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چکیده
،بقاء،افزایش تولید،هاي اصلاح نژاديهاي بومی بز در نقاط مختلف ایران براي انجام برنامهجمعیتیکی در وع ژنتحفظ تن

از ژنوم HVR1تعیین توالی ناحیه هدف از مطالعه حاضر ضروري است. ها و تغییرات شرایط محیطی مختلف مقاومت به بیماري
بررسی میزان،رأس)4(هر کدام عدنیو لري سیاه،پاکستانی،سیستانیهايیپاکوتهاي بومی ایران شامل بزمیتوکندري از 

کل به روش DNAاستخراج . بودهاي حیوانیگونهرخی ها در مقایسه با بها و ترسیم رابطه فیلوژنی آنجمعیتدر این محتمل تنوع 
و باندهاي بدست ندري مورد استفاده قرار گرفتژنوم میتوکHVR1کلروفرم انجام شد و به عنوان الگو جهت تکثیر ناحیه- فنل

مشابه ژنوم میتوکندري مربوط از ناحیه توالی 30مذکور به همراه نوکلئوتیدي هاي . توالیآمده به روش سانگر تعیین توالی شدند
کی مورد استفاده ) جهت تجزیه ژنتیکی و ترسیم درخت فیلوژنتیNCBIبدست آمده از بانک جهانی ژن (حیوانی هاي به برخی گونه

هاي مورد در اکوتیپو 12891/0و 994/0ها به ترتیب  گونهئوتیدي در بین لتنوع هاپلوتایپی و تنوع نوکمیانگین .قرار گرفت
ها به ترتیب گونههاي مورد بررسی و سایر براي اکوتیپdn/dsمیزان عددي نسبت جایگزینی محاسبه شد.02929/0و 1بررسی 

فیلوژنی توالی نتایج حاصل از درختاین ژن است.تکاملسبه شد که نشان دهنده انتخاب مثبت در فرایند محا12/1و 17/1
با بز هاي هاي مورد بررسی اکوتیپدر بین گونه.بودندزیر شاخه فرعی 7شامل دو شاخه اصلی و تعداد HVR1نوکلئوتیدي ناحیه 

هاي مورد بررسی بیانگر تمایز و مسیر تکاملی متفاوت هر و فیلوژنی گونهتجزیه ژنتیکی .بیشتري داشتندگونه گوسفند شباهت 
. شودهاي انشقاق  یافته از آنها ها و زیر گونهبندي صحیح گونهتواند موجب گروهمیHVR1گونه است و ناحیه 

عدنی، بز سیستانی، بز هاپلوتیپتنوع ژنتیکی، ناحیه دي لوپ، روابط فیلوژنتیکی، : ي کلیديهاواژه

مقدمه
در کشور ایران تنوع شرایط اقلیمی و به تبع آن انتخاب 

بیش از یکصد تمایز در طی سالیان متمادي سبب طبیعی،
طیور شده است که از نظر ژنتیکی متنوع و از توده بومی دام و

بز . )18،1(دنشومحسوب میایران ژنتیکی ذخایر 
)Capra hircus ،(قابلیت اهلی باهاي اي از دامگونه

بهحیواناینهاي متنوع در جهان است.اقلیمسازگاري با 
اهلیهايداممفیدترینازیکیمتنوعمحصولاتتولیددلیل
سازي بز هاي اهلینخستین نشانه).21(آیدمیشماربهشده

سال پیش از میلاد استده هزاردر ایران مربوط به حدود 
کهسرزمینیدربزدهدمیاننششناسیباستانشواهد).23(

شوندمیخواندهخوزستانولرستاننامبهآنازقسمتیامروزه
وبدنمتوسطاندازهبه دلیلبز). 9یافته است (پرورشواهلی

هايانتقالونقلبرايهاي گوناگونمحیطباسازگاريتوانایی
دربالاژنیجریانوبوده استمناسببسیارهاقارهبین

فصلی،چوپانیمثلهاییدر روشبزمختلفهايمعیتج
وتسهیلهمین طوروفواصل دوردرسالانههايمهاجرت
بزهايژنیمخزندرالگوي درهمبهمنجربازرگانیگسترش

). 10شده است (مختلفمناطق
اساسواست، پایهشدهگزارشبزنژاد12در ایران 

پراکندگیفات ظاهري،صبیشترنژادهااینبنديطبقه
اینوبودهتاریخیشواهدنیزواکولوژیکیشرایطجغرافیایی،

مهاجرت،درباره منشاء،کمیاطلاعاتکهاستحالیدر
است دسترسدرایرانبزنژادهايژنتیکیوضعیتوتکامل

)21 .(

مشخص منظوربهمیتوکندریاییDNAتوالیتعیین
استفادهمورداهلیهايدامهايهگونازبسیاريمنشاءکردن

) نقشmtDNA(). ژنوم میتوکندري5است (قرار گرفته
و جمعیتیمطالعاتدرژنتیکییک نشانگرعنوانبهرامهمی

بهبخشیمولکولایننماید. محبوبیتمیایفاتکاملیبیولوژي
راحتیبههمولوگهايتوالیکهآن استنسبیسادگیخاطر

ومادريتوارثطرفی،ازشوند.مقایسهوشدهجداتوانندمی
شجرهمطالعهوردیابیبرايرااین نشانگرنوترکیبیفقدان
بیشتر). در4است (نمودهآلایدهومطلوببسیارمادري

سلولوشدهجدااسپرماتوزوئیدمیتوکندري حیوانیهايگونه
ترتیببرد. بدینخواهدارثبهرامادريمیتوکندريتنهاتخم

هاينسلطیدرژنوم میتوکندریاییهسته،DNAبرخلاف 
مناسبیابزارتغییراتپاییننرخدلیلبهوشدهحفاظتمختلف

بود. ارگانیسم خواهدتکاملمطالعهبراي
باشد. ناحیههاي متفاوتی میژنوم میتوکندري داراي بخش

D-Loop دو منطقه به ژنوم میتوکندري حاوي
که بـه دو دلیـل زیـر استHVR2وHVR1هاينام

هاي ژنـوم میـانگین جهش در آنها بیشتر از سایر قسمت
کننـده هـیچ اول اینکه این دو ناحیه کد؛میتوکنـدري اسـت

که پیشبر D-LOOPپروتئینـی نیسـتند، دوم اینکـه در ناحیه
هاي رونویسی است نقش مهمی ندارند و از ایـن رو جهش

اینازبسیاري).17،15شـوند (ن ابقاء مـیصورت گرفته در آ
چراگیرد،میصورتمیتوکندريHVR1ناحیه درمطالعات

دیگربهنسبتراتنوعازبالاتريمیزانناحیهاینکه
). 7دهد (مینشانمیتوکندريژنومهايقسمت

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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گیرندهمنفیباربخشپنجباقطبیدوbسیتوکروم 
بخشهشتوپروتوندهندهمثبتباربخشپروتون و چهار

منفیسمتدرمتغیرهايآمینهاسیداست. بیشترغشاییدرون
مثبتسمتواستغشاییدرونمنطقهآن درازبعدو

بهمثبتسمتثباترسدمینظردارد. بهراتغییرکمترین
مثبتانتهاياست. زیراآنايهاي وظیفهمحدودیتخاطر

بخشزیربایوبیکینونوناکسیداسیطیدرمولکول
ژنیکچونbسیتوکروم است.مرتبطآهنی-گوگردي
سطوحازخیلیدررامفیديفیلوژنیاطلاعاتواستکدکننده

هاياي، جهشوظیفههايمحدودیت،کندمیارائهتاکسونومی
وکندمیمتعادلراbسیتوکرومنوکلئوتیدهايدرتصادفی
درمترادفغیریامترادفايهمختلف جابجاییهايسرعت
نشانگریکعنوانبهژناینکارگیريبهکدون، دلیلبخش
دارايbسیتوکروم تکامل است. ژنمراحلدهندهنشان
سرعتباهايکدونوبالاتکاملیسرعتباییهاکدون

ومتغیرهایی خیلیبخشداراينیزوباشدمیپایینتکاملی
بهپاسخبرايژناین، ابراینبن. استشدهحفاظتخیلیهم

تا بالاسطحدرفیلوژنیازسیستماتیکیالاتؤسانواع
). 13،12شود (میبردهبکارشدهجداتازهسطوحوهاجمعیت

، bاز بین نواحی مختلف ژنوم میتوکندري سیتو کروم 
sRNA12 وsRNA16 به عنوان نشانگرهاي تشخیص گونه

بر اساس ) 2ان (و همکارFajardo). 3مطرح هستند (
توانستند bاطلاعات توالی نوکلئوتیدي ناحیه سیتوکروم 

.دهندتمایز هاي گاو، گوسفند، بز و آهو را به خوبی گونه
نشــانگر بســیار مناســبی ) mtDNAمیتوکندري (ژنوم

100هایی است که اي گروهبــراي تشــخیص بــین گونــه
. بسیاري از )15(نـداسـال از هـم جـدا بـوده10000تا 

ویژه بز) بر تحقیقات انجام شده در زمینۀ خاستگاه احشام (به
).23اند (ژنوم میتوکندري تمرکز داشتهD-Loopناحیه روي 

ناحیهHVR1تنوع ژنتیکی و فیلوژنتیکی منطقه مطالعه
D-Loop ژنوم میتوکندري در بزهاي البانی نشان داد که

ها ی در این ناحیه در درون جمعیتدرصد از تنوع ژنتیک7/98
ها است و درصد از تنوع مربوط به بین جمعیت3/1و تنها 

Aگروهدر هاي کشور آلبانی را تجزیه هاپلوگروهی اکوتیپ
نتایج حاصل از تجزیه واریانس ملکولی ). 6نمود (بندي دسته

هاي بومی ایران ناحیه ژنوم میتوکندري تعدادي از اکوتیپ
نشان داد که خلخال و قزوین بومی آباده،شامل بزهاي 

و بوده ا هدرون جمعیتمربوط بهبیشترین تغییرات ژنتیکی
گزارش نمودندها بین جمعیترا دردرصد تغییرات 08/3تنها 

) در مطالعه ساختار ژنتیکی بزهاي 8کریمی و همکاران (). 14(
در درصد تنوع را 77خلخالی بر اساس توالی ژنوم میتوکندري، 

ها گزارش درصد تنوع را در بین جمعیت23ها و درون جمعیت
تواند درمیتوالی ژنوم میتوکندرينمودند. مطالعه و شناسایی

مورد بومینژادهايخلوصو حفظژنتیکیشناسنامهتهیه
ساختار بررسیهدف از مطالعه حاضر لذا استفاده قرار گیرد. 

بزهاي بومی ایران و هاي جمعیتی فیلوژنتیکی تودهوژنتیکی
.باشدمیمهم حیوانی يهابرخی از گونه

هامواد روش
هاي س بز از اکوتیپأر16در این پژوهش از تعداد 

به رأس) 4هر کدام و لري سیاه (عدنی، سیستانی، پاکستانی
. )1(شکل انتخاب و مورد استفاده قرار گرفتطور تصادفی 

هاي لولهلی لیتر درمی3خونگیري از ورید گردنی به مقدار 
درصد) EDTA5/0(ماده ضد انعقادو حاويتحت خلاء 

روي یخ به آزمایشگاه منتقل ي خون برهانمونهانجام گرفت و 
گراد درجه سانتی-20در فریزر DNAو تا زمان استخراج 

به روش از خون کاملکل DNA. استخراج ندنگهداري شد
.گرفتکلروفرم انجام -فنل

بز پاکستانی:D: بز عدنی و C: بز سیاه لري، B: بز سیستانی، Aچهار اکوتیپ استفاده شده در مطالعه -1شکل 
Figure 1. Four ecotypes used in this study A: Sistani goat, B: Black Lori goat, C: Adani goat and D: Pakistani

goat
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به ژنوم میتوکندري HVR1ناحیهاي از تکثیر قطعهبراي 
اختصاصی استفاده پرایمر از یک جفتجفت باز 976طول 

در پایگاه اطلاعاتی توالی ناحیه مذکور شد. بدین منظور
NCBIشماره دسترسی باNC005044 شناسایی گردید و با

یک جفت پرایمر مناسب جهت ) Primer-3)22افزار نرم
و توسط طراحی گردیدHVR1ناحیه 976تکثیر قطعه

) سنتز شدند .Macrogen Coجنوبی (کره ماکروژن شرکت
).1(جدول 

ژنوم میتوکندريHVR1جفت باز از منطقه 976اختصاصی جهت تکثیر قطعه توالی آغازگرهاي - 1جدول
Table 1. The sequence of specific primers for proliferation of 978bp segment of HVR1 region of mitochondrial

genome
اندازه قطعهتوالیآغازگر

)bp(
دماي اتصال

گراد)(درجه سانتی
ACTCCACAAGCCTACAGA-3′-′’5پیشرو

9763/60 GGAAAGGTGGAGCGGATG-3′’-’5دنباله رو

45) در حجم نهایی PCR(اي پلیمرازواکنش زنجیره
میکرولیتر 5/13نمونه، DNAر میکرولیت6لیتر شامل میکرو

مخلوط پرایمرهاي رفت و برگشت و میکرولیتر 5/1آب مقطر، 
35) در طی Master mixمیکرولیتر بافر واکنش تکثیر (24

) انجام شد. Eppendorfچرخه و در دستگاه ترموسیکلر (
برنامه حرارتی جهت تکثیر در سه مرحله شامل: مرحله اول در 

در دماي DNAسازي اولیه دو رشته طی یک چرخه واسرشته
35دقیقه، مرحله دوم در طی 6گراد به مدت درجه سانتی95

درجه 94سازي ثانویه در دماي چرخه شامل واسرشته
50به مدت 3/60ثانیه، دماي اتصال  60گراد به مدت سانتی

55گراد به مدت درجه سانتی72ثانیه و بسط اولیه در دماي 
. در نهایت مرحله سوم در طی یک چرخه ثانیه انجام شد

10گراد به مدت درجه سانتی72شامل بسط نهایی در دماي 
دقیقه خاتمه یافت. در نهایت محصولات واکنش تکثیر بر 

آمیزي اتیدیوم بروماید روي ژل آگارز یک درصد و رنگ
جفت بازي تکثیر شده بر اساس 976الکتروفورز شدند. قطعه 

رگشت به روش سانگر و شرکت ماکروژن آغازگرهاي رفت و ب
ند.دکره جنوبی تعیین توالی ش

هـاي مـورد بررسـی و    بازنگري و بررسـی کیفیـت تـوالی   
پلاسـمی و هموپلاســمی) و  هــا (هتـرو پوشـانی تشـخیص هـم  

حــذف نمــایش خودکــار نقــاط داراي ابهــام بــراي ویــرایش و
Chromasافـزار نـرم اسـتفاده ار بـا هاي با کیفیت پایین داده

version در BLAST). سـپس از ابـزار  11انجام شد (2.4.1
هـا اسـتفاده شـد.    جهت تعیین همولوژي تـوالی NCBIپایگاه 

فرضـیه ازبه منظور شناسـایی هرگونـه انحـراف   تست تاجیما، 
صفر تکامل خنثی و شناسایی اثرات انتخـاب طبیعـی بـر ایـن     

ارمـورد اسـتفاده قـر   مختلـف بـرآورد و   هـاي  ها در جمعیتژن
ن نلایــــآافــــزار بــــا نــــرمdn/dsنســــبت).8گرفــــت (

www.hiv.lanl.gov/content/index)آزمون . ) محاسبه شد
dn/dsمشخص استفاده تیجمعکیاز يهانمونهياغلب برا

یک روش سودمند و بسیار کارآمـد بـراي تشـخیص    و شودیم
بـا  .باشـد ها مـی روند انتخاب طبیعی در طول تکامل براي ژن

فشار انتخـاب در  توان بهمیdn/dsشاخصیابیاز ارزاستفاده 
).16(پی بردمشخص تیجمعکیيهانمونه

هــا، تعــداد هــاي تنــوع ملکــولی از قبیــل جهــششــاخص
ــپ ــان هاپلوتی ــدي، مک ــوع نوکلئوتی ــا، تن ــاي چندشــکلی، ه ه
هاي نواحی حفاظـت شـده،   شاخصاضافه، حذف و چندشکلی 

ونی مشـابه اتفـاق افتـاده   هایی که در آن جایگزیتعداد جایگاه
) انجـام  DnaspV5.1)19ر افـزا بررسی تنوع با استفاده از نرم

گرفت.
HVR1ناحیـه بـه مربوطمیتوکندريژنومتوالی30تعداد

مرکـز ملـی   ژنبانـک از دامـی  هـاي  مربـوط بـه سـایر گونـه    
کـه شـماره   استخراج گردیـد ) NCBI(اطلاعات بیوتکنولوژي

است.2دول مطابق با جدسترسی آنها 
-بـه روش اتصـال  درخـت فیلـوژنتیکی  در نهایت ترسیم 

تکرار 10000و Bootstrapبا روش آماري )NJهمسایگی (
استفاده شد.)MEGA6)20افزار از نرم

در تجزیه تنوع ژنتیکی و فیلوژنیجهت استفاده ) NCBIبانک ژن (درحیوانیيهاو نام گونهHVR1ناحیهیتوال- 2جدول 
Table 2. The sequence of HVR1 region and name of animal species in gene bank (NCBI) for using in analysis of

genetic variation and phylogenetic
شماره دسترسی نام علمی اسم گونه

KP000591, JX545682, KF677192, JX545536, JX545502 Ovis aeris ندگوسف
KF835429, KF835432, KF835435, KF835444, KF835443 Camelus شتر

KR008972, KR008909, KR008723, KR008253, KR009050 Bos indicus گاو کوهان دار
AB177774, AB065127, AB177776, AB177769, EU281351 Bubalus bubalis گاو میش
AY246200, AY246259, AY246252, AY246174, AY246209 Bos taurus گاو اروپایی
AF172947, AF172948, AF172949, AF172950, AF172951 Equus caballus اسب
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بحثنتایج و
بـا  کلروفرم -با روش فنلها از تمام نمونهDNAاستخراج 

جفـت بـازي   976. تعیـین تـوالی قطعـه    موفقیت انجام گرفت
یــانگین درصــد منمونــه انجــام شــد. 16بــراي HVR1ناحیـه 

فراوانی نوکلئوتیدهاي آدنـین، تیمـین، سـیتوزین و گـوانین در     
شـامل سیسـتانی، عـدنی،   هاي مختلف بز بومی ایـران  اکوتیپ

و 3/25، 29، 6/29بـه ترتیـب برابـر بـا     پاکستانی و لري سیاه 
ــد.  1/16 ــد بودن ــی   درص ــد فراوان ــانگین درص ــرآورد می در ب

باز آدنـین  ،هاگونهسایر در توالی ژنوم میتوکندرينوکلئوتیدي

ن کمتــرین فراوانــی را داشــت بیشــترین فراوانــی و بــاز گــوانی
داري در فراوانی نوکلئوتیدهاي . البته اختلافات معنی)3(جدول 

هـا مشـاهده   مختلف ژنوم میتوکندري در درون و بین جمعیـت 
بـا  شـتر و 5/34ها گوسـفند بـا فراوانـی    در بین گونهنگردید. 
وانی نوکلئوتیـد  اه ترتیب بیشترین و کمترین فرب2/27فراوانی 

A .ــد ــه خــود اختصــاص دادن ــیدر بررســیرا ب ســایر فراوان
به ترتیب شترو خرگوش، گاومیش و گاو کوهاندارها وتیدئنوکل
بودند.تیمین، سیتوزین و گوانین ي بیشترین فراوانی ادار

هاي مختلف حیوانیگونهتوکندري در بین ژنوم میHVR1مختلف منطقه فراوانی نوکلئوتیدهاي - 3جدول
Table 3. Frequency of different nucleotides HVR1 region of mitochondrial genome in different species of animal

تعداد نمونهگونه
فراوانی نوکلئوتیدها (درصد)

ATCG

166/29293/251/16بز
57/305/264/294/13اسب

55/346/282/227/14گوسفند
52/271/260/287/18رتش

59/309/279/253/15میشگاو
58/329/285/248/13گاو کوهاندار
55/326/282/256/13گاو اروپایی

16، وجــود HVR1هــاي ژن تحلیــل تــوالیو بــا تجزیــه 
د کـه  ش ـشناسـایی هاپلوتایپ در چهار اکوتیپ بز مورد مطالعه 

محتواي توالی مورد توافـق بـراي تبـدیل بازهـاي آدنـین بـه       
ــین   ــه آدن ــددرصــد بود4/20و 14/11گــوانین و گــوانین ب . ن

و مجموع آدنـین و درصد بود4/41مجموع سیتوزین و گوانین
. سـیتوزین و گـوانین داري   را شامل گردیددرصد 6/58تیمین 

تیمین باعـث  باشند. بالا بودن آدنین ونی میوژسه پیوند هیدر
نرخ ژنتیکی این ژن شده و همچنین پایین بـودن  متمایز بودن 

ر ایـن ژن  دمجموع سیتوزین وگوانین باعث شده نـرخ جهـش   
. نتایج حاصـل حـاکی از   بالا و تنوع ژنتیکی بالایی داشته باشد

در چهار اکوتیپ مورد بررسـی و  انتقالیاین است که جانشینی 
).4ول (جدشتر بوده استبیها در مقایسه با سایر گونه



137...................................................................................................................................................1398/ بهار 23پژوهشهاي تولیدات دامی سال دهم/ شماره 

هاي حیوانیو سایر گونهژنوم میتوکندري اکوتیپ بزهاي بومی ایرانHVR1هاي انتقالی و تقاطی منطقه فراوانی جهش- 4جدول 
Table 4. Frequency of transitional and transversionsal mutations of HVR1 region of mitochondrial

genome in different ecotype of Iranian native goats and others animal species
G (%)C (%)T (%)A (%)

بومی ایرانبز اکوتیپ هاي 
14/1133/499/4-A

78/272/15-12/5T

78/2-16/1812/5C

-33/499/454/20G

گوسفند
55/2003/004/0-A

02/057/13-05/0T

02/0-58/1705/0C

-03/004/002/48G

اسب
24/1625/023/0-A

12/052/23-27/0T

12/0-40/2127/0C

-25/023/011/37G

شتر
09/1206/495/3-A

76/29/20-94/3T

76/2-34/2094/3C

-06/495/326/17G

شگاو می
81/1403/003/0-A

02/019/26-03/0T

02/0-24/2803/0C

-03/003/005/0G

دارگاوهاي کوهان
73/1203/003/0-A

01/019/26-03/0T

01/0-64/3003/0C

-03/003/039/30G

گاوهاي اروپایی
75/1581/093/0-A

44/08/18-06/1T

44/0-47/2106/1C

-81/093/049/37G

هاي انتقالی (جایگزینی پورین به پورین دیگر و یا پیریمیدین بـه  احتمال جایگزینی هر ورودي از یک پایه (ردیف) به پایه دیگر (ستون) است. در این جدول درصد جهش
نئی-اند. الگوي جایگزینی تحت مدل تاموراعکس) به صورت ایتالیک نشان داده شدهپیریمیدین دیگر) به صورت ضخیم و جهش تقاطعی (جایگزینی پورین به پیریمیدین و بر

).20برآورد شده است (MLو با استفاده از روش آماري 
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و تنوع هاپلوتیپی بر حسب جفـت  نوع نوکلئوتیدي میزان ت
1و 02929/0ایـران بـه ترتیـب    بـومی در جمعیت بزهايباز 

دست آمده حاکی از سطح تنوع بسیار . نتایج به ه شدتخمین زد
در HVR1احیـه در نو عدم وجود منـاطق حفاظـت شـده   بالا

میـانگین اخـتلاف   ). 5(جدول اکوتیپ مورد بررسی استچهار
.جفـت بـاز محاسـبه شـد    858/26ها ها بین اکوتیپنوکلئوتید

HVR1هاي تنوع ژنتیکی ناحیـه  همچنین، در بررسی شاخص
ر اکوتیـپ بزهـاي بـومی ایـران بـا      ژنوم میتوکنـدري در چهـا  

هـا بدسـت   هاي نوکلئوتیدي ناحیه مذکور در سـایر گونـه  توالی

ــوژيآمــده از  NCBI ،(200(مرکــز ملــی اطلاعــات بیوتکنول
هـا در طـول ژنـوم    اي شناسایی شد که توزیـع آن جهش نقطه

. در پژوهشی که بـه منظـور بررسـی    ندمیتوکندري متفاوت بود
نه بز خلخـالی صـورت گرفـت، تعـداد     نمو100ساختار ژنتیکی 

و 834/0ی ، تنـوع هـاپلوتیپ  37، تعداد هاپلوتایپ 62جهش کل 
هـاي  در بین گونه).8(ند شدگزارش008/0تنوع نوکلئوتیدي 
شـکلی و  داراي بیشترین جایگاه  چندشتر و مورد بررسی اسب

کمتـرین تنـوع   مـیش داراي گـاو ). 5(جدول ندجهش کل بود
بـود. تنوع نوکلئوتیدي و هاپلوتـایپی  پلوتایپ،تعداد ها،ژنتیکی

ژنوم میتوکندري در بین و درون جمعیتی چهار اکوتیپ بزهايHVR1هاي تنوع ژنتیکی توالی نوکلئوتیدي ناحیه شاخص-5جدول 
حیوانیهاي گونهبرخی بومی ایران و 

Table 5. The indexes of genetic variation of nucleotide sequencing of HVR1 region of mitochondrial
genome in within and between of four ecotypes of Iranian native goat and some of animal species

SHHdPiEtakجمعیت

10441006400/01275/61سیستانی
504103029/05450/28عدنی

564103219/05900/30لري سیاه
464102988/058833/28پاکستانی

12316102929/0138858/26میانگین چهار اکوتیپ بز بومی ایران
425102472/042800/17گوسفند

465102156/046100/22اسب
465103739/051000/17شتر

54900/000280/05600/2گاو میش
395101843/039400/16گاو اروپایی

115100615/011600/5گاو کوهان دار
15441994/012891/0200904/50هاي حیوانیکل گونهمیانگین 

s ،تعداد جایگاه چندشکلی :Hها،: تعداد هاپلوتیپHd،فراوانی هاپلوتیپی :Pi ،تنوع نوکلئوتیدي :Etaها: تعداد کل جهش ،K:ها (واگرایی تفاوت نوکلئوتیدها بین جمعیت یا گونه
نوکلئوتیدي). 

HVR1ناحیـه نواحی حفاظت شـده  هاي تجزیه شاخص
(عـدنی،  بزهاي بومی ایـران  در چهار اکوتیپژنوم میتوکندري 

آورده شده اسـت.  6در جدول لري سیاه، پاکستانی، سیستانی) 
ت تـوالی  ، طـول حفاظـت و حفاظ ـ  حد آستانه حفاظتکمترین 

و 40، 98/0مربوط به اکوتیپ سیستانی (بـه ترتیـب برابـر بـا     

اکوتیپ پاکستانی (به ترتیب ) و بیشترین آنها مربوط به888/0
و شـتر هاي مـورد بررسـی   در بین گونه) بود.951/0و 58، 1

حداقلمیانگین به ترتیب داراي کمترین و بیشترین  گاو میش
را بـه خـود   هـا در گونـه طول حفاظت شده و حفاظـت تـوالی   

اختصاص دادند.
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در جمعیتـی بین وژنوم میتوکندري چهار اکوتیپ بزهاي بومی ایران (درون HVR1هاي تجزیه مناطق حفاظت شده ناحیه شاخص–6جدول 
حیوانیها گونهسایر مقایسه با 

Table 6. The indexes of conserved regions of HVR1 region of mitochondrial genome of four ecotypes of Iranian
native goats compared with others animal species

CMWLCTتیجمع

888/04098/0سیستانی
947/0541عدنی

936/0451لري سیاه
951/0581پاکستانی

846/0481هامیانگین اکوتیپ
942/0491گوسفند

953/0611اسب
898/0441شتر

995/04191گاو میش
956/0651گاو اروپایی

988/02161گاو کوهان دار
265/07336/0هامیانگین گونه

C ،حفاظت توالی :MWL :طول حفاظت، حداقلCTحد آستانه حفاظت :

منظـور  بـه  Tajima's Dشـامل  Neutralityهـاي  تست
فرضـیه صـفر تکامـل خنثـی و     ازشناسایی هرگونـه انحـراف  

هاي بز ها در جمعیتشناسایی اثرات انتخاب طبیعی بر این ژن
هایی که دچار گسترش اخیر و . جمعیت)7(جدول محاسبه شد

ثر شـده باشـند و یـا    ؤدار در اندازه جمعیـت م ـ یا افزایش معنی
منفی Dد، مقادیر دار بر روي آنها عمل کرده باشانتخاب جهت

دار کنند، در حالی که مقادیر مثبت و معنـی دار تولید میو معنی
D      نشان دهنده اثرات مربـوط بـه رانـش ژنتیکـی، تنگناهـاي

ژنتیکی و یا اثر متعادل کننده در طول تاریخ تکـاملی جمعیـت   
گوسـفند، هـاي بـز،  گونهاست. نتایج این مطالعه نشان داد که

نـد بوددار و معنـی منفـی Dمقادیر داراي اسب، و گاو اروپایی 
)05/0P<.(    رانش ژنتیکی منجر به افـزایش همگنـی و حـذف

گردد که در نهایت منجر بـه  هاي مغلوب میها به ویژه آللآلل
ها در تطابق با محـیط و  کاهش تنوع و کاهش توانایی جمعیت

هـاي  شود که اغلب این اتفاق در جمعیـت تغییرات محیطی می
).1دهد (تر رخ میو همگنتر کوچک

هاي حیوانیدر مقایسه  با برخی گونهبز بومی ایرانهاي اکوتیپ)Neutrality Tajima Test(از تجزیهDآماره -7جدول
Table 7. The statistical of D from analysis of Neutrality Tajima Test for Iranian native ecotypes of goats compared

with some of animal species
D Tajima Testگونه

-146046/1بز
-881050/0گوسفند
-368664/0اسب
006827/0شتر

561987/0گاومیش
436201/0گاو کوهاندار
-931553/0گاو اروپایی

یک روش کارآمد و مفید جهـت تشـخیص رونـد انتخـاب     
هایی که موجـب تغییـر در   شطبیعی در طول زمان، نسبت جه

هایی که تغییري در ترکیب شود به جهشترکیب اسیدآمینه می
) است. این نسـبت بیشـتر از   dN/dSکنند (اسیدآمینه ایجاد نمی

انتخاب مثبت، اگر کمتر از یک باشد انتخاب خـالص  یک باشد
ها را و اگر برابر یک باشد انتخاب خنثی در طی تکامل این ژن

هـاي مـورد   ایـن شـاخص بـراي اکوتیـپ    ). 18(دهد مینشان 
گـاو  مـیش و گـاو شـتر، اسـب، هاي گوسـفند، بررسی و گونه

اروپایی بیشتر از یک برآورد شد که نشان دهنده انتخاب مثبت 
دار کمتر از گاو کوهانباشد. در گونهها میاین ژن در این گونه

ي انتخـاب خـالص ایـن ژن    یک برآورد شد که نشـان دهنـده  
باشد.ها میتکامل این گونهدرطی 
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ژنوم میتوکنـدري در بـین چهـار اکوتیـپ  بزهـاي بـومی ایـران و سـایر         HVR1شاخص انتخاب طبیعی توالی نوکلئوتیدي منطقه -8جدول 
ي حیوانیهاگونه

Table 8. The indexes of neutral selection of nucleotide sequences of HVR1 region of mitochondrial genome in
between four Iranian native ecotype and other animal species

جمعیت
هاي روند انتخاب طبیعیشخص

dNdSdN/dS

5973/22174/217/1اکوتیپ هاي بومی ایرانمیانگین 
1166/10153/109/1گوسفند
1319/01299/001/1اسب
1830/37117/218/1شتر

8352/07626/009/1گاو میش
9217/07830/018/1گاو اروپایی
0042/00103/0407/0دارگاو کوهان

0321/19021/012/1هامیانگین سایر گونه

زینیلوژنیفلیتشکشامليبندطبقه،یتکاملمطالعاتدر
ودهندیمنشانرایتکامليرهایمسکیلوژنتیفدرختان،است

به .نموداستفادهتکاملیروابطدركبرايآنهاازتوانیم
بیشتريمشابهتبررسیموردموجوداتهر چهدیگرعبارت

نزدیکتريخویشاونديباشند،داشتههاي توارثیمولکولدر
DNAتوالی بهمربوطهايدادهازتر موجوداتبیشدر. دارند
چنینآنجایی کهشود. ازیماستفادهتکاملیروابطتعیینبراي
بهترگیرند،میقرارنتایج انتخابتأثیرتحتهایی کمترداده
تعدادکنند. وجودرا منعکسواقعیفیلوژنتیکیروابطتوانندمی

). 8بالاست (ژنتیکیدهنده تنوعنشاندرختهايشاخهبیشتر
فیلوژنی توالی نوکلئوتیدي نتایج حاصل از درخت

شاخه فرعی زیر7دو شاخه اصلی و تعداد شاملHVR1ناحیه

با گونه گوسفند که بز بومی ایرانهاي اکوتیپ).2(شکل بود
، با سر شاخه هستندداراي بیشترین شباهت از لحاظ فنوتیپی 

هاي دار تعداد زیر شاخهگروه شدند. گاو کوهانمشترك هم
. چهار اکوتیپ هاي داشتي نسبت به سایر گونهبیشترفرعی 

شاخه قرار گرفتند. نتایج آنالیز زیر یکدر بومی ایرانبز 
هاي ایرانی به یکدیگر نزدیکی فیلوژنی نشان داد که بز

ءمنشابدلیل دهنده تواند نشانبیشتري دارند که این امر می
ها با توجه به این اکوتیپبین یا جریان ژنی بالامشترك

دار، گاو وهانها باشد. گاو کمنطقه جغرافیایی محل زندگی آن
اروپایی  و گاو میش و اسب  از یک شاخه منشا گرفته و 

هاي مجزا قرار گرفتند. نتایج حاصل هاي دیگر در شاخهنمونه
.بود) 8و همکاران (کریمیمشابه نتایج تقریباً
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Figure 2. Phylogenetic tree of nucleotide sequences of HVR1 region of mitochondrial genome of different ecotypes

of Iranian native goats and some of animal species

ژنوم میتوکندري نواحی چندشـکلی بـالایی  HVR1ناحیه 
با حداقل مناطق حفاظت شده را نشان ناحیه چندشکل200با 

داد. میزان تنـوع نوکلئوتیـدي و هـاپلوتیپی بـالا بـود. نسـبت       
dn/dsها مثبت و روند تغییرات تکـاملی را نشـان   در اکثر گونه

ناحیـه  هـاي بـر اسـاس تـوالی   ترسیم درخت فیلوژنتیـک  .داد

HVR1 هـا شـد   هاي مختلف گونهگروهبنديتمایز و منجر به
نتـایج  .و مسیرهاي متفـاوت تکـاملی هـر گونـه را نشـان داد     

نشانگر خوبی بـراي  HVR1تحقیق حاضر نشان داد که ناحیه 
.باشـد هـا مـی  و زمـان واگرایـی گونـه   هـا  تجریه تفـرق گونـه  
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Abstract
Maintaining genomic diversity in goat populations in different parts of Iran is essential for

breeding programs, increasing production, survival, resistance to diseases, and various
environmental changing conditions. The aim of the present study was to determine the sequence
of HVR1 from the mitochondrial genome of Iranian native goats including Sistani, Pakistani,
Black and Lorry ecotypes (each of 4 heads), examine the probable variation in these
populations, and plotting their phylogen relationship in comparison with some animal species.
Total DNA extraction was performed using phenol-chloroform method. The extracted DNA
was used as template for proliferation of HVR1 region of mitochondrial genome was used and
the obtained bands were sequenced by Sanger method. The nucleotide sequences with 30
sequences from the same region of the mitochondrial genome related to other animal species
derived from the National Center for Biotechnology Information (NCBI) were used for genetic
analysis and phylogenetic tree mapping. The average of haplotype diversity and nucleotide
diversity among species were 0.994 and 0.12891, and, in the ecotypes were 1 and 0.09299,
respectively. The numerical value of the replacement rate of dn/ds for the studied ecotypes and
other species was calculated at 1.17 and 1.12, respectively, which indicates a positive selection
in the process of evolution of this gene. The results of phylogenic tree of nucleotide sequence of
HVR1 region were estimated from two major branches and 7 subspaces. Among the studied
species, goat ecotypes were similar to sheep species. The genetic and phylogenic analysis of the
studied species indicates the distinction and evolutionary path of each species and the HVR1
region can lead to the proper grouping of the species and sub-species that are split from them.

Keywords: Adni goat, D-Loop region, Genetic variation, Haplotype, Phylogenetic relations,
Sistani goat


