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Extended Abstract 
Introduction and Objectives: DNA Mitochondria is one of the most commonly molecular 
markers for phylogenetic studies in animals due to its simple genome structure, which presents 
an ideal model to study evolution and genetic similarity. The aim of the present study was to 
investigate the divergence and percentage of genetic similarity along with the phylogenetic 
analysis of the eight species of wild and domestic goat based on the complete sequence of the 
mitochondrial genome and the separate sequences of 13 protein-coding genes for each genome. 
Material and Methods: In the present study, complete mitochondrial genome sequences along 
with separate sequences of 13 protein-coding genes per each genome from seven wild species of 
goat including Markhor (C. falcoeri), Capra ibex, Capra nubiana, Capra pyrenaica, Capra 
sibirica, Capra caucasica, Capra aegagrus, and domesticated species of goat (Capra hircus) 
were retrieved from NCBI database and compared to each other. Mitochondrial genomes and 
genes alignment were accomplished by the MegAlign module of DNASTAR software and 
compared by the Clustal W method. The Sequence distances sub-section of the MegAlign 
module of DNASTAR also was used for the analysis of complete genome and gene sequences 
divergence and similarity percentage. For phylogenetic analysis, complete mitochondrial 
genomes and protein-coding genes’ sequences were aligned using MEGA7 software. 
Results: Based on the analysis, it was found that the highest similarity between the nucleotide 
sequences of the complete genome (99.50) of domestic goat (Capra hircus) and wild Capra 
aegagrus goat and the lowest percentage of similarity (93.79) between the nucleotide sequences 
of the complete genome of the breed Capra nubiana) with wild goat Capra sibirica goat. Also, 
based on the results of the phylogenetic tree, it was found that domestic goat breeds (Capra 
hircus) and wild Capra aegagrus goat are divided into one group and wild Capra ibex and 
Capra pyrenaica breeds are divided into another distinct cluster. 
Conclusion: In this study, all the results obtained from complete sequences of the mitochondrial 
genome analysis are consistent with the results obtained from the sequence of 13 protein coding 
genes per each genome, which indicates the correct clustering of wild and domestic goat breeds. 
Therefore, mitochondrial genome sequences could be used as a suitable genetic marker for 
accurate phylogenetic analysis and clustering of different species of goat. 
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 121 تا 111صفحه: 
 

 مبسوطچکیده 
 ژنوم آن استساده ساختار  ه علتبکی از پرکاربردترین نشانگرهای مولکولی برای مطالعات فیلوژنتیک در حیوانات ییی ایتوکندریم DNA مقدمه و هدف:

با های ژنتیکی و فیلوژنتیکی و تفاوت هاشناسایی شباهتمطالعه حاضر، . هدف از دهد یمآل برای مطالعه تکامل و تشابه ژنتیکی ارائه مدل ایده که یک
 وهشت گونه بز وحشی در بین طور جداگانه به ازای هر ژنوم، ژن رمزگر پروتئین به 13های جداگانه به همراه توالی توالی کامل ژنوم میتوکندریاییاستفاده از 
 بود.بز اهلی 

جداگانه به ازای هر ژنوم مربوط به هفت  طور بهژن رمزگر پروتئین  13 و همچنین توالی های کامل ژنوم میتوکندریاییدر این مطالعه توالی ها:مواد و روش
 C. falcoeri,(Markhor  ,Capra،Capra nubiana،Capra ,Capra ibex sibirica, Capra caucasica, Capra pyrenaicaنژاد بز وحشی شامل )

aegagrus) ( و نژاد بز اهلیCapra hircusاز پایگاه داده ) هاNCBI .ژن رمزگر پروتئین به  13ها و توالی نوکلئوتیدی ردیفی چندگانه ژنومهم استخراج شدند
 محاسبه واگرایی و درصد شباهت ژنتیکی  برای ؛ وانجام شد W Clustalو با روش  MegAlign بانام DNASTAR افزار نرمازای هر ژنوم، با استفاده از 

برای آنالیز فیلوژنتیکی ژنوم کامل ؛ استفاده شد Distances Sequence به نام DNASTAR افزار نرمبخش دیگر  های نوکلئوتیدی ازها و توالیژنوم
 تراز شدند.هم MEGA7افزاری ژن رمزگر با نرم 13میتوکندریایی و توالی 

 یاهل( بین بز 51/99ی ژنوم کامل میتوکندریایی )های نوکلئوتیدبین توالی بیشترین شباهت درمشخص شد که  شده انجامهای بر اساس آنالیز ها:يافته
(hircus Capra و بز وحشی )aegagrus Capra ( 99/93و کمترین درصد شباهت)  بین نژادnubiana Capra  با بز وحشیsibirica Capra  .وجود دارد

در یک گروه و نژاد وحشی  Capra aegagrusبز وحشی ( و Capra hircus) یاهلچنین، بر اساس نتایج درخت فیلوژنتیکی مشخص شد که نژادهای بز هم
Capra ibex و Capra pyrenaica  اند.ی شدهبند میتقسدر یک خوشه متمایز دیگر 

ژنوم  رمزگر پروتئین به ازای هر ژن 13در این مطالعه، تمام نتایج بدست آمده از آنالیز توالی کل ژنوم میتوکندریایی با نتایج حاصل از توالی  ی:ریگ جهینت
یک نشانگر  عنوان به های ژنوم میتوکندری توان از توالی میبنابراین  ؛باشدبندی صحیح نژادهای بز وحشی و اهلی میخوشه دهنده نشانمطابقت داشت که 

 های مختلف بز استفاده کرد.بندی گونهفیلوژنتیک و خوشهدقیق  لیوتحل هیتجز در جهت ژنتیکی مناسب
 

 ژنوم میتوکندریایی توالی یابی تنوع ژنتیکی، بز، ز فیلوژنتیکی، آنالیکلیدی: های واژه
 

 مقدمه
ترین واحدهای زیستی هستند که حفاظت ها مشخصگونه     

ها بر اساس یک دانش جامع از  و مدیریت تنوع ژنتیکی در آن
 ها و داخل ساختار جمعیت شامل تنوع ژنتیکی بین گونه

تنوع ژنتیکی عاملی کلیدی  پذیرد. حفاظت ازها انجام میگونه
با  (.32) است مدت یها در طولانبرای محافظت از حیات گونه

ی مختلف مطالعه ها سالو نژادهایی که در  ها گونهمقایسه 
در بانک ژن موجود است امکان  ها آنشده است و توالی 

و فاصله نسلی  ها گونهمطالعات فیلوژنتیکی، بررسی انشقاق 
فیلوژنتیکی برآوردی  لیوتحل هیتجز .(11) گرددفراهم می

هستند از اینکه چگونه اعضای یک خانواده در طی دوره 
 لهیوس بهاین روابط  .(4) اند داکردهیپتکاملی از هم انشقاق 

های جایگزینی، حذف، اضافه و جهش با آرایش مطالعه جهش
شود که در معرض انتخاب طبیعی مجدد تعیین می

بر این تحلیل فیلوژنتیک روابط بین  علاوه .(31) اند قرارگرفته
ها ی مشترک ژنها یا قطعات ژنی را با توجه به تاریخچهژن

کند. با تحلیل فیلوژنتیکی و پذیر می یا قطعات ژنی امکان
 ها را در بین توان توالی ژنبررسی روابط تکاملی می

و به دنبال آن تفاوت  قراردادهای مختلف مورد مقایسه جمعیت
 کردها را شناسایی در بین توالی های موجودو شباهت

ها ها برای تشخیص گونهترین روشیکی از کاربردی .(33،31)
های نزدیک به ها و گونهو تعیین رابطه فیلوژنی بین جمعیت

چندشکلی . (11) باشدمی ی ژنوم میتوکندریابی یتوال هم
DNA  ها، وسیعی در تشخیص گونه طور بهمیتوکندریایی
ی ا گونه نیبفیلوژنتیکی و ارزیابی تنوع ژنتیکی درون و  ترسیم

برای اولین  ژنوم میتوکندری. (24) ردیگقرار می مورداستفاده
 چندگونهبه کمک توالی یابی کامل ژنوم در  1911بار در دهه 

ازجمله  .(39) گرفتقرار  موردمطالعهاز پستانداران 
 یم روابطدر ترس (mtDNA) دریمیتوکن  DNAمزایای
هر سلول، خه به ازای ها، تعداد زیاد نسکی بین گونهفیلوژنتی

ای، تههس DNA هکوچک بودن اندازه آن نسبت ب
انجام نشدن  جهیودن و درنتمادری، هاپلوئید ب یریپذ وراثت

 یبالا  ها، سرعت وترکیبی در آنفرایند میوز، عدم وجود ن
  D-loopه مانند تکامل و وجود نواحی حفاظت نشد

 منظور بهی میتوکندریایی ها ژنبیان . (41) دباشمی
بدن، تولید انرژی و تعادل و مرگ سلولی در  وساز سوخت
با توجه به  .(13) از اهمیت به سزایی برخوردار است داران مهره

اینکه میتوکندری منشأ مادری دارد، این خاصیت باعث 
فات ژنتیکی در ژنوم میتوکندریایی نسبت لاتشخیص بهتر اخت

های جانوری ژنوم نوم هسته شده است. در گونهبه ژ

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
0.

11
0 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
40

.1
2.

5 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
22

 ]
 

                             2 / 11

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.40.110
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.40.12.5
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1378-en.html


 112........................................... .................................................... تجزیه و تحلیل ساختار ژنتیکی و فیلوژنتیکی ژنوم میتوکندریایی گونه های وحشی و اهلی بز

ژن کد کننده  13که شامل  کند یژن را کد م 39میتوکندریایی 
ژن کد کننده  2و  tRNA ژن کد کننده 22زنجیره تنفسی، 

rRNA باشد. کد کردنمی tRNA و rRNA دهنده  نشان
طور  سنتز پروتئین در میتوکندری است. ژنوم میتوکندری به

اولین . (12،11) شودرونویسی و ترجمه می ،مستقل تکثیر
جفت باز و  11915توالی کامل ژنوم میتوکندری بز به طول 

 1139به طول  cyt-bطول قطعات ژنی آن از قبیل ناحیه 
    ب ز  .(31) دیگردگزارش  همکارانو  Takadaجفت باز توسط 

 رگونهیز کی( Capra aegagrus hircus ینام علمبا )
(، خانواده Artiodactyla) سمان جفت از راسته شده یاهل

( و گونه بز Capra) یکوه ی(، سرده بزهاBovidae) گاوان
 انیم کیتفک یبرا یگاه .باشد یم (C. aegagrus) یوحش

و جنس نر آن را «    ب ز»جانور جنس ماده آن را  نیا تیدو جنس
کوتاه های وحشی بز، به علت گونه .ندیگو یم« ووری«»   ک ل»

سنگین بودن قسمت جلویی بدن و ساختمان ، وپا دستبودن 
 در یآسان بهکه  است ها را قادر ساخته ها، آن خاص سم

اتحادیه  ازنظرای تردد نمایند.  تند مناطق صخره یها بیش
بز  )IUCN (المللی حفاظت از طبیعت و منابع طبیعی بین

امروزه عوامل و  است شده  گنجاندهپذیر  وحشی در رده آسیب
های گونهاند.  های آن شدت بیشتری یافته ستگاهتهدیدکننده زی

 باشدمی  C. falcoeri(Markhor(و  Ibexبز وحشی شامل 
ها از در سراسر کوه     قبلا (، Markhor) مارکور. بز وحشی ( 41)

جمعیت و  نظر ازاما اکنون  شد،کشمیر تا افغانستان یافت می
.C. f ) شاخدار مارکوراست.  افتهی کاهشگستره بسیار 

falconeriشود. ( در افغانستان، پاکستان و هند یافت می
( در افغانستان و پاکستان زندگی C. f. megacerosمارکور )

( در افغانستان، C. f. heptneri) بخارانکند و بز مارکور می
 یبزکوه (.41) داردتاجیکستان، ازبکستان و ترکمنستان وجود 

Ibex یها . گونهشود یم فتای قایشمال و شرق آفر ا،یدر اوراس 
 یکوه بز اند از: عبارت ندیگو یم Ibexها  که به آن یبز وحش
 و شود یم افتیآلپ اروپا  یها در کوهکه ( Capra ibexآلپ )

 س،یسوئ ش،یدر فرانسه، بلغارستان، اترکه آلپ  یکوه هایبز
 Capra) ینوب یکوه بز .شود یم افتی یآلمان و اسلوون ا،یتالیا

nubianaسرخ سودان و  یایدر یها در تپه انه،یاورم( در خ
 ای ییایاسپان یکوه بز .شود یم دهیارتفاعات مصر د نیهمچن

 ی( اکنون به مناطق کوهستانCapra pyrenaica) ییایبریا
است، اما  محدودشده رنهیدر جنوب پ یبریا رهیجز شبه

وجود داشته است.  زیو جنوب فرانسه ن رنهیدرگذشته در پ
وجود  یبریا رهیجز در شبه ییایاسپان Ibexبز  51111    با یتقر
 یدادهایاز وقوع رو یحاک ریاخ یها داده گر،ید یاز سو .دارد
 Capra) یاهل یو بزها یبریا یوحش یبزها نیب یتلاق

hircusیبریس ای ییایآس یکوه بز .(11)( است (Capra 

sibirica )در  و است که در کوهستان یبز وحش کی
 یزندگ ایمالیه یو شمال غرب یرکزم یایآس یها ابانیب
 یها از کوه یا طور گسترده در منطقه به این نژاد بز. کند یم

 در مغولستان پراکنده انیسا یها هندوکش در افغانستان تا کوه

 Capra caucasica ibex or) یتور قفقاز غرببز شده است.  

west caucasica tur) بز ساکن کوهستان است که  کی
بخش  قفقاز در گرجستان و یها کوه  رشته یبغر مهین یبوم

اتحادیه در فهرست قرمز این نژاد است.  هیروس اروپایی
 )IUCN( المللی حفاظت از طبیعت و منابع طبیعی بین
 یوحش تیجمع رایعنوان درخطر انقراض ذکرشده است، ز به

 بز .(39) شود یزده م نیتخم رأس 1111تا  5111 نیآن ب
 وهانیبود که توسط  ی(، نام علمCapra aegagrus) یوحش
 تیجمع یبرا 1999ارکسلبن در سال  کارپیپول نیستیکر
 نیهمچن .شد شنهادیقفقاز و توروس پ یها کوه یوحش یبزها

و قفقاز در غرب تا  هیدر ترک ،یغرب ییایبه نام بز آس
و  شود یم افتیترکمنستان، افغانستان و پاکستان در شرق 

( C. hircus) یاهل ی. بزهاشوند شناخته می یبز اهل اجداد
نقش  لی، به دلشده یاهل یها دام نیتر یمیاز قد یکیعنوان  به

اقتصاد و فرهنگ از زمان انقلاب  ،یکه در کشاورز یمهم
طور گسترده در سراسر جهان پرورش  اند، به داشته یکشاورز
 .(29) شوند یداده م

 مواردی نظیر عدم وجود فرآیندهای با در نظر گرفتن   
های مربوط نوترکیبی و سرعت بالاتر تکامل و تجمع جهش

انجام ژنوم میتوکندریایی ابزار مناسبی برای ای، به ژنوم هسته
 باشد.میمهرگان داران و بیبندی مهرهمطالعات تکاملی و رده

های روی ژنوم کامل میتوکندریایی گونهمطالعات اندکی  تعداد
شتر مطالعات به و بی (41،21،21) استبز صورت گرفته 

بوده  گونه نیابررسی بخشی از نواحی ژنوم میتوکندریایی در 
 شناسایی هدف از مطالعه حاضر،  (.35،19،11،3) است

بررسی واگرایی  درواقعهای ژنتیکی و ها و تفاوتشباهت
ژنتیکی و ساختار بررسی با  مطالعه موردهای تکاملی بین گونه
وحشی و  بزهایشده از   گونه اصلی شناخته فیلوژنتیکی هشت

های اهلی بر اساس توالی کامل ژنوم میتوکندریایی و توالی
 .بود ژن رمزگر پروتئین به ازای هر ژنوم 13جداگانه 

  

 هامواد و روش
های کامل ژنوم توالی های ژنوم میتوکندريايی:داده

C. (Markhorمیتوکندریایی هفت نژاد بز وحشی شامل )

falcoeri, ,Capra،ra nubianaCap، ,Capra pyrenaica

Capra ibex sibirica Capra caucasica, Capra 
aegagrus) همراه با ژنوم کامل میتوکندریایی نژاد بز اهلی 

(hircus Capra از پایگاه داده )NCBI  .استخراج شدند
 مطالعه مورداطلاعات مربوط به ژنوم میتوکندریایی نژادهای 

های مربوط به لاوه بر توالیارائه شده است. ع 1در جدول 
، توالی مربوط مطالعه موردژنوم کامل میتوکندریایی نژادهای 

 ( به تفکیک برای هر ژنومCDs) نیپروتئژن رمزگر  13به 
 هایها شامل ژنجداگانه ذخیره شدند. این توالی طور به

 ،ND1،ND2 ،ND3،ND4) دوردوکتازیاکسیوبیکوئینون 
ND5 وND6 های (، ژنNADH ، سیتوکرومC  اکسیداز

(COX1،COX2 ،COX3 ،)ATP ( سنتازATP6  وATP8 ،)
NADH 4 دروژنازیدهL (ND4Lسیتوکروم ،) b(CYTB )
 (.2جدول شدند )جداگانه با یکدیگر مقایسه طور  بهبودند که 

 13ها و توالی نوکلئوتیدی ردیفی چندگانه ژنومهم رديفی:هم
افزار استفاده از نرم ژن رمزگر پروتئین به ازای هر ژنوم، با

DNASTAR  نام با 1/9نسخه MegAlign  لهیوس بهو  
برای محاسبه واگرایی و  .(9)شدانجام  W Clustalافزار نرم

های نوکلئوتیدی از ها و توالیدرصد شباهت ژنتیکی ژنوم
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Sequence به نام  DNASTAR افزار نرمبخش دیگر 

 Distances .استفاده شد 
جهت ترسیم درخت فیلوژنتیکی، روابط  درخت فیلوژنتیکی:

 ژن رمزگر پروتئین 13تکاملی بین ژنوم و توالی نوکلئوتیدی 
استفاده شد. به همین منظور  1نسخه  MEGAافزار از نرم

ژن رمزگر  13های کل ژنوم و توالی نوکلئوتیدی ابتدا توالی
 آن از  پسردیف شدند و هم W Clustal پروتئین با الگوریتم

تکرار رسم  1111و بر اساس  Bootstrap یآمار با روش
 .شدند

 

 

 

 و بحث نتايج
 ی نوکلئوتیدی کل ژنومها شباهترديفی و هم 

های بین توالی بیشترین شباهت در :میتوکندريايی
 یاهل( بین بز 51/99نوکلئوتیدی ژنوم کامل میتوکندریایی )

(Capra hircus و بز وحشی )Capra aegagrus  مشاهده
توالی  مشابهتچنین بر اساس نتایج، کمترین درصد شد. هم

ی توال بهمربوط  (99/93) میتوکندریایی کاملژنوم  وتیدینوکلئ
 Capraبا بز وحشی  Capra nubianaنوکلئوتیدی نژاد 

sibirica  ردیفی و هم لیتحل و  هیتجزبودند. نتایج مربوط به
آورده  1های نوکلئوتیدی توالی کامل ژنوم در شکل شباهت

 شده است.
رمزگر های ی نوکلئوتیدی ژنها شباهترديفی و هم

نتایج مربوط به واگرایی و شباهت توالی نوکلئوتیدی پروتئین: 
ترسیم شده است. با توجه به نتایج  3ژن رمزگر در شکل  13

ژن  13واگرایی بین توالی نوکلئوتیدی  وجود باآنالیز واگرایی و 
 ، بیشترین شباهت مطالعه موردرمزگر در بین حیوانات 

ر پروتئین در بین نژاد بز ژن رمزگ 13های نوکلئوتیدی توالی
 Capra aegagrus( و بز وحشی Capra hircus) یاهل

های درصدی برای ژن 111شباهت  که یطور بهمشاهده شد. 
(ATP6،ATP8 ،COX1 ،COX2 ،ND1 ،ND2 ،ND4، 

NDL4 های درصدی برای ژن 99( و شباهت بیش از
(CYTB،ND3 ،ND5 ،ND6 در بین نژادهای بز )یاهل 
(Capra hircus و بز وحشی )Capra aegagrus دست به 

 آمد.
بر : میتوکندريايی فیلوژنتیکی کل ژنوم لیتحل و  هيتجز

 Capra) یاهلدرخت فیلوژنتیکی، نژادهای بز  اساس نتایج

hircus و بز وحشی )Capra aegagrus  در یک گروه
 و Capra ibexچنین نژادهای وحشی هم؛ اند قرارگرفته

 (bp) های مزبوربا طول ژنوم NCBI ها در پایگاه مطالعه به همراه شماره دسترسی آن های موردنام علمی گونه -1جدول 
Table 1. The scientific name of the studied species along with their accession numbers in NCBI with corresponding  
              genomes’ length (bp) 

Total Base Pairs 

 تعداد جفت باز
RefSeq Accession Number 

 شماره دسترسی
Name if the species 

 نام گونه
16643 NC_005044,2 Capra hircus 

16705 NC_020624,1 Capra nubiana 

16716 NC_020623,1 Capra ibex 

16561 NC_020625,1 Capra pyrenaica 

16583 NC_020626,1 Capra sibirica 

16624 NC_020683,1 Capra caucasica 

16640 NC_020622,1 Capra falcoeri 

16625 NC_0208161,1 Capra aegagrus 

 (bp) ژن رمزگر پروتئین 13طول  ومطالعه  های موردنام علمی گونه -2جدول 
Table 2. The scientific name of the studied species and the length of the 13 protein-coding genes (bp) 

Genes 

 هاژن

CYTB NDL4 ATP8 ATP6 COX3 COX2 COX1 ND6 ND5 ND4 ND3 ND2 ND1 
Species

 

هاگونه  

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra hircus 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra nubiana 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra ibex 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra pyrenaica 

380 98 65 226 261 
227 
 

514 175 606 459 115 347 318 Capra sibirica 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra caucasica 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra falcoeri 

379 98 65 226 261 227 514 175 606 459 115 347 318 Capra aegagrus 
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Capra pyrenaica ی بند میتقسیک خوشه متمایز دیگر  در
بندی درخت فیلوژنتیکی ژنوم . نتایج مربوط به خوشهاندشده

 گونه همان. است شدهترسیم  2کامل میتوکندریایی در شکل 
ی برای بند خوشهاست چندین  شده  مشخصکه در این شکل 

 اعداد درج. گردد یم مشاهدهتوالی کامل ژنوم این حیوانات 
برای  Bootstrapدهنده درصدهای ا نشانهشده روی گره 

ها نیز تکرار است. طول شاخه 1111های داخلی بعد از شاخه
دهنده تغییرات ژنتیکی است. به عبارت بهتر، هرقدر  نشان
داده در   تغییرات ژنتیکی )یا واگرایی( رخ ای بلندتر باشد،شاخه

ه درخت فیلوژنتیکی با نتایج مربوط ب جینتا .آن بیشتر است

 ؛ی توالی نوکلئوتیدی مطابقت دارندها شباهتواگرایی و 
فیلوژنتیکی مبتنی بر کل ژنوم  لیتحل و  هیتجزبنابراین 

 شود.ی صحیح نژادهای بز میبند خوشهمیتوکندریایی منجر به 
ژن  13فیلوژنتیکی توالی نوکلئوتیدی  لیتحل و  هيتجز

ژن  31نتایج مربوط به درخت فیلوژنتیکی  بر اساسرمزگر: 
( و بز Capra hircus) یاهلرمزگر پروتئین، نژادهای بز 

 که ؛انددر یک گروه قرار گرفته Capra aegagrusوحشی 
باشد. نتایج فیلوژنتیکی کل ژنوم می این نتایج مطابق با نتایج

ژن رمزگر  13بندی درخت فیلوژنتیکی مربوط به خوشه
 .است شدهترسیم  3پروتئین در شکل 

 

 
 های مورد مطالعه بزصد شباهت و واگرایی ژنوم کامل میتوکندریایی گونهدر -1شکل 

Figure 1. Similarity and divergence percentage of the complete mitochondrial genome of the studied species of goat 
 

 
 با استفاده از روش حداکثر درستنمایی بزهای مورد مطالعه گونه حاصل از تجزیه و تحلیل ژنوم کامل میتوکندریایی فیلوژنتیکیدرخت  -2شکل 

Figure 2. Phylogenetic tree of the complete mitochondrial genome of the studied species of goat by maximum 
likelihood method 

 

 
 فرخد یلطف اسیالو  غلامرضا داشاب ،یخان احمد رضایعل، اسفدن یبتول اصغر

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
0.

11
0 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
40

.1
2.

5 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
22

 ]
 

                             5 / 11

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.40.110
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.40.12.5
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1378-en.html


 221................. ...................................................................................................................... 2041/ تابستان04پژوهشهای تولیدات دامی سال چهاردهم/ شماره 

 

 

 

 
 

 
 ،ND1 ،ND2 ،ND3،ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1یهابر مبنای ژن فیلوژنتیکیدرصد شباهت، واگرایی و درخت  -3شکل 

COX2،COX3،ATP6،ATP8،ND4L،CYTB 
Figure 3. Identity percentage, divergence and phylogenetic tree based on ND1، ND2،ND3، ND4، ND5، ND6،COX1، 

COX2،COX3،ATP6، ATP8،ND4L،CYTB 
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 ،ND1 ،ND2 ،ND3،ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1هایبر مبنای ژن فیلوژنتیکیاهت، واگرایی و درخت درصد شب -3شکل  ادامه

COX2،COX3،ATP6،ATP8،ND4L،CYTB 
Continued Figure 3 Identity percentage, divergence and phylogenetic tree based on ND1، ND2،ND3، ND4، ND5، 

ND6،COX1، COX2،COX3،ATP6، ATP8،ND4L،CYTB 
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 ،ND1 ،ND2 ،ND3،ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1هایبر مبنای ژن فیلوژنتیکیدرصد شباهت، واگرایی و درخت  -3شکل  ادامه

COX2،COX3،ATP6،ATP8،ND4L،CYTB 
Continued Figure 3 Identity percentage, divergence and phylogenetic tree based on ND1، ND2،ND3، ND4، ND5، 

ND6،COX1، COX2،COX3،ATP6، ATP8،ND4L،CYTB 

 
درخت فیلوژنتیک  لهیوس تکاملی بین موجودات به روابط

های که تکامل در طول دورهییشود. ازآنجانمایش داده می
 قمشاهده نیست اتفا  طور مستقیم قابل نی که بهلازمانی طو

ها را با استنباط روابط شناسان باید فیلوژنیافتد، زیستمی
های میان جانداران امروزی بازسازی کنند. امروزه دادهتکاملی 

تشخیص  ی، براDNA یهامولکولی، شامل پروتئین و رشته
در  .شودمیفیلوژنتیک استفاده  روابط تبارزایی و ساخت درخت

بندی شامل تشکیل فیلوژنی نیز مطالعات تکاملی، طبقه
 ، درختان فیلوژنتیک مسیرهای تکاملی را نشان گردد یم

ها برای درک روابط تکاملی استفاده  توان از آندهند و میمی
مشابهت  یبررس هر چه موجودات مورد گرید عبارت نمود. به

های توارثی داشته باشند، خویشاوندی بیشتری در مولکول
های مربوط دارند. در بیشتر موجودات از داده یتر کینزد
. شده است برای تعیین روابط تکاملی استفاده DNA یتوال به

هایی مانند در مقایسه با داده)هایی چنین داده که ییازآنجا
کمتر تحت تأثیر نتایج انتخاب قرار  ی(شناخت ختیهای رداده
توانند روابط فیلوژنتیکی واقعی را منعکس گیرند، بهتر میمی

ترین ژنوم میتوکندری یکی از کاربردی یابی یتوال نمایند.
ژنتیکی و تعیین رابطه ها برای تشخیص تنوع روش

 باشدهای نزدیک به هم میها و گونهفیلوژنتیکی بین جمعیت
های مناطق مختلف ژنوم میتوکندری به مقایسه توالی .(11)
تکامل ژنوم میتوکندری در مقایسه با ژنوم  یبالا  سرعت لیدل

 هسته شواهدی را در مورد تنوع ژنتیکی و منشأ تکاملی 
 (.22) کند یها فراهم مگونه

 وراثتیشتر جانوران منشأ مادری دارد و در ب ژنوم میتوکندری
باشد، البته در برخی جانوران والدی می صورت تک         اکثرا  به آن

 .(1) شده است  هم گزارش یو موش منشأ پدرلا مانند درزوفی
از طریق اووسیت وارد  تخمک میتوکندری لقاح، تمام هنگام

درون اووسیت، میتوکندری های شود و پروتئینسلول تخم می
صورت میتوکندری به وراثت جهیبرند، درنتاسپرم را از بین می

جهش در  دارای بنابراین اگر مادر (.14) افتد اتفاق میمادری 
اعم )های خود باشد آن را به تمام فرزندانش ژنوم میتوکندری

دهد، اما تنها دخترانش آن را به از دختر و پسر( انتقال می
ژنوم میتوکندری دارای دو  .(15) کنندشان منتقل میفرزندان
 L است. رشته (Hزنجیره سنگین ) و (L) سبک زنجیره رشته

 (G+A) غنی از پورین H و رشته (T+Cغنی از پیریمیدین )
 نیژن توسط رشته سنگ 21و  ژن توسط رشته سبک 9است. 

اطلاعات ژنتیکی ژنوم میتوکندری برای  .(19) شوندحمل می
های موجود در این اندامک کافی ها و آنزیمسنتز تمام پروتئین

بین  اختلافعنوان معیاری از فاصله ژنتیکی را به .(19) نیست
صورت تابعی از فراوانی ژنی کنند که بهها تعریف میجمعیت
یک  صورتبه)شود و یک معیار آماری استاندارد را میبیان 
کند. اگر هیچ برای تعیین میزان تفاوت ژنتیکی فراهم می (عدد

تفاوتی وجود نداشته باشد، فاصله صفر خواهد بود و 
آلل مشترک نداشته  ،ها در هیچ جایگاهیجمعیت که یدرصورت

 1ها برابر با حداکثر مقدار خود یعنی  باشند، فاصله میان آن
بر اساس ژنوم کامل  که در این مطالعه گونه همان .خواهد بود

ژن رمزگر پروتئین  13چنین توالی میتوکندریایی و هم
( و بز Capra hircus) یاهلبز  مشخص شد که دو نژاد

اختلاف ژنتیکی و یا  Capra aegagrusوحشی 
فاصله ژنتیکی کمی دارند و میزان شباهت بین  گرید عبارت به

 این دو نژاد بسیار بالاست.
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های وجود تعداد بیشتر شاخه ژنتیکی،در آنالیزهای درخت فیلو
تنوع ژنتیکی نزدیک . ستلادهنده تنوع ژنتیکی بادرخت نشان

ها بیانگر منشأ مشترک و یا وجود جریان ژنی میان جمعیت
. در این مطالعه بر باشدها و یا شرایط زیستگاهی مشابه می آن

 اساس آنالیز درخت فیلوژنتیکی کل ژنوم میتوکندریایی و 
ژن رمزگر پروتئین، مشخص شد که  13ن توالی چنیهم

 Capra( و بز وحشی Capra hircus) یاهلبز نژادهای 

aegagrus  و بیشترین قرابت ژنتیکی  قرارگرفتهدر یک شاخه
مشترک و  منشأبیانگر وجود  گرید عبارت بهرا دارا هستند و 

 باشد.ها میجریان ژنی میان آن
ای اصلی در انجام مطالعات عنوان یکی از ابزاره میتوژنوم به  

استفاده قرار  مهرگان موردداران و بیبندی مهرهتکاملی و رده
مطالعات زیادی بر روی بخشی از ژنوم  تاکنون .گیردمی

در بز  .است گرفتهمیتوکندریایی نژادهای مختلف بز صورت 
بر اساس قطعه کوچکی از ناحیه کنترل  که ایاولین مطالعه

بررسی تکامل ژنتیکی  هدف با D-Loop مرسوم به ناحیه
                                           انجام شد وجود چند خط مادری کاملا  متمایز را ها گونه

ها ها کمتر از سایر گونه مشخص کرد که ساختار ژئوگرافی آن
بود. طی این بررسی مشخص شد که خط مادری نژادهای 

نام  باشد که امروزه باامروزی بز مربوط به سه جمعیت پایه می
هزار سال  91شوند و شناخته می C و A ،B هایتیپهاپلو

دهد که بزهای اند. این امر نشان می شده پیش از هم جدا
مناطق مختلف جهان یک خط مادری مشترک نداشته و 

نتایج . (23)باشند یمربوط به تعداد معدودی از بزهای وحشی م
معمول در همه  طور به A تیپاین تحقیق نشان داد که هاپلو

از آسیا منشأ  نیز احتمالا B تیپشود و هاپلویها یافت مقاره
 در ادامه با (.21)ه استگرفته که مطالعات آن را ثابت کرد

نام  دیگری با تیپبزهای بومی پاکستان هاپلو مطالعه
 .(35)ه استنیز معرفی شد D تیپهاپلو

ژنوم  D-Loop ناحیه HVR1 ر یک مطالعه توالید
ی و تکامل نژادی بررسی ساختار ژنتیک میتوکندری باهدف

آمده در این تحقیق  دست انجام شد و نتایج به یا بزهای کره
با توالی بزهای آسیایی مربوط به نژادهای چین، پاکستان، 

بر اساس نتایج این مطالعه هندوستان مقایسه شد. و الئوس 
تنوع ژنتیکی و فاصله ژنتیکی کمی در داخل  کهمشخص شد 

 ها بود در آن لاخونی باهم دهندهکه نشان جود داردوجمعیت 
نژاد بز بومی در کشور چین بر اساس  13در پژوهشی،  (.29)

بر اساس نتایج این  (.41)شدندبررسی  bناحیه سیتوکروم 
ها بالا مطالعه مشخص شد که تنوع هاپلوئیدی در این جمعیت

  منشأ Capra aegagrusبوده و بزهای چینی از 
هایی از بخشیادی روی های زژوهشچنین پهم اند.گرفته

 شده است  انجام بزهای ایرانژنوم میتوکندریایی 
(31،34،21،25،9،1،5،2،1). 

بر روی بخشی از ژنوم میتوکندریایی  شده  انجاممطالعات    
بر  لیوتحل هیتجز کهییازآنجا و بوده استنژادهای مختلف بز 

های کوتاه از ژنوم میتوکندریایی ممکن است اساس محدوده
تبارشناسی تولید کند که فاقد دقت و توجیه آماری در  درختان

بررسی  هدف با، مطالعه حاضر  (31) باشندنتایج حاصله 
ژن رمزگر پروتئین در  13ساختار کل ژنوم میتوکندریایی و 

تر نژادهای وحشی و اهلی بز انجام شد تا بتوان اطلاعات دقیق
 به دست هاهای این نژادها و شباهتتری از تفاوتو جامع
 آورد.

 گیری کلینتیجه
در مطالعه حاضر، توالی کامل ژنوم میتوکندریایی و توالی    
ی وحشی و اهلی در جهت بزهاژن رمزگر پروتئین در  13

 موردهای ژنتیکی و فیلوژنتیکی ها و تفاوتشناسایی شباهت
ی قرار گرفتند. بر اساس نتایج ژنوم کامل میتوکندریایی بررس

های بین توالی ( در51/99) نیشتریبمشخص شد که 
نوکلئوتیدی ژنوم کامل میتوکندریایی به ترتیب مربوط به بز 

و  Capra aegagrus( با بز وحشی Capra hircus) یاهل
با  nubiana Capra( بین بز وحشی 99/93) شباهتکمترین 

چنین بر اساس نتایج بودند. هم Capra sibiricaبز وحشی 
 یاهلبز  کی مشخص شد که نژادهایآنالیز درخت فیلوژنتی

(Capra hircus و بز وحشی )Capra aegagrus  در یک
 Capra و Capra ibexی وحش بزگروه و نژادهای 

pyrenaica  متمایز دیگر قرار گرفتند. تمام نتایج در خوشه
رمزگر پروتئین  ژن 13با نتایج حاصل از توالی  آمده دست به

 بندی صحیح نژادهای بزشهخو دهنده نشانمطابقت دارد که 
 باشد.و اهلی می وحشی
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