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 "مقاله پژوهشی"
 

 ترسیم جهان و یو وحش یگوسفند اهل ینژادها یبرخدر  BRCA1ژن  یکیتنوع ژنت یررسب
  هایلوژنتیکی آنساختار ف

 
5لوو لیلا عزالدین 4پور نعنائیاسداللهحجت ، 3زاده کشکوئیه، علی اسمعیلی2، مسعود اسدی فوزی1منشعلیرضا نیک

 
 

 ،، دانشکده کشاورزی، دانشگاه شهید باهنر کرمان، کرمان، ایرانه مهندسی علوم دامیگرودانشجوی دکترای تخصصی،    -1
 (nikmanesh12784@agr.uk.ac.ir ول :و)نویسنده مس

 ، ایران، دانشگاه شهید باهنر کرمان، کرمان، دانشکده کشاورزیاستاد، گروه علوم دامی -8 و 2
 امی،دانشکده کشاورزی، دانشگاه شهید باهنر کرمان، کرمان، ایرانمهندسی علوم د گروه ،آموخته دکترای تخصصیدانش -0

 زیست، سازمان حفاظت محیطملی تاریخ طبیعی و ذخایر ژنتیکی دفتر موزه رئیس گروه ژنتیک، -5
 17/7/1041 تاریخ پذیرش:         25/5/1041تاریخ دریافت:  

 131 تا  171صفحه:  
 

 چکیده مبسوط

، تنظیم چرخه سلولی، تنظیم فرآیند رونویسی، DNAهای  گویند؛ نقش مهمی در روند ترمیم آسیب می "باندروازه" که به آن BRCA1ژن  :و هدف مقدمه
. تحقیق حاضر با هدف انجام آنالیزهای بیوانفورماتیکی و مقایسه حفظ پایداری کروموزوم و دیگر مسیرهای مهم برای تعمیر و نگهداری از ثبات ژنوم دارد

منطقه جغرافیایی: آسیای غربی، اروپا، چین،  1 نژاد در 04نژادهای مختلف گوسفندان اهلی و وحشی از در  BRCA1کی و ساختار فیلوژنتیکی ژن تنوع ژنتی
 .شدانجام  NCBIبا استفاده از بانک اطلاعاتی ژنوم )کشور ایران( نژاد وحشی  ، جنوب آفریقا وشمال آفریقا

. همچنین تعداد شدترسیم  Neighbor-Joiningتراز و درخت فیلوژنتیکی به روش  هم MEGA11افزار ر با استفاده از نرمنظهای مورد توالی ها: مواد و روش
تبدیل ژنی نیز با  مشابه اتفاق افتاده، درصد تفرق ژنی و مشابه یا غیر هایی که در آنها جایگزینی ، تعداد جایگاهها، تنوع نوکلئوتیدی، تنوع هاپلوئیدی جهش
 .مورد بررسی قرار گرفت Dnaspv5افزار ده از نرماستفا

ف هاپلوتیپ مختل 14چند شکلی را نشان داد که منجر به ایجاد  112، منطقه جغرافیایی 1دهای موجود در های مربوط به مقایسه نژاتجزیه و تحلیل ها: یافته
. تمایز ژنتیکی بین برآورد گردید 452/4و  245/4تیب تر( در بین نژادها بهkدی )های نوکلئوتی. تنوع نوکلئوتیدی و متوسط تفاوتشد 485/4 با تنوع هاپلوتیپی

. میانگین نسبت محاسبه گردید 24/4یی . میانگین فواصل ژنتیکی بین تمام مناطق جغرافیاجمعیت گوسفندان وحشی کمترین بود جمعیت گوسفندان چین با
ه این تحقیق ب . میزان توالی حفاظت شدهباشد بازهای سیتوزین و گوانین میدهنده غالب بودن شان% بود که ن12/83برابر با   (G+C) : (A+T)نوکلئوتیدی

با های جدید و همچنین عملکردهای جدیدی جهت سازگاری  ی این ژن و به وجود آمدن پروتئینشکلی بالادهنده چند بود که نشان 818/4طور میانگین 
دست آمد که ه ب 073/4طرفی تاجیما  در آزمون بیتاجیما  D . مقدارشدمحاسبه  01/51در این تحقیق  ها کدون ثرمؤ . تعدادباشد شرایط مختلف هموستازی می

 .باشد متعادل بودن فشار انتخاب میدهنده نشان
ژنتیکی و کاهش  ، جلوگیری از رانشلی و بازهای جنگتنوع ژنتیکی بالایی در جمعیت وحشی وجود دارد که از دلایل آن وجود محیط گیری: نتیجه
 ، ادراک حسی مقابله با شرایط و ای دفاعیه، پاسخباشد که بر روی قدرت عضلانی، عادات غذایی، رفتارهای پرخاشگرانهمی های خویشاوندی آمیزش
 . باشد گذار می ثیرتأها ر این جمعیتد BRCA1های محیطی مرتبط با بیان ژن استرس

 

 BRCA1منطقه جغرافیایی، گوسفند، ر فیلوژنتیکی، تنوع ژنتیکی، ساختا های کلیدی: واژه
 

 مقدمه
ذخایر استراتژیک هر  ملی وعنوان سرمایه حیوانات بومی به   

اهمیت  ازتکثیر آنها  که حفظ و شوند میکشور محسوب 
ران نسل هزااز  بعد حیواناتاین  .استای برخوردار  ویژه

شرایط ه بر غلب یاو از موانع بسیار  ذرو نیز گانتخاب طبیعی 
نامساعد محیطی همچنان به حیات خود ادامه داده و به تکثیر 

های  به بسیاری از محدودیتاند و  ازدیاد نسل پرداخته و
 .(82) اند کرده محیطی سازگاری پیدا

در مطالعات منابع ژنتیکی حیوانی؛ نژادهای در معرض خطر    
بررسی  و سایر نژادها تفاوت چندانی از نظر ژنتیکی نداشته و

چگونگی حفظ حداکثر تنوع ژنتیکی آنها در تحقیقات از 
با توجه به خطر  ینبنابراای برخوردار است.   اهمیت ویژه
ها و حفظ  یتموجود، مطالعه جمع یها از گونه یانقراض تعداد

 (.10) یت استحائز اهم یاربس یکیژنت یرذخا ینا
تنوع  بر تنظار برای عنوان معیاریهنیز ب نوکلئوتیدی تنوع   

 تکاملی روابط تعیین برای ، یا(22) ها بین یا درون جمعیت
در  گوسفندان وحشی پراکنش وسیعی .شود می استفاده (01)

. پراکنش آنها از آمریکا و کانادا نیمکره شمالی کره زمین دارند
شود. در  آسیا و بخشی از اروپا را شامل میتا مناطق وسیعی از 

یش در جهان صورت گرفته است، مطالعاتی که روی قوچ و م
اند. در مطالعات انجام  گونه تقسیم نموده 7تا  1را بین  آنها

از  (Ovis)وحشی  انگوسفندشده مشخص شده است که 
. های پیچیده در جهان هستند از جنسبندی یکی  لحاظ رده

در بیشتر مناطق  Ovis orientalisگوسفند وحشی یا گونه 
های گوسفند گونهزیراز تعداد . اگرچه ایران پراکنده است

وحشی در ایران اطلاعات چندانی در دست نیست؛ اما 
هان، قوچ هایی مانند قوچ اوریال، قوچ ارمنی، قوچ اصفگونهزیر

رستان تا حدودی شناسایی و قوچ لا مرکزی، قوچ کرمانالبرز 
 Ovis orientalis Larstanicaلارستان و میش . قوچ اندشده

 نیز نامیده  که قوچ مینیاتوریهاست  نهزیرگویکی از این 
 گوسفند وحشی در ایران است ترین زیرگونه شود و کوچکمی

 .(04)که با خطر انقراض روبرو است 
های  بندی گونه در تحقیقی تکامل و ردهرضایی و همکاران    

 دادندمورد بررسی قرار را در جهان  (Ovis)وحشی جنس قوچ 
تکامل گوسفند وحشی توسط  های جدیدی را برایو دیدگاه

جویی  های صرفهروشامل نژادی مولکولی با استفاده از تک
 ،(Bayesian) یزینب ،(Maximum parsimony) حداکثر
اتصال همسایگی و  (Maximum likelihood)حداکثر   تشابه

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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(Neighhor-Joining) نتایج این تحقیق وردندآدست  هب .
ه قوچ و میش گون 2یران گونه و در ا 1نشان داد که در جهان 

 به BRCA1یا breast canser A1ژن .(85کنند ) زیست می
ها ایجاد مقاومت به بیماریهای کاندیدا در  عنوان یکی از ژن

نقش این ژن در (. 07)  از جمله ورم پستان معرفی شده است
، تنظیم چرخه سلولی، تنظیم DNAهای  میم آسیبروند تر

ی کروموزوم و دیگر مسیرهای ، حفظ پایدارفرآیند رونویسی
مهم برای تعمیر و نگهداری از ثبات ژنوم است. این جایگاه 

بزرگترین  11اگزون است که اگزون  20شامل در انسان ژنی 
 .(4)کند  می% از آمینواسیدها را کد 14بر  اگزون آن بوده و بالغ

دارد  قرار 11در گوسفند این ژن بر روی کروموزوم شماره    
 .اگزون میباشد 20نوکلئوتید و 1215که شامل 
BRCA1 و BRCA2 هایژن عنوانبه"gatekeeper"  نیز

 غیرطبیعی یا یافته جهش که وقتی که شوند،می گرفته نظر در
 طبیعی سلولی شناسی زیست در اختلال باعث ؛شوندمی بیان
 هایسلول رشد آن شده و در نهایت باعث سلولی تقسیم و

 .(84) دشون سرطانی می
ها متناسب با در حالت طبیعی رشد و تکثیر سلول   

های مختلفی کنترل توسط ژنخصوصیات سلول و بافت 
های ژنزایی به دو گروه های دخیل در سرطان. ژنگردد می

تقسیم  تومور های تحریک کننده رشدژن تومور وگر  سرکوب
 (.11،23)شوند  می
ر تنظیم نقش مهمی ددارای گر تومور های سرکوبژن   

هایی  کد کردن پروتئینها با این ژن. باشند چرخه سلولی می
ها دخیم شدن سلولکنند از ب که رشد سلولی را مهار می

های سرکوبگر تومور نتوانند این ژنکنند. اگر  جلوگیری می
عملکرد صحیح خود را اعمال کنند پس از بروز اختلال در 

DNA توانند  نجام میثیر خود ادامه داده و سراسلول به تک
های ژن (.11،23)کیل توده سرطان گردند منجر به تش

حت هایی تغالبا فرم موتانت ژنکننده رشد تومور  تحریک
لم نقش تنظیم در سلول ساکه  باشند ها میعنوان پروتوانکوژن

اگر نیگی و همکاران بیان کردند  (.11،23) را دارندکننده رشد 
ارائه  BRCA1 ژن رسان نادر ازچه صدها جهش آسیب

درکشورها و BRCA1  اند اما شیوع و فنوتیپ جهش شده
 آثارصورتی که  ه ؛ ب(82متفاوت است )نژادهای مختلف 

 نوع و  شیوع برروی فاکتورها سایر و جغرافیایی ،محیطی
 جوامع میان در BRCA2و  BRCA1های جهش واریانت
 .(7،25) دارند اثر متفاوت

 در ها جهش این از تعدادیدادند ن نشان الندگرن و همکار   
 اثر های جهش عنوان به لذا ،گردند می ظاهر یخاص نژادهای
طبق تحقیق فرلا و همچنین  .(25) گردند میتلقی  1مؤسس

های اختصاصی در  ای در فراوانی جهش تفاوت عمدههمکاران 
ین معنی این بد .(12) گردید گزارشهای مختلف  جمعیت

های خاصی  ی از جهشاص برخهای خ است که درون جمعیت
 جغرافیایی خاص هستند متداول هستند و مختص مناطق

 یک هر در موروثی جهش بنابراین (.20) های اثرگذار()جهش
 به را هاسلول یگوسیتی،هتروز فقدان با همراه هاژن این از
 تغییر به احتمال افزایش زیادی حد تا و کروموزومی ثباتی بی
 (.04) کندیم مستعد سرطان توسعه و

عنوان یکی از دلایل اولیه همچنین رژیم غذایی مدتهاست به
ه ی مختلف بتفاوت در میزان بروز سرطان پستان در کشورها

قیق آن ماری و باربارا در تح. صورت یک فرضیه مطرح است
یک ارتباط قوی بین متوسط میزان دریافت  (8،1)و همکاران 

پستان در آن کشور  نچربی در یک کشور و میزان بروز سرطا
شود مصرف زیاد چربی از طریق  . گفته مینشان داده شد

 کند. سطح استروژن اثر خود را اعمال میافزایش 
 و  فقط درحیوانات BRCA1 هایها و ارتولوگهمولوگ

در قارچها نیز  BRCA2؛ در حالی که شوند می یافتان گیاه
د میلیار 1/1به  BRCA1/2های حضور ژن یافت می شود.

گردد زمانی که سه سلسله برای اولین بار از  سال پیش باز می
نشان ( 21کرمی و همکاران )در تحقیقی  .(3)هم جدا شدند 

مؤثر در مقاومت به عنوان یک ژن به BRCA1ژن که  دادند
 در تحقیقی دیگر .استفاده قرار گیردمورد تواند  ورم پستان می

را به عنوان گاوی  BRCA1ژن  ده (07)یوان و همکاران 
 ؛کردندجدید برای ورم پستان گاوی گزارش  کاندیدیک ژن 
ن گاوی مرتبط با ورم پستا BRCA1 مورفیسم ژن اگرچه پلی

نتایج  .نگرفت نژادهای مختلف گاو مورد بررسی قرار در
نشان داد که ژن  ( نیز27مدسن و همکاران )تحقیق 

BRCA1 جودات بر عملکرد آن در موهای پستانداران  گونه در
( 11) همکاراندرتحقیق ایکپمه و  .گذار استثیرمختلف تأ

مربوط  میلیون سال پیش( این ژن 45) بیشترین زمان واگرایی
میلیون  1/0) واگرایی زمان کمترین انسان و نهنگ قاتل وبه 
طی  .ل پیش( مربوط به گاو و بوفالو آمریکایی مشاهده شداس

در پنج  BRCA1شیمیایی پروتئین خواص فیزیکوتحقیقی 
، گاومیش آمریکایی و گوسفند، خوک ،گونه پستانداران )گاو

نشان داده پایدار آبدوست و درون سلولی نا ؛انسان( در طبیعت
در پستانداران  BRCA1حاصل این است که ژن یجه نت. شد

ردی ژن و پروتئین متفاوت یافت عملکهای  مختلف با ویژگی
 وسرطان پستان باعث ایجاد  BRCA1 چه ژن. اگر شود می

دید برای ورم پستان تخمدان در انسان و به عنوان ژن کان
ل هر ؛ ممکن است تعمیم اینکه این ژن مسئوگاوی شده است

 باشد نیز دشوار استاین پستانداران گونه تومور پستانی در 
، خوک و در میان گاو، گوسفند شباهت. همچنین درصد (05)

 BRCA1های آمینه گاومیش آمریکایی در مقایسه با اسید
ها  دهد آن % بود که نشان می72-70محدوده انسانی در 

درصد . الگوی تکاملی مشابهی داشته باشندممکن است 
در میان این حیوانات در مقایسه با  BRCA1شباهت ژنهای 

هایی با  . نکته مهم این است که توالی% بود31-38انسان 
 ،وژی یکساندهند که همول % نشان می74درصد شباهت تقریبا

وجود  BRCA1 در ژن  حفاظت بسیار بالا عملکرد وشباهت 
هایی که درصد شباهت بالایی در  ارگانیسم یعنی دارد
 .(05کامل و تمایز مشابهی دارند )هایشان دارند الگوی ت ژن

 طریقیپستانداران به  BRCA1های  رابطه فیلوژنتیکی ژن
به در کنار هم تقریبا مشاعادات غذایی با های  ه گونهاست ک
دهد که هر چه درصد  این مطلب نشان می .گیرند قرار می

بندی با هم  شهتر باشد امکان خوشباهت بین گونه ها نزدیک
تنوع ژنتیکی بررسی هدف از این تحقیق،  .(00شود ) می بیشتر
برخی نژادهای گوسفندان  BRCA1ژنفیلوژنتیکی ساختار و 

1- Founder effect 

 
 لوینعزالد یلاو ل یحجت اسدالله پور نعنائ یه،کشکوئ زادهیلیاسمع یعل ی،فوز یمسعود اسد منش،یکن علیرضا
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ه و مقایس جغرافیاییمنطقه  در ششاهلی و وحشی 
جایگاه آنها از روابط تکاملی های احتمالی و پارامترهای تفاوت

الیزهای بیوانفورماتیکی بر مبنای آن فیلوژنتیکی و فیلوژئوگرافی
 می باشد.

 

 
 

 ها  مواد و روش
های استخراج شده مربوط به  این تحقیق توالی در   

منطقه  ششکشور به  15 درنژاد  04از   BRCA1ژن
: آسیای غربی، اروپا، چین، شمال Fتا  Aترتیب هب جغرافیایی

تقسیم بندی ایران )نژاد وحشی( آفریقا و  ، جنوبآفریقا
 (.1)جدول  ددنگردی

 
 NCBIاهلی و وحشی استخراجی از پایگاه اطلاعاتی  گوسفنداندارای مناطق جغرافیایی، نژادها و کشورهای  -1جدول 

Table 1. The geographical regions, breeds and countries with domestic and wild sheep retrived from the NCBI  
                database        

تعداد  نام نژادها نام کشورها
 نمونه

منطقه 
 نام منطقه جغرافیایی

 –ترکیه  –عراق  –ایران 
 پاکستان

Afshari  (1 ) – Baluchi (2 ) – Ghezel (0 ) - Grey Shiraz (8 ) – Makui (0 ) – Moghani (0 )
– Shal (8 ) - Turkish Awassi (2 ) - Cine Capari (1 ) – Karya (1 ) – Karakas (1 ) – 

Norduz (1 ) – Sakiz (2 ) – Karakul (8 ) – Kachi (1 ) – Thalli (2 ) – Awassi (2 ) – 

Hamdani (1)  

 A آسیای غربی 08

 –اسپانیا  –انگلستان  –آلمان 
سوئیس -ایتالیا   

Cheviot  (2) - Dollgellau Welsh Mountain  (1) – Romney  (1 ) - Scottish 

Blackface (1 ) - Tregaon Welsh mountain (1 ) - Welsh Hardy Speckled Face (1 ) – 

Castellana (2 )  – Churra (2 ) – Ojalada (2 ) – Salz (8 ) - Swiss Mirror (1 ) - Swiss 

White Alpine (0 ) - Valais Blacknose (1 ) – Altamurana (2 ) – Leccese (1 ) – 

Rhoen (8)  

 B اروپا 23

 C چین Hu 11 چین

لیبی -اتیوپی -مصر  
BRB1 until BRB6   (1 ) - BRB8 & 9 (1 ) – Barki (8 ) – Ossimi (2 ) – Rahmani (2 ) - 

BNG1 & 8 (1 ) - KEF6 & KEF8 until KEF11 (1)  

 
 D شمال آفریقا 22

Namaqua Afrikaner آفریقای جنوبی (1 ) - Ronderib Afrikaner (2)  E جنوب آفریقا 8 
انایر  Ovis orientalis  (8 ) - Ovis vignei (5)  F ایران 3 

 های هر نژاد می باشد. اعداد داخل پرانتز تعداد نمونه

   

های  ها و اطلاع از فراسنجه سپس جهت مقایسه توالی   
در نژادهای گوسفند اهلی و  BRCA1ژنتیکی ابتدا توالی ژنی 

ستخراج ا NCBIها  وحشی که از پایگاه بانک اطلاعاتی داده
 MEGA11افزاردر نرم ClustalWشده بود با استفاده از رویه

شده و تک نوکلئوتیدهای چند شکلی از این  ردیف  ( هم01)
ها، تنوع نوکلئوتیدی، تنوع  طریق شناسایی شدند. تعداد جهش

هایی که در آنها جایگزینی مشابه یا  هاپلوئیدی، تعداد جایگاه
نیز با  تفرق ژنی و تبدیل ژنیغیرمشابه اتفاق افتاده، درصد 

 ( محاسبه گردید.21) Dnaspv5افزاراستفاده از نرم
های تمایز ژنتیکی و فاصله ژنتیکی نیز با استفاده  فراسنجه   

 ( به دست آمد. 01) MEGA11از نرم افزار 
برای  BRCA1ترسیم درخت فیلوژنتیکی توالی ژن    

MEGA11 (01 )زار های مورد بررسی با استفاده از نرم اف گونه
ها و حذف نواحی غیر  انجام گرفت. پس از ویرایش توالی

 -ناهمگون، درخت فیلوژنی با استفاده از روش اتصال
 (Q)ترسیم گردید. در این روش از ماتریس  (NJ)همسایگی 
ها بوده و کمترین  شود که مشتمل بر کل شاخهاستفاده می

ه باشد را که بیان کننده شباهت بالای دو شاخ Qمقدار 
انتخاب کرده و در یک انشعاب از درخت فیلوژنی به کار 

گیری  ار نمونهب 544وسیله به Bootstrappingبرد. مقادیر  می
در محل  1استریپ . مقادیر بالای بوتمجدد به دست آمدند

 درخت نشان میدهد که درخت فیلوژنیهای  انشعاب شاخه
. ی برخوردار استدرجه اعتماد بالای نوکلئوتیدهای موردنظر از

با استفاده از فرمول NJ ترسیم درخت فیلوژنی به وسیله روش 
 انجام شد : 1
 

 (   )  (   ) (   )  ∑ (   )  ∑ (   )     
 (1 رابطه)    

ام  k: شاخه j ،kو  i: فاصله بین شاخه  (   ) در رابطه بالا 
و : تعداد کل شاخهr، درخت قدار عددی م :(   ) ها 
 . است jو i  های شاخه

از روش حداکثر درستنمایی برای بدست آوردن میزان 
پورینی و شینی به جایگزینی نوکلئوتیدها در بازهای جان

استفاده MEGA11 (01 )افزار پیریمیدینی با استفاده از نرم
انتخاب  یرتأث یا یطرف یب یبررس یکه برا یماتاج D هآمار . شد

 یدیتنوع نوکلئوت یبررس یبرادر اینجا  ؛شود یاستفاده م
 یآلل یحاصل از مشاهدات با استفاده از تنوع حاصل از فراوان

 .(04گرفت )انجام  یچندشکل های یگاهدر جا
 یک بودن فرد به منحصر از معیاری هاپلوتیپی نیز تنوع

   یهاپلوتیپ تنوع. است معین جمعیت یک در خاص هاپلوتیپ
( H )(2شود )می محاسبه 2فرمول  اینجا  به صورت در. 
 

  (  2 رابطه)
 

   
(    ∑   

 
 )        

 

  Nفراوانی هاپلوتایپی از هر هاپلوتایپ در نمونه و  xi که در آن
   .اندازه نمونه است

 محاسبه می گردد :  8تمایز ژنتیکی نیز بر اساس فرمول 
 

                    FST = 
     

  
(                    8 رابطه)   

یانگین بین م FB ،شاخص تثبیت ژنتیکی FSTکه در آن 
 FWهای مختلف و های بین دو فرد در بین جمعیتتفاوت

های بین دو فرد در درون یک جمعیت میانگین بین تفاوت
 باشد. می

1- Bootstrap 

 
 لوینعزالد یلاو ل یحجت اسدالله پور نعنائ یه،کشکوئ زادهیلیاسمع یعل ی،فوز یمسعود اسد منش،یکن علیرضا
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 MEGA11 افزارنرم در نوکلئوتید جایگزینی مدل بهترین
 Maximumروش اینجا فیلوژنتیکی در هایدرخت رسم برای

likelihood و مدل Tamura-Nei دلیل  به( که 01باشد ) می
 .شد استفاده مدل ایناز  بودن مناسب

صله گیری فواصل قرابت بین نژادها نیز فا برای اندازه   
 های مربوط به مناطق جغرافیایی ژنتیکی حاصل از آنالیز توالی

 -Tamuraمدلبا  حشیختلف نژادهای گوسفند اهلی و وم
Nei   (01گردید )برآورد. 
محاسبه  0اساس فرمول در این تحقیق بر 1ها کدون ثرمؤ تعداد
 :(8شد )

               ENC=2+S+(29/S2+(1-S2))         (0 رابطه)
 .باشد درمکان سوم کدون می  CGمیزان درصد Sآن  که در

محاسبه  5ها هم از فرمول فاصله ژنتیکی بین جمعیت
 گردد : می

D= -ln
∑ ∑       

√(∑   
 

 )(∑   
 

 )

 (5 رابطه) 

فراوانی : uجایگاه و  :lهای مختلف ، جمعیت: Yو  Xکه در آن 
  .باشد در جایگاه موردنظر می

 
   نتایج و بحث

های موجود منجر به شناسایی  در این تحقیق مقایسه توالی   
که نشان دهنده روند انتخاب کلی شد؛ شجایگاه چند  112

. این تغییرات باعث ایجاد باشد می BRCA1 مثبت در ژن
گردید که فراوانی  اپلوتیپ در مناطق جغرافیایی مختلفه14

خصوص نژادهای وحشی ه ها در بین نژادها ب زیاد هاپلوتیپ
 . تنوع ژنتیکی زیاد این ژن می باشددهنده  نشان

نمایی بین  با بیشترین درستدرخت فیلوژنتیکی همچنین 
هلی و وحشی از طریق گوسفند ا جمعیتهای نژادهای مختلف

  (01)ترسیم گردید  Tamura-Nei نوکلئوتیدمدل جایگزینی 
 .(1)شکل 

 
  

 
 نمایینژادهای مختلف گوسفند اهلی و وحشی با استفاده از روش حداکثر درست هایدرخت فیلوژنتیکی بین جمعیت -1شکل 

Figure 1. Phylogenetic tree between populations of different breeds of domestic and wild sheep using maximum 
likelihood method 

 
 نشان فیلوژنتیکی درخت بررسی از حاصل همچنین نتایج

یک شاخه اصلی  که نژادهای گوسفند وحشی تقریبا در میدهد
 هاگروه سایر از جمعیت این بیشتر فاصلهاند که  گرفته قرار
  ت.اس گروه این بیشتر تنوع از نشان

هلی در مناطق مختلف بعضا در بقیه نژادهای گوسفندان ا
 دهندهنشانگرفتند که هایی نزدیک به یکدیگر قرار  شاخه
شدن  میختهژن بین مناطق جغرافیایی مختلف و بعضا آ  جریان

ورین و این نتایج با تحقیق فل .باشد آنها در گذشته می

های تفاوت بین ژنوتیپدهد  ن میکه نشا( 18همکاران )
در ها ها در مقایسه با بهترین ژنوتیپمتوسط در جمعیت

نژادهای گوسفند اهلی بیشتر از موفلون آسیایی و با افزایش 
 ،همراه استجهی برای تعداد زیادی از نژادها قابل تو

 همخوانی دارد.
های استان قوچ و میش که فیلوژنی (17) در تحقیق حسینی

از ژنوم میتوکندریایی مورد  bیزد را بر اساس توالی سیتوکروم 
وحش بررسی قرار دادند؛ نتایج نشان داد که پناهگاه حیات

1- Effective number of codons (ENC) 

 
 لوینعزالد یلاو ل یحجت اسدالله پور نعنائ یه،کشکوئ زادهیلیاسمع یعل ی،فوز یمسعود اسد منش،یکن علیرضا
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ستان یزد دارای قوچ بوروئیه دارای قوچ ارمنی و سایر مناطق ا
که با توجه به نتایج این تحقیق می توان نواحی  اوریال بودند،
     Ovisهای ان را محل جداسازی زیرگونهمرکزی ایر
orientalis وOvis vignei  .بدانیم 

 بومی گوسفند نژاد 5( نیز 0در بررسی آرنز و همکاران )  
 گوسفند همراه به را بود، آنها بین در نیز مرینوس که اسپانیا
 ژنوتیپ یابی ریزماهواره 11مرجع( برای نژاد عنوانه)ب آواسی
 و مرینوس گوسفند ژنتیکی در تنوع بیشترین که نمودند

که در  آواسی مشخص گردید. گوسفند در کمترین میزان آن
نژاد منطقه اروپا )از  17این تحقیق میزان تنوع ژنتیکی برای 

 به دست آمد. 417/4نژاد بومی اسپانیا(  0جمله 
، تحقیق حاضر تنوع نوکلئوتیدی، تنوع هاپلوتیپیدر    

ای نوکلئوتیدی کل هو متوسط تفاوتواریانس تنوع هاپلوتیپی 
ین ا. دست آمده ب 452/4و  441/4، 485/4، 245/4به ترتیب 
 می باشد. 2 ز به شرح جدولنیها در داخل هر منطقه  فراسنجه

 

 متوسط تعداد  ، واریانس تنوع هاپلوتیپی وها، تنوع نوکلئوتیدی و هاپلوتیپی(، تعداد هاپلوتیپSمورفیک ) های پلید جایگاهتعدا -2جدول 
 های نوکلئوتیدی در مناطق جغرافیایی مختلفتفاوت            

Table 2. The number of polymorphic sites (S), the number of haplotypes, nucleotide and haplotype diversity, the  
                variance of haplotype diversity and the average number of nucleotide differences in different geographical  
                regions 

 یپیتنوع هاپلوت یانسوار یپیتنوع هاپلوت یدیتنوع نوکلئوت یپتعداد هاپلوت S  یکمورف یپل هاییگاهتعداد جا یاییمنطقه جغراف
A 4 1 44/4 44/4 44/4 
B 20 0 417/4 241/4 41/4 
C 8 0 441/4 041/4 843/4 
D 4 1 44/4 44/4 44/4 
E 51 8 414/4 44/1 470/4 
F 24 1 420/4 424/4 447/4 

 

 و هاجمعیت انقراض به وسیله ژنتیکی از آنجایی که تنوع
 کم رود؛می بین از محدود هایجمعیت درون در تنوع فقدان
 ممکن مطالعه مورد هایدربرخی جمعیت تنوع میزان بودن
 نسلی فاصله کاهش نمونه، اندازه یکوچک دلیل  به است

 باشد جمعیت اندازه به جمعیت موثر اندازه نسبت کاهشو
 بالایی توان که این ژن از داد نشان حاضر بررسی نتایج .(24)
ه ب و حیات وحش بخش در یفیلوژنتیک روابط تعیین در

  گوسفند اهلی و وحشی برخوردار جمعیتهای در خصوص
ند جمعیت وحشی مستقل و . هر وقت یک جمعیت ماناست

 های دیگر است این موضوع عامل تنوعمتمایز از جمعیت
. میزان تنوع ژنتیکی بالا ژنتیکی بالا در آن جمعیت می شود

های دیگر نشان در جمعیت وحشی در مقایسه با جمعیت
انند به تو باز میهای جنگلی و  دهنده آن است که محیط
های بسته و یسه با محیطها در مقا افزایش تنوع ژنتیکی گونه

. همچنین ممکن شده در نژادهای اهلی کمک نمایند کنترل
های است یکی از دلایل افزایش این تنوع بین جمعیت

گوسفند وحشی جایگزین شدن نرهای جوان با نرهای پیر در 
هر سال و جلوگیری از رانش ژنتیکی و کاهش آمیزشهای 

ا هن جمعیتخویشاوندی باشد که به حفظ جریان ژنی بی
له در تحقیق آقازاده و نماید که این مسأ کمک شایانی می

در تحقیق دیگری که فلورین . ( نیز گزارش گردید1) همکاران
وحشی نمونه از موفلون  18 با استفاده از (18) ناو همکار

نمونه گوسفند  24منطقه ایران و مقایسه آن با  آسیایی در
SNPS  هایدادهبر روی  اهلی ایران

نشان انجام گرفت،  1

دادند که تنوع نوکلئوتیدی در موفلون آسیایی بیشتر از گوسفند 
 اهلی بود که با نتایج این تحقیق مطابقت داشت. 

های نمونه نژادهای مختلف  همچنین با مقایسه هاپلوتیپ   
هاپلوگروه  سهکلا  گوسفندان اهلی و وحشی مشخص شد
ست ها مشترک امونهوجود دارد که یک هاپلوگروه بین تمام ن

 مورد( مربوط به نوع ششها ) و بیشترین تعداد این هاپلوتیپ
 .می باشدوحشی و در منطقه ایران 

خاستگاه و ارتباط که  (03ژائو و همکاران )در تحقیق    
؛ گرفتمورد بررسی قرار  وحشی گوسفندفیلوژنی سه نژاد 

 تنوع از وحشی میتوکندری گوسفندان مشخص گردید ژنوم
که با نتایج این  برخوردارند بالایی نوکلئوتیدی و پلوتایپیها

 . در خصوص این تنوع بالا همخوانی داردتحقیق 
جمعیت وحشی  در بالا ژنتیکی تنوع وجود توجه قابل کتهن   

 تواندمی احتمالاامر  این که بود هاجمعیت به سایر نسبت
د فاصله جغرافیایی زیاد وجو و محیطی شرایط به مربوط

 ایران در دو منطقه شرق و غرب جمعیت وحشیبخصوص در 
 هایجمعیت در بدون برنامه و قانونی غیر شکار همچنین و

 .باشد شده حفاظت هایدر جمعیت بیرون به مهاجرت و آزاد
میانگین تعداد  ،Pi(t)، تنوع نوکلئوتیدی G+C محتوای

 ، تعداد(Dxy) هانوکلئیدهای جایگزین در هر سایت بین جمعیت
و  (Da) هانوکلئیدهای جایگزین در هر سایت بین جمعیت

در  (k)ها های نوکلئوتیدی بین جمعیتمیانگین تعداد تفاوت
 آورده شده است. 8بین مناطق جغرافیایی به شرح جدول 

 

 
 
 
 
 

 

 
 1- Single Nucleotide Polymorphisms 
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 ها جمعیت  Kو  G+C ،Pi(t) ،Dxy ،Daمحتوای -8جدول 
Table 3. G+C, Pi(t), Dxy, Da and K content of populations. 

 G+C Pi(t) Dxy Da Kمحتوای منطقه جغرافیایی

A-B 571/4 445/4 441/4 444/4 544/4 
A-F 117/4 417/4 451/4 44847/4 544/4 
B-C 535/4 41/4 443/4 444/4 143/4 
B-D 533/4 447/4 441/4 444/4 147/4 
B-E 534/4 42/4 411/4 44488/4 174/1 
B-F 111/4 411/4 414/4 44138/4 782/4 
C-E 513/4 442/4 440/4 444/4 444/1 

C-F 123/4 41/4 411/4 44424/4 457/2 
D-E 113/4 441/4 442/4 444/4 888/4 

D-F 175/4 441/4 418/4 44434/4 544/4 

E-F 144/4 412/4 411/4 44420/4 117/1 
 

ها بیشترین مجموع تنوع نوکلئوتیدی حاصل بین جمعیت
واگرایی ژنتیکی مربوط به جمعیت آسیای غربی با در اثر 
( 42/4( و جمعیت اروپا با جنوب آفریقا )417/4وحشی )

دهنده کمتر بودن تبادل ژنتیکی بین این که نشان باشد می
ایز از نظر های متمها در اثر زندگی در محیطجمعیت

های خاموش یا تغییرات  اکولوژیکی که سبب جهش
سبب ایجاد و بعضا ؛ وژیکی گردیدهمورفولوژیکی و فیزیول

این واگرایی و  ممکن است. گرددهای جدید میجمعیت
 طول در متعدد کوچک های جهش جداسازی تولید مثلی  نتایج

 ژنی جریان از شده جدا جمعیتی در که باشد تکاملی زمان

یا اثر گلوگاه  دلیل اثر موسسه ، یا شاید ب(88یابند ) می تجمع
 (.81) رب رخ دهدیا اثر انتخاب مخ

رابت و فیلوژنی در تحقیق تاپیو که در رابطه با تعیین ق   
، قفقازی و آسیای مرکزی با استفاده از گوسفندان اروپایی

های  هاپلوگروه ؛انجام شده است mtDNAنگاری انگشت
 .(02متعددی تعیین گردید )

Fuنتایج آزمون    
,
s Fs و آزمون  Dما در داخل هر منطقه تاجی

Fuدهد که آزمون  ن مینشا
,
s Fs وD  تاجیما فقط در منطقه

 .(0دار بود )جدول  ( معنی%2سطح در جغرافیایی اروپا )
  

 

 تاجیما در مناطق جغرافیایی مختلفD و آزمون Fu,s Fsها، آزمون ، تعداد هاپلوتیپ( S)مورفیک های پلیتعداد جایگاه -0جدول 
Table 4. Number of polymorphic sites (S), number of haplotypes, Fu,s Fs test and Tajima's D test in different  
               geographical regions  

 تاجیما Dآزمون Fu,s Fsآزمون  تعداد هاپلوتیپ Sمورفیک های پلیتعداد جایگاه منطقه جغرافیایی
A 4 1 444/4 444/4 
B 20 0 **073/8- **230/8- 
C 8 0 481/2- 370/1- 
D 4 1 444/4 444/4 
E 51 8 444/4 444/4 
F 24 1 555/1- 014/1- 

 2% دار بودن در سطح معنی: **
 

Fuنتایج آزمون 
,
s Fs و آزمون  D تاجیما در بین مناطق

Fuدهد که آزمون  نشان میجغرافیایی 
,
s Fs  وD  تاجیما فقط

آفریقا و  شمالاروپا با ، ین مناطق جغرافیایی اروپا با چیندر ب

سطح وحشی )در اروپا با ( و 2%سطح در جنوب آفریقا ) با اروپا
 .(5دار بود )جدول  ( معنی%5

 

 تاجیما در بین مناطق جغرافیایی مختلفD و آزمون Fu,s Fsآزمون  -5جدول 
Table 5. Fu,s Fs Fs test and Tajima's D test among different geographical regions    

 تاجیماD آزمون Fu,s Fsآزمون  ه جغرافیاییمنطق
B-C **404/5- **423/5- 
B-D **404/5- **423/5- 
B-E **45/0- **44/8- 
B-F *41/2- *74/2- 

 5% دار بودن در سطح معنی :*و    2% دار بودن در سطح معنی :**
 

حاصل  یدیتنوع نوکلئوت یبررس یبرا( 04) یماتاج D هآمار   
در  یآلل یبا استفاده از تنوع حاصل از فراواناز مشاهدات 

 D آزمونکه این  .دست آمد هب 073/4 یچندشکل های یگاهجا
دهنده انتخاب برای آن دار است که نشان در اینجا معنی تاجیما

 بالای فراوانی دهنده نشان مثبتتاجیما  Dباشد.  جایگاه می

ه ک است، انتظار مورد به نسبت شده مشاهده مورفیسم پلی
تنگنای  از بعد جمعیت کاهش اندازه به دلیلممکن است 

 .ی باشدخصوص در جمعیت وحشه انتخاب ب یا و ژنتیکی
تایج مربوط به فاصله ژنتیکی و تمایز ژنتیکی بین مناطق ن

 .شده استنشان داده   1جدول در گوسفندجغرافیایی  تلفمخ
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 در بین مناطق مختلف جغرافیایی نژادهای اهلی و پایین قطر ( FSTو تمایز ژنتیکی )بالای قطر ( DXYنتایج مربوط به فاصله ژنتیکی ) -1جدول 
 وحشی گوسفند           

Table 6. Results related to genetic distance (DXY) (diagonal up border) and genetic differentiation (FST) (diagonal  
                down border) among different geographical regions of domestic and wild breeds of sheep 
 جنوب آفریقا وحشی آسیای غربی شمال آفریقا چین اروپا منطقه جغرافیایی

 483/4 418/4 424/4 427/4 412/4 - اروپا
 401/4 411/4 480/4 48/4 - 885/4 چین

 42/4 48/4 417/4 - 112/4 544/4 شمال آفریقا
 415/4 488/4 - 028/4 115/4 117/4 آسیای غربی
 405/4 - 722/4 170/4 230/4 021/4 وحشی

 - 328/4 854/4 082/4 741/4 715/4 جنوب آفریقا

 
فاصله  نظر که یک جمعیت از داد نشانجدول فوق  نتایج  

 اما در جمعیت دیگری باشد به ممکن است نزدیک جغرافیایی

 همان جمعیت یا سایر مناطق بت بهنس ژنتیکی دورتری فاصله
باشد مانند جمعیت اروپا با شمال آفریقا  د بررسی جغرافیایی مور
جمعیت گوسفندان ژنتیکی بین    تمایز همچنین و آسیای غربی.

ها  ر نزدیکی این جمعیتچین با وحشی کمترین بود که نشانگ
اند و یا  احتمالا دارای اجداد مشترکی بودهبا هم است؛ که 

بوط به نزدیکی شرایط نگهداری آنها در محیط مصنوعی با مر
تغییرات تکاملی به نحوی صورتی که ه است بمحیط طبیعی 

سوق پیدا کرده است تا بتوانند با محیط سازگار و نقش 
 بیولوژیک خود را داشته باشند. 

وحشی، و  تمایز ژنتیکی بین جمعیت گوسفندان اروپا با چین   
آسیای غربی با  ،جنوب آفریقا و  ی غربیشمال آفریقا با آسیا

ین جمعیت گوسفندان جنوب آفریقا کمتر از بقیه مناطق و ب
دهد جنوب آفریقا بیشترین بود که نشان میوحشی و چین با 

 جمعیت ها از هم دورترند.این 
ه ب Eتا  Aو در هر گروه  24/4میانگین فواصل ژنتیکی نیز    

 باشد.  می 23/4و  27/4،  07/4،  17/4، 00/4، 87/4: ترتیب
وحشی کمترین نتیکی بین جمعیت گوسفندان چین با فواصل ژ

ین جمعیت ب ودهنده نزدیکی دو جمعیت  بود که نشان
 وحشی، شمال آفریقا با آسیای غربیگوسفندان اروپا با چین و 

ا کمتر از بقیه آسیای غربی با جنوب آفریق ،جنوب آفریقا و
عیت گوسفندان وحشی و چین با و بین جممناطق با هم بود 

 دهد  جمعیت گوسفندان جنوب آفریقا بیشترین بود که نشان می
 ها از هم دورترند. جمعیتین ا

ژنتیکی  ها شباهتجمعیت برخی در این تحقیق بین   
باشد.  هامشاهده شد که ممکن است به دلیل اختلاط جمعیت

 و روند ژنتیکی در اختلاف وجود که دهد می نشان تحقیقات
 تاثیر عوامل تحت مختلف جمعیتهای بین ما همچنین
 و گذشته و حال ژنی جریان مشترک، تاریخچه چون مختلفی
 و ژنتیکی رانش مانند مختص جمعیت یندهایفرآ همینطور
در تحقیق فلورین و  (.14،81) دارد انطباقی قرار انتخاب

 از بز، و گوسفند بومی های همکاران نشان داده شد که جمعیت
 انتشار مسیر پایانی انتهایو  (ایران) سازی اهلی مرکز دو هر

 همچنین (.18)اند  واگرایی پیدا کرده( مراکش) جنوبی مدیترانه
 و داشت همخوانی (83)شولز با تحقیق  بررسی این های داده

 یکدیگر به جغرافیایی نظر از که هاییجمعیت گردید مشخص
 توضیح این با؛ دارند زیادتری ژنتیکی شباهت هستند، نزدیکتر

 این در اجداد جدایی یا ایمنطقه سازگاری است ممکن که
 مشاهده نزدیکی با ارتباط در باشد. داشته ثریمؤ نقش رابطه
نژادهای گوسفندان اهلی در برخی مناطق آسیای  بین شده

منطقه  هایی از نمونه انتقال غربی، اروپا و شمال آفریقا احتمال
 کاهش به توجه با .مناطق وجود داردآسیای غربی به دیگر 

دهنده  که نشان ،در نژادهای گوسفند اهلی چین ژنتیکی تنوع
باشد که در این  است به دلیل این می همخونی بالابودن درصد
  . باشند ها از یک نژاد می نمونه تحقیق تمام

نژادهای مختلف در این  تحلیل و تجزیه از حاصل نتایج   
 جمعیت ژنتیکی ساختار ن این ژن برتحقیق نشان داد که جریا

 ای عمده نقش و بوده ثرمؤ گوسفندان نژادهای اهلی و وحشی
 نادری و همکاران ( و80)تحقیق رضایی  در کند. می بازی

 از تر متنوع وحشی های جمعیت نیز نشان داده شد که  (24)
 مؤثر اندازه دلیل به تواند می که هستند، خود اهلی همتایان
سال  14544تا  14444 بین که باشد اهلی اناتحیو در کمتر

 .کردند قبل زیست می
ای  نهنشا گوسفندا ممکن است افزایش بار ژنتیکی دردر اینج   

 های ؛ در جایی که گلوگاهمبنی بر اهلی سازی آن باشد
های  جهشین بردن جمعیتی اثر بخشی انتخاب منفی را در از ب

 متخصصین دیدگاه ازدهند.  مضر از مخزن ژنی کاهش می
 یک با همزمان هاجمعیت بین ژنتیکی تمایز جمعیت، ژنتیک
 هر و شده شروع ژنیجریان  و رانش بین توازن و تعادل

 شد خواهد خود ژنتیکی رانش و جهش نرخ متحمل جمعیت
 و داشته یکدیگر از هاجمعیت کردن متمایز به تمایل که

 نمایدیم تر شبیه یکدیگر به را هاجمعیت ژنی جریان بالعکس
آثاری از ( 18همکاران )فلورین و از سویی در تحقیق  (.87)

هزار سال قبل گوسفند  14تا 3 مسیرهای اهلی شدن در حدود
دو از  آلمان،ک از ترکیه به سوییس و اسپانیا و مسیر : ی 8از 

ایران به اردن سه از  تالیا و آلمان،ترکیه و دریای مدیترانه به ای
ین که با نتایج ا گردد می مشاهده و لبنان و شمال آفریقا

 . تحقیق در یک راستا قرار دارد
نتایج حاصل از درصد جابجایی توالی نوکلئوتیدهای ژن    

BRCA1  مقادیر بالای شده است آورده 7 جدولنیز در .
جانشینی مربوط به بازهای پورینی و پیریمیدینی تقریبا به هم 

ل آدنین به طوری که این مقدار برای تبدیهنزدیک است ب
% و 84/14 % و برای تبدیل گوانین به آدنین10/11گوانین 

% و برای تبدیل 47/11 برای تبدیل تیمین به سیتوزین
 . باشدمی% 40/14سیتوزین به تیمین 
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Table 7. Percentage of BRCA1 gene nucleotide sequence shift in different breeds of domestic and wild sheep  
                  investigated based on maximum likelihood method 

 A T/U C G نوکلئوتید

A - 84/0 42/7 10/11 
T/U 12/0 - 47/11 04/7 
C 12/0 40/14 - 04/7 
G 84/14 84/0 42/7 - 

 

هر  نوکلئوتیدی جانشینی احتمال میزان جدولاین  با مطابق   
( محاسبه گردید. 01و همکاران ) تامورا باز بر اساس روش

ها توالی طول در  A+T بهG+C  نوکلئوتیدی نسبت میانگین
سیتوزین  دهنده غالب بودن بازهای بود و نشان 12:83تقریبا %

(C( و گوانین )G) الگوی ترکیبی احتمال حداکثرباشد.  می 
 آورده فوق جدول در برداری نیز نمونه مناطق در نوکلئوتیدی

فراوانی  میانگین همچنین بررسی این در است. شده
، 137/4، 147/4 ترتیببهG و  A ،T ،Cنوکلئوتیدهای بازهای 

  . دست آمده ب 811/4و  844/4
، E :510/4 ،544/4تا   Aترتیب در مناطقهب G+Cمحتوای   

 . بود 187/4و 122/4، 114/4، 100/4
DNA محتوای با GC به نسبت پایین DNA محتوای با 

GC خود هیدروژنی پیوندهای حال، این با. است پایدارتر بالا 
       عمدتا  عوض در که ندارند، مولکولی پایداری بر خاصی تأثیر
 ایجاد پایه شدن انباشته مولکولی های برهم کنش توسط
 یک به که بالاتری حرارتی پایداری . علیرغم(15شوند ) می
 شده مشاهده شود، می اعطا بالا GC محتوای با نوکلئیک اسید
 با DNA با باکتری های گونه از برخی حداقل که است

 قرار اتولیز تحت بیشتری سهولت با بالا GC محتوای
خودی خودکاهش  به را سلول عمر طول نتیجه در و گیرند می
 . (04دهند ) می
 در GC محتوای بررسی دیگری نشان داده است میانگین   

 با کیلوبایتی144 قطعات در% 14 تا% 85 از انسان ژنوم
 .(13است ) متغیر% 01 میانگین

طور میانگین ه در این تحقیق ب1میزان توالی حفاظت شده   
ناطق جغرافیایی آسیای ب برای مترتی هکه ب میباشد 818/4
، 150/4فریقا ، شمال آ310/4، چین 155/4اروپا  ،101/4غربی

 بود. 744/4و وحشی  344/4جنوب آفریقا 
که این نتایج حاصل از آنالیز نواحی حفاظت شده نشان داد که 

روند تکامل  در طی BRCA1 بخش کوچکی از توالی ژن
الای این ژن و دهنده چند شکلی ب حفظ شده است که نشان

اشد که ب به تغییرات نوکلئوتیدی و جهش می مستعد بودن آن
چنین های جدید و هم وجود آمدن پروتئین  سبب به
. این مطلب با نتایج تحقیق گردد های جدید آن می عملکرد

های  رباره ژن بتالاکتوگلوبین در گونه( د5داشاب )اصغری و 
 باشد. مختلف پستانداران مشابه می

محاسبه  01/51در این تحقیق  ها کدون ثرمؤ تعداد شاخص  
 مطالعه برای معیارها بهترین از یکیاین شاخص که شد. 

 ها ژنوم و هاژن در کدون از استفاده های سوگیری وضعیت
(، که میزان استفاده از کدون یک ژن را در استفاده 08است )

 روشی کند. های مترادف همان ژن تعیین می مساوی از کدون
 محاسبه با آشکاری های شباهت میکند محاسبه ENC هک

 (.28دارد ) جمعیت ژنتیک در جمعیت ثرمؤ اندازه
ها در  شاخص تعداد مؤثر کدون در تحقیق جلالی و همکاران

کژگاو گزارش و گاو و های گوسفند  گونه بز بیشتر از گونه
 .(14گردید )

 BRCA1ژن  که داد نشان حاضر تحقیق نتایج طورکلی به   
وحشی نژاد گوسفندان خصوص در بالایی ب تنوع نوکلئوتیدی زا

حفاظت  نواحی تحقیق، این اساس همچنین بر  است. برخوردار
 ندده می تشکیل راBRCA1  ژن توالی از اندکی بخش شده

 چندشکلی دهنده نشان امر این کهمناطق(؛ درکل  818/4)
 تغییرهای به آن بودن مستعد چنینهم و ژن این بالای
دارای  های جایگاه کل تعداد باشد. می جهش و لئوتیدینوک

محاسبه شد که روند جایگاه  535بررسی  جهش در این
 نقش امر این و کند میها را توجیه تخاب مثبت در این ژنان

 داشت خواهد ژن این بیولوژیکیوظایف  شناخت در ای عمده
 همچنین و جدید هایپروتئینآمدن  به وجود سبب که

  شود.می جدید عملکردهای
 باعث BRCA1ژن برای  این تحقیق از حاصل نتایج  

 14 ایجاد به خود منجر که گردید هایی جهش شناسایی

 .رد مطالعه گردیدهای مو هاپلوتیپ در جمعیت
 غذایی، عادات عضلانی، قدرت مثل، تولید در موفقیت
حسی مقابله  ادراک و دفاعی های پاسخ پرخاشگرانه، رفتارهای
های محیطی و ... که با بیان ژن یط و استرسبا شرا

BRCA1 در این  را وحشی گوسفندان باشد در ارتباط می
 . ارتباط متمایز نموده است

مستقیم  یابیگردد با آن که توالی در پایان پیشنهاد می  
 BRCA1های  موتاسیونبرای تشخیص ترین روش  حساس
کامل  با توجه به بزرگی و پیچیدگی این ژن بررسی؛ است

دهای مختلف گوسفندان اهلی و وحشی در اتوالی آن در نژ
 تر و  تا مقایسات کامل گردد مناطق مختلف جهان انجام

 .ردتری در این زمینه انجام پذیجامع
 

 قدردانی و تشکر

و  پژوهشگران از حمایت صندوق مادی حمایت تحت اثر این   
و  43423310 شماره طرح از برگرفته (INSF)شور فناوران ک

سازمان حفاظت  141-81 گیری شماره بر اساس مجوز نمونه
 ولینمسؤ از بدینوسیله که است شده انجاممحیط زیست 

  .نماییممی قدردانی  و تشکر اتمؤسس این محترم

 
 

1- Sequence conservation (c) 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: The BRCA1 gene, which is called “gate keeper” It plays an 
important role in the process of repairing DNA damage, regulating the cell cycle, regulating the 
transcription process, maintaining chromosome stability, and other important pathways for the 
maintenance of genome stability. The current research was conducted with the aim of 
bioinformatic analysis and comparison the genetic diversity and phylogenetic structure of the 
BRCA1 gene of different breeds of domestic and wild sheep from 49 breeds in 6 geographical 
regions: Western Asia, Europe, China, North Africa, South Africa and wild (Iran) using the 
NCBI genome databas. 
Material and Methods: The desired sequences were aligned using MEGA11 software and a 
phylogenetic tree was drawn by Neighbor-Joining method. Also, the number of mutations, 
nucleotide diversity, haploid diversity, the number of positions in which similar or non-similar 
substitutions occurred, the percentage of gene differentiation, gene conversion were also 
analyzed using Dnaspv5 software. 
Results: The analyzes related to the comparison of breeds in 6 geographical regions showed 
112 polymorphisms, which led to the creation of 19 different haplotypes with a haplotype 
diversity of 0.035. Nucleotide diversity and average nucleotide differences (k) among breeds 
were estimated as 0.205 and 0.052, respectively. The genetic differentiation between the 
Chinese sheep population and the wild sheep population was the lowest. The average genetic 
distance between all geographical regions was calculated to be 0.29. The average nucleotide 
ratio (A+T):(G+C) was equal to 38:62%, which indicates the predominance of cytosine and 
guanine bases. The amount of conserved sequence (c) in this research was 0.313 on average, 
which indicates the high polymorphism of this gene and the creation of new proteins as well as 
new functions to adapt to different homeostasis conditions. The effective number of codons 
(ENC) in this research was calculated to be 56.41. The value of D in the Tajima neutrality test 

was 0.478, which indicates that the selection pressure is balanced. 
Conclusion:The high genetic diversity in the wild population, the reasons for which are the 
presence of forest and open environments, prevention of genetic drift and reduction of 
inbreeding, which affects muscle strength, eating habits, aggressive behaviors, defense 
responses, sensory perception of confrontation with environmental conditions and stress that 
related to BRCA1 gene expression in these populations. 
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