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در کشاورهای  ه واحدهای پرورش گااو شایری   های زیادی را سالانه بورم پستان هزینهبیماری  :هدف و سابقه

بالا شایع بوده که هماراه  شیر در گاوهای با تولید  ،ورم پستان ناشی از باکتری اشرشیاکولیکند. وارد میمختلف 

شدت و تأثیر ورم پستان ناشی از باکتری اشرشیاکولی در بین گاوهای های بدنی در شیر است. با تعداد کم سلول

حالات شادید ورم پساتان    نین در بین مراحل مختلف شیرواری یک گله متفااوت اسات.   درون یک گله و همچ

تواند منجر به مرگ گاو شایری دارای  ناشی از باکتری اشرشیاکولی با کاهش میزان تولید شیر همراه است که می

رم پساتان  از آنجایی که باکتری اشرشیاکولی مهمترین نقش را در ایجااد و گساترش بیمااری و   بیماری نیز شود. 

 ازاین باکتری که در ایجاد ورم پساتان نقاش دارناد،     DNAهای قطعات دارد، در این تحقیق سعی شد که توالی

 با استفاده از نظریه اطلاعات مورد بررسی قرار گیرند.جهانی ژن استخراج و  بانک پایگاه
 

 گااو  در پستان ورم بیماری با مرتبط اشرشیاکولی باکتری DNA هایتوالی ابتدا، مطالعه این در :هاروش و مواد

. شادند  ذخیاره  FASTA فرمات  باا  هاا تاوالی  ایان  سپس و انتخاب( NCBI) ژنجهانی  بانک پایگاه از شیری

همچنین میزان آنتروپی، اطلاعات متقابل بین نوکلئوتیدها و راز شدند. تهمبا یکدیگر  DNAهای های قطعهتوالی

 . و مورد بررسی قرار گرفتافزار متلب محاسبه از نرمبا استفاده  DNAهای فاصله بین قطعه
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 اما تقریباً همتفاوت بوداین باکتری  DNAهای قطعات توالینتروپی آنشان داد که  پژوهش حاضر تایجن ها:یافته

نشان  لایبلر –مطلق فاصله کولبک  قدر (.H(x) > 1.900) آنتروپی برخوردار بودند یها از میزان زیادهمه آن

های یاد شده در شبکه DNAهای توالی شد که. بنابراین چنین استنباط نامشابه بودند، DNAهای توالیکه داد 

بینی تواند اثرات پیشمی هابیان آن خاموش کردن نظیر – هاورزی آنو لذا دست نقش دارندمتفاوت متابولیکی 

در قطعات مختلف موجود  ینوکلئوتیدهاکه  نتایج حاصل از اطلاعات متقابل نشان دادایی را ایجاد کند. نشده

DNA  ارتباط غیر یکسان بین قطعات مختلف ارتباط مختلفی هستند. این  میزاندارایDNA تواند نوعی از می

 نشان دهد.  DNAهای عدم تعادل پیوستگی را بین باز یدرجه

 

ناشی از ورم پستان بیماری مدیریت که برای  بیان کردتوان چنین گیری کلی مییک نتیجه در گیری کلی:نتیجه

که بیشترین آنتروپی را دارند به عنوان اهداف  DNAقطعات توان آن دسته از میباکتری اشرشیاکولی 

هر چه که بود  پژوهش آناین و کلیدی اساسی  یهفرض به دلیل اینکهآوری و دارویی در نظر گرفت. فنزیست

ایجاد ایجاد کند، شاید نقش بیشتری در  را ژنومی خاصموعه آنتروپی بیشتری در یک مج DNA قطعه یک قدر

 گاو شیری داشته باشد.  ورم پستان در

 

 ورم پستان، آنتروپی، کولبک لایبلر اطلاعات متقابل،: اشرشیاکولی، های کلیدیواژه
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 مقدمه

لاح و چالش اصلی برای پرورش دهندگان و متخصصان اص گاوها ترین بیماریورم پستان از شایع

باکتریاایی و   زایعوامال بیمااری  . این بیماری به وسیله طیف وسیعی از (28 و 3)نژاد گاو شیری است 

، استافیلوکوکوس 1هاسترپتوکوکوس اگالاکتیاز بعضی از این عوامل عبارتند  (.17) آیدقارچی بوجود می

، انتروکوکاوس  5هالاکتی، اساترپتوکوکوس دیساگ  4سیباکتریوم باو نهیکور ،3، مایکروپلاسما بوایز2ئوسار

 هاایی فارم و کاولی  9، استرپتوکوکوس آبرایز8سی، استرپتوکوکوس بوو7، انتروکوکوس فیسیوم6سفیسالی

 از کولیشایا بااکتری اشر (. 1باشاند ) می 12و انتروباکتر اروژنیز 11، کلبسیلا پنومونا 10ای کولییمثل اشرش

 در آب و بوده حیوان و انسان گوارش تگاهدس طبیعی فلور انتروباکتریاسه و جزء خانواده شاخص اعضای

 لیواشرشایاک  گوناه  ساه شاامل   گااوی  منشاأ  باا  زابیمااری  لیو. اشرشایاک شاود مای  یافات  خاا   و

تعاداد   باا  هاایی (. در گلاه 8)اسات   15ژنیاک نکروتوکسای  و 14ژنیاک ، وروتوکسای 13ژنیکانتروتوکسی

 درصاد  50تاا   45 بین یک سال در بالینی پستان ورمبیماری  شیوع میزان، شیر در کم 16بدنی هایسلول

 و لنگش ،یتولیدمثل هایکنار بیماری در بالینی تحت پستان ورم رسد که در ایران،به نظر می(. 23) است

 هاایی بیمااری  باارترین خساارت  ترین ومهم از یون و لوکوز نظیر دیگر شایع هایبرخی بیماری احتمالاً

باه  بیمااری  لاذا مادیریت ایان     .(25، 20، 19، 18 ،13) کناد مای  تهدید را شیری گاو هایگله که باشد

 آید. صورت مستقیم یا غیر مستقیم، معقول به نظر می

                                                           
1. Streptococcus agalactiae 

2. Staphylococcus aureus 

3. Mycoplasma bovis 

4. Corynebacterium bovis 

5. Streptococcus dysgalactiae 

6. Enterococcus faecalis  

7. Enterococcus faecium 

8. Streptococcus bovis 

9. Streptococcus uberis 

10. Escherichia coli 

11. Klebsiella pneumonia 

13.Varella Coelho 

14. Malinowski 

12 . Enterobacter aerogenes   

13  . Entero toxigenic E.coli 

14  . Vero toxigenic E.coli 

15  . Necro toxigenic E.coli 

16. Somatic cells 
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 ها و اطلاعات استمدلی ریاضی از شرایط و عوامل مؤثر در انتقال و پردازش داده 1ی اطلاعاتنظریه 

به  هاامانهی از تمایل سحاک 3واژه آنتروپی .(14) ارایه شد 2توسط شانونمیلادی  1948در سال  که

را گویند  6یا میزان پیشامدی ، میزان تصادفی بودن5آشفتگی ،4درهم ریختگی ،آنتروپی .نظمی استبی

نظریه اطلاعات به عنوان ابزاری  .رودکار می اطلاعات به 7یعنوان سنجه، بهطلاعاتی اکه در نظریه

 شانون آنتروپی (.26) ن استفاده شده استیئو پروتDNA های مهم برای جستجوی الگوهایی در توالی

 که دادند نشان( 1994) همکاران و هرزل(. 14) است DNA هایتوالی در اختلال و نظم برای معیاری

گیری ( مزایای استفاده از اندازه2010شروین ) .(11) است بیشینهبه  نزدیک DNA هایتوالی آنتروپی

های ریاضی جهت محاسبه بیان ژن را نمایان ساخت و فرمولتنوع ژنتیکی مبتنی بر آنتروپی در سطوح 

 الگوریتم( 2007) همکاران و حبیبی. (27) ه کردئارا را آنتروپی و استفاده از آن جهت بررسی تنوع ژنی

 که دادند نشان و نمودهارائه  آنتروپی هندسی هایپایه بر پروتئین دوم ساختمان تعیین برای جدیدی

با دردست بودن توالی  .(10) دارند بیشتری ساختاری نظم ،ترپایین وپیآنتر های دارایهقطع

این امکان وجود دارد که میزان اطلاعات ذخیره شده ی موثر بر ورم پستان کولاشرشیا  DNAهایقطعه

ها، رهیافت ها را با استفاده از نظریه اطلاعات بررسی و با تفسیر زیستی آنهای مختلف آندر بخش

افزایش مقاومت به این بیماری ایجاد کرد. این پژوهش بر این فرض استوار شد که جدیدی برای 

تواند به طور ، میاشرشیاکولی مرتبط با ورم پستان DNA هایقطعهتوالی ی میزان آنتروپی محاسبه

 بررسی میزان آنتروپی در ،پژوهش حاضرهدف . بنابراین کمک کندمدیریت این بیماری  بهغیرمستقیم 

و استخراج  پستان در گاو شیری به ورم وابستهباکتری اشرشیاکولی  DNA هایقطعهتوالی 

بود. در وقوع ورم پستان بر اساس نظریه اطلاعات  این باکتری  DNA هایقطعهتاثیرگذارترین توالی 

کولبک لی بر اساس معیار ورشیاکباکتری اش  DNA هایقطعهتوالی میزان شباهت و تفاوت  بدین منظور

گونه این .گرفتمورد بررسی قرار   DNA هایقطعهبین توالی  9و محاسبه اطلاعات متقابل 8یبلرلا –

                                                           
1. Information theory 

2. Shanon 

3. Entropy 

4. Clutter 

5 Disorderliness 

6 Shaffledness 

7 Messures 

8 Kulback – Leibler 

9 Mutual information 
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 نتروپی بالاتری برخوردار هستند، احتمالاًآاشرشیاکولی که از  DNAدسته از قطعات  آن که شدفرض 

کنکاش ای از طریق یکه تاکنون مطالعهئاز آنجاتری خواهند داشت. در وقوع ورم پستان نقش مهم

آن انجام  DNAنوکلئوتیدهای  و بررسی میزان آنتروپی در توالی لیوژنوم باکتری اشرشیاک اطلاعات

  ورم پستان گاو شیری ارزشمند باشد. تواند در مدیریتمی هانشده است، لذا انجام اینگونه پژوهش

 

 هامواد و روش

گاو در پستان  ورم بیماری با طاشرشیاکولی مرتب باکتری DNAهای توالی ابتدادر این مطالعه، 

 با هااین توالی انتخاب و سپس( http://www.ncbi.nlm.nih.govNCBI ,) 1ژن بانک پایگاه شیری از

 2. به دلیل در دسترس نبودن توالی مشابه از روش جستجوی کلمه کلیدیندشد ذخیره FASTA فرمت

 شاخصیا  یابیجمله شماره دست ها ازهمچنین اطلاعات این ژناستفاده شد.  NCBIدر پایگاه 

. نداز این پایگاه گرفته شد 4کدکننده توالی طول نی ویئتوالی پروت طول ،یتوالی ژنوم طول ،3ژن کانتیگ

(. به علت وجود 1)جدول استخراج شد DNAقطعه  20برای پروتئینی در این راستا توالی ژنومی و 

قطعه  20ناحیه کدکننده این  ای پروکاریوتیک، توالیهدر برخی از توالی 5ایغیرترجمهناحیه های توالی

DNA .اندازه بودند استخراج شدند تا هایی که همبه منظور تسهیل محاسبات، توالی نیز استخراج شد

 تر انجام شود. تراح 6همترازی یا همردیفی

بر  و تصادفی هم اندازه به طور کاملاً DNAتوالی یک ، استخراج شده DNAمتناسب با هر قطعه 

از نرم افزار  هبا استفاد DNAقطعه  20توالی سپس  .شداصل استقلال مکان هر نوکلوتید، ایجاد  اساس

MEGA محاسبات دیگر به صورت زیر انجام شد. .شدندز هم ترا  

 

   DNA هر قطعهنتروپی برای آمحاسبه الف( 

 

                                                           
1. Gene bank 

2. Key world search 

3. Conting Gene Index 

4. Coding Sequence 

5. Untranscribed region 

6. Alignment 
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جرم  تابعبه عنوان   و ،  است b = 2فرض شد که مقدار  در این محاسبه

گیری آن بیت مقدار آنتروپی است که واحد اندازهنیز  . در نظر گرفته شد DNA 1احتمال

، قابل محاسبه است   صورتبه ریاضیاز نظر باشد. می

 است شود که است و ثابت می 2به مفهوم محتوی اطلاعات  آن که در

(6). 

  )آنتروپی نسبی( یبلرلا–فاصله کولبک  (ب

 

 

 و عبارت از مقایسه آنتروپی بین دو توزیع برای یک متغیر تصادفی است  نگاهاز یک 

 معیار شود. بنابراین اینمحاسبه می DNAرا دارد که روی قطعه دیگر  تعریفی مانند  

 کند. می گیریها را اندازهرا دو به دو مقایسه و فاصله بین آن DNA هایهقطع

  DNAعات متقابل بین قطعات لااط (ج

 

 

 
فوق . در محاسبه شداستفاده  DNAهمتراز شده قطعات برای محاسبه اطلاعات متقابل، از ماتریس 

، شودشد. همانطورکه مشاهده می ورنیز منظهمتراز شده احتمالی در ماتریس  3شکاف امکان ایجاد

در واقع اختلاف بین آنتروپی مطلق و آنتروپی شرطی  DNAاطلاعات متقابل بین بازهای مختلف 

 انجام شد.  9 نسخه 4تمامی محاسبات با استفاده از نرم افزار متلباست. 

                                                           
1. Probability mass function 

2. Information content 

3. Gap 

4. Matlab 
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  (NCBI)استخراج شده از  هشپژوبه کار رفته در این  لیواشرشیاک DNA هایتوالیمربوط به  اطلاعات -1جدول 

Table 1. Information pertaining to Escherichia Coli DNA sequences used in this study(extracted from 

NCBI) 

طول توالی ژنومی 

 (نوکلئوتید)

توالی طول 

کدکننده 

 (نوکلئوتید)

طول توالی 

اسید )پروتئین 

 (آمینه

 شماره ژن کانتیگ شاخص

1404 1404 467 NZ_JTFD01000048.1|Gene 01 1 
933 933 310 NZ_JTFD01000048.1|Gene 02 2 

1047 1047 348 NZ_JTFD01000048.1|Gene 03 3 
2850 2850 949 NZ_JTFD01000048.1|Gene 04 4 
1146 1146 381 NZ_JTFD01000048.1|Gene 05 5 
1710 1710 569 NZ_JTFD01000048.1|Gene 06 6 
1152 1152 383 NZ_JTFD01000048.1|Gene 07 7 
1191 1191 396 NZ_JTFD01000049.1|Gene 01 8 
1656 1656 551 NZ_JTFD01000049.1|Gene 02 9 
1149 1149 382 NZ_JTFD01000049.1|Gene 03 10 
1914 1914 637 NZ_JTFD01000049.1|Gene 04 11 
1137 1137 378 NZ_JTFD01000049.1|Gene 05 12 
939 939 312 NZ_JTFD01000049.1|Gene 06 13 
1845 1845 614 NZ_JTFD01000050.1|Gene 01 14 
1101 1101 366 NZ_JTFD01000050.1|Gene 02 15 
1401 1401 466 NZ_JTFD01000050.1|Gene 03 16 
1374 1374 457 NZ_JTFD01000050.1|Gene 04 17 
1005 1005 344 NZ_JTFD01000050.1|Gene 05 18 
1152 1152 383 NZ_JTFD01000050.1|Gene 06 19 
1020 1020 339 NZ_JTFD01000047.1|Gene 01 20 

 

 و بحث  نتايج

درصد نوکلئوتیدهای  تعداد بازهای آلی و ،DNA هایقطعهآنتروپی محاسبه شده برای تمامی 

  نشان داده شده است.  2جدول  سیتوزین در –جفتی گوانین 
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 هابه کار رفته و میزان آنتروپی محاسبه شده آن DNA هایقطعهترکیب نوکلئوتیدی  -2جدول 

Table 2. Nucleotide composition of DNA Segments used in this study and their calculated entropies  
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ین
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) گ

G
) 
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~
C

 

ی
توا
مح

 

پی
رو
انت

 

1 NZ_JTFD01000048.1|Gene 01 1409 241 392 428 343 54.9 1.9695 

2 NZ_JTFD01000048.1|Gene 02 933 175 195 315 248 60.3 1.9619 

3 NZ_JTFD01000048.1|Gene 03 1047 226 231 284 306 56.4 1.9877 

4 NZ_JTFD01000048.1|Gene 04 2850 573 417 971 889 65.3 1.9480 

5 NZ_JTFD01000048.1|Gene 05 1146 275 243 334 294 54.8 1.9905 

6 NZ_JTFD01000048.1|Gene 06 1710 228 350 588 544 66.2 1.9112 

7 NZ_JTFD01000048.1|Gene 07 1152 197 206 367 382 65 1.9336 

8 NZ_JTFD01000049.1|Gene 01 1191 278 250 294 369 55.7 1.9847 

9 NZ_JTFD01000049.1|Gene 02 1656 454 289 461 452 55.1 1.9763 

10 NZ_JTFD01000049.1|Gene 03 1149 256 292 282 320 52.3 1.9540 

11 NZ_JTFD01000049.1|Gene 04 1914 463 420 494 537 53.9 1.9420 

12 NZ_JTFD01000049.1|Gene 05 1137 268 269 319 281 52.8 1.9630 

13 NZ_JTFD01000049.1|Gene 06 939 213 279 205 242 47.6 1.9892 

14 NZ_JTFD01000050.1|Gene 01 1845 465 453 437 490 50.2 1.9987 

15 NZ_JTFD01000050.1|Gene 02 1101 289 251 292 269 51 1.9984 

16 NZ_JTFD01000050.1|Gene 03 1401 355 320 358 368 51.8 1.9980 

17 NZ_JTFD01000050.1|Gene 04 1374 292 306 340 436 56.5 1.9814 

18 NZ_JTFD01000050.1|Gene 05 1005 241 226 260 278 53.5 1.9956 

19 NZ_JTFD01000050.1|Gene 06 1152 285 271 292 304 51.7 1.9988 

20 NZ_JTFD01000047.1|Gene 01 1020 235 290 258 237 48.5 1.9947 

 

نزدیک بود،  2تقریباً به بیشینه آنتروپی یعنی عدد  DNAهای جایی که آنتروپی تمام قطعهاز آن

تقریباً با  DNAهای عات به این نتیجه رسید که اطلاعات آنتروپی قطعهتوان از مفاهیم نظریه اطلامی

به هم نزدیک باشند زیرا در استخراج  DNAهای رفت که میزان آنتروپی قطعههم برابر است. انتظار می

، سعی شد آن قسمتی از ژنوم اشرشیاکولی در نظر گرفته شود که بیشترین نقش را DNAهای این قطعه

هایی در میزان آنتروپی مشاهده شد. کمترین مقدار رم پستان دارد. با این وجود تفاوتدر ایجاد و

بیت و بیشترین مقدار مربوط  9112/1با  NZ_JTFD01000048.1|Gene 06آنتروپی مربوط به قطعه 

بیت بود. از آنجا که مقدار آنتروپی هر  9987/1با مقدار  NZ_JTFD01000050.1|Gene 01به قطعه 

 2در این پژوهش نزدیک به  DNA( است و آنتروپی همه قطعات 2بین مقدار )صفر تا  DNAقطعه 

و نقش محصولات نهایی  DNAهای بودند، استخراج مسیرهای زیستی و متابولیکی حاصل از این قطعه

 این مسیرها روی چگونگی ایجاد بیماری ورم پستان در گاو شیری باید مورد بررسی بیشتر قرار گیرند. 

 مخمر استفاده نمودند 16کروموزوم  DNA ( از نظریه اطلاعات جهت آنالیز2009م و همکاران )کی
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 16آمینواسیدهای حاصل از کروموزوم شماره  1نشان داد که ساختار دستوری هاآن پژوهش .(14)

 ( از آزمون2010)مارین و همکاران  –. رویز(14) ارتباط عمیقی با ساختمان دوم پروتئین داردمخمر 

ها نشان دادند آن .(24) استفاده نمودند 2لوکوس-آنتروپی برای تجزیه و تحلیل پیوستگی ژنتیکی تک

 است امکان پذیرمبتنی بر آنتروپی برای انجام مطالعات کل ژنوم  3آزمون انتقال عدم تعادلانجام  که

گونه از  25( یک بررسی بر اساس آنتروپی شانون روی اطلاعات کروموزومی 2008)بولشوی . (24)

ه یها و یک گیاه انجام داد و الگوریتمی اراها، پرندگان، حشرات، نماتدها، قارچجمله پستانداران، ماهی

حاصل  یهاتبدیل شد و نقشه 4داد که در این الگوریتم اطلاعات هر کروموزوم به یک توزیع دو بعدی

کلی اطلاعات که به این وسیله اده شد . نشان د(2) به وسیله آنتروپی مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند

یک الگوریتم مقایسه ژنومی برای این توان می در نهایتبینی و مجسم نمود و توان پیشرا می 5ژنومی

( چند روش محاسبه آنتروپی را برای آنالیز نواحی از 2014. نیاگو و همکاران )(2) ها ایجاد کردگونه

های . با استفاده از تفاوت(22) به کار گرفتند 6یپتواسپوریومهای انگل کرگونهزیر gp60ژنوم کدشده 

های موجود این انگل را مورد ، داده8جنسن -و رینی 7جنسن -گیری با آنتروپی شانونحاصل از اندازه

های آشکار شده توسط و تفاوت  DNAبندیمقایسه قرار دادند و مقایسات آماری به وسیله قطعه

و  اییریزماهوارهطور دقیق نواحی با تغییرپذیری با وضوح بالا )نواحی ن، بهانوش و های رینیآنتروپی

کاربرد آنتروپی با انجام بررسی ( 2005لی و وانگ ) .(22) نواحی با نرخ تغییرپذیری بالا( را نشان داد

 DNAجزئی بر اساس نظریه اطلاعات برای توصیف توالی  12یک بردار  ،DNA هایتوالینسبی در 

داماسویکیوس . (16) ارائه دادندینی کدگذار و غیرکدگذار در ژنوم مخمر ئایز توالی پروتجهت تم

را با استفاده از نظریه  DNA هایانسان، پیچیدگی توالی 22روی کروموزوم در مطالعه خود ( 2010)

ه باسبا مح DNAهای شده، پیچیدگی توالی یاد پژوهش. در (7) اطلاعات و آنالیز فراوانی بررسی نمود

 توانست. این برآوردها ندشد برآورد 9ینسبآنتروپی شانون، آنتروپی رینی و پیچیدگی کولماگرافی 

تصادفی بودن، واژگونی، تکرارپذیری و نواحی شبیه به هم )با پیچیدگی پایین( را تعیین نماید. 

                                                           
1. Grammar Structure 

2. Single-Locus Genetic Association Analysis 
3. Transmission Disequilibrium Test 

4. Bidimensional 

5. Global genomic information 
6. Criptosporium 

7. Shannon - Jensin 

8. Reny-Jensin 
9. Relative kolmogorov complexity 
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ل اطلاعات و تقاب 1ساختار پیچیدگی بر اساس فراوانی با استفاده از تابع خود همبستگیهمچنین 

مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت. نتایج نشان داد که هم نواحی کدشونده و هم نواحی  2تاخیری

( با استفاده از 2010زای و همکاران ) .(7) توانند پیچیدگی پایین داشته باشندغیرکدشونده، می

. ژن (29) را مورد بررسی قرار دادند DNMT1و پروتئین ژن  DNA پیچیدگی در توالیاطلاعات 

DNMT1یک ژن مسئول حفاظت متیل ترانسفراز برای کپی کردن الگوهای متیلاسیون ، DNA  به

در  DNMT1. آنتروپی ژن (29) های مختلف استهای خواهری در همانندسازی در گونهرشته

در   DNAنشان داده شد که پیچیدگی شد و محاسبه  DNAهای مختلف بر اساس وضعیت بازهایگونه

ها همچنین اثرات آنتروپی روی نواحی دامین و تر از نواحی کد شده است. آننترون پاییننواحی ای

ها ینئنتایج حاصل از توالی پروتدر این راستا بر اساس را اثبات نمودند.  DNMT1غیردامین ژن 

( 2014. مونگ و کرسپو )(29) پیچیدگی دارد سویتمایل به   DNAکه تکامل ه شدنشان داد  DNAو

 - 3و تجزیه و تحلیل آن، مقادیر آنتروپی شانون، پیچیدگی کولموگراف DNAگیری پیچیدگی ندازهابا 

را ها آنپیچیدگی به صورت آماری  - 4الگوریتم لمپل و زیو سازیتخمین زده شده بر اساس فشرده

م از های مرتبط به هکه میزان پیچیدگی نواحی مربوط به ژن نتایج نشان داد .(21) ندمقایسه کرد

 ارتباط بین پیچیدگی از دیگر نتایج پژوهش مذکور،. (21) های غیرمرتبط به هم متفاوت استژن

DNA به طوریکه با کاهش پیچیدگی و محتوای اطلاعات بود .DNA  محتوای اطلاعات کمتری نیز

در آینده به سمت ها پژوهشکه لذا پیشنهاد شد گرفت. جهت تجزیه و تحلیل در دسترس قرار می

 میانگین که داده شده است نشانای در مطالعه .(21) نوکلئوتیدی تمرکز یابد-طالعه روی تنوع تکم

ه شد مشخص. (4است ) درصد 80 از بیشتر هااینترون آنتروپی درصد و 73 از بیشتر هااگزون آنتروپی

 آن از و است ربیشت DNA هایبخش دیگر با مقایسه در هاینئپروت برای هاژن توالی آنتروپی که است

 است متفاوتنیز  هاآن آنتروپی گیرند،می قرار مختلف هایفرایند تاثیر تحت اینترون و اگزون که جایی

 .(15 و 4)

 منظور از شده است. ارایه 4 و 3 هایدر جدول DNA هایقطعهبین بازهای اطلاعات متقابل نتایج 

قطعاه  اطلاعاات متقابال یاک    اگار  برای مثاال   .میزان اشترا  اطلاعات دو منبع است ،متقابل اطلاعات

                                                           
1. Autocorrelation function 

2. Time delayed mutual information 

3. Kolmograph Complexity 
4. Lempl Ziv 
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DNA قطعاه  . معلوم است کاه اطلاعاات یاک    مبا خودش را در نظر بگیریDNA  ًباا اطلاعاات    کااملا

باا خاودش حاداکثر مقادار      DNAقطعاه  خودش برابر است. در این صاورت اطلاعاات متقابال یاک     

در . اسات  2و  صافر باین   DNAقطعاه  مقدار اطلاعات یاک   از لحاظ عددی اطلاعات متقابل را دارد.

 نیااز  DNAقطعاات  احتماال هار یاک از    جرم علاوه بر اینکه به تابع  فرمول محاسبه اطلاعات متقابل،

تاابع احتماال    از آنجاییکاه نیاز نیااز داریام.     DNAقطعه احتمال مشتر  دو جرم تابع توزیع  بهداریم، 

 ،مشاتر   احتماال جارم  زیاع  ی تاابع تو بارای محاسابه   در دسترس نیست لذا DNAقطعه دو  مشتر 

را احتماال مشاتر    جرم تابع توزیع که هر کدام به صورت تجربی  ابداع شده استهای مختلفی روش

یک ماتریس تشکیل  ،احتمال مشتر جرم تابع توزیع ی برای محاسبهپژوهش  کنند. در اینمحاسبه می

داده شاد  قرار  DNA دوم قطعه و کنار ستون اول آن DNA اول قطعهکه  بالای ردیف اول آن  داده شد

ی مااتریس باه ایان صاورت     برای بدست آوردن مقدار هر درایه راز بود.تیک ماتریس همآن که نتیجه 

اسات باا هام برابار      DNAقطعاه  که اگر دو باز بالا و سمت چپ آن درایه، که مربوط به دو  شدعمل 

تماام  نیز . در پایان صفر در نظر گرفته شدقدار برابر م بودندو اگر نابرابر  1، آن درایه برابر مقدار بودند

یان صاورت   . نتایج ابتادایی نشاان داد کاه اگار باه ا     شد تقسیمهای ماتریس ها بر کل تعداد درایهدرایه

را اسات   بسیار زیادهایش که تعداد درایه ،باید یک ماتریس بسیار بزرگ ،شوداطلاعات متقابل محاسبه 

که به روش  نشان دادپژوهش این م افزارهای عادی قابل محاسبه نیست. که با نر مورد استفاه قرار دهیم

همردیف کاردن   روش بعد از. در این نموداطلاعات متقابل را محاسبه  شودمیتر و مناسب بسیار ساده

مقادار   ،(شوندایجاد ممکن است ها که در اثر همردیفی )شکاف به ازای بازهای نامعلوم، DNAقطعات 

( و باه ازای  قارار گیارد  در آن شکاف  4/1با احتمال تواند میباز  4 )زیرا هر یک از شد داده قرار  4/1

 DNAقطعاه  و در نهایت این اعداد که برای تمام بازهاای هار دو    داده شدقرار  1بازهای معلوم مقدار 

تاا درصاد اطلاعاات     شاد و بر تعداد کل بازها تقسایم   دهکربا هم جمع را  آیدبدست میهمتراز شده 

از  (1/1-2) ماورد بررسای، دامناه متفااوتی     DNAقطعاه   20در این مطالعاه بارای    .متقابل بدست آید

باا  هاا  وتیاد ئنوکلارتبااط   عدم یمقدار صفر نشان دهنده .دست آمدبهها نوکلئوتیداطلاعات متقابل بین 

هاا  نوکلئوتیدین دو بین ا یارتباط این امکان وجود دارد که نیز و به عبارتی از لحاظ زیستی بودیکدیگر 

، دارناد ها در تولید آن دخالات  نوکلئوتیدنی که این یئنوع پروت نتیجه امکان دارد . درنداشته باشدوجود 

و کمتارین آن   2. بیشینه مقدار اطلاعات متقابل محاسبه شاده  مشابه نداشته باشندنقش زیستی  از لحاظ

نباود تعاادل    ژنتیک جمعیت و کمای باه مفهاوم    را از لحاظ صفر مقدار اطلاعات متقابل برابربود.  1/1
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تواند ارزش بسیار می به عنوان یک ایده جدید محاسبه اطلاعات متقابل . بنابراینتلقی کردیم 1پیوستگی

( بار پایاه   QTL) 2صفات کمی هایجایگاهتشخیص بالایی در اصلاح نژاد داشته باشد. همچنین اساس 

باالاتر باشاد،    هاوتیاد ئن هر چقدر اطلاعات متقابال باین نوکل  استوار است. بنابرای عدم تعادل پیوستگی

 نیز بالاتر خواهد بود. پیوستگی میزان نبود تعادل 
 

 ورم پستانکولی موثر در ایجاد باکتری اشرشیای  DNA هایهقطعبرآورد اطلاعات متقابل   -3جدول 
Table 3. Predicted mutual information of DNA segments in Escherichia Coli affecting mastitis 

قطعه 
DNA 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 2 1.500 1.618 1.489 1.610 1.610 1.636 1.659 1.420 - 

2 1.5 2.00 1.457 1.625 1.692 1.688 1.522 1.685 1.688 1.660 

3 1.618 1.457 2.00 1.456 1.541 1.566 1.802 1.594 1.403 1.599 
4 1.489 1.625 1.456 2.00 1.736 1.659 1.518 1.688 1.756 1.815 

5 1.610 1.692 1.541 1.736 2 1.921 1.641 1.869 1.598 1.574 

6 1.610 1.688 1.566 1.659 1.921 2.00 1.649 1.870 1.601 1.562 
7 1.636 1.522 1.802 1.518 1.641 1.649 2.00 1.701 1.445 1.704 

8 1.659 1.685 1.594 1.688 1.869 1.870 1.701 2.00 1.566 1.611 

9 1.420 1.686 1.403 1.756 1.598 1.601 1.445 1.566 2.00 1.412 

10 - 1.660 1.599 1.815 1.574 1.562 1.704 1.611 1.412 2.00 

11 1.669 1.593 1.643 1.612 1.773 1.780 1.764 1.834 1.509 1.672 
12 1.712 1.416 1.630 1.428 1.508 1.514 1.718 1.442 1.375 1.809 

13 1.520 1.621 1.448 1.890 1.754 1.748 1.532 1.706 1.736 1.478 

14 1.385 1.586 1.286 1.587 1.503 1.492 1.389 1.473 1.753 1.863 
15 1.427 1.696 1.385 1.760 1.601 1.587 1.434 1.561 1.934 1.406 

16 1.531 1.627 1.491 1.763 1.817 1.761 1.551 1.758 1.685 1.498 

17 1.596 1.625 1.657 1.626 1.785 1.825 1.769 1.869 1.508 1.668 
18 1.594 1.377 1.734 1.387 1.449 1.455 1.609 1.469 1.350 1.689 

19 1.598 1.677 1.562 1.745 1.864 1.921 1.645 1.764 1.614 1.566 

20 1.433 1.684 1.401 1.766 1.588 1.598 1.439 1.568 1.946 1.409 

 

                                                           
1. Linkage disequilibrium  

2. Quantitative trait loci 
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 ادامه – باکتری اشرشیای کولی موثر در ایجاد ورم پستان DNA هایهبرآورد اطلاعات متقابل قطع  -4جدول 

Table 4. Predicted mutual information of DNA segments in Escherichia Coli affecting mastitis-

continued 

قطعه 
DNA 

11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 1.669 1.712 1.520 1.385 1.427 1.531 1.596 1.594 1.598 1.423 

2 1.593 1.416 1.621 1.586 1.696 1.627 1.625 1.377 1.677 1.684 
3 1.643 1.630 1.448 1.286 1.385 1.491 1.657 1.734 1.562 1.401 

4 1.612 1.428 1.890 1.587 1.760 1.763 1.626 1.387 1.745 1.766 

5 1.773 1.508 1.754 1.503 1.601 1.817 1.782 1.449 1.864 1.588 
6 1.780 1.514 1.748 1.492 1.587 1.761 1.825 1.455 1.921 1.598 

7 1.764 1.718 1.532 1.389 1.434 1.551 1.769 1.609 1.645 1.439 

8 1.834 1.442 1.706 1.473 1.561 1.758 1.869 1.469 1.764 1.568 
9 1.509 1.375 1.736 1.753 1.934 1.685 1.508 1.350 1.614 1.964 

10 1.672 1.809 1.478 1.863 1.406 1.498 1.668 1.689 1.566 1.409 

11 2.00 1.584 1.617 1.439 1.503 1.635 1.864 1.521 1.785 1.611 
12 1.584 2.00 1.434 1.341 1.377 1.456 1.569 1.815 1.507 1.375 

13 1.617 1.434 2.00 1.604 1.725 1.870 1.632 1.395 1.751 1.718 

14 1.439 1.341 1.604 2.00 1.732 1.566 1.441 1.321 1.508 1.387 
15 1.503 1.377 1.725 1.732 2.00 1.667 1.520 1.374 1.603 1.934 

16 1.635 1.456 1.870 1.566 1.667 2.00 1.678 - 1.819 1.685 

17 1.864 1.569 1.632 1.441 1.520 1.678 2.00 1.515 1.791 1.521 

18 1.521 1.815 1.395 1.321 1.374 - 1.515 2.00 1.446 1.347 

19 1.785 1.507 1.751 1.808 1.603 1.819 1.719 1.446 2.00 1.611 

20 1.611 1.375 1.718 1.387 1.934 1.685 1.521 1.347 1.611 2.00 

 

باکتری اشرشایاکولی ایجااد کنناده ورم      DNAقطعه  20لر )آنتروپی نسبی( بین لایب-فاصله کولبک

وتیدی مشابه تا حد زیادی فعالیات زیساتی   ئنشان داده شده است. ساختار نوکل 6و  5پستان در جداول 

اساتخراج  ، DNAشباهت زیساتی دو قطعاه    تعیینکند. برای را بیان می DNAمشابه دو ژن یا دو قطعه 

نشاان   5در جادول  لازم اسات. همانطورکاه    DNAلایبلر )آنتروپی نسبی( بین دو قطعه -فاصله کولبک

شود اما ماتریس یااد شاده   لایبلر به صورت یک ماتریس مربع نمایان می-فاصله کولبکداده شده است 

 DNAتار، قادر مطلاق فاصاله باین قطعاات       های مختلف اسات. باه عباارت دقیاق    متقارن با علامتنا

NZ_JTFD01000048.1|Gene 01  وNZ_JTFD01000048.1|Gene 02 هم برابر نیستند. باا توجاه    با

هاا در  ن ناام کانتیاگ  برای نشان داد 20تا  1( بزرگ بود، از اعداد DNAها )قطعات به اینکه نام کانتیگ

نسبت به  2و  2نسبت به  1ی لایبلر در قطعه –ی کولبک ستون سمت چپ استفاده شد. محاسبه فاصله

لایبلار بار   -محاسبه شد. علت این اخاتلاف باه ماهیات فرماول کولباک      013/0و  -013/1ترتیب به 1

ارتباط به هم نشاان  در شود، این فرمول در واقع نسبت دو آنتروپی را گردد. همانطورکه مشاهده میمی

هاا  لایبلار آن -باشاد، آنگااه کولباک   می دو DNAاولی بیشتر از قطعه  DNAدهد. اگر آنتروپی قطعه می
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دهد گردد و برعکس. تفاوت اعداد حاصل شده نیز وابسته به ماهیت فرمول است که نشان میمثبت می

توان نتیجه گرفت اگار آنتروپای دو   مقدار لگاریتم دو قطعه در چه مقداری باید ضرب شود. در کل می

 رود آنها صفر خواهد شد و انتظار مای لایبلر آن-بکمشابه به هم باشند، آنگاه، فاصله کول DNAقطعه 

ها به صفر نزدیاک  لایبلر آن-که چنین خاصیتی را  داشته باشند یا فاصله کولبک DNAدسته از قطعات 

 باشد، احتمالا یک نقش زیستی مشابه دارند.
 

 ایجاد ورم پستان باکتری اشرشیاکولی موثر در DNA هایقطعهلایبلر بین  -برآورد فاصله کولبک -5 جدول
Table 5. Predicted Kullback – Leibler of DNA segments in Escherichia Coli affecting mastitis 

قطعه 

DNA 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 0.0 -1.013 0.084 0.0 -0.011 0.005 -0.082 0.018 -0.013 0.021 

2 0.013 0.0 0.098 0.013 0.009 0.018 -0.021 0.031 0.0 0.034 

3 -0.081    0.093 0 -0.081    -0.09 -0.076 -0.073 -0.063 -0.094 -0.060 

4 0 0.013- 0.084 0 -0.011 -0.046 -0.083 0.018 -0.013 0.021 

5 0.011  -0.002 0.096 0.011 0 0.016 -0.019 0.032 -0.002  0.032 

6 -0.005 0.017- 0.079 0.046 -0.016 0 -0.004 0.014 0.018 0.016 

7 0.008  0.021 0.073 0.008 0.02 0.004 0 0.01 -0.022 0.014 

8 -0.018 -0.031 0.065 -0.018 -0.03 -0.014 -0.01 0 -0.031 0.003 

9 0.013 0 0.098 0.013 0.002 0.018 0.022 0.014 0 0.004 

10 -0.021 -0.034 0.062 -0.021 -0.032 -0.016 -0.013 -0.003 -0.004 0 

12 0.092 -0.004 0.094 0.091 -0.002 0.014 0.002 0.028 -0.004 0.03 

12 0.017   -0.03 0.067 -0.002 -0.003 -0.012 -0.009 0.001 -0.03 0.004 

13 0.001 0.012- 0.085 0.001 -0.01 0.006 0.01 0.02 -0.012 0.022 

14 0.009 0.004- 0.093 0.008 -0.003 0.013 0.017 0.027 0.005 0.03 

15 0.001  0.007 0.098 0.014 0.003 0.018 0.022 0.032 0.001 0.035 

16 -0.003  0.016 0.081 -0.03 -0.004 0.002 0.005 -0.015 0.006 -0.018 

17 0.007  0.101 0.092 0.072 -0.004 0.018 0.016 0.026 -0.006 0.025 

18 -0.016 0.99 0.068 -0.016 -0.027 -0.011 -0.007 0.026 -0.029 0.005 

19 0.011 -0.5 0.095 0.01 -0.001 0.015 0.012 0.029 -0.003 0.032 

20 0.007  0.59 0.091 0.007 -0.004 0.012 0.015 0.026 0.006- 0.029 
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 ادامه–ورم پستان ایجاد باکتری اشرشیاکولی موثر در  DNAلایبلر بین قطعات  -برآورد فاصله کولبک  -6جدول 

Table 6. Predicted Kullback – Leibler of DNA segments in Escherichia Coli affecting mastitis- 

continued 

قطعه 
DNA 

11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 -0.009 0.017 -0.001 -0.009 0.001- 0.003 0.007- 0.016 -0.011 0.007- 

2 0.003 0.030 0.016 0.006 -0.007 -0.016 -0.006 -0.028 0.003 0.006 

3 -0.089 -0.064 -0.082 -0.087 -0.934 -0.077 -0.086 -0.066 -0.091 -0.087 

4 -0.091 0.002 -0.002 -0.008 -0.013 0.029 -0.072 0.016 -0.010 -0.007 

5 0.002 0.003 -0.010 0.003 -0.003 0.036 0.004 0.027 0.007 0.004 

6 -0.014 0.012 0.006 -0.013 -0.018 -0.002 -0.019 0.011 0.015- 0.012- 

7 -0.016 0.009 -0.010 -0.017 -0.022 -0.005 0.015- 0.007 0.019- 0.015- 

8 0.027- 0.001- 0.020- 0.027- 0.032- 0.015- 0.025- 0.003- 0.029- 0.025- 

9 0.004 0.030 0.001 0.005 0.001- 0.006 0.006 0.029 0.003 0.006 

10 0.030- -0.004 -0.022 -0.029 -0.034 -0.018 -0.028 -0.005 -0.031 -0.028 

12 0.0 0.026 0.008 0.001 -0.005 0.012 -0.002 0.025 0.001- 0.002 

12 0.026- 0.0 -0.008 -0.025 -0.031 0.014- -0.024 0.001- 0.027- -0.024 

13 -0.004 0.018 0.0 -0.007 0.012- 0.004 -0.006 -0.019 -0.009 -0.006 

14 -0.001 0.026 0.007 0.0 -0.005 0.011 0.001 0.024 0.002- 0.001 

15 0.005 0.031 0.012 0.005 0.0 0.017 0.006 0.030 0.003 0.007 

16 0.012- 0.014 -0.004 0.011- 0.016- 0.0 0.010- 0.028 0.013- 0.010- 

17 0.002 0.024 0.006 0.001- -0.007 -0.010 0.0 0.023 -0.003 0.001 

18 0.025- 0.001 -0.017 -0.024 -0.029 -0.027 -0.023 0.0 -0.026 -0.026 

19 0.001 0.028 0.009 0.002 -0.003 0.013 0.003 0.026 0.0 0.003 

20 -0.002 0.024 0.006 -0.001 -0.007 0.010 0.002 0.023 -0.003 0.0 

 

لایبلار را باه نماایش     –از نظر معیار کولباک   DNAبین قطعات ماتریس فاصله  6و  5 هایجدول

 2بنادی سلساله مراتبای   مثل خوشه 1نظارت نشدههای دی الگوریتموتواند ورگذارد. این ماتریس میمی

قابال  د باه راحتای   نا دهبه صورت خوشاه نشاان مای   که خود را  DNAهای قطعه. در آن صورت باشد

در یاک  گیرناد  قطعاتی که در داخل یک خوشه قارار مای   مالاًد بود. بر این اساس احتنتشخیص خواه

فاصاله   یمحاسابه سعی شد که نتایج حاصل از حاضر پژوهش در  .مسیر زیستی مشتر  فعالیت دارند

 کاه  مقایساه شاود   DNAبا درختچه حاصل روی تاوالی قطعاات    DNAلایبلر روی قطعات  –کولبک 

 PhyMLنارم افازار   توساط درختچه فیلاوژنی  کر است لازم به ذ دهد.نتایج حاصل را نشان می 1 شکل

v3.0   (Phylogeny.lirmm.fr) .ترسیم شد   

                                                           

1. Unsupervised 

2. Hierarchical Clustering 
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های بازوها یا شاخهمورد بررسی. اعداد روی  DNA هایهنتایج حاصل از ایجاد درختچه فیلوژنی روی قطع  -1 شکل

 دهد.را نشان می Bootstrappingدرختچه میزان 
Figure 1. The results of creation of phylogenetic tree on investigated DNA segments. The numbers on 

the branches of tree shows amount of Bootstrapping. 
 

 =f(A)= 0.22181 ،f(C)= 0.27947 ، f(G)صورت ئوتیدها در کل ماتریس همردیفی بهفراوانی نوکل

پذیر زمان برگشت DNAدر ایجاد درختچه فیلوژنی از مدل جانشینی بود.  f(T)= 0.21966و 0.27907

)C) = -A <P <: بود زیردر این مدل احتمال جانشینی نوکلئوتیدها به صورت  شد. استفاده 1تعمیم یافته

0.83883, P(A <-> G)= 3.09923, P(A <-> T)= 1.26449, P(C <-> G)= 0.50273, P(C <-> T)= 

0.91546 , P(G <-> T)= 1.00000توزیع گاما ناپیوسته های . روش درستنمایی برای برآورد فراسنجه

 تکاملی تاریخ با درختچه فیلوژنیبود.  2.731مدل برابر با  2استفاده شد که در آن  مقدار فراسنجه شکل

عه های این مطالدیوزایی سروکار دارد. بنابراین مفروضات این روش با ورگونه و زنده موجودات

. علت مربوط به یک سازواره بوددر این پژوهش  DNAهای تواند در تضاد باشد چرا که توالیمی

این بود که  بر. فرض گردداین مطالعه تا حد زیادی به مفروضات ما بر می ایی درمشاهده چنین نتیجه

                                                           

1. Generalized time reversible 

2. Shape 
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در و  کندکد می ین رائیک نوع پروت یکسانی دارند، احتمالاًکه ساختار   DNAهای دسته از توالی آن

بنابراین امکان استخراج شبکه متابولیتی بین نتیجه نقش عملکردی زیستی یکسانی خواهند داشت. 

به طور نسبی وجود دارد. البته این در صورتی درست است که سازواره های زیستی یک توالی

اران در سال و همکفورست  ای که توسطدر مطالعهگونه اطلاعات زیستی دیگری موجود نباشد. چهی

این (. 9) انجام شد، اساس نظریه درختچه حیات برای تحلیل مسیرهای متابولیتی به کار رفت 2001

با و مسیرهای متابولیکی  DNAسطح  هایدادهشود که ترکیب مطالعه از اولین مطالعاتی محسوب می

ا استفاده از نظریه ( ب2003) سینگو هیمنز  یدر مطالعه دیگر استفاده از درختچه حیات انجام شد.

اساس شباهت متابولیتی ایجاد کردند که با نتایج آزمایشگاهی  درختچه فیلوژنی را برگراف تئوری 

 ،های متابولیکیتوجه به انباشت داده( با 2007و همکاران )کلمنته همچنین  .(12) همخوانی داشت

تابولیکی برای در  بهتر ارتباط های مای را مطرح کردند که در آن استفاده هر چه بیشتر دادهایده

. در مدل یاد شده هیچگونه داده ژنومی استفاه (5) مورد بررسی قرار گرفت ،های مختلفگونهتکاملی 

 هایپژوهشماهیت . بایستی خاطر نشان کرد که آن استفاده شددرختچه تکاملی برای ایجاد  نشد اما از

با این های مختلف بودند. گونهمتعلق به  ورودیی هاداده پژوهش حاضر متفاوت بود زیرایاد شده با 

توان برای ارتباط متابولیکی به دهد که بنیاد نظری ایجاد کننده درختچه تکاملی را میوجود نشان می

 کار برد. 

 

  گیری كلینتیجه
یکسان بودن  و تفاوت چندانی با هم نداشتند DNA هایهقطع یهاآنتروپینتایج نشان داد که 

به احتمال زیاد، دارای اطلاعات زیادی هستند. همچنین  DNA هایقطعهکه  هددمی، نشان آنتروپی

دارای اطلاعات ناشناخته زیادی هستند که  DNA هایقطعهدهد که ها، نشان میالگوهای مشابه آنتروپی

ل آنکه احتما بالاتر باشد DNAقطعه یک هر چه آنتروپی  باشند.در ارتباط شاید با عملکردهای مستقل 

توان برای بیشتر است و مینیز  نشانگر وجود داشته باشد مثل DNAیک الگوی خاص در آن بخش، 

هرچقدر که گیریم ها نتیجه میبا مقایسه پراکندگی مقدار آنتروپی ژنها آغازگر طراحی نمود. آن

ت بیشتری در از اهمی آن ژن نزدیک شود؛ 2عدد آنتروپی توالی کل ژن به مقدار بیشینه مقدار خود 

. دلیل آن برخوردار استآنتروپی بیشتری  آن نیز از اپرونلذا  و است برخوردارورم پستان بیماری بروز 

ی اطلاعات دار ژن و نقش اصلی را بر عهده دارند و در بردارندهها قسمت معنیاپرون این است که
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ها طلاعات متقابل بین نوکلوتیددامنه متفاوتی از امورد بررسی،  قطعه 20برای  غالب توالی هستند.

 یبه عبارتی از لحاظ زیستی ارتباط وها با یکدیگر صفر نشان دهنده نبود ارتباط جایگاهکه  بدست آمد

با ها ایجاد شود تواند توسط این جایگاهنی که مییئنوع پروت پسبین این دو جایگاه وجود ندارد. 

( بود. مقدار 1/1( و کمترین آن )2ت متقابل محاسبه شده )بیشینه مقدار اطلاعا .یکدیگر ارتباطی ندارند

ژنتیکی  اردر یک گروه یا ساخت پیوستگیتوان به مانند نبود تعادل صفر از لحاظ ژنتیک کمی را می

مقدار تواند ارزش بسیار بالایی در اصلاح نژاد داشته باشد. بنابراین هر چقدر می نسبت داد که

 هایژن نیز بالاتر خواهد بود.پیوستگی ها بالاتر باشد، میزان نبود تعادل داطلاعات متقابل بین نوکلوتی

 تکامل و فیزیولوژیک سامانه چه اگر. ها هستندبیماری برابر در مقاومت مسئول حیوانات در بسیاری

 بیان درنیز  محیط است که ییهاژن از متأثر موجودات تمامی عملکرد ولی نیست مشابه هم موجودات،

وتیدها از ئ)یعنی استقلال نوکل در این مطالعه از زنجیره مارکف با مرتبه صفر .دارد دخالت هاآن

پیشنهاد  لذا .پشتیبانی شود تواند از لحاظ ژنتیک ملکولی کاملاًاین نمی شد کههمدیگر( استفاده 

بررسی مورد نیز  DNA هایقطعه در توالی 2و  1های درجه با ی مارکفشود که ارتباط زنجیرهمی

تواند نتایچ حاصل از این پژوهش می .شودمحاسبه  DNAو سپس میزان آنتروپی توالی  قرار گیرد

سازی از مفهوم معمول عدم تعادل گذاری یک مطالعه شبیههای آینده در پایهبنایی برای پژوهشم
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Abstract1 

Background and objectives: Mastitis causes lots of cost annually in dairy farm 

enterprises of different countries. Mastitis caused by Escherichia coli is common in 

high-producing cows with low milk somatic cell count. The severity and effect of 

Escherichia coli mastitis vary between cows of the same herd and between 

different lactation stages in the same individual. The severe form of Escherichia 

coli mastitis is associated with loss of milk production and can outcome in death of 

the cow. As matter of fact that Escherichia coli bacterium plays enormous role in 

causing and expanding mastitis, in this research it was tried those DNA sequence 

segments of this bacterium involving in mastitis to be investigated using 

information theory. 

 

Materials and methods: In this study, first, Escherichia coli's DNA sequences 

related to mastitis in dairy cattle were downloaded from Genbank (NCBI) and 

saved in FASTA format. The DNA segment sequences were aligned. The amount 

of entropy, mutual information among nucleotides and Kullback – Leibler distance 

among DNA segment sequences were calculated using MATLAB software.  

 

Results: The results shown that entropy of DNA sequences were different in this 

bacterium but almost all of them had high amount of entropy (H(x) > 1.900). The 

absolute values of Kullback – Leibler distance indicated that DNA sequences 

investigated in this study were not similar. This might indicates that these DNA 

sequences could be involved in different metabolic networks, therefore, 
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manipulating them - like silencing –might bring about unpredicted consequences. 

The results of mutual information turned up that DNA bases in different DNA 

sequence segments have different degree of association, which could transparent a 

type of linkage disequilibrium among different DNA bases.  

 

Conclusion: In general, it was concluded that for managing mastitis, it is possible 

to single out those DNA sequences segments bearing up high amount of entropy as 

drug and biotechnological targets; since in this study it was assumed that those 

DNA sequence segments that exert high amount of entropy, would have higher 

degree of influence on mastitis in dairy cows. 
 

Keywords: Escherichia coli, Mutual Information, Entropy, Kullback– Leibler, 

Mastitis 


