 2001آیودیت و همکاران ست)ا

های با مرتبه بالاتر و شده است که شکل گرفتن ساختار

های ها، نشان دهنده وجود همبستگیدینامک کروماتین

آیودیت و همکاران )دامنه بلند در این ساختارهاست 

. اخیرا در پژوهشی به نقش با اهمیت (2001

3 Extreme Value Distribution 
4 Patchy Structure 
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 DNAهای دامنه بلند در مکانیک حلقه هایهمبستگی

تواند در تنظیم بیان ژن نیز توجهی خاصی شده که می

. در یک (2016سوتهیباتپونگ و همکاران )استهاده شود 

های نواحی کد دهنده و پژوهش که خواص فرکتال توالی

انسان را با استهاده از تبدیلات ویولت  DNAغیرکد دهنده 

های دامنه بلند بررسی کرد نشان داده شد که همبستگی

 –غیر کد کننده اینترون  با محتوای گوانین  در نواحی

یابد در صورتیکه این چنین سیتوزین افزایش می

سیتوزین  –ایی از محتوای گوانین همبستگی درهیچ درجه

(. در ادامه 2016سوتهیباتپونگ و همکاران بدست نیامد )

های دامنه بلند مشاهده نشان داده شد که وجود همبستگی

درج  –به سازوکارهای حذف  شده احتمالا ارتباطی

های دامنه بلند قانون توان در نوکلئوتید ندارد. همبستگی

پنگ و همکاران )های گوناگونی کشف شده است سامانه

های دامنه بلند، . از نظر فیزیکی؛ وجود همبستگی(1995

یک واقعیت فیزیکی هستند که به نوبه خود به صورت 

شوند. شناخته میبندی و هندسه فراکتال طبیعت گروه

دامنه بلند قانون توان در یک سامانه،  وجود هبستگی

تواند درک بهتری از طبیعت آن سامانه را آشکار کند می

ها استخراج چرا که به محض اینکه این نوع همبستگی

بررسی  1سامانه را با توان بحرانی توانیم آنشوند، ما می

ها وع هبستگی. بررسی این ن(1995پنگ و همکاران )کنیم 

هایی که ظاهرا نامربوط هستند، امکان برای سامانه

دهد های مختلف را نشان میهای سامانهاستخراج شباهت

یا ماژول  که به نوبه خود امکان اتحادسازهایی

هایی که در غیر اینصورت نادیده خواهد ماند  را سازی

های آشکار خواهد کرد. در پژوهشی که روابط درختچه

های مختلف را با استهاده از های گونهین ژنحیات ب

های دامنه بلند تحلیل کردند، نشان داده الگوهای همبستگی

 هایی که ارتباط تکاملی مشابه دارند وشد ژن

های با هم در ارتباط هستند از نظر الگوهای همبستگی 

نیز شبیه هم هستند. بنابراین، استخراج  DNAدامنه بلند 

های تواند درتحلیلهای دامنه بلند، میالگوهای همبستگی

                                                           
1 Critical Exponent 

های حیات استهاده شود زایی و درختچهتکاملی و گونه

ژنتیکی، -. دریک پژوهش فیزیک(2008ناگار و سوخی )

با انتقال  DNAهای دامنه بلند در که ارتباط بین همبستگی

با استهاده از  DNAهای جانشینی الکتریکی در توالی بار

. نشان داده شد گردیدبررسی  2رهیافت ماتریس انتقالی

های دامنه بلند را همبستگی DNAهای جانشینی که توالی

دهند و قدرت انتقال الکترون بهتری نسبت به نشان می

. از (2007گائو )بسته را دارند مهای تصادفی ناهتوالی

استخراج  توان چنین نتیجه گرفت کههای بالا میپژوهش

های تواند به سوال، میDNAهای دامنه بلند همبستگی

های مورد بررسی در زیستی زیادی پاسخ بدهد. برای ژن

توان بنا کرد این پژوهش، یک استدلال اصلاح نژادی را می

های دامنه بلند و آن اینکه با توجه به پراکنش همبستگی

ین میزان ایی از توالی ژن که بیشتربرای هر ژن، آن نقطه

بالایی از تعادل  دهد، احتمالا درجههمبستگی را نشان می

. این مورد دهدرا نشان می DNAبازهای عدم لینکاژ بین 

های دیگر بررسی شود. از این نیاز است که در پژوهش

ورودی بسیاری  DNAهای دامنه بلند نظر که همبستگی

های تبدیلات فوریه است، نقش احتمالی از الگوریتم

های ژنی تبدیلات فوریه گسسته نیز باید در متن داده

نشان داد که امکان نتایج دی بررسی شود. ااصلاح نژ

وجود دارد که  DNAهای ژنی در سطح استخراج ماژو

د به کار اتواند در اصلاح نژها میهای ژنی بعداین ماژول

های گرفته شود. با توجه به گستره کاربرد همبستگی

توان در و سادگی انجام آن، می DNAبلند دامنه 

نژادی نیز از نتایج این  های تکاملی اصلاحتحلیل

های ابداع محاسبات استهاده کرد. نگاهی روی آزمون

های خاص )عمدتا تکاملی( روی بررسی فرضشده برای 

DNA های مختلف زیادی در این دهد که روشنشان می

مروزه پای خود اها زمینه توسعه یافته است. این پژوهش

را در محاسبات اصلاح نژادی نیز باز کرده است. در یکی 

 پروتئینی کننده کد ژن 300تعداد   هااز آخرین بررسی

 Meishan در اهلی سازی خوک  مثبت انتخاب مورد

2 Transfer Matrix Approach 
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(. در پژوهش جدید 2018)ژائو و همکاران،  قرارگرفتند

 و FST هایروش از استهاده دیگری، با

 پلوتیپ گسترش بسط داده شدههاهموزیگوسیتی

(1Rsb-EHH) ،7) قد/  رشد های مرتبط باژنDOCK ،

PLCB4 ،HS2ST1، FBP2 و TG،) گوشت و لاشه کیهیت 

(TG ،COL14A1 ،FBXO5 ،NR3C1 ، SNX7، 

ARHGAP26 و DPYD) ،پستانک تعداد 

(LOC100153159 و LRRC1)، رنگدانه (MME) و 

. ها بررسی شدندخوکدر  (SOX5) گوش شناسیریخت

 تنوع با مرتبط هایجهش بررسی برای مبنایی نتایج این

چنین استنتاج شد  و قرارگرفتند شده مشاهده هایفنوتیپ

 نشانگرها این از استهاده از برخی، ژنومی پویش که تحلیل

)ادی و .نمایدمی تسهیل ژنتیکی ارزیابی هایبرنامه در را

 استخراج که رسدمی نظر (. به2017همکاران 

 هایپژوهش در تواندمی DNAبلند  دامنه هایهمبستگی

 میان این در که نیست شکی. شود گرفته کار به نیز تکاملی

 مثل DNA توالی هایکننده سازی شبیه از استهاده

INDELible  باشد. کارگشا تواند(می 2009)فلچر و یانگ 

 

 نتیجه گیری

های دامنه بلند بر همبستگیدر این پژوهش، با استخراج 

های کاندیدای موثر بر تولید شیر در روی فهرستی از ژن

های مختلف درجه خاصی از گاو، نشان داده شد که ژن

ها . این همبستگیدهندبلند را نشان میهمبستگی دامنه

شدن با هم و همردیف سازی  تواند، روی قدرت ماژولمی

داده شد که از نظر  ها اثر بگذارد. از طرفی، نشانژن

های مورد نظر، درجه بالایی از پیچیدگی آماری، ژن

پیچیدگی دارند. نتایج نشان داد که استخراج 

است.  GCهای دامنه بلند متکی به محتوی همبستگی

بنابراین، رابطه کل نوکلئوتیدها با هم در نظر گرفته نشده 

ی ها از نظر میزان همبستگاست. از طرفی ارتباط بین ژن

شود این دامنه بلند نیز بررسی نشد. لذا پیشنهاد می

 های دامنه بلند بینها از نظر همبستگیارتباط بین ژن

نیز بررسی شود. میزان بسامد حاصل از  2ژنی

ها متهاوت اما نزدیک به های دامنه بلند در ژنهمبستگی

شود این نواحی از نظر وجود عدم هم بود. پیشنهاد می

مورد کنکاش بیشتری قرار گیرند.  پیوستگی تعادل

پژوهش یاد شده اولین پژوهش در زمینه استهاده از 

های دامنه بلند در حوزه ژنوم حیوانات اهلی همبستگی

های اصلاح نژادی، ابتدا شود در پژوهشبود. توصیه می

ژن یا ژنوم مورد نظر با توجه به هزینه بر نبودن روش 

دهنده بودن این آگهیمورد بررسی در این مقاله و پیش 

های ژنومی  مورد روش از لحاظ آشکار کردن فرسته

استهاده قرار بگیرد و بودن یا نبود ماهیت فراکتال در 

روال ارزیابی معمول اصلاح ها بررسی شود. سپس آن

روی ژنوم مورد نظر انجام پذیرد تا  SNPنژادی متکی به 

 ها بدست اید. میزان همپوشانی آن

 

 سپاسگزاریتشکر و 

هوشنگ دهقانزاده که در بالا بردن دقت  دکتر از آقای

های مورد بررسی، کمک شایانی های ژناستخراج ویژگی
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Introduction: For mathematically oriented investigators, DNA is a string. A DNA sequence is 

considered as a string of symbols and correlation of its structure can almost completely be 

characterized by base-base correlation functions at any range, short, long and/or their corresponding 

power spectra. Long-range correlations between bases in the DNA sequence are a statistical feature 

found in the genome of many eukaryotes. The existence of long-range DNA correlations indicates 

the existence of DNA rearrangement or duplication processes.  The phenomena is not directly 

applicable to breeding and is mostly used in evolutionary studies. Our basic assumption in this study 

was that by extracting long-range DNA correlations between all the different nucleotides within a 

gene, it is possible to achieve a degree of correlation between them in the first place and possibly 

better run SNP-based research. Due to various issues, not all investigations of a complete 

characterization of long-scale correlation structure of DNA sequences were motivated by biology 

arena. Rather, many such investigations were motivated by the issues of mathematical modeling, 

cryptography language code detections, dynamical systems, stochastic processes, and noise 

detections. Perhaps due to this reason, long-scale correlation structure has not yet become part of the 

toolbox in the “mainstream” DNA sequence analysis in human genetics and breeding settings. 

Prediction of DNA correlations from a sequence with finite length could be done with frequency-

count estimator, indirect and direct Bayesian estimator. In this study, we followed CorGen theory.  

Material and methods: In this study, 24 dairy cow milk yield affecting genes were investigated. The 

number, length and length of each exon as well as its position on the chromosome were obtained from 

the NCBI gene bank and the sequences were saved in FASTA format. According to the research 

request, the accession numbers of the studied genes were plugged in a previously designed program 

(by #C language) and the appropriate output was obtained. CorGen software was used to calculate 

the long-range DNA correlations of the genes involved in milk production. The objectives of this 

study were:1) there has been discordant on the result of correlation structure in DNA sequences. Due 

to this matter of what the actual result is, some researches still believe that DNA sequences do not 
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exhibit any feature long-range DNA correlation which cannot be explained by the basic known 

stochastic processes such as random sequence or Markov chain. Resolving this disagreement can be 

straightforward once everybody agrees to use the same measure of correlation, estimator, and apply 

this estimator of the correlation to the same sequence, 2) to highlight more biologically-motivated 

study of correlation structure of long range DNA sequences especially in animal breeding setting. 

Results and discussion: The results showed that there is a significant level of long-term correlation 

in DNA sequence of several genes such as EZR, FGG, KRT6A, RAB1A, EIF3L, TBC1D20, ZNF419, 

S100A16, MRPL3, TPPP3, PHF10. The reduction power of the fitting function of the power function 

was based on the long-range correlations obtained from genes of different lengths, in the range of 

0.146 and 0.643. Hence it can be concluded that reducing the range of long-range correlations by 

increasing the interval between DNA sequence intervals does not follow a random process. 

Accordingly, the fractal geometry of nature was observed in these genes. In this study, we attempted 

to address long-DNA correlation in dairy cattle genes. Although this research does not accomplish 

this task, the intention was to at least put forward the issue. Most of the current studies of correlation 

(especially the long range one) in DNA sequences are based-base base statistical correlations. This 

base-base correlation won't be a powerful tool to reveal the correlation on a global scale or between 

larger blocks in DNA-sequences. The genes studied have been shown to have high complexity and 

mode of invariant on their DNA. This type of analysis can be generalized to the work of breeding 

setting. A more complete characterization of long-range correlation between base pairs at both short 

and long distances became possible only as long DNA sequences became more commonly available. 

Nowadays, due to significant growth of DNA generating technologies, almost the whole genome of 

an organism can cost- and time-effectively be sequenced. Therefore, a raw data shall be available to 

researchers interested in checking new DNA correlation hypotheses in handy DNA sequences. The 

claim of DNA base-base statistical correlation at long distances in DNA sequences is sought to be 

still a few steps away from finding a simple organization principle of the genome.  
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