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ارزیابی تنوع ژنتیکی و روابط فیلوژنتیکی مرغان بومی ایران بر مبناي توالی
-Dناحیه loop ازDNAمیتوکندریایی
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)kahmadian52@gmail.com(نویسنده مسوول: ،مدرس مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزي و منابع طبیعی مازندران-1
دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري،گروه علوم دامی، دانشیار و استادیاراستاد-4و 3، 2

5/4/95تاریخ پذیرش: 16/10/94تارخ دریافت: 

چکیده 
نمونه خون از مرغان بومی مراکز 39بومی ایران،انیابی تنوع ژنتیکی و روابط فیلوژنی مرغدر مطالعه حاضر به منظور ارز

به منظور مقایسه .آوري گردیدخراسان) جمعآذربایجان غربی وفارس،یزد،مازندران،اصلاح نژاد مرغ بومی کشور (اصفهان،
.میتوکندري موجود در بانک جهانی ژن دریافت شدD-loopناحیه نتایج حاصل با دیگر نژادهاي آسیایی، آفریقایی و اروپایی توالی

DNA با استفاده از روش نمکی بهینه یافته استخراج و به عنوان الگو براي تکثیر و تعیین توالی ناحیهD-Loop ژنوم میتوکندري به
جایگاه متغیر 14هاپلوتایپ به همراه 16،هاي فوقدر نمونهD-Loopجفت بازي ناحیه 1231-2کار برده شدند. با مطالعه توالی 

مقادیر شاخص تثبیت با استفاده از روش انجام گرفت.تشخیص داده شد. آنالیز واریانس مولکولی با استفاده از روش کیمورا 
ب برابر ي مورد مطالعه به ترتیهاجمعیتو بین در داخل. میزان واریانس قرار گرفت37763/0-1570/0اي بین دامنهدرکیمورا 

هاي آذربایجان غربی و هاي مورد مطالعه، جمعیتجمعیتدرصد برآورد شد. این آزمون نشان داد که در95/18و 05/81با 
چنین فارس و یزد با اصفهان، اصفهان و فارس، اصفهان و خراسان، اصفهان و مازندران، اصفهان و یزد، فارس و خراسان و هم

هاي دیگر از هاي مورد مطالعه جمعیت اصفهان با تمامی جمعیت). از بین جمعیتP>05/0(ودندیکدیگر از نظر ژنتیکی متفاوت ب
نشان داد که مرغ بومی ایران داراي تنوع به طور کلی نتایج بدست آمده ).P>05/0دار داشته است (نظر ژنتیکی تفاوت معنی

Aگروه هاپلودستهمرغان بومی ایران درحاصله ي هاایپهاپلوتبرمبنايدرخت فیلوژنی ترسیم شده و بوده نتیکی قابل قبول ژ
(مرغان بومی آفریقا) C(مرغان بومی خاورمیانه و اروپا) و هاپلوگروه Eژاپن، لکهورن سفید، ردآیلندرد)، هاپلوگروه (مرغان بومی

و آفریقا از ، اروپاچین، خاورمیانههمانند مرغ بومی ژاپن، نتایج فیلوژنی مشخص کرد که مرغ بومی ایران چنین هم. گرفتندقرار 
به ایران و هندوستاناز آسیاي جنوب شرقیآسیاي جنوب شرقی و هندوستان منشا گرفته و احتمالا از طریق مسیرهاي باستانی،

از ایران به سمت غرب امتداد یافته و به دنیاي غرب معرفی شده است.و

دري، فیلوژنی، تنوع ژنتیکیمیتوکنDNAمرغ بومی ایران،هاي کلیدي:واژه

مقدمه
در بومیصد توده ژنتیکی دام و طیوربیش از یکوجود 

که با شرایط جغرافیایی خود به خوبی سازگار شده و ایران 
اند، اي مقاومت نسبی پیدا نمودههاي منطقهنسبت به بیماري

). 22آیند (هاي مهم و ملی کشور به شمار میاز سرمایه
در حوزه ه هاي حاصلصفات خاص و پیشرفتبرايانتخاب 

هاي صنعتی را تولیدمثل به طور وسیعی نژاد1بیوتکنولوژي
تري تولید پایینراندمانبومی که دارايجایگزین نژادهاي

هستند نموده و تعداد زیادي از نژادهاي بومی را در معرض 
2نگرانی از کاهش تنوع ژنتیکی.قرار داده استانقراض خطر 

به دنبال 1960براي پذیرفتن تعهداتی در دهه را اي زمینه
نژادهایی که در حال انقراض داشته است مبنی بر این که

سازمان ياعضا1995در سال ).17(حفظ شوندباید هستند 
تا ندتصمیم گرفتFAO(3کشاورزي ملل متحد (وخواربار

اي براي منابع ژنتیکی حیوانات مزرعه4بانک اطلاعات جهانی
را ایجاد نمایند. 5حیوانات اهلیبرايسیستم تنوع ژنتیکیو

اطلاعات این بانک جهانی به منظور ایجاد فهرست 
ي قابل دستیابی از منابع ژنتیکی بوده و به عنوان گسترده

شناخته شده 6لیست محافظت جهانی از تنوع حیوانات اهلی
از اساس شناخت بردر این بانک جهانی، ). 19(است

و اطلاعات مرتبط با آنها نژادها را مطابق با شرایط هاتجمعی
شرایط در )72منقرض شده)1:شاملاضطرار به چهار دسته

10) دور از خطر و امن94) در معرض خطر83بحرانی

).5،25(بندي نمودندتقسیم
تنوع ژنتیکی براي تمام موجودات زنده که در کره زمین 

طور کلی ه ب. برخوردار استالایی اهمیت بازکنندزندگی می
کند. اگر ژنتیکی استراتژي گزینش را تعیین میتنوعمیزان 

از ناشیهاي گوناگونی ژنتیکی از میان برود، تفاوت
رو نمی یابد. از اینانتقالعملکردهاي محیطی به نسل بعدي 

عملکرد تجاري دست یابی بهبراي متخصص اصلاح نژادیک 
حفظ تنوع ژنی،ن در میدان رقابت باید به شایسته و باقی ماند

کارهاي اصلاحی اساستوجه فراوانی داشته باشد و بر این 
یک جمعیت نسبت به بهترسازگاري . ریزي کندخود را برنامه

انه ژنی این زتغییرات شرایط محیطی، سبب بزرگتر شدن خ
انتخاب طولانی مدت و در نتیجه، خواهد شد.هاجمعیت

وصا درون جمعیت کوچک، ممکن است خزانه دار مخصهدف
این امر سبب کاهش سازگاري ویابدژنی کاهش قابل توجهی 

برآورد،هان تفاوت بین جمعیتییهاي تعیکی از راه).20(شود
بر مبناي نشانگرهاي ژنتیکی است که آنهافاصله ژنتیکی 

و بررسی AFLP11،SNP12هاي گرترین آنها شامل نشانمهم
1- Biotechnology 2- Genetic diversity 3- Food and Agriculture Organization 4- Global Data Bank
5- Domestic Animal Diversity Information System (DAD-IS) 6- World Watch List for Domestic Animal Diversity (WWL-DAD)
7- Extinct 8- Critical 9- Endangered 10- Not at Risk
11- Ampilified Fragment Length 12- Singel Nucleotide Polymorphism

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشهاي تولیدات دامی
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میتوکندریایی به 2DNAیلشکچنداست.1میتوکندریاییژنوم
ژنتیکی استفاده و ارزیابی تنوع 3در فیلوژنتیکطور وسیعی 

میتوکندریایی هاپلوییدDNAهاي مهماز مشخصهشود.می
نرخ جهش بالا در دارا بودن توارث مادري، داشتن،4بودن

استچنین فقدان نوترکیبی اي و همهستهDNAمقایسه با 
آل برايگر ایدهیک نشانرا به ن ها آاین مشخصه.)2،24(

اي ساخته است.اي و درون گونهارتباطات بین گونهارزیابی
براي شناسایی اجداد وحشی mtDNA5از D-Loopناحیه 

استفاده ها تنوع ژنتیکی و فرایند اهلی شدن دامحیوانات اهلی،
استفاده از توالی ناحیه) با8همکاران (هاگ و.)1(شودمی

D-Loop،DNAژن کمپلکس بافت میتوکندریایی به همراه
، تنوع ژنتیکی را در مرغ بومی کره MHC(6(سازگار اصلی

نین براي چهمmtDNAاز D-Loopارزیابی کردند. ناحیه 
17هاي آسیایی (خویشاوندي ژنتیکی بین جمعیتبرآورد

جمعیت) و شمال مرکزي 20جنوب شرقی اروپا (جمعیت)،
مورد پرنده 640) با تجزیه و تحلیل روي جمعیت25اروپا (

درmtDNAندشکلی چارزیابی است.استفاده قرار گرفته
هاي مرغ مطالعه شده، نشان داد که بیشترین جمعیت
هستند mtDNAازهاي اروپایی متعلق به یک گروهجمعیت

ارزیابی .)25(دنباشگرفتهءکه ممکن است از هندوستان منشا
ن داد که نژادهاي مرغ انشmtDNAنترل ي ناحیه کهاتوالی

در .بومی داراي سطوح مختلفی از تنوع ژنتیکی هستند
، ژنتیکین مقدار تنوع امرغان زیمباوه و هندوستجمعیت
چندین و چینی ،مرغان ژاپنیجمعیت در اما)14،18(متوسط

استپایین گزارش شدهنژاد مرغ بومی آفریقا مقدار تنوع 
میتوکندري D-loopاي توالی ناحیه لعه. در مطا)14،15،16(

نژاد مرغ بومی ژاپنی و 20باز در جفت1231-2به طول 
ي بومی هامرغهمچنین لگهورن سفیدف ردآیلند رد و 

اندونزیایی روابط فیلوژنتیک و منشا آنها مورد بررسی قرار 
) تشخیص -Aهاپلوتایپ و هفت هاپلو گروه (42گرفت که 
قطعه مرغ 283) روي 14ي و همکاران (). موچاد16داده شد (
ناحیه زیمباوه به منظور شناسایی 5جمعیت و از 14بومی از 

یی از هاجمعیتتنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت و مقایسه آنها با 
ها (طیور دیگر مناطق جغرافیایی (مالاوي، آلمان) و دیگر سویه

ژاد گذار) تحقیقی انجام دادند. همه پنج نگوشتی، طیور تخم
Cقرارگرفتند. هاپلوگروه Cو Aبومی زیمباوه در هاپلوگروه 

شامل مرغان بومی زیمباوه سودان و شمال غرب اروپا است 
بوده است که از )16اکا و همکاران (Aکه شبیه با هاپلوگروه 

آسیاي جنوب شرقی منشا گرفته که احتمالا ابتدا در شبه 
).14(اکنده شدندجزیره هند تکثیر و سپس به دیگر نقاط پر

ممکن است نقش ي مختلفهاجمعیتمولکولی هاي ویژگی
توصیف و ارزیابی ساختار ژنتیکی ،اصلی را در برآورد تنوع

تواند در مدیریت ژنتیکی چنین مید. همنجمعیت ایفا نمای
ي کوچک به منظور محدود نمودن اثرات بیش از هاجمعیت

از تنوع ژنتیکی و . آگاهی شودمفید واقع ،اندازه همخونی
هاي محافظتی امهبرني مختلف براي هاجمعیتفاصله بین 

در پژوهشبراي نژادهاي در معرض خطر ضروري است. 
شش ،ژنوم میتوکندريD-Loopناحیه استفاده از باحاضر

ي مناطق هاجمعیتو دیگر مختلف مرغ بومی ایرانجمعیت 
رتباط تنوع و ساختار ژنتیکی و ااز نظر جهان، مختلف

.ندگرفتفیلوژنتیکی آنها مورد بررسی قرار 

هامواد و روش
نمونه برداري و استخراج توالی از بانک ژن

ایستگاه 6ي مرغ بومی موجود درهاجمعیتاز هر یک از 
یزدنمونه،8(اصفهان بومی کشورتحقیقاتی اصلاح نژاد مرغ

ندرانمازنمونه،6خراسان نمونه،6نمونه، آذربایجان غربی6
نمونه به صورت 39تعداد در مجموع نمونه)6فارسنمونه،7

با استفاده از DNAتصادفی انتخاب و نمونه خون تهیه شد.
ي هاخوناز نمونه 7)13(بهینه یافتهروش نمکی 

D-Loopبراي تکثیر ناحیه آوري شده استخراج شد و جمع
یتوکندري مورد استفاده قرار گرفت. ژنوم م
(شماره دسترسی دست آمدهه هاي بتوالیسه براي مقای

kj399461-kj399476( وجود در ي مرغ اهلی مهاجمعیتبا
مربوط به مرغ 8هاپلوگروهسه از،نواحی دیگر نقاط کره زمین

،)14(مکارانو هموچاديبومی آفریقا و شمال غرب اروپا
و چند نژاد ي مرغ بومی ژاپن هاجمعیتشامل ت هاپلوگروههف

هاپلوگروه شامل مرغ اهلی و نه )16(و همکاراناوکا ي تجار
و لیو خاورمیانه، هند، اندونزي و مالزي چین و یوراسیا 

دریافت و مورد 9از بانک اطلاعات ژنبود )12(همکاران
.)1(جدولقرار گرفتاستفاده 

1- Mitochondrial DNA 2- Polymorphism 3- Phylogenetic 4- Hoploid
5- Mitochondrial DNA 5- Major Histocompatibility Complex 7- Modified Salting out
8- Haplogroup 9- National Center for Biotechnology Information (NCBI)
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NCBIپایگاه در و شماره دسترسی آنها يژنوم میتوکندرD-Loopاز ناحیه حاصلهاپلوتایپنام - 1جدول 
Table 1. Thehaplotype names resulted from D-loop of mtDNA and their accession numbers at NCBI

هاپلوتایپشماره دسترسیمنبع
Kj399461-76H1-H16مطالعه حاضر

16AB268506OkaA1
16AB268507Oka A2
16AB268508OkaA3
16AB268509OkaA4
16AB268510OkaA5
16AB268511OkaA6
16AB268512OkaA7
16AB268513OkaA8
16AB268514OkaA9
16AB268515OkaA10
16AB268516Oka B1
16AB268522OkaC1
16AB268530OkaD1
16AB268539OkaE1
16AB268543OkaF1
16AB268545Okag1
12AB114069LiuA1
12AB007744LiuB1
12AB114070LiuC1
12AY588636LiuD1
12AB114076LiuE1
12AF512285LiuF1
12AF512288LiuG1
12D82904LiuH1
12AB009434LiuI1
14AM746024MuchadeyiA1
14AM746033MuchadeyiB1
14AM746036MuchadeyiB4
14AM746042MuchadeyiC3

سازيخالصو PCRواکنش انجام ،انتخاب آغازگر
PCRت محصولا

-Dجفت بازي ناحیه 1231- 2هت تکثیر یک قطعه ج
Loop با اختصاصیآغازگراز ژنوم میتوکندري از یک جفت
'AGGACTACGGCTTGAAAAGC-3 -5'1ترفتوالی

'CATCTTGGCATCTTCAGTGCC-3-'25برگشتو
25ي پلی مراز در حجم اواکنش زنجیره).16(استفاده شد

میکرولیتر آب استریل دوبار 1/17میکرولیتر شامل ترکیبات 
میکرولیتر 10x،2/1پی سی آرمیکرولیتر بافر5/2تقطیر، 
Mgcl250میکرولیتر 5/0، مولارمیلیdNTP10

میکرولیتر 2/0، پیکومول10، هر یک از آغازگرهامولارمیلی
انجام نانوگرمDNA50، واحد500پلی مرازTaqآنزیم 

اولیه سازيواسرشتدقیقه 3گرفت. پروتکل حراراتی شامل 
در سازيواسرشتسیکل شامل 30درجه سانتی گراد،94در 
45به مدت 62ثانیه، اتصال پرایمرها در 30درجه براي 95

ثانیه و بسط نهایی به 90درجه به مدت 72بسط در ،ثانیه
بعد از انجام گرفت.گرادیسانتدرجه 72دقیقه در 10مدت 

دست آمده با استفاده از ه بPCRتکثیر تمامی محصولات 
مطابق دستورالعمل شرکت سازنده QIAGENکیت 

تمامی ،سپسند.شدسازيخالصمحصولات پی سی آر 

براي تعیین و از طریق این شرکت هپژوشرکت فزاها به نمونه
شدند. ارسال(کمپانی بایونیر)به کشور کرهتوالی

دست آمدهه ي بهاتوالیبررسی تنوع موجود در 
ي هاتوالی) تمامی BioEdit)6افزار نرمبا استفاده از 

به طولیاتیرایش شده و قطعودر مطالعه حاضر بدست آمده 
با استفاده از هاتوالیدست آمد.ه جفت باز ب1232تا 1231

شده ) توسط توالی مرجع مرتبCLUSTULW)23افزار نرم
به وقوع هايهاي حذف و اضافه و انواع جهشو جایگاه
) و h(3مقادیر تنوع هاپلوتایپشدند.شناساییپیوسته 
)11(DNAsp5.10افزار نرم) با استفاده از π(نوکلئوتید
.شدمحاسبه 

ترسیم درخت فیلوژنی
ارتباط بررسی ترسیم درخت فیلوژنی وجهت 

هاپلوتایپهفت این مطالعه با دست آمده دره هاي بهاپلوتایپ
و لیو)A-Iنه هاپلوتایپ ()،16(و همکاراناوکا)A-G(اصلی

) 14(موچادي و همکاران) و سه هاپلوتایپ 12(همکاران
) به روش 21(MEGA4افزار نرم) از 1(جدول

Neighbour-joining گیري مجدد براي بار نمونه1000با
دست آمده از ه ي بهاتوالیهاي مطالعه حاضر وهاپلوتایپ
استفاده شد. بانک ژن 

1- Forwar 2- Reverse 3- Haplotype
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هاجمعیتبررسی ساختار ژنتیکی 
ي مورد مطالعه هاجمعیتژنتیکی ربه منظور ارزیابی ساختا

مولکولیجدول تجزیه واریانس ،با یکدیگرو مقایسه آنها
)AMOVA(1استفاده از با2چنین مقادیر شاخص تثبیتو هم

ARLEQUINر افزانرمتوسط)1(رابطه  روش ) و به 5(3.1
کاهش در سطح مورد برآورد قرار گرفت. )10(3کیمورا

معمولا توسط هاجمعیتو زیر هاجمعیتهتروزیگوتی 
که به شاخص تثبیت نیز 4رایتFي شاخصی به نام آماره

گیرياندازهشاخص Fشود. آماره میگیرياندازهمشهور است، 
یا زیر وهاجمعیتزیگوتی تفاوت بین میانگین سطح هترو

پایه با تلاقی تصادفی با سطح هتروزیگوتی جمعیت هاجمعیت
).7است (

FST )                                1رابطه (

واریانس و هاجمعیتواریانس بین در رابطه فوق 
لیز واریانس مولکولی بدست که از جدول آنادباشکل می

. آیندمی

و بحثنتایج
ي مورد مطالعههاجمعیتیکی تمقایسه ساختار ژن

ــولی (  ــانس مولک ــه) نشــان دادAMOVAجــدول واری ک
ــانس درون   ــه واری ــرآورد شــده ب ــانس ب بیشــترین مقــدار واری

). آنـالیز 2) تعلق دارد (جدول05/81ي مورد مطالعه (هاجمعیت
ي مـورد بررسـی   هـا جمعیـت واریانس بین نتایج نشان داد که 

ــی  ــات معن ــت داراي تف ــوده اس و ΦST= 18952/0( دار ب
000/0P=(.  دار بـودن ایـن تفـاوت، مقـادیر     با توجه بـه معنـی

هاي مورد مطالعه بـا  بین جفت جمعیت)ΦST(شاخص تثبیت 
). مقـادیر  3(جدولبرآورد شدند)10(کیمورااستفاده از روش

ΦST  01570/0اي بـین  از ایـن روش در دامنـه  با اسـتفاده-
فارس بین جمعیت (37763/0تامازندران)ویزدبین جمعیت (
دار بـا سـطوح معنـی   ΦSTمقـادیر  . به دست آمـد اصفهان)و

هاي جمعیت،هاي مورد مطالعهجمعیتدرمختلف نشان دادکه 
آذربایجـان غربــی و اصـفهان، اصــفهان و فـارس، اصــفهان و    

ن و مازندران، اصفهان و یزد، فارس و خراسان خراسان، اصفها
چنین فارس و یزد با یکدیگر از نظر ژنتیکی متفاوت بوده و هم

). از P>05/0باشـد ( دار مـی و این تفاوت از نظر آمـاري معنـی  
هاي مـورد مطالعـه جمعیـت اصـفهان بـا تمـامی       بین جمعیت

هاي دیگر از نظر ژنتیکی تفاوت معنی دار داشته اسـت  جمعیت
)05/0<Pـ  دسـت آمـده در ایـن تحقیـق بـا نتـایج      ه ). نتایج ب

تنـوع  که )20و همکاران (پژوهش انجام شده توسط شهبازي
(یـزد،  پنج جمعیت مرغ بومی مراکـز اصـلاح نـژاد   در ژنتیکی 

5را با اسـتفاده از  مازندران، اصفهان، فارس، آذربایجان غربی)
بـه  .اسـت ت داشـته ماهواره بـرآورد کردنـد مطابق ـ  نشانگر ریز

داري را طوري که این محققین نیز از نظر ژنتیکی تفاوت معنی
ــه   ــت اصــفهان نســبت ب ــراي جمعی ــارب ــر چه ــت دیگ جمعی

در و فارس) گـزارش کردنـد.   آذربایجان غربی،(مازندران، یزد
ایــن مطالعــه، آنــالیز واریــانس مولکــولی بــا اســتفاده از روش 

Kimura-2 parameterهاجمعیتن را بیداريمعنیاختلاف
).2(جدول مشخص نمود

اکیموربه روش)AMOVA(هاي مورد مطالعه با استفاده از آنالیز واریانس مولکولی واریانس ژنتیکی بین و درون جمعیتبرآورد- 2جدول 
Table 2. Estimation of genetic variance for within and between studied population using analysis of molecular

variance (AMOVA) based on Kimura methode

هاجمعیت)AMOVA(آنالیز واریانس مولکولی منبع واریانس
هادرون جمعیتهابین جمعیت

533درجۀ آزادي
95/1805/81درصد واریانس

پایین بودن تعداد جمعیت اولیه و نیز به کارگیري استراتژي 
ها احتمالا موجب افزایش تشابه گاهیکسان انتخاب در این ایست

ژنتیکی درون جمعیتـی شـده اسـت. بنـابراین درصـورتی کـه       
هـایی باشـند   ها تنها نمونـه ي موجود در این ایستگاههاجمعیت

چه بیشتر باقی مانده باشند باید با دقت هرهاجمعیتکه از این 
و دقیق تر دائما مورد ارزیابی ژنتیکی جمعیتی قـرار گرفتـه تـا    

در حـد  هـا جمعیـت موجود در ایـن  یالامکان تنوع ژنتیکیحت
قابل قبولی حفظ شود.

اکیمورروشهاي مورد مطالعه با استفاده از جمعیتدر) ΦSTشاخص تثبیت (مقادیر برآورد- 3جدول 
Table 3. Estimation of fixation index values in studied population based on  kimura  method

مازندرانخراسانفارساصفهانآذربایجان غربیجمعیت
21978/0اصفهان a

30090/037763/0فارس b

09074/024012/0خراسان c25910/0 f

17528/0-00903/0مازندران d23161/001452/0-
00024/024526/0یزد e34349/0 g13459/001570/0-

P-value a =04199/0،bP-value =00195/0،cP-value =01270/0،dP-value =03809/0،eP-value =04199/0،fP-value =04102/0 ،P-value g =
04004/0

1- Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 2- Fixation index (FST or ΦST)
3- Kimura-2-parameter 4- Wright´s F statistics
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هاتوالیتنوع موجود در 
جفت بازي (شماره دسترسی 1231-2هبا بررسی قطع

kj399461-76 ( ناحیه درD-Loop ژنوم میتوکندري
16جایگاه نوکلئوتیدي متغیر و 14ومی ایران ي بهامرغ

13جایگاه متغیر در 14دست آمد. از بین ه هاپلوتایپ ب
). 5(جدولرخ داده بود8/0با فراوانی 1جانشینی،جایگاه

برآورد درصد 7/30به میزانبا بیشترین فراوانی3هاپلوتایپ 
ویزد، آذربایجان،ي فارس، اصفهانهاجمعیتکه شامل شد 

با فراوانی 1هاپلوتایپ ،باشد. دومین هاپلوتایپخراسان می
ها و هاپلوتایپبوده است. هاجمعیتدرصد شامل تمام 6/25

.نشان داده شد6جمعیت مربوط به آنها در جدول

215/0333/0مقادیر تنوع هاپلوتیپی داراي دامنه اي بین 
در مرغان بومی 181/0714/0در مرغان بومی یزد تا 

اي بین مازندران بود. مقادیر تنوع نوکلئوتیدي داراي دامنه
00036/000027/0 در مرغان بومی یزد تا
0008/000184/0.در مرغان بومی خراسان بوده است

آنالیزهاي فیلوژنی
درخت فیلوژنی جهت نشان دادن ارتباط میان 

هاي آمده مرغ بومی ایران با هاپلوتایپبدستهاي هاپلوتایپ
).1(شکلبه دست آمده از بانک اطلاعات ژنوم ترسیم شد

ي مختلف مرغ بومی ایرانهاجمعیتدر تنوع نوکلئوتیدي و تنوع هاپلوتایپی - 4جدول 
Table 4. Haplotype diversity and nucleotide diversity using mitochondrial D-loop sequence for Iranian native chicken

populations

Neighbourدرخت فیلوژنی ترسیم شده با روش-1شکل –joiningناحیهD-Loopهاي به دست آمده در نوم میتوکندري از هاپلوتایپژ
)14) و موچادي و همکاران (16اوکا و همکاران (،)12هاي لیو و همکاران (این مطالعه و توالی

Figure 1. Neighbor-joining (NJ) tree constructed from mtDNA haplotype sequences obtained in this study and Liu
et al. (12) , Oka et al. (16) and Mvchady et al. (14)

تنوع نوکلئوتیديتنوع هاپلوتایپیمنطقه جغرافیاییجمعبت
00081/0±714/000044/0±123/0بویراحمدوکهگیلویهاصفهان،اصفهان

00027/0±333/000036/0±215/0یزدیزد
00054/0±6/00005/0±215/0شرقیآذربایجان غربی،آذربایجان غربی

00184/0±6/00008/0±125/0جنوبیشمالی،خراسان رضوي،خراسان
00116/0±714/000074/0±181/0سمنانگلستان،مازندران،مازندران

00097/0±6/00005/0±129/0فارسفارس

1- Transition
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موجود در ژنوم میتوکندریایی مرغ بومی ایران در مقایسه با توالی )D-loop)bp1231-2توالیدر شناسایی شدههاي متغیر جایگاه-5جدول 
NCBI شماره دسترسی باAP003317

Table 5. The identified variable site in mitochondrial D-loop sequence (1231-2 bp) of Iranian native population
compared with NCBI sequence with AP003317 accession number

Variable nucleotide position

96
5

85
9

68
6

41
7

39
1

35
5

31
3

31
0

26
1

25
4

24
9

24
6

22
2

19
9

 ها
یپ

وتا
هاپل

یی
اسا

 شن
اره

شم با
ک 

ن
ژن

nG-GCCTCTTTACATAP003317فراوانی نسبی

256/010.C............H1

0256/01......T.......H2

307/012..............H3

0256/01.....C.C....G.H4

0256/01.............CH5

0769/03...........T..H6

0256/01........C.....H7

0256/01.C.........T..H8

0256/01.C......C.....H9

0256/01.........C....H10

0256/01.CA...........H11

0256/01..A..C.C..G.G.H12

0256/01A.............H13

0256/01.C...C....G.G.H14

0513/02...TT.........H15

0256/01.C.TT.........H16

ده با هفت هاپلوگروه دست آمه هاي بهاپلوتایپهر یک از
)A-G (همکارانواوکا)سه هاپلوگروه () و16A-C (موچادي

) 12(و همکارانلیو،)A-Hهاپلوگروه (9) و 14(و همکاران
16تمام نتایج نشان داد که.مورد بررسی قرار گرفتند

دسته دست آمده براي مرغان بومی ایران در ه هاپلوتایپ ب
این هاپلوگروه .گرفتند) قرار16ن (و همکارااوکاAهاپلوگروه

) و نژادهاي Shokoku،Gifu-Jidori(شامل مرغ بومی ژاپن
اوکاد.نباشلگهورن سفید و ردآیلندرد می،وابسته به آنها

) اشاره کردند که این هاپلوگروه ابتدا در آسیاي 16همکاران (و
جنوب شرقی و شبه قاره هند اهلی شدند و سپس از طریق 

.ژاپن و اروپا پراکنده شدندچین به

NCBIپایگاه در آنهابه همراه شماره دسترسی ي مورد مطالعه هاجمعیتهاي مشاهده شده  درانواع هاپلوتایپ-6جدول
Table 6. Type of Haplotype observed in the studied population with accession numbers at NCBI

هاپلوتایپ(تعداد نمونه)جمعیتبانک جهانی ژنشماره دسترسی

kj399461
آذربایجان -)2(خراسان- )4(مازندران- )1(اصفهان-*)1(فارس

H1)2(غربی

kj399462)1آذربایجان غربی(H2

kj399463)2آذربایجان غربی(-)2خراسان(-)5یزد(-)1اصفهان(-)2فارس(H3

kj399464)1خراسان(H4

kj399465)1مازندران(H5

kj399466)3اصفهان(H6

kj399467)1اصفهان(H7

kj399468)1اصفهان(H8

kj399469)1اصفهان(H9

kj399470)1یزد(H10

kj399471)1آذربایجان غربی(H11

kj399472)1خراسان(H12

kj399473)1مازندران(H13

kj399474)1مازندران(H14

kj399475)2فارس(H15

kj399476)1فارس(H16

تعداد نمونه مرغ هر جمعیت مربوط به هر هاپلوتایپ: *
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) با بررسی مرغ بومی مناطق وسیعی از 12همکاران (ویول
ترکمنستان) خاورمیانه (ایران، آذربایجان،چین، یوراسیا، 

هاپلوگروه9ها را به آن،اروپاي، مالزي،زاندونهندوستان،
)A-I9این ،فیلوژنیبا ترسیم درخت .) تقسیم کردند

از 1گالوس گالوس بانکیواازبه طور کاملا مشخص هاپلوگروه 
را گروه A-Iي جدا شده به طوري که هاپلوگروه زاندون2جاوا
.ندنامید4ايروه جزیرهگو گالوس گالوس بانکیوا را 3ايقاره

هاي مرغ جنگلی قرمز را لی و زیرگونهاهاناي مرغگروه قاره
اي) بیشتر اي و جزیرهمیان دو گروه (قارهفاصلهشد.شامل می

درون گروه قاره اي در ) A-Iهاي (از فاصله بین هاپلوگروه
نتایج ) 1شکل با توجه به درخت ترسیم شده (.استبوده 

داردمطابقت )12(و همکارانلیو پژوهش حاضر با پژوهش
مرغان بومی ایران هم به طور مشخص به به طوري که 
.اندشدهگالوس گالوس بانکیوا جدا زان اهلی اهمراه دیگر مرغ

شامل مرغان ) 12(و همکارانلیوالعهطدر م،Eهاپلوگروه
نتایج مطالعه حاضر نشان بومی خاورمیانه و اروپا بوده است. 

هاي مرغان بومی ایران در این هاپلوتایپدهد که می
ه ) اشاره کردند ک12و همکاران (لیوهاپلوگروه قرار گرفتند.

) از شبه قاره هند و آسیاي جنوب شرقی Eاین هاپلوگروه (
الخیاطو سپس به مناطق دیگر پراکنده شده اند.گرفتهمنشاء 

قطعه از 36میتوکندري D-loop) با بررسی 3و همکاران (
هاپلوتایپ بدست آوردند که با5مرغ بومی مصر 

وموچادي، C3) و 12و همکاران (لیو، E1هاي هاپلوتایپ
که مرغ گزارش کردند که) هم گروه شدند و 14(همکاران

بومی مصر ریشه در آسیاي جنوب شرقی و شبه جزیره 
و مرغ بومی لائوس129بررسی تنوع ژنتیکی هندوستان دارد.

و اوکا)،12و همکاران (لیومقایسه آنها با هاپلوتایپ هاي
د وهاپلوتایپ و پنج هاپلوگروه بدست آم29،)16همکاران (
که مرغ بومی لائوس از آسیاي جنوب شرقی و ندنشان داد

هاي مرغ بومی ایران با هاپلوتایپ.)9(گرفته استچین منشا 
هم نیز )14و همکاران (موچاديدر مطالعه )C3(هاپلوتایپ

ي هامرغ) با بررسی 14و همکاران (موچادي. بوده استگروه
شش ورب اروپازیمباوه، سودان، مالاوي، مرغ محلی شمال غ

دست آوردند که ه ب)A-C(هاپلوگروه3،نژاد خالص تجاري
که شامل Cبا بیشترین فراوانی از هاپلوگروهC3هاپلوتایپ 

زیمباوه، سودان، مرغ محلی شمال غرب اروپا و شش نژاد 
کاران مو هموچاديشد. خالص تجاري است را شامل می

همانند هاپلو گروه) C) اشاره کردند که این هاپلوگروه (14(
)A،( اوکادر مطالعه) و هاپلوگروه (16و همکاران (E(، در

) از شبه قاره هند و آسیاي جنوب 12و همکاران (لیومطالعه 
اند. به مناطق دیگري پراکنده شدهسپسو گرفته شرقی منشاء 

احتمالاکهدهدمیاین مطالعه نشان به دست آمده در نتایج 
می ایران ریشه در مناطق آسیاي ي بوهامرغخط مادري 

.)1(شکلجنوب شرقی و شبه جزیره هند دارد
ــوان    ــه عن ــومی ب ــور ب در کشــورهاي در حــال توســعه طی

رود و ارزیابی دقیق این گونه منابع اي ملی به شمار میسرمایه
اي برخـوردار اسـت، نتـایج حاصـل از     زنتیکی از اهمیت ویـژه 

غ بـومی اصـفهان بـا    پژوهش حاضر نشان داد که جمعیت مـر 
داريمعنـی ي مورد بررسـی فاصـله ژنتیکـی    هاجمعیتتمامی 

ي دیگر نیـز ایـن تفـاوت ژنتیکـی     هاجمعیتدارد. البته در بین 
مشاهده شـده اسـت. یکـی از دلایـل عمـده مـرتبط بـه ایـن         

بـین ایـن   تواند فاصله جغرافیایی فی ماهاي ژنتیکی میتفاوت
در مراکـز پرورشـی، انـدازه    هـا جمعیـت ، اندازه ایـن  هاجمعیت

و نیـز تفـاوت در   هـا جمعیـت گیري این جمعیت موثر در شکل
هاي مختلف باشـد.  ي ایستگاههاجمعیتشدت انتخاب در بین 

در خصوص چگونگی گسترش جمعیت مرغ در جهان، شـواهد  
باستان شناسی و سنگ واره هـاي بـه دسـت آمـده از نـواحی      

نـوان نخسـتین مکـان    آسیاي جنوب شرقی، این ناحیه را به ع
اهلی شدن مرغ اهلی بیان می کنند. ایـن در حـالی اسـت کـه     
اطلاعات ژنتیکی به دست آمده از تحقیقات مختلـف در دیگـر   

هاي حاصل از پژوهش حاضـر نیـز مویـد    از جمله دادهکشورها
گیري نمود که توان نتیجهباشد. بنابراین میاین فرضیه هم می

مرغان اجدادي خـود واقـع در   مرغان اهلی امروزي از جمعیت
ناحیه آسیاي جنوب شرقی منشا گرفته و از این نقطه به دیگـر  
نقاط جهان از جمله ایران پراکنده شدند. در ادامـه از آن جـایی   

هاي باسـتانی قـرار گرفتـه بـود (جـاده      که ایران نیز در مسـیر 
اي را در پراکنده شدن آن به دیگـر نقـاط   ابریشم)، نقش عمده

جمله غرب، بر عهده داشته است.جهان از 

تشکر و قدردانی
وجهادکشاورزيوزارت دامیتولیداتبهبودمعاونتاز

جهتمرغ بومی کشورنژاداصلاحوپرورشهايایستگاه
قدردانیوتشکرکمال ،پژوهشاینهاي نمونهنمودنفراهم

را داریم.

1- Gallus gallusbankiva 2- Java 3- Continental clade 4- Island clade
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Abstract
In the present study for evaluation of genetic variability within and between Iranian native

fowls, thirty nine blood samples were randomly collected from native fowls breeding stations of
west Azarbayjan, Khorasan, Fars, Mazandaran, Yazd and Esfahan provinces. Inorder to
compare the obtained results with other Asian, African and European breeds the D-loop
sequences of mtDNA taken from GenBank. Total DNA of the samples was extracted by salting
out procedure and was used as a template for amplification and sequencing of D-loop region of
mtDNA. Sequence analysis of the 1231-2 bp D-loop region in all samples revealed a total of 16
haplotypes with 14 polymorphic sites. Analysis of molecular variance (AMOVA) was carried
out based on Kimura method .The Fixation index values using kimura-2 parameter method
ranged from -0.157 to 0.37763. The variation within and between the populations was estimate
as (81.05 and 18.95, respectively). The genetic distance between  Esfahan and West
Azarbayejan, Esfahan and Fars, Esfahan and Khorasan, Esfahan and Mazandaran, Esfahan and
Yazd, Fars and khorasan, Fars and Yazd populations were significantly different (p<0/05). The
genetic distance was statistically significant (P<0.05) between Esfahan and all other
populations. The result obtained in the present study showed an acceptable genetic variation in
Iranian native chicken and according to the phylogenic tree, based on obtained haplotypes the
Iranian breeds was clustred in haplogroup A (Japanese native, white leghorn, Rhode Island
Red), haplogroup E (middle east and eruption chicken) and haplogroup C(African native
chicken). AlSo in order to these results the Iranian native fowls like China, Japan, Middle east
and African local fowls originated from Southeast Asia and Indian subcontinent then from this
ancient way of Iran may probably extended and introduced to the western world.

Keywords: Genetic diversity, Genetic distance, Iranian native chickens, mtDNA, Phylogenic

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
ra

p.
8.

17
.1

40
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               9 / 9

http://dx.doi.org/10.29252/rap.8.17.140
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-861-en.html
http://www.tcpdf.org

