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چکیده
شدت رو ه ولی جمعیت آن بشود محسوب میارزشمند کوهانه استان اردبیل در شمال غربی ایران یک ذخیره ژنتیکی شتر دو 

، یک ناحیه نمونه37باشد. در رو هدف ما بررسی تنوع ژنتیکی میتوکندریایی در داخل این جمعیت میبه کاهش بوده است. از این
هاي اسیدهاي آمینه ترئونین و پرولین و b ،tRNAامل بخشی از ژن سیتوکروم ) شmtDNAمیتوکندریایی (DNAبازي از جفت 518

ناحیه 5شتر دوکوهانه هم ردیف گردید. در مجموع،mtDNAبه طور موفقیت آمیز تکثیر و با توالی مرجع آغاز ناحیه کنترل 
بدست آمد که حاکی از 503/0هاپلوتیپیهاي برآورد شده از فراوانیآمد. هتروزایگوسیتی هاپلوتیپ مجزا بدستسهچندشکل و 

تنوع فظدر داخل جمعیت شتر دوکوهانه ایرانی است. نتایج مطالعه حاضر، کاربردهاي مهمی در حبالا و دور از انتظارتنوع ژنتیکی 
یشتر با مطالعات بگردد. رزش اقتصادي شتر میي اته و موجب ثبات یا افزایش بالقوهداشژنتیکی و مدیریت تولیدات دامی

تایج این نتوانند مینوکلئوتیديهاي تکها یا چندشکلیو ریزماهوارهYاي همچون نشانگرهاي کروموزوم هستهDNAاستفاده از 
مطالعه را تقویت نمایند.

یهاپلوتیپفراوانی ژنوم میتوکندریایی، چندشکلی تک نوکلئوتیدي، کلیدي: هايواژه

مقدمه
ل فرآیندهاي جهش، رانش ژنتیکی، هر نژاد یا سویه حاص

تکامل و سازگاري مجزایی است که طی قرون متمادي 
حاصل گردیده است. فشار انتخاب در طی این زمان تحت 

دخالتهاي بومی، تغذیه و ها و بیماريتأثیر آب و هوا، انگل
توان گفت هر نژاد براین میانسان تغییر کرده است. بنا
که مخزن ژنی آن نژاد هاستنمجموعه منحصر به فردي از ژ

سازند. لذا تنوع درون نژادي حاکی از پتانسیل آن را می
جمعیت براي بازسازي و نجات آن از خطر انقراض خواهد بود 

حفاظت است. یو مطالعه آن در اولویت مطالعات ژنتیک
ها و یزماهوارهویژه ره استفاده از نشانگرهاي مولکولی و ب

تیدي روي ژنوم کامل و ژنوم نوکلئوهاي تکچندشکلی
ارهاي توانمند براي این منظور میتوکندریایی یکی از ابز

در سرتاسر آسیاي مرکزي یافت 1شتر دوکوهانه.(6)باشدمی
از آسیاي مرکزي و 2شود و پراکندگی شتر تک کوهانهمی

جمعیت شتر . (12)باشدل آفریقا میشرق آسیا تا شماجنوب
میلادي به شدت در خطر 1970دو کوهانه وحشی از دهه
و به عنوان یک )13(قرار دارد3بوده و در وضعیت بحرانی

). 14گونه کمیاب و نزدیک به انقراض گزارش شده است (
جمعیت شتر دو کوهانه اهلی ایران نیز یکی از منابع ژنتیکی 
بسیار با ارزش و از سرمایه هاي ملی کشور است که به 

کاربري اصلی آن یعنی ز انسان بهعدم نیااز جمله دلایلی 
ه هاي شتر و بگري با سایر گونهآمیختهاحتمالا حمل بار و نیز 

در معرضها ، بیش از سایر دامکوهانهویژه با شترهاي تک
المللی حفاظت ض قرار داشته و از سوي جامعه بینراخطر انق

ه هایی است که بگونه5در فهرست قرمز)ICUN(4از طبیعت

جمعیت رو است. کاهش جمعیت و خطر انقراض روببا شدت
آذربایجان شرقی و اردبیل هايکوهانه کشور در استانشتر دو

این شتران در ). در حال حاضر تعداد2و گلستان وجود دارند (
در منطقه اصلی پراکنش آن یعنی کشور بسیار اندك بوده و 

دیگر هاي ر معدودي در استانیااردبیل و تعداد بسهاياستان
شترژنتیکی) تنوع3اران (شاه کرمی و همک).1(رسیده است

آغازگرجفتهفتازاستفادهنفر) را با110دو کوهانه کشور (
تمامیجمعیتکلقرار دادند. دربررسیموردايریزماهواره

تعادلازداريمعنیانحرافمطالعهموردژنیهايمکان
معیارهايبارانتیکیژتنوعودادندواینبرگ نشان-هاردي

(PIC)6شکلیچنداطلاعاتمحتوايوموثرهاياللمیانگین
موردهايجایگاهکهدادنشانتحقیق آنهانتایج. کردندبیان

برخوردارمطالعهموردجمعیتدرمناسبیچندشکلیازمطالعه
ازهمچنانگونهاینجمعیت،کمبسیاراندازهعلیرغموهستند

حفظبهتواندمیکهاست،برخوردارقبولیقابلیژنتیکتنوع
نشان داده است7میتوکندریاییآنالیز .نمایدشایانیکمکآن

باشدوحشی باقیمانده یک تبار مجزا میکه شتر دوکوهانه
گونه چهاربراي D-loopساختار و سازمان ناحیه )16،17(

و همکاران Mateتوسطشتر آمریکاي جنوبی در آرژانتین 
) گزارش شد و ناهمگنی بالایی بین آنها یافت شد. 18،19(

)، 5،26براي آلپاکا (ژنوم میتوکندریایی توالی و ساختار کامل
در دسترس و شتر دوکوهانه اهلی و وحشیکوهانه شتر تک

جایگاه 8X2)23(،1516. توالی ژنومی با پوشش(9)است
750000اکم ی با تریهاوجود ریز آرایهاي و نیز ارهریزماهو
براي آلپاکا امکان مطالعه بیشتر تنوع ژنتیکی SNPنشانگر 

.  )24(کرده است شترها را تسهیل 
1-Camelus bactrianus 2- Camelus dromedaries 3- Critically endangered 4- The International Union for Conservation of
Nature (IUCN) 5- Red list 6- Polymorphic Information Content (PIC) 7- mtDNA 8- Coverage

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
ra

p.
8.

16
.1

92
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

03
 ]

 

                               1 / 6

http://dx.doi.org/10.29252/rap.8.16.192
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-822-en.html


193........................... ................................................................................................................1396/ تابستان 16پژوهشهاي تولیدات دامی سال هشتم/ شماره 

،1گانیابی شات) با استفاده از توالی8(برگر و پالامري
با متوسط نمودند. ژنوم یک شتر نر دوکوهانه را بازسازي  

شد هتروزیگوت یافت x6/6 ،116000SNPپوشش معادل با 
و تنوع نوکلئوتیدي کل ژنومی مشابه با سایر چهارپایان اهلی 

2داردرصد توالی بیان شده نشان85یش از ببدست آمد.

(EST)آمیزي با ژنوم حاضر طور موفقیته کوهانه بشتر تک

در شتر دوکوهانه ساختار ژنوم میتوکندریایی . بودند3ردیفهم
به ژنوم میتوکندریایی سه توالی نشان داده شده است. 1شکل 

به C. bactrianusبراي4عنوان ژنوم میتوکندریایی مرجع
) که از توالی 21جفت باز وجود دارند (16667تا 16659طول 

.(9)تر است کوتاه5ثبت شده براي نوع وحشی

با پیکان نمایش داده شده اند. ژن rRNAهاي یاه تیره و ژنهاي کدکننده پروتئین به رنگ سژنوم میتوکندریایی شتر دوکوهانه. ژن-1شکل
nd6هاي ، به رنگ خاکستري روشن، در جهتی مخالف با بقیه خوشه رونویسی می شود. ژنtRNA با اسیدهاي آمینه مربوطه شان نشان داده

تپوشش دهنده کل ژنوم میتوکندریایی نیز نشان داده شده اسPCRشده اند. در وسط شکل قطعات 
Figure 1. The mitochondrial genome of Camelus bactrianus. Genes encoding proteins are displayed with Dark

color and rRNA genes by the arrows. The nd6 gene which showed in bright gray is transcribed in an opposite
direction to the rest of the cluster. The tRNA genes are shown with their corresponding amino acids. The PCR

components which covering the entire mitochondrial genome are also shown in the middle of the shape.

شتر دوکوهانه روابط تکاملی بین)16همکاران (وجی 
مانده را با استفاده از اهلی و شترهاي دوکوهانه وحشی باقی

آنالیز میتوکندریایی مطالعه نمودند.bسیتوکروم توالی ژن 
و با براساس توالی کامل ژنوم میتوکندریایی 6ساعت مولکولی

داد که نشان ) 25(7کالیبراسیون فسیلیاستفاده از یک نقطه
اي و تقسیم آنها به دو تبار مجزا این تمایز در سطح زیرگونه

هزار سال قبل آغاز شده است. آنها نتیجه گرفتند هفتحدود 
اي هستند انه وحشی باقیمانده تبار جداگانهکه شترهاي دوکوه

هدف از باشند. اما جد مستقیم شترهاي دوکوهانه اهلی نمی
نوکلئوتیدي و هاي تکبررسی چندشکلیاین مطالعه 

یک ناحیه با در ها حاصل از آنهاپلوتیپی هاي فراوانی
و ناحیه bبخشی از ژن سیتوکروم شامل بالا ی چندشکل
، در درون جمعیت شتر دو میتوکندریاییروي ژنومکنترل 
را بررسی نماییم.استان اردبیل کوهانه 

هامواد و روش
کوهانه در استان اردبیل خونگیري نفر شتر دو47تعداد 

هاي خون کامل با استفاده ازونهاز نمDNAشدند. استخراج 
سپس ) انجام شد. 15روش استخراج نمکی بهینه شده (

جفت باز از 804از ژنوم میتوکندریایی به طول اي قطعه
شامل بخشی از ژن 15928تا 15120نوکلئوتید شماره 

هاي کدکننده )، ژن15300تا 14161(از bسیتوکروم 

tRNA و 15361تا 15301هاي اسیدهاي آمینه ترئونین (از (
) و بخشی از ناحیه کنترل یا15434تا 15369پرولین (از 

D-loop)15435 با استفاده جفت آغازگرهاي ) 16659تا
MegaBACEبا سیستم 1جدول  که مطابق با آنچه 1000

Burger)7 ،در آزمایشگاه ژنتیک جمعیت ) شرح داده است
سپس یابی گردید.توالی(اتریش) 8دانشگاه دامپزشکی وین

افزار هاي بدست آمده با استفاده از نرمکیفیت خوانش توالی
Chromas هاي مذکور با . توالی9بررسی شد3.4.2نسخه

4.4.2نسخه CodonCodeAlignerافزار استفاده از نرم
)Dedham, MA, USA(ي ژنوم میتوکندریایی مرجع شتر رو

حاصله 10روي کانتیگردیف شده و کوهانه همدو
در و فراوانی آنها بررسی شد.هاي تک نوکلئوتیديچندشکلی

NC_009628این مطالعه از ژنوم مرجع با شماره دسترسی 
به عنوان توالی ) 16(16659ول با طNCBIدر بانک ژن

استفاده هاي به دست آمدهمرجع براي آنالیز هم ردیفی توالی
هاي یافت شده و SNPانواع هاپلوتیپ حاصل از شد. 

هاي ا استفاده از فراوانیوطه و سپس بهاي مربفراوانی
هاي تنوع ژنتیکی درون هاپلوتیپی محاسبه شده، شاخص

و تعداد موثر هاپلوتیپی )He(جمعیتی ازجمله هتروزایگوسیتی 
)Ne (افزار با استفاده از نرمHaplotype Analysis

) بدست آمد.10(04/1نسخه

1- Shotgun Sequencing 2- Expressed Sequence Tags 3- Align 4- Reference Sequence 5- C. bactrianus ferus
6- Molecular clock 7- Fossil calibration 8- Vetmeduni Vienna (http://www.vetmeduni.ac.at)
9- http://www.technelysium.com.au/chromas.html 10- Conting
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روي ژنوم جفت بازي مورد نظر 804آغازگر مورد استفاده براي تکثیر قطعه توالی، طول فرآورده و دماي اتصال شش جفت -1جدول 
میتوکندریایی شتر دوکوهانه

Table 1. Sequence, product length, and annealing temperature for the six pairs of primers used to amplify the 804
Base pairs desired on the mitochondrial genome of Camelus bactrianus

نام آغازگر )C°دماي اتصال ( طول فرآورده (جفت باز) )'3-'5توالی آغازگر (
CB15060_CF-f 8/57 CCTAGCACTTATCCCCATACTG

CR15627_CF-r 0/59 568 TGTGCTATGCACGAACAAGA

CB15060_CF-f 8/57 CCTAGCACTTATCCCCATACTG

tPRO15371int_CF-r 7/54 311 TGAGTCTTAGGGAGAGTGTG

CB15279int_CF-f 9/58 AAACCGCATCCTAAAATGAAGA

CR15627_CF-r 0/59 348 TGTGCTATGCACGAACAAGA

tPRO15402_CF-f 9/56 CCAAAGCTGGAATTCTCATT

CR16034_CF-r 8/58 634 GGTTGTATGATGCGGGTAAATA

tPRO15402_CF-f 9/56 CCAAAGCTGGAATTCTCATT

CR15716int_CF+CD-r 5/58 315 AGCGGGTTGATGATTTCAC

CR15641int_CF-f 3/58 TTTCCAGTCAGTACGCATATCA

CR16034_CF-r 8/58 394 GGTTGTATGATGCGGGTAAATA

هتروزایگوسیتی بر اساس شاخص تنوع ژنتیکی نااریب 
Nei122(و از فرمول زیر محاسبه شد(:

در آن P(i,j)که Nei:  شاخص تنوع ژنتیکی نااریب 1فرمول 
تعدادNhامین جمعیت،jامین هاپلوتیپ در iفراوانی نسبی 

راندازه نمونه دN(j)ها) مشاهده شده و هاي (جایگاههاپلوتیپ
س ، یعنی عک2موثر هاپلوتیپیتعداد درون یک جمعیت است. 

تیپ انتخابی یکسان باشند، نیز ازاحتمال اینکه دو هاپلو
:محاسبه شد2فرمول

1آن در فرمول يکه اجزاموثر هاپلوتیپیتعداد:  2فرمول 
شرح داده شد.

و بحثنتایج
نمونه و 37همردیفی در نفر شتر دوکوهانه، 47مجموع از 
جفت باز مشترك در همه آنها موفق بود. پس از 518براي 

دست آمده در کانتیگ ه هاي بSNPکنترل کیفیت و ویرایش 
چندشکلی تک نوکلئوتیدي 5ردیفی، تعداد حاصل از این هم

.)2جدول(شناسایی شد 
روي توالی کوتاه ها SNPبا توجه به نزدیکی موقعیت این 

ه آنها در قالب هاپلوتیپ راهگشا خواهد بود. ، مطالعتکثیر شده
هاي مندرج در هاپلوتیپ به تعداد و با فراونیسهدر نهایت، 

هاپلوتیپ 14)، 16و همکاران (جیشناسایی شدند. 3جدول 
cytهاي توالیرا در b هاپلوتیپ 11یافتند که از این میان

هاپلوتیپ مربوط به شترهايسهمربوط به شترهاي اهلی و 

علیرغم اندازه بسیار کوچک جمعیت شتر دو وحشی بودند.
حاکی )0/503(کوهانه کشور، هتروزایگوسیتی نسبتا مطلوب 

از تنوع ژنتیکی مناسب و مطلوب در جمعیت بسیار کاهش 
یافته این گونه است. این امر پتانسیل مناسبی براي بازسازي و 

اهم می کمک به حفاظت از این ذخیره ژنتیکی با ارزش را فر
) نیز هتروزایگوسیتی مشابهی 3کرمی و همکاران (شاهنماید.

اند اي گزارش نمودهجایگاه ریزماهوارههفترا با استفاده از 
ها نیز این امر را یک مزیت در جهت کمک به ). آن489/0(

حفاظت این گونه برشمرده اند.
در تحقیقاتی که توسط شش جفت آغازگر ریز ماهواره 

کشور هندوستان 3شتر غیرخویشاوند نژاد جایسالمري30روي 
انجام گردید، مشاهده شد هر شش جفت آغازگر مورد بررسی 

ها نیز بین دو تا پنج عدد در للآداراي چند شکلی بودند. تعداد 
32/0هر لوکوس متغیر بود. دامنه تغییرات هتروزیگوسیتی از 

تا268/0ز او دامنه محتواي اطلاعات چند شکلی 651/0تا 
.)11(بود585/0

جهت استفاده از جایگاه هاي ) 28(و همکاران جانلین 
جفت 20براي شترهاي دنیاي قدیم، از شترهاي دنیاي جدید

به VOLP05جز ه جایگاه استفاده کردند. تمام جایگاه ها ب
خوبی براي شترهاي دنیاي قدیم (تک و دوکوهانه) به کار 

,VOLP12, VOLP33(ایگاهبرده شدند. ولی سه ج
YWLL40 جایگاه باقیمانده، یازده 16) تک شکل بودند. از

جایگاه براي شترهاي 16جایگاه براي شترهاي تک کوهان و
دوکوهانه بسط داده شده بودند. میانگین هتروزایگوسیتی 

براي تک کوهان 52/0(مشاهده شده بین دو گونه مشابه بود
گین هتروزایگوسیتی مورد انتظار براي دوکوهانه). میان55/0و

63/0(براي شترهاي دوکوهانه کمی بالاتر از تک کوهانه بود
ها مشاهده شده در دوکوهانهالل). میانگین 55/0در عوض 

.بود4/5ها و در تک کوهانه8/6

1- Unbiased genetic diversity index (He) 2- Effective number of haplotypes (Ne) 3- Jaisalmeri
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ها حاصل از همردیفی قطعه اي SNPاین هلینفر شتر دو کوهانه ا37) مشاهده شده در SNPچندشکلی تک نوکلئوتیدي (5تعداد –2جدول 
جفت باز بود که در تمام این افراد مشترك بوده است. فقط یکی از نمونه هایی که متفاوت بوده اند، آورده شده است. از روي این 518به طول 

SNP ،هاپلوتیپ مجزا به دست آمد.3هاSNPوم مرجع میتوکندریایی شتر دوکوهانه و اعداد بالاي جدول موقعیت نوکلئوتید مربوطه را روي ژن
به معناي آن است که نوکلئوتید مربوطه در نمونه مورد نظر با توالی مرجع هم خوانی "- "نیز روي توالی قطعه تکثیر شده نشان می دهند. 

شده  و نوع آن مشخص نیست. اعداد به معناي آن است که نوکلئوتید مربوطه در نمونه مورد نظر به خوبی تعیین توالی ن"."دارد (یکی است). 
هاي واقع بر روي SNPفرد نشان می دهند. رنگ سبز موقعیت 37را در SNPپایین جدول نیز تعداد نوکلئوتیدهاي جایگزین در هر موقعیت 

را نشان می دهندD-loopهاي واقع بر روي توالی ناحیه SNPو رنگ زرد bتوالی ژن سیتوکروم 
Table 2. Five single nucleotide polymorphisms (SNPs) observed in 37 domestic ovum camels. The SNPs were the
result of a 518-bp fragmentation that was common in all of these individuals. Only one example that has been
different from the others has been brought in this table. Three separated haplotypes were obtained from these SNPs.
The numbers above the table indicates the nucleotide position number and also the sequence number of the PCR
product of the camel mitochondrial reference genome. "-" means that the corresponding nucleotide in the sample is
consistent with the reference sequence. "." means that the nucleotide in the sample is not well sequenced and its type
is not known. The bottom numbers in the table show the number of alternative nucleotides in each SNP position in 37
individuals. The green color indicates SNPs positioning on the sequence of the cytochrome b gene and the yellow
color shows the SNPs located on the D-loop region sequence.

و 2سافر،1نفر شتر از سه نژاد مجاهیم99در تحقیقی که روي 
جایگاه 16در عربستان سعودي انجام شد. از 3شوجه

جایگاه، 12ریزماهواره که مورد مطالعه قرار گرفتند، در تعداد 
اه داراي چند در هر جایگللآچند شکلی مشاهده شد و تعداد 

اللشکلی بین یک تا هفت مورد گزارش شد. ضمن اینکه 
تنها در نژاد مجاهیم  با VOLP77از جایگاه 211شماره 
تنها LCA18از جایگاه 148شماره للآدرصد و 15فراوانی 

درصد مشاهده گردید. هر یک از 12در نژاد سافر با فراوانی 
و چند شکلی در سه نژاد شترهاي عربستان، هتروزیگوسیتی

.)4(حد بسیار پایین و یکنواختی ژنتیکی بالایی را نشان دادند
نفر 30روي ماهواره جایگاه ریز16قیقی دیگر که توسط در تح

در هندوستان انجام شد 4شتر غیر خویشاوند از نژاد کاچی
اللجایگاه چند شکل گزارش شد و تعداد 13تعداد 
ین دو تا شش عدد متغیر بود. هاي داراي چند شکلی بجایگاه
و محتواي 796/0تا 332/0بینی هتروزیگوسیتی از پیش

بدست آمد 765/0تا 277/0اطلاعات چند شکل در محدوده 
روي تنوع تلفیق نتایج مطالعه حاضر با  مطالعات آتی.)20(

به منظور پیگیري خط پدري و Yاختصاصی کروموزوم 
ژنومی شامل DNAفاده از نشانگرهاي خنثی همچون با است

تواند استنتاج فوق را تقویت نماید. از اي میتنوع ریزماهواره
ه گري باند که آمیختهکه مطالعات متعددي نشان دادهآنجایی

هاي اهلی و وحشی هاي مجزا از جمله بین گونهویژه بین گونه
شتر دوکوهانه یک خطر بالقوه تهدیدکننده این ذخیره ژنی 

هاي شود مطالعات مشابه روي سایر گونهاد میشنهاست، پی
شتر در کشور و نیز آمیخته هاي میان آنها انجام شود تا معلوم 

گري و تمایل احتمالی شتر داران کشور به این گردد آیا آمیخته
پدیده براي جمعیت در خطر شتر دو کوهانه اهلی کشور ما نیز 

شود یا خیر؟یک خطر عمده محسوب می
4هاي تنوع ژنتیکی به شرح جدول بر اساس این فراوانی معیار

. محاسبه گردید

37میتوکندریایی DNAروي بخشی از چندشکلی تک نوکلئوتیدي یافت شده 5هاپلوتیپ حاصل از ترکیب سهتعداد و فراوانی -3جدول 
نمونه شتر دو کوهانه 

Table 3. Number and frequency of three haplotypes derived from the combination of 5 SNPs found on a section of
the mitochondrial DNA of 37 bivalve camels

شماره هاپلوتیپهاپلوتیپتعدادفراوانی
35/01300000H1

62/02300001H2

30/0111110H3

جمع137

(bp)موقعیت روي ژنوم مرجع  15120 15160 15180 15263 15558
(bp)موقعیت روي توالی قطعه 124 164 184 267 562

نوکلئوتید مورد اجماع T A A T G

نه 
مو

ه ن
مار

ش

DC375 .    
DC345     
DC359     
DC369     
DC390     
DC355 C G T C 
DC350     G
DC378     G
DC380     G
توالی مرجع T A A T A

ع هر نوکلئوتیدجم 32T 1C 35A 1G 36A 1T 36T 1C 23G 14A

1- Magaheem 2- Sufer 3- Shogeh
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میزان هتروزایگوسیتی در جمعیت- 4جدول 
Table 4. Heterozygosity rate in the population

)Heهتروزایگوسیتی (تنوع ژنی) ()Neانداره موثر هاپلوتیپی ()Pتعداد هاپلوتیپ اختصاصی ()Nاندازه نمونه (
373959/1503/0

تشکر و قدردانی
دانشگاه و تحقیق حاضر به عنوان طرح تحقیقاتی مصوب

با حمایت مالی دانشگاه آزاد اسلامی واحد کرج  صورت گرفته 
است.  لذا بدینوسیله از همکاري و مساعدت ریاست محترم 

دانشگاه، معاونت محترم پژوهش و فناوري و کلیه همکاران و 
عزیزانی که در انجام این تحقیق همکاري ومساعدت نموده

.اند تشکر و قدردانی می گردد
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Genetic Diversity within Bactrian Camel Population of Ardebil Province

Behzad Hemati1, Mohammad Hossein Banabazi2, Saeid Shahkarami3, Elmira Mohandesan4

and Pamela Burger4

Abstract
The Bactrian camel of Ardebil province, northwestern of Iran, is an adapted genetic resource

and a great national wealth; however its population has dramatically decreased in numbers.
Therefore, we aim to investigate the mitochondrial genetic diversity within this population. In
37 individuals, a 518-bp region of the mitochondrial DNA (mtDNA) that spanned a portion of
the cytochrome b gene, the tRNAs praline and threonine, and the beginning of the control
region were successfully amplified and aligned to the Bactrian mtDNA reference sequence. In
total, we recovered 5 polymorphic sites and five distinct haplotypes. The heterozygosis
estimated from the haplotype frequencies were 0.503 indicating an unexpected high genetic
diversity within Iranian Bactrian camels. Our results have important implications for the
conservation of genetic diversity and the management of livestock production to facilitate the
retention of or potential increase in the camels’ economic value. Further studies using nuclear
DNA such as Y chromosome markers and microsatellites or single nucleotide polymorphisms
are encouraged to substantiate the results of this study.
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