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Extended Abstract 
Background: Selection over the past years has caused commercially modified livestock to have 
less genetic resistance and adaptability compared to native livestock, which is the reason for the 
reduction of genetic diversity. It is necessary to implement breeding programs to quickly adapt to 
environmental changes. In the past studies that were conducted to investigate the differential 
analysis of genes in the Holstein and Cholistani breeds of the Punjab province in Pakistan, a very 
significant difference in expression was observed in some genes, including mitochondrial genes, 
which became the basis of the present study. Therefore, this research aims to investigate the 
reasons for the difference in gene expression between Holstein and Cholistani cattle breeds in 
mitochondrial genes, including ATP6, ATP8, and CYTB genes, which are involved in important 
processes such as energy metabolism in dealing with biotic and abiotic stresses, and also play a 
role in disease resistance, using transcript data (RNA-Seq). For this purpose, transcriptome 
coverage, nucleotide and protein regions and mutations, and deletion and addition genetic 
differences were investigated in the mitochondrial genome of these two breeds. 
Methods: Transcriptome data (RNA-Seq) with free access to 40 samples of dairy cows from the 
University of Wisconsin, USA, and 45 female cows of Cholistani from the Gujatipir dairy cow 
unit of Bahawalpur City, located in the Punjab state of Pakistan, were used in the present study. 
Since the results of the differential gene expression of the two breeds showed different expression 
levels in several mitochondrial genes, and part of the differences were related to their different 
genetic structures in the two breeds, the present study aimed to investigate this topic. Using NCBI 
genome databases (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) and Ensemble  
(https://asia.ensembl.org/index.html), the sequences of three mitochondrial genes, including 
ATP6, ATP8, and CYTB, for Holstein cattle (Bos taurus) and Cholistani cattle (Bos indicus) were 
extracted and stored in FASTA format. IGB version 6 software was used to examine the level of 
transcriptomic coverage. MEGA6 software was used to calculate the polymorphic regions and to 
calculate the percentage of nucleotide substitution and alignment of the sequences. The types of 
polymorphisms occurring in the mitochondrial genomes of Holstein and Cholistani using 
nucleotide and amino acid sequences, as well as haplotype blocks, were specified by determining 
insert and deletion regions and protected regions in the genome using Dnasp5 software.  
Results: Deletion sites in the Holstein breed in the three ATP6, ATP8, and CYTB gene loci were 
96, 28, and 91, respectively, which were more than the number of deletion points in the Cholistani 
breed (vs. 84, 9, and 57). In the Cholistani breed, there was an insertion of 64 bp in the ATP6 
gene locus at position 8733 bp, and two insertion regions in the CYTB gene locus at positions 
15846 and 14779 bp, 17 and 24 bp in length, respectively. No insertion was observed in the ATP8 
locus in the Cholistani breed. In the Holstein breed, there was an insertion region at position 8185 
with a length of 16 bp in the ATP8 locus, an insertion region at position 8733 bp with a length of 
20 bp in the ATP6 gene locus, and in the CYTB gene, three insertion regions were observed at 
positions 14779, 15355, and 15356, respectively, 27, 42, and 16 base pairs in length. Among the 
three gene loci, ATP6 and ATP8 showed the highest and the lowest levels of coverage, 
respectively, and CYTB was in the middle of the other two loci. The comparison of the nucleotide 

Copyright ©2025 Tamroosi et al. Published by Sari Agricultural Sciences and Natural Resources University. 
This work is licensed under a Creative Commons Attribution-NonCommercial 4.0 Unported License which allows users to read, copy, distribute 
and make derivative works for non-commercial purposes from the material, as long as the author of the original work is cited properly. 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
20

24
.1

48
9 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
9-

14
 ]

 

                             1 / 13

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
20

24
.1

48
9 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

16
 ]

 

                             1 / 13

https://doaj.org/toc/2676-461X
https://rap.sanru.ac.ir/search.php?slc_lang=en&sid=1&author=Maghsoudi
https://rap.sanru.ac.ir/search.php?slc_lang=en&sid=1&author=Maghsoudi
https://orcid.org/0000-0003-2227-542X
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/?ref=chooser-v1
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/2.0/
http://dx.doi.org/10.61882/rap.2024.1489
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1489-fa.html
http://dx.doi.org/10.61882/rap.2024.1489
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1489-fa.html


Research on Animal Production, Vol. 16, Issue 2, 2025 ……….………...…….………………..……………………………..……. 160 

sequences of the ATP6 gene locus with a length of 678 base pairs in two Holstein and Cholistani 
breeds showed eight polymorphic regions and three polymorphic regions based on the amino acid 
sequence. They included two threonine-to-alanine conversions and one isoleucine-to-valine 
conversion position. A comparison of the nucleotide sequences of the ATP8 gene locus with a 
length of 198 base pairs in Holstein and Cholistani breeds, containing six polymorphic regions, 
and based on the amino acid sequence, showed that they contained two polymorphic regions. 
Amino acid changes included valine to isoleucine and threonine to alanine. A comparison of the 
nucleotide sequences of the CYTB gene locus with a length of 1137 bp in the Holstein and 
Cholistani breeds, containing 19 polymorphic regions, and based on the amino acid sequence, 
revealed that only two polymorphic regions were found where the amino acid valine was 
converted to valine-isoleucine and isoleucine-valine. Finally, the results of analyzing the 
conserved regions in the aligned fragment of ATP6, ATP8, and CYTB genes showed that from 
the sequence of the mentioned genes, the ATP6 gene had a 217 bp conserved fragment, and the 
conserved region was not found in the ATP8 gene. Non-protected genes are susceptible to 
nucleotide changes and mutations, which have caused the coming into being of new proteins and 
their new functions, and most regions of the CYTB gene were protected. The CYTB gene had the 
most conserved regions in DNA, with a length of 605 bp. Moreover, the results showed that 
transitional substitution in all genes was more than transversional substitution. 
Conclusion: The results of the comparison analysis of transcripts in Holstein and Cholistani 
breeds, in addition to different expression levels in different genes, including the mitochondrial 
genome and complementary analysis of nucleotide and amino acid sequences of ATP6, ATP8, 
and CYTB genes, showed that evolutionary factors, including mutations, selection, and migration, 
were three of the most important factors that caused changes in the genetic structures of breeds, 
including Holstein, in such a way that the mentioned changes caused different expression levels 
of mitochondrial genes in the two breeds. Therefore, to improve the compatibility of commercial 
breeds, it is possible to combine effective variants and increase the economic lifespan of 
commercial livestock in combination with native livestock by designing suitable breeding 
programs and genomic selection. 
 
Keywords: Cholistani, Genetic variant, Holstein, Nucleotide substitution, Transcriptome 
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 مبسوط  چکیده
  ی و قدرت سازگار یکیاز مقاومت ژنت  یبوم  هایدام شده تجاری در مقایسه باهای اصلاحه داماست ک  شدهباعث  طی سالیان گذشته انتخاب  مقدمه و هدف: 

.  است  یط یحم  رات ی نسبت به تغ  عیسر  یسازگارجهت    اصلاح نژادی  هر گونه برنامه  یلازمه اجرا   . است  یکی تنوع ژنت  کاهش  که دلیل آن   برخوردار باشند  کمتری
ها از جمله  در برخی از ژن  ند، گرفت  پاکستان انجامها در نژادهای هلشتاین و کلیستانی استان پنجاب  منظور بررسی تجزیه تفریقی ژندر مطالعات گذشته که به

بیان ژن    بررسی دلایل تفاوتحاضر،  تحقیق  عنوان پایه مطالعه حاضر قرارگرفت. لذا هدف از  گردید که به  های میتوکندری تفاوت بیان بسیار فاحش مشاهدهژن
که در فرآیندهای مهمی از جمله متابولیسم    CYTBو    ATP6  ،ATP8های  ژنهای میتوکندری شامل  ژن  درگاو هلشتاین و کلیستانی  نژاد  بین دو    متفاوت

  ، ین منظور ه ا ب  ( بود.RNA-Seqهای ترانسکریپت )با استفاده از داده  زیستی و نیز مقاومت به بیماری نقش دارند،   های زیستی و غیرانرژی در مقابله با تنش
   .ندقرارگرفتبررسی  مورد  در ژنوم میتوکندری این دو نژاد   حذف و اضافه  ت ژنتیکیفاهای نوکلئوتیدی و پروتئینی و اختلاپوشش ترانسکریپتومی، نواحی و جهش

گاو   45و    آمریکا  دانشگاه ویسکانسیننمونه از گاوهای شیری    40( با دسترسی آزادRNA-Seqهای ترانسکریپتوم )از داده  ، در مطالعه حاضر  ها: مواد و روش
که نتایج بیان افتراقی دو نژاد در تعدادی    با توجه به این  ماده کلیستانی از واحد گاو شیری گوجاتیپیر شهر باهاوالپور واقع در ایالت پنجاب پاکستان استفاده گردید.

  ، هدف مطالعه حاضر قرارگرفت. است ها در دو نژاد  ربوط به ساختار ژنتیکی متفاوت آنهای میتوکندری بیان متفاوتی را نشان دادند و بخشی از اختلافات ماز ژن
(  https://asia.ensembl.org/index.htmlبه آدرس )   Ensembl( و  /https://www.ncbi.nlm.nih.govبه آدرس )  NCBIهای داده ژنومی  با استفاده از پایگاه

( استخراج و به  Bos indicus( و نژاد گاو کلیستانی )Bos taurusبرای نژاد گاو هلشتاین )  CYTBو    ATP6   ،ATP8میتوکندریایی شامل    سه ژن  هایتوالی 
استفاده شد. جهت محاسبه نواحی چندشکل و همچنین   6نسخه  IGBافزار  بررسی سطح پوشش ترانسکریپتومی از نرمجهت . ندذخیره گردید FASTAفرمت 

انواع چندشکلی  .استفاده شد  MEGA6افزار  ها از نرمسازی توالیردیفمحاسبه درصد جایگزینی نوکلئوتیدها و هم های به وقوع پیوسته در ژنوم  برای تعیین 
مناطق درج و  های هاپلوتیپی، تعیین نواحی حذف و اضافه،  های نوکلئوتیدی و آمینواسیدی و همچنین بلوکو کلیستانی با استفاده از توالیمیتوکندری هلشتاین  

 .گردیداستفاده  Dnasp5افزار حفاظت شده در ژنوم از نرم
موقعیت حذف بودند که بیشتر از تعداد نقاط    91و   28،  96ترتیب به  CYTBو    ATP6  ،ATP8تعداد نواحی حذف در نژاد هلشتاین در سه جایگاه ژنی  ها: یافته

بازی و در  جفت  64طول  جفت بازی یک درج به  8733در موقعیت    ATP6( بودند. در نژاد کلیستانی در جایگاه ژنی  57و    9،  84حذف نژاد کلیستانی )در مقابل  
در نژاد کلیستانی هیچ درجی   ATP8جفت رخ داد. در جایگاه  24و  17طول بازی بهجفت 14779و  15846های دو ناحیه درج در موقعیت CYTBجایگاه ژنی 

  8733ناحیه درج در موقعیت  یک    ATP6باز، در جایگاه ژنی  جفت  16طول  به  8185یک ناحیه درج در موقعیت    ATP8مشاهده نشد. در نژاد هلشتاین در جایگاه  
باز  جفت 16و  42،  27طول های بهترتیب درجبه 15356و   15355، 14779های سه ناحیه درج در موقعیت CYTBباز و در جایگاه جفت 20طول  بازی بهجفت

در حدواسط دو جایگاه دیگر   CYTBکمترین پوشش را داشت و جایگاه  ATP8بالاترین سطح پوشش و   ATP6جایگاه  ، از بین سه جایگاه ژنی .ندمشاهده شد
ناحیه چندشکلی و براساس توالی  هشت    ، باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانیجفت  678با طول    ATP6های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی  قرار داشت. مقایسه توالی

های نوکلئوتیدی جایگاه  مقایسه توالی.  را نشان دادن و یک موقعیت تبدیل ایزولوسین به والین  شامل دو تبدیل ترئونین به آلانی  ناحیه چندشکلی سه  آمینواسیدی  
تغییرات  .  را نشان دادناحیه چندشکلی  دو    ، ناحیه چندشکلی و براساس توالی آمینواسیدیشش    ، جفت باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی  198با طول    ATP8ژنی  

باز در دو نژاد  جفت  1137با طول    CYTBهای نوکلئوتیدی جایگاه ژنی  مقایسه توالیبه ایزولوسین و ترئونین به آلانین بودند.  آمینواسیدی شامل تبدیل والین  
که آمینواسید والین به ایزولوسین و ایزولوسین به  را نشان داد  ناحیه چندشکلی و براساس توالی آمینواسیدی تنها دو ناحیه چندشکلی    19  ، هلشتاین و کلیستانی

های  ژن یتوال از نشان داد که  CYTBو    ATP6  ،ATP8های  ژن شده از ترازهم قطعه در شده حفاظت نواحی تجزیه از حاصل نتایج   ، والین تبدیل شدند. در نهایت
تغییرهای   به مستعدشده  حفاظت  های غیرژن  بود.شده  بدون منطقه حفاظت  ATP8ژن    و  ، بود   بازی حفاظت شدهجفت  217دارای یک قطعه    ATP6ذکرشده، ژن  

شده حفاظت  CYTBژن    بیشتر مناطق  است و شده هاآن  جدید  عملکردهای همچنین و جدید هایآمدن پروتئین وجودبه سبب که ، هستند جهش  و نوکلئوتیدی
بیشتر از   هادر تمام ژن  که جانشینی انتقالی   ندنتایج نشان داد  ، همچنینباز بود. جفت  605طول  به  DNAشده در دارای بیشترین نواحی حفاظت  CYTB  ژن  .بود

 . بودجانشینی تقاطعی 
های مختلف از جمله ژنوم میتوکندری و تجزیه  بر بیان متفاوت در ژن، علاوههلشتاین و کلیستانیهای دو نژاد  نتایج مقایسه تجزیه ترانسکریپت گیری: نتیجه

از عامل  سه  ها، انتخاب و مهاجرت  عوامل تکامل از جمله جهش  که  نشان داد  ، CYTBو    ATP6  ،ATP8های  تکمیلی توالی نوکلئوتیدی و آمینواسیدی ژن
از جمله هلشتاین  مهم و  نژادها  ژنتیکی  ساختار  در  تغییر  بودند که موجب  عواملی  بترین  در ژن  نحوی کههشدند،  متفاوت  بیان  مذکور موجب  ی هاتغییرات 

موجب ترکیب  و انتخاب ژنومیک  گری  های مناسب آمیختهتوان با طراحی برنامهمنظور بهبود سازگاری نژادهای تجاری میلذا به.  شدنددر دو نژاد    میتوکندری
 داد. افزایش  های بومیرا در ترکیب با دام های تجاریطول عمر اقتصادی دام ، شده گذارتأثیرهای واریانت

 
 هلشتاین واریانت ژنتیکی،  کلیستانی، ترانسکریپتوم، جایگزینی نوکلئوتیدی،  های کلیدی: واژه 
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 162ژنوم میتوکندری .............................................................................................  bو سیتوکروم  ATPaseکننده آنزیم های کدهای مهم ژنشناسایی واریانت

 مقدمه 
است   انتخاب طبیعی در طی سالیان متمادی موجب شده

نژاددام  هک با  بومی در مقایسه  از  های  مقاومت  های تجاری 
باشند   برخوردار  بالاتری  سازگاری  قدرت  و  ژنتیکی 

(Hoffmann, 2010 لازمه ژنتیکی  تنوع  نوع  این  وجود   .)
اجرای اهداف اصلاح نژادی پیشرو و سازگاری سریع نسبت  

جهت همین  به  بود.  خواهد  محیطی  تغیرات  از    ،به  حفاظت 
و تغییر نگرش  است  های بومی دارای اهمیت  منابع ژنتیکی دام 

دام ج از  حفاظت  جهت  در  مختلف  هانی  مناطق  بومی  های 
ب می ه ضروری  )نظر   ,.Herrero-Medrano et alرسد 

جمعیت2013 تکاملی  و  اکولوژیکی  وضعیت  مطالعه  ها  (. 
آنبه  غیرتصادفی  جغرافیایی  توزیع  شناخت  دلیل  نیازمند  ها 

جمعیت ژنتیکی  تنوع  و  ساختار  جهت    ،هاصحیح  در  گامی 
های حفاظتی و مدیریت منابع ژنتیکی محسوب  توسعه برنامه

 (.Groeneveld et al., 2010شود )می
شده تغییر    گزارش  که  میتوکندریایی   DNAاست 

(mtDNA)  بیماری توانایی ورزشی و سازگاری  با برخی  ها، 
 ,Pickrell and Youle)آب و هوایی )اقلیمی( مرتبط است 

2015; Ruiz-Pesini, 2007)  .  متابولیسم در  میتوکندری 
دارد   اصلی  نقش  پیری  و  بیماری  آپوپتوز،  یوکاریوتی، 

(Tuppen, 2010  فسفوریلاسیون اکسیداتیو که برای تولید .)
ATP  میایی دیگر ضروری است، در  و بسیاری از توابع بیوشی

 دهد.  میتوکندری رخ می
میتوکندری دو  mtDNA  ژنوم  فاقد   و  ایرشته   حلقوی 

 DNAهمانندسازی    . (Tuppen, 2010)ست  ااینترون  
های اختصاصی درون میتوکندری میتوکندری به کمک آنزیم

انجام می از هسته  یک سلول دارای هزاران    شود.و مستقل 
از   داخلی  رشته   دو  mtDNAنسخه  ماتریکس  در  ای 
به    که  استمیتوکندری   احتیاج  اول همانندسازی  مرحله  در 

مرازهای  پلی  RNAبه کمک  دارد که    RNAهای کوتاه  توالی
توانند پرایمرهای ضروری در  و میاند  میتوکندریایی تولید شده

 . (Tuppen, 2010)همانندسازی را فراهم کنند 
 انجام نتیجه در و میتوکندری ژنوم بودن هاپلوئید دلیلبه 

فرآیند  در   بالایی  قابلیت  میتوکندری  ژنوم  میوز،  نشدن 
  وجود   میتوکندری  ژنوم  در  ایمنطقه.  فیلوژنتیکی دارد  مطالعات

 منطقه  آن  در  جهش  و   نیستپروتئین    کنندهکد  که  دارد
قرار    D-Loopدر ناحیه    منطقه  این.  کند  پیدا  تجمع  تواندمی
همانند  D-Loop.  دارد آغاز  برای  پیشبر  ژنوم ناحیه  سازی 

 (. Anderson et al., 1981) میتوکندری است
ست که  اآنزیمی  ژنوم میتوکندری شامل پنج کمپلکس  

 استفاده  پروتون  محرک  نیروی  از  F1O - ATPase  ،5واحد  
  ،نتیجه در  کند، تبدیل ATP به را فسفات و ADP تا کندمی

 شود  منجر  ATP  سنتز  به  پروتون  و  الکترون  انتقال
(Fontanesi, 2001 .)  زیر 16  شامل  در پستانداران  این مجتمع  

 میتوکندری   هایژن   توسط  آن   واحد  دو  که   است  مختلف  واحد
دارد   دالتونکیلو  500  از  بیش  و  شودمی  کدگذاری وزن 

(Rubinstein et al., 2003.) ATPase کاتالیزور   توسط  
  الکترونی   نقل  و  حمل  رایگان   انرژی  .کندمی  عمل  چرخشی

 فضای  به  کسماتریبخش    از  هاپروتون  کردن  پمپ  برای

 غشای  سراسر   در  الکتروشیمیایی  شیب   یک  ایجاد  و   میانی
  قادر  را  ATPase  گرادیان  این  سپس .  گرددمی   استفاده  داخلی

 (. Noji et al., 1997) کندمی ATP سنتز  به
mtDNAکه   هستند  هاییژن  حاوی  حیوانی  های 

RNA22  کوچک،  و  بزرگ   زیرواحد  ریبوزومی  های  RNA  
(tRNA  )فرآیند  اجزای  همه  که   را   پروتئین  13  و  

رمزگذاری  هستند  اکسیداتیو  فسفوریلاسیون  کنند.می  را 
  b  سیتوکروم  ،(ATP8و    ATP6) ATPase هایزیرواحد

(CYTBزیرواحدهای ،)  سیتوکروم  c  اکسیداز  (Cox1-3  )و 
NADH 4 ،  6-1 زیرواحد دهیدروژنازLو  ND1-6   .هستند

دهند، هایی که ژن میتوکندری را از دست می در برخی از گونه 
در هسته کدگذاری   ATPase8و    ATPase6واحدهایی مانند  

   .(Faure & Casanova, 2006شوند )می
های هوازی، ها و در پروکاریوتدر میتوکندری یوکاریوت

است، همچنین    IIIجزء مجموعه زنجیره تنفسی    bسیتوکروم  
کمپلکس  به    ubiquinol-cytochrome cیا    bc1عنوان 

  ها در انتقال الکترون و شود. این کمپلکسردوکتاز شناخته می
پروتون )پمپاژ  پروتون  نیروی محرکه  ایجاد  برای  ( PMFها 

 . (Fontanesi, 2001) نقش دارند
طول به   CYTBهای نوکلئوتیدی ژن  توالی   ینتایج فیلوژن

طبقه  باز  جفت   140 منجربه  چینی  گاو  مختلف  نژادهای  در 
روس( و زبو )بوس  وتائورین )بوس تائ  بندی نژادها در دو گروه

  bها در جایگاه سیتوکروم  شدند. تجزیه و تحلیل ایندیکوس(  
نوکلئوتیدی  تنوع  چینی  گاوهای  که  است  داده  نشان 

(00923/0( هاپلوتیپی  و  سایر  848/0(  از  بالاتر    گزارشات( 
است که حیوانات از نوع تائورین  دارند. همچنین گزارش شده 

ی ( بالاتر746/0( و هاپلوتیپی )00330/0تنوع نوکلئوتیدی )
(. 00136/0؛  661/0های زبو دارند )نسبت به یکی از دودمان

های جنوبی غالب هستند، ژنوم میتوکندری گاوهای زبو در نژاد
در حالی ژنوم میتوکندری تائورین در نژادهای شمالی غالب  

 (. Cai et al., 2007است )
ها در دو منظور بررسی تجزیه تفریقی ژن ای بهدر مطالعه

داری در برخی از  ، تفاوت بیان معنینژاد هلشتاین و کلیستانی
ژننژ جمله  از  میتوکندری،  کدهای  کمپلس  های  کننده 

در    bو سیتوکروم    ATP8و    ATP6شامل    ATPaseآنزیمی  
گردید   گزارش  کلیستانی  و  هلشتاین  نژاد  دو  نقش  بین  که 

در   دارندتنظیم  مهمی  سلولی  انرژی  و  کربس    چرخه 
(Salimpour et al., 2012, 2013  .) که نتایج با توجه به این

های میتوکندری بیان افتراقی دو نژاد در تعدادی از ژنبیان  
متفاوتی را نشان دادند و بخشی از اختلافات مربوط به ساختار  

نژاد  ژنتیکی متفاوت آن  ، هدف مطالعه حاضر استها در دو 
ها ژن متفاوت این  دلایل بیان    منظور بررسیبه   ، لذاقرار گرفت.  

های مهم مورد  یانتاز دیدگاه ساختار ژنتیکی و شناسایی وار
.گرفت کاوش قرار
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 ها مواد و روش
حاضر مطالعه  داده  ،در  )  هایاز  -RNAترانسکریپتوم 

Seq)  از گاوهای شیری دانشگاه   40  با دسترسی آزاد نمونه 
گاو ماده کلیستانی از واحد گاو شیری   45و  آمریکا  ویسکانسین  

پنجاب   ایالت  در  واقع  باهاوالپور  شهر  پاکستان  گوجاتیپیر 
( گردید  کتابخانه Huange et al., 2012استفاده  های (. 

RNA  نژاد  شده    آماده هر  دستگاه برای  خط  یک  روی 
IlluminaGenome Analyzer IIx    با پلتفرمHiseq2000  

  21078477ترتیب تولید  یابی به یج توالی اشدند. نت  یابیتوالی
متوسط    20940063و   به طول  کوتاه  باز    جفت   75خوانش 

های خام برای  برای نژادهای هلشتاین و کلیستانی بودند. داده
های کوتاه  خوانش  آرشیو  2013جولای    22هر نژاد در تاریخ  

(SRA بانک ) اطلاعات بیوتکنولوژی ملی(NCBI  ثبت و با )
های ذیل برای  صورت رایگان و عمومی از لینکبه  sraفرمت  

هلشتاین   ( http://www.ncbi.nlm.nihgov/sra/SRS454432)نژاد 

کلیستانی   ( http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/SRS454433)و 
 قابل دریافت است. 

داده افتراقی  بیان  تجزیه  در اطلاعات  مذکور  های 
مختلف گزارش شدهمطالع )  ات   ,.Salimpour et alاست 

2016; 2019; Banabazi et al., 2013; Varkoohi et 
al., 2021) . 

پایگاه  از  استفاده  ژنومی  با  داده  آدرس   NCBIهای  به 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/  و  )Ensembl    به

  های توالی   ،(https://asia.ensembl.org/index.html)آدرس  
برای    CYTBو    ATP6  ،ATP8شامل    میتوکندریایی  ژن   سه 

)نژاد   هلشتاین  و  Bos taurusگاو  کلیستانی نژاد  (   گاو 
(Bos indicus  فرمت به  و  استخراج   )FASTA   ذخیره

 ارائه شده  1در جدول    به سه ژن . اطلاعات مربوط  ندگردید
 است. 

 
 ( Bos indicus) کلیستانیو  (Bos taurusهلشتاین ) های ژن میتوکندریایی در گاو  سهمشخصات مربوط به   -1جدول 

Table 1. Specifications of three mitochondrial genes in Holstein (Bos taurus) and Cholistani (Bos indicus) cattle 

که    رودیم  کاربه  ژن  ان یب   محاسبه   ی برا   که  است  یشاخص$  .دندهیم  نشان   را  ژن  ان یپا  و  شروع  دینوکلئوت  شماره  آن   از  بعد  اعداد   و  بیانگر ژنوم میتوکندری   چپ  سمت  کاراکتر 
 نیتخم  RNA-Seq  شیآزما  کی شده از    را از لحاظ قطعات مشاهده  هارونوشت  ینسب  تعداد  ها،خوانش  شمارش  از   استفاده  ی جابه  و   دارد  RPKMاز شاخص   ی مقدار کمتر   معمولاً

 پتوم یترانسکر  پوشش#. زندی م
*The character on the left indicates the mitochondrial genome, and the numbers after that indicate the start and end nucleotide numbers of the gene. $ is 

an index that is used to calculate gene expression, which usually has a lower value than the RPKM index, and instead of using reading counts, it measures 
the relative number of transcripts in terms of fragments observed from an RNA-Seq experiment. #Coverage 

 

های میتوکندری و جهت بررسی سطح پوشش )کاوریج( ژن    
نژاد   دو  در  میتوکندریایی  ژن  سه  در  ژنتیکی  اختلافات  تعیین 

استفاده شد    9.1.0نسخه     IGBو کلیستانی از برنامههلشتاین  
(https://www.arabidopsis.org/doc/tools/igb/91) .  

ها در قالب فرمت های کمی بیان افتراقی ژندادهبارگذاری فایل  
gtf   همراه ژنوم مرجع و سپس تجزیه سطح پوشش ژنومی یا به

 .  انجام شد صورت گرافیکیبه کاوریج
جهت محاسبه نواحی چندشکل و همچنین محاسبه درصد  

استفاده شد    6نسخه    MEGAجایگزینی نوکلئوتیدها از برنامه  
(Tamura et al., 2013ب .)نواحی    ،منظورین ه اORF   ژن    سه

برنامه   از  کلیستانی  و  هلشتاین  نژاد  دو  در   IGBمیتوکندری 
گردید ویرایش  و  فرمت    ند، استخراج  قالب  در   FASTAدر 

منظور تعیین  به   و  ،ندمورد استفاده قرارگرفت  MEGA6تجزیه با  
گونه با ژنوم مرجع همردیف شدند.  نواحی چندشکل توالی دو  

و    ندبه توالی اسیدآمینه نیز ترجمه شد   ORFنواحی    ،همچنین
شاخص  محاسبه  برای  جایگزینی سپس  درصد  مانند  هایی 

 ها مورد استفاده قرار گرفتند.  تقاطعی و انتقالی و نسبت آن 

چندشکلی  انواع  بهتعیین  ژنوم  های  در  پیوسته  وقوع 
ک و  هلشتاین  توالی میتوکندری  از  استفاده  با  های  لیستانی 

بلوک همچنین  و  آمینواسیدی  و  هاپلوتیپی، نوکلئوتیدی  های 
حفاظت  مناطق  اضافه،  و  حذف  نواحی  از  تعیین  ژنوم  در  شده 

(  Librado & Rozas, 2009)  5نسخه    Dnaspافزار  نرم
 ORFابتدا نواحی    ،های مذکوراستفاده شد. برای انجام تجزیه 

استخراج ژن  قالب    ، هر  از    FASTAدر  پس  و  ذخیره 
 های ذکرشده استفاده شدند. سازی برای تحلیلردیفهم

 

 نتایج و بحث 
ژنوم    :Deletion  ای  حذف ژنتیکی  ساختار  در  تغییر  نتایج 

به کلیستانی  و  هلشتاین  نژاد  دو  در  حذف  میتوکندری  واسطه 
نژاد    .نداارائه شده   2ای در جدول  نقطه  نواحی حذف در  تعداد 

ژنی   جایگاه  سه  در   CYTBو    ATP6  ،ATP8هلشتاین 
بیشتر از تعداد  موقعیت حذف بودند که    91و    28،  96ترتیب  به 

مقابل   )در  کلیستانی  نژاد  حذف    . ندهست(  57و    9،  84نقاط 
 شود تاموجب می    DNA یبازها  ی ازتعداد  تغییرات حذف در

  چند   ای  کی  کوچک  یحذف  یهاجهش .  کند  ر ییتغ   DNAطول  

 شماره دسترسی 
Accession number 

 نام ژن
Gene 
name 

 جایگاه *
Locus 

 طول
Length 

پوشش  
 ترانسکریپتوم

Coverage# 

متوسط سطح بیان 
 ژن

FPKM$ 

 حداقل سطح بیان
FPKM 

conf-L 
 حداکثر سطح بیان 

FPKM conf-H 

 ( Bos taurusگاو هلشتاین )
ENSBTAG00000043

584 
ATP6 MT:8289-8970 681 9113.65 4674.56  4476.07 4873.05 

ENSBTAG00000043
564 

ATP8 MT:8128-8329 201 10747.3 5512.44 5253.91 5770.98 

ENSBTAG00000043
550 CYTB MT:14513-15653 1140 5742.67 2896.36 2868.55 2924.17 

 (Bos indicusگاو کلیستانی )
ENSBTAG00000043

584 
ATP6 MT:8289-8970 681 13538.4 6262.04 5998.11 6525.97 

ENSBTAG00000043
564 

ATP8 MT:8128-8329 201 5245.46 2426.24 2249.02 2603.45 

ENSBTAG00000043
550 

CYTB MT:14513-15653 1140 4099.87 2211.77 2188.27 2235.27 
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  ی حذف  یهاجهش  کهیحال  در  کنند،ی م  حذف  ژن  از  را  بازجفت
ا چندین ژن مجاور را نیز حذف  یژن    ک ید کل  نتوانی م  تربزرگ

 هاتغییر ترتیب بازها و انواع کدون   شود تاموجب میحذف  . دکنن
. یابند رییتغ نیزحاصله  یهانیپروتئ ای نیعملکرد پروتئ و

 

 نژادهای هلشتاین و کلیستانی یتوکندر یدر ژنوم م حذف  ینواح -2جدول 
Table 2. Deletion regions in the mitochondrial genome of Holstein and Cholistani breeds 

 ردیف
Number 

 نام ژن
Gene name 

 (Cholistaniکلستانی ) (Holstein) هلشتاین

 تعداد نواحی 
The number of regions 

 باز(  )جفت هاتعداد حذف
Number of Deletion 

(bp) 
 نواحی تعداد 

The number of regions 

 باز( )جفت هاتعداد حذف
Number of Deletion 

(bp) 
1 ATP6 96 112 81 84 
2 ATP8 28 30 9 9 
3 CYTB 91 99 53 57 

نتایج نواحی اتصال در :  در ژنوم میتوکندری   1نواحی اتصال 
های میتوکندری در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی در جدول  ژن
نژادها  در هیچ  ATP8در جایگاه ژنی    .نداارائه شده   3 از  کدام 

  CYTBو  ATP6موقعیت اتصال یافت نشد، اما در دو جایگاه 

به هلشتاین  نژاد  نژاد  اتصال  موقعیت    9و    5ترتیب  در  در  و 
ترتیب  که به   ندشناسایی گردیدموقعیت اتصال    22و    1کلیستانی  

  22و  11نژاد هلشتاین و ژنوم  باز در جفت  74و  55 تغییر  باعث
 . دندشستانی ینژاد کلژنوم جفت باز در 

 
 و کلیستانی  نیهلشتانژاد   DNAدر   جانک ینواح نییتع -3 جدول

Table 3. Determining the junk regions in the DNA of Holstein and Cholistani breeds  

 ردیف
Number 

 ژن 
Gene 

 (Cholistani) کلیستانی (Holsteinهلشتاین )

 تعداد نواحی 
Number of regions 

 )جفت باز( اتصال
Junk (bp) 

 تعداد نواحی 
Number of 

regions 
 )جفت باز( اتصال

Junk (bp) 
1 ATP6 5 55 1 11 
2 ATP8 - - - - 
3 CYTB 9 74 22 22 

در دو   یتوکندریدر ژنوم م راتییتغ جینتا : شدن اضافه و درج
 4در جدول    مرجعبا ژنوم    سهیدر مقا  یستانی و کل  نیهلشتا  نژاد
ژنی    . نداشده   ارائه  جایگاه  در  کلیستانی  نژاد  در    ATP6در 

جفت بازی و در    64طول  بازی یک درج به جفت   8733موقعیت  
و   15846دو ناحیه درج در موقعیت های    CYTBجایگاه ژنی  

. در جایگاه انددادهجفت رخ    24و    17طول  بازی بهجفت   14779
ATP8    .نشد مشاهده  درجی  هیچ  کلیستانی  نژاد  نژاد  در  در 

  8185یک ناحیه درج در موقعیت    ATP8هلشتاین در جایگاه  

یک ناحیه درج در    ATP6باز، در جایگاه ژنی  جفت   16طول  به 
به جفت  8733موقعیت   جایگاه جفت   20طول  بازی  در  و  باز 
CYTB    های موقعیت  در  درج  ناحیه  و   15355،  14779سه 
درجبه   15356 طول  ترتیب  به  باز    16و    42،  27های  جفت 

، تعداد  DNAاز  یاجهش با افزودن قطعه  نیا  .ندمشاهده شد
  ن یپروتئ جهیدر نت و دهدرا در یک ژن تغییر می DNA یبازها

. کندی عمل نم  یژن به درست نیشده توسط اساخته

 

 یستانی کلهای هلشتاین و نژاد در  یتوکندریم یها و اضافه در ژن  درج  ینواح -4 جدول
Table 4. Insertion and addition regions in mitochondrial genes in Holstein and Cholistani breeds 

 درج
Insertions 

 منطقه گرم 
Top hat 

 درج 
Insertions 

 نام ژن
Gene name 

 ردیف
Number 

 (Cholistaniکلیستانی )
64 T  8733 ATP6 1 
17 A  15846 CYTB 2 
24 T  14779 CYTB 3 

 (Holsteinهلشتاین )
16 T  8185 ATP8 1 
20 T  8733 ATP6 2 
28 T  14779 CYTB 3 
42 C  15355 CYTB 4 
16 A  15356 CYTB 5 

 

و       نژاد هلشتاین  ترانسکریپتومی در دو  نتایج سطح پوشش 
 . نداآورده شده 5کلیستانی در جدول 

در دو    ATP6ژن    گاهیدر جا  یپتومیپوشش ترانسکر  جینتا     
هلشتا کل  نینژاد  شکل    یستانیو  شده  1در  بیشترین .  نداارائه 

به    Gدر این ژن در نواحی نوکلئوتیدی    (کاوریج)سطح پوشش  
 قرار داشت.   8649به شماره    Aالی نوکلئوتید    8625شماره توالی  

 

 یستانیکل  و  نیهلشتا نژاد دو  در  یتوکندریم یهاژن  ن یب در  جیکاور ای ترانسکریپتومی پوشش جینتا -5 جدول
Table 5. Results of the genomic coverage among mitochondrial genes in Holstein and Cholistani breeds 

 ردیف
Number 

 ژن 
Gene 

 شروع 
Start 

 خاتمه
End 

 طول 
Length 

 نتیجه 
Strand 

1 ATP6 8289 8967 678 + 
2 CYTB 14513 15650 1137 + 
3 ATP8 8128 8326 198 + 

 
1 Junk 
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 یستانیو کل  نیدر دو نژاد هلشتا ATP6 یژن گاهیدر جا جیکاوریا  پوشش  جینتا -1شکل  
Figure 1. The coverage results of the ATP6 gene locus in Holstein and Cholistani breeds 

 
در دو نژاد     CYTB  یژن   گاهیدر جا  یپتومیپوشش ترانسکر  جینتا
بیشترین سطح پوشش    .نداارائه شده  2در شکل    یستانیو کل  نیهلشتا

  15425شماره توالی    به   Cیا کاوریج در این ژن در نواحی نوکلئوتیدی  
 بود. 15449به شماره  Cالی نوکلئوتید 

 

 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 یستانیو کل ن یدر دو نژاد هلشتا  CYTB یژن گاهیدر جا جیکاوریا  پوشش  جینتا -2شکل  
Figure 2. The coverage results of the CYTB gene locus in Holstein and Cholistani breeds 

 

در دو   ATP8 یژن گاهیدر جا ی پتومیپوشش ترانسکر جینتا
هلشتا کل  نینژاد  شکل    یستانیو  شده  3در  بیشترین   .نداارائه 

نوکلئوتیدی   ه  ب   Tسطح پوشش کاوریج در این ژن در نواحی 
 قرار داشت.   8328شماره  به   Aالی نوکلئوتید    8300شماره توالی  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 یستانیو کل  نیدر دو نژاد هلشتا ATP8 یژن گاهیدر جا جیکاور  یا پوشش جینتا -3شکل  
Figure 3. The coverage results of the ATP8 gene locus in Holstein and Cholistani breeds 
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 166ژنوم میتوکندری .............................................................................................  bو سیتوکروم  ATPaseکننده آنزیم های کدهای مهم ژنشناسایی واریانت

ژنی جایگاه  سه  بین  سطح    ATP6جایگاه    ،از  بالاترین 
 CYTBکمترین پوشش را داشت و جایگاه    ATP8پوشش و  

منظور به   ،ایمطالعه  در  واسط دو جایگاه دیگر قرار داشت.  در حد
  RNA-Seq  توسط  ترانسکریپتومی  عمق  و  پوشش  ارزیابی
در طی    مرغ  cDNA  نمونه   دو  از   استفاده  با  RNA-Seq  درمرغ،

مجزا   مرحله    تعداد   RNA-seq  اجرای  اولین  . شد  انجام دو 
  در  هاخوانش   کل  تعداد  نظر  از  بیشتری  تنوع  و   خوانش  کمتری

 تعداد  دوم  مرحله  در  کهحالی  در  ،ها مشاهده گردیدنمونه   بین
 تحلیل  و  تجزیه   نتایج  .بود  کم  بسیار  تنوعبیشتر، اما    هاخوانش 

 هاترانسکریپت   پوشش  در  توجهی  قابل  پیشرفت  که  ندداد  نشان
باز تغییر مگا جفت   30به    20  از  و  بازمگا جفت   9/4  به  6/1  از

ها سطح  که بسته به عمق خوانش گزارش شد    ،همچنین  .یافت
 بازمگا جفت   10. با عمق  کردتغییر  هم  پوشش ترانسکریپتومی  

درصد و با    80سطح پوشش  باز(  جفت   75طول ترانسکریپت  )
جفت   30عمق   پوشش  (  طول  بازجفت   75)باز  مگا  سطح 

تا افزایش  90  ترانسکریپتومی  تهیه    کردپیدا    درصد  در  که 
 (. Wang et al., 2011)  بسیار مفیدتر هستندهای ژنی نقشه 

 : ایهای نقطه تغییرات ژنتیکی به واسطه جهش 
با طول    ATP6های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی مقایسه توالی 

هشت باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی مشتمل بر جفت  678
آمینواسیدی   توالی  براساس  و  چندشکلی  ناحیه  سه  ناحیه 

 (.5و  4های چندشکلی را نشان داد )شکل 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 یستانیو کل نیدر دو نژاد هلشتا ATP6 یژن گاهیدر جا یدینوکلئوت هاییچندشکل بر اساس توال   ینواح -4شکل  
Figure 4. Polymorphic regions based on nucleotide sequences in ATP6 gene locus comparing Holstein and Cholistani 

breeds 
 

 
 
 
 
 
 

 ی ستانیو کل ن یدو نژاد هلشتا سهیدر مقا ATP6 یژن گاهیدر جا یدینواسیآم هاییچندشکل بر اساس توال   ینواح -5شکل  
Figure 5. Polymorphic regions based on amino acid sequences in the ATP6 gene locus comparing Holstein and 

Cholistani breeds 
 

به  جایگزینی      ترئونین  تبدیل  دو  شامل  آمینواسیدی  های 
 آلانین و یک موقعیت تبدیل ایزولوسین به والین بودند.  

 678با طول  ATP6جایگزینی بازها در جایگاه ژنی  الگوی    
ارائه شده    6باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی در جدول  جفت

سیتوزین و گوانین در    بازهای آدنین، تیمین،  هاینسبت  است.
  21/11و    73/27،  78/27،  28/33ترتیب برابر با  جایگاه مذکور به 

 درصد بودند. 

  
 ی ستانیو کل نیدر دو نژاد هلشتا ATP6ژن  گاهیجا یدینوکلئوت یدر توال یو تقاطع یانتقال ینیگزیدرصد جا -6جدول 

Table 6. The percentage of transitional and transversional substitution in the nucleotide sequence of the ATP6 gene in  
               Holstein and Cholistani breeds 

 نوکلئوتید
Nucleotide 

A T/U C G 

A - 1.35 1.35 18.37 
T/U 1.62 - 8.67 0.54 
C 1.62 8.69 - 0.54 
G 54.56 1.35 1.35 - 

نرخ جهش انتقالی    ،است. در جدول  ( برآورد شده1993الگوی و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا نئی ).  است(  ستون )  دیگر   پایه   به (  ردیف)  پایه  یک  از  ورودی   هر  جایگزینی  احتمال
 اند.نشان داده شده ایتالیک و جهش تقاطعی به صورتضخیم صورت به

 Each entry shows the probability of substitution (r) from one base (row) to another base (column). The Tamura and Nei (1993) model estimated 
substitution patterns and rates. Rates of transitional substitutions are in bold, and those of transversional substitutions are in italics.  
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 نوکلئوتیدی  هایتوالی جایگزینی در درصد از حاصل تایجن
که مقدار بالای جانشینی انتقالی    ندنشان داد  ATP6جایگاه ژن  

ین ه ادرصد بود. ب  93/79مربوط به بازهای پورینی به میزان  
به گوانین   تبدیل آدنین  پورینی  بازهای    37/18صورت که در 

درصد بودند و مجموع جانشینی   56/54درصد و گوانین به آدنین  
پریمیدینی   بازهای  در  با  36/17انتقالی  در  بود.  زهای  درصد 

تیمین  مقادیر    ،پریمیدینی به  سیتوزین  و    69/8تبدیل  درصد 
سیتوزین   به  همچنین  67/8تیمین  بودند.  مقادیر    ،درصد 

درصد و   7/2جایگزینی تقاطعی بازهای پورینی به پریمیدینی  
پورینی   به  نسبت    16/2پریمیدینی  شدند.  محاسبه  درصد 

 بود. 29/9جایگزینی انتقالی به تقاطعی 
با طول    ATP8های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی لی مقایسه توا

کلیستانی  198 و  هلشتاین  نژاد  دو  در  باز  ناحیه  شش    ،جفت 
را  ناحیه چندشکلی دو چندشکلی و بر اساس توالی آمینواسیدی 

(. تغییرات آمینواسیدی شامل تبدیل  7و    6های  )شکل نشان داد  
 والین به ایزولوسین و ترئونین به آلانین بودند. 

 
 
 
 
 
 
 

 ی ستانیو کل ن یدو نژاد هلشتا سهیدر مقا ATP8 یژن گاهیدر جا یدینوکلئوت هاییاساس توال  چندشکل بر  ینواح -6شکل  
Figure 6. Polymorphic regions based on nucleotide sequences in the ATP8 gene locus comparing the Holstein and 

Cholistani breeds 
 

 
 
 

 ی ستانیو کل ن یدو نژاد هلشتا سهیدر مقا ATP8 یژن گاهیدر جا یدینواسیآم هاییچندشکل بر اساس توال   ینواح -7شکل  
Figure 7. Polymorphic regions based on amino acid sequences in the ATP8 gene locus comparing Holstein and 

Cholistani breeds 
 198با طول    ATP8جایگزینی بازها در جایگاه ژنی    الگوی

  ارائه شده   7باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی در جدول  جفت
بازهای آدنین، تیمین، سیتوزین و گوانین در    هاینسبت  است.

  25/8و    41/24،  11/28،  23/39ترتیب برابر با  جایگاه مذکور به
 . درصد بودند

 
 ی ستانیو کل نیدر دو نژاد هلشتا ATP8ژن  گاهیجا یدینوکلئوت یدر توال یو تقاطع یانتقال ینیگزیدرصد جا -7جدول 

Table 7. The percentage of transitional and transversional substitution in the nucleotide sequence of the ATP8 gene  
                position in Holstein and Cholistani breeds. 

 نوکلئوتید
Nucleotide 

A T/U C G 
A - 0.01 0.01 11.50 

T/U 0.01 - 15.69 0.00 
C 0.01 18.07 - 0.00 
G 54.70 0.01 0.01 - 

نرخ جهش انتقالی    ،( برآورد شده است. در جدول1993الگوی و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا نئی ).  است(  ستون )  دیگر   پایه   به (  ردیف)  پایه  یک  از  ورودی   هر  جایگزینی  احتمال
 اند.نشان داده شده ایتالیک تقاطعی به صورتصورت ضخیم و جهش به

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another base (column). Substitution patterns and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversional substitutions are shown in italics.  
 

  های نوکلئوتیدی توالی جایگزینی در   درصد از  حاصل ایجنت
که مقدار بالای جایگزینی انتقالی مربوط   ندنشان داد  ATP8ژن  

ین صورت که  ه ا. ببوددرصد  2/66به بازهای پورینی به میزان 
درصد و گوانین   5/11در بازهای پورینی تبدیل آدنین به گوانین

درصد بود. مجموع جایگزینی انتقالی در بازهای   7/54به آدنین  
پریمیدینی  76/33پریمیدینی   بازهای  در  بود.  مقادیر   ،درصد 

درصد و تیمین به سیتوزین    07/18تبدیل سیتوزین به تیمین  
جایگزینی تقاطعی بازهای مقادیر    ،درصد بودند. همچنین  69/15

 01/0درصد و پریمیدینی به پورینی    02/0پورینی به پریمیدینی  
  1،666درصد بودند. نسبت جایگزینی انتقالی به تقاطعی برابر با  

 بود. 
با طول    CYTBکلئوتیدی جایگاه ژنی  های نومقایسه توالی

 دهنده  نشانجفت باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی    1137
ناحیه چندشکلی و براساس توالی آمینواسیدی تنها دو ناحیه    19

چندشکلی بود که آمینواسید والین به ایزولوسین و ایزولوسین به  
 (.9و  8های والین تبدیل شدند )شکل 
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 یستانیو کل نیدو نژاد هلشتا سه یدر مقا CYTB یژن گاهیدر جا یدینوکلئوت هاییاساس توال  چندشکل بر  ینواح -8شکل  
Figure 8. Polymorphic regions based on nucleotide sequences in the CYTB gene locus comparing Holstein and 

Cholistani breeds 
 

 
 
 
 

 یستانیو کل نیدو نژاد هلشتا سه یدر مقا CYTB یژن گاهیدر جا یدینواسیآم هاییاساس توال  چندشکل بر  ینواح -9شکل  
Figure 9. Polymorphic regions based on amino acid sequences in the CYTB gene locus comparing Holstein and 

Cholistani breeds 
 

توالی  الگوی ژنی جایگزینی  جایگاه  در  نوکلئوتیدی  های 
CYTB    باز در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی جفت  1137با طول

بازهای آدنین، تیمین،    هایاست. نسبت  ارائه شده  8در جدول  

برابر با  سیتوزین و گوانین در جایگاه مذکور به  ،  16/31ترتیب 
 درصد بودند.  34/13و  05/30، 45/25

 
 ی ستانیو کل نی در دو نژاد هلشتا CYTBژن  گاهیجا یدینوکلئوت یدر توال یو تقاطع یانتقال ینیگزیدرصد جا -8جدول 

Table 8. The percentage of transitional and transversional substitution in the nucleotide sequence of the CYTB gene  
                locus in Holstein and Cholistani breeds 

 نوکلئوتید
Nucleotide A T/U C G 

A - 0.00 0.00 13.83 
T/U 0.01 - 29.14 0.00 
C 0.01 24.67 - 0.00 
G 32.32 0.00 0.00 - 

جهش   هاینرخ  ،( برآورد شده است. در جدول1993نئی )  -الگوی و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا.  است(  ستون )  دیگر  پایه  به(  ردیف)  پایه   یک   از  ورودی  هر   جایگزینی  احتمال
 اند.نشان داده شده  ایتالیک و جهش تقاطعی به صورت ضخیمصورت انتقالی به

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another base (column). Substitution patterns and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversional substitutions are shown in italics. 

 

 های نوکلئوتیدیتوالی جایگزینی در درصد از حاصل نتایج

ژنی   داد  CYTBجایگاه  جایگزینی    ندنشان  بالای  مقدار  که 
درصد بود.   81/53انتقالی مربوط به بازهای پریمیدینی به میزان  

اب به  ه  سیتوزین  تبدیل  پریمیدینی  بازهای  در  که  صورت  ین 
درصد بود.   14/29درصد و تیمین به سیتوزین    67/24تیمین  

درصد بود    15/46مجموع جایگزینی انتقالی در بازهای پورینی  
تبدی میزان  آدنین  که  به  گوانین  به    32/32ل  آدنین  و  درصد 

می  83/13گوانین   شامل  را  همچنیندرصد  مقادیر    ،شد. 

جایگزینی تقاطعی بازهای پورینی به پریمیدینی صفر درصد و 
پورینی   به  جایگزینی    01/0پریمیدینی  نسبت  بودند.  درصد 

 بود.   4،998انتقالی به تقاطعی برابر با 
چندشکل  نواحی  بررسی  توالی  مقایسه  براساس  ی 

در   آمینواسیدی  و  ژنوم  سه  نوکلئوتیدی  بر  واقع  ژنی  جایگاه 
ارائه    9میتوکندری در دو نژاد هلشتاین و کلیستانی در جدول  

 است.  شده

 

 نوکلئوتیدی و آمینواسیدی در دو نژاد هلشتاین و کلیستانیهای واقع بر ژنوم میتوکندری بر اساس توالی نواحی چندشکلی در ژن  -9جدول 
Table 9. Polymorphic regions in the genes located on the mitochondrial genome based on nucleotide and amino acid  
               sequences in Holstein and Cholistani breeds 

تعداد نواحی  
 چندشکلی 

The number 
of Polymorphic 

sites 

طول رشته 
 پروتئینی 

Protein 
length 

توالی 
 آمینواسیدی

Amino 
acid sequences  

تعداد نواحی  
 چندشکلی 

The number 
of Polymorphic 

sites 

طول بر حسب 
 جفت باز 

Nucleotide 
sequence length in 

base pairs 

 توالی نوکلئوتیدی
Nucleotide 

sequence 

 نام ژن
Gene 

name 

3 226 Protein 8 678 Nucleotide ATP6 

2 66 Protein 6 198 Nucleotide ATP8 

3 379 Protein 19 1137 Nucleotide CYTB 
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بین ژن نواحی چندشکلی در  تعداد  بر بیشترین  واقع  های 
به   مربوط  کلیستانی  و  هلشتاین  نژاد  دو  در  میتوکندری  ژنوم 

ژنی   به    19با    CYTBجایگاه  مربوط  آن  کمترین  و  ناحیه 
ATP6    در آمینواسیدی  چندشکلی  نواحی  تعداد  نظر  از  بود. 

پروتئینی آمینواسیدی    ،زنجیره  جایگزینی  سه بیشترین  هر    در 
 بود.   ناحیه متغیر  3 تا 2بین جایگاه 
 انتخاب برای روش ترینمناسب بالا نوکلئوتیدی تنوع معمولا

 است ممکن  CYTB  ژن در بالا  نوکلئوتیدی نوعت است. طبیعی

به جایگاه   مربوط بقای و وسازگاری بهتر طبیعی نتیجه انتخاب
 (.Jin et al., 2008باشد ) آن چندشکلی

پریمیدین اشتباه در جایگزینی یک پورین با پورین دیگر و یک 
افتد. این با پریمیدین دیگر حالتی است که به سادگی اتفاق می 

)جهش انتقالی  جهش  نامیدهTransitionها،  شوند.  می  ( 

تقاطعی   جهش  آن،  خلاف  و  پریمیدین  با  پورین  جایگزینی 
(Transversion ژن در  جهش  دارد.  نام  نتاج  (  به  که  هایی 

های اصلی به چندریختی ها با ژنرسند و حضور همزمان آن می
(Polymorphismمی در (  دگرگونی  پیامد  تکامل  انجامد. 

آلل این  استها  فراوانی  به  نظر  دارد.  نام  ژن  فراوانی  که   که 
آلل دربرخی    سایر   فراوانی  و  روندمی  دست  از  زمان  طول  ها 

 جمعیت  در  هاآلل   این  یابد،می   افزایش   درصد  100  تا  هاآلل
و    از  گونه   یک  بلندمدت  تکامل.  شوندمی   تثبیت تثبیت 
 بازتاب  که  شودمی  حاصل  خاص  هایآلل  درست  گیریشکل 

 نرخ  جمعیت،  در  هاجهش  این  ماندگاری.  است  هاجهش  پایداری
 .شودمی  خوانده پایداری نرخ یا تکاملی

های واقع بر روی  اطلاعات مربوط به نواحی حفاظت شده در ژن
 است.  ارائه شده 10ژنوم میتوکندری در جدول 

 

 نژاد هلشتاین و کلیستانی ای واقع بر ژنوم میتوکندری در دو هشده ژن نواحی حفاظت -10جدول 
Table 10. Protected regions of genes located on the mitochondrial genome in Holstein and Cholistani breeds 

 سطح احتمال 
P-value 

 طول 
Length 

 خاتمه –ناحیه: شروع 
Region: start-end 

 ژن 
Gene 

 شماره
Number 

0.0440 217 461-678 ATP6 1 

0.0169 217 94-311 CYTB 2 

0.0212 206 385-591 CYTB 3 

0.0346 182 814-996 CYTB 4 
 

 ترازهم قطعه در شدهحفاظت  نواحی تجزیه از حاصل نتایج

 از که  ند نشان داد  CYTBو    ATP6  ،ATP8  هایژن  شده از

ذکرشدهژن  توالی ژن  های   ،ATP6    قطعه یک    217دارای 
حفاظت جفت است،  بازی  منطقه    ATP8ژن    و   شده  بدون 

 که  ،است جهش و تغییرهای نوکلئوتیدی مستعدو  شدهحفاظت

 عملکردهای همچنین  و جدید  هایآمدن پروتئین وجودبه  سبب

شده  حفاظت  CYTBژن    بیشتر مناطق  و  شده است  هاآن جدید
 . هستند
 هایتجمعین  ب یزتما یت،جمع یکژنت ینمتخصص یدگاهد از

بین تعادل   Gene)ی  ژن یانجر و (Genetic drift)  رانش  با 

flowدهد( رخ می (Schlotterer & Pemberton, 1998  .) 
خورده، چندکپی و پیچژنوم میتوکندری گاو ساختار حلقوی،  

تا ده   پنج  تکامل  بالا و سرعت  با سرعت جهش  خارج هسته 
تا تنوع    است  ای است که منجر شدههسته  DNAبرابر بالاتر از  

به  و  شود  ایجاد  بالا  بررسی  بسیار  تحقیقات  در  ابزاری  عنوانی 
 Ratnam etو فیلوژنی مورد استفاده قرار گیرد )ژنتیکی  تنوع  

al., 2022  خلاف بر   .)DNA  م ژنوم  فاقد یهسته،  توکندری 
مادری منحصر به فرد دارد و  ست، اما وراثت  ا نوترکیبی اینترون  

عوامل جهش تأثیر  از جمله شکل تحت  اکسیژن زا  فعال  های 
مکانیسم  شودمی   شکسته با  ترمیم  و  مختلف   گرددمیهای 

(Andalib et al., 2017  .) 
به  و  میتوکندری  سیتوکروم  ژنوم  خاص  و    bطور 

جهت   هستند که  از جمله نشانگرهای بالقوه  اکسیدازسیتوکروم
گونه  فیلوژنتیک شناسایی  و  تنوع  مطالعات  و  تاکسونومی  ها، 

ای مقایسه  .(Rimayanti et al., 2023) شوندکار گرفته میه ب
 RFLPبا روش    bمنظور بررسی چندشکلی توالی سیتوکروم  به 

ها از جمله  انجام گرفت. نتایج الگوی باندی موجب تمایز گونه 
ین ترتیب  ه او ب  ندها گردیدگاو اهلی، گوسفند، بز و سایر گونه 

 Pfeiffer)شد  به عنوان نشانگری جهت تشخیص گونه معرفی  

et al., 2004.)    14716در مطالعه بررسی چندشکلی در موقعیت 
( در نژادهای مختلف گاو بومی C>T)  bجفت بازی سیتوکروم  

بود این  بیانگر  نتایج  الل وحشی    ند هندوستان،  تمام    Cکه  در 
نژاد   جزء  به  فیلوژنی    Kangeyamنژادها  نتایج  و  شد  تثبیت 

گونه  که تمام نژادها در    ندنژادهای بومی با ژنوم مرجع نشان داد
Bos indicus ندشتقرار دا (Ratnam et al., 2022) . 

توالی سیتوکروم   مقایسه  )  bدر  بالی  گاوهای  و Baliدر   )
( تنوع     (Lombokلومبوک  بیانگر  نتایج  اندونزی،  کشور 

در بین و درون  جهش    84تا    12نوکلئوتیدی بالا در دامنه بین  
بندی متفاوت دو نژاد در که موجب گروه  بودندنژادهای مختلف  

گردیدتجزیه   در  Rahmatullaili et al., 2019)  فیلوژنی   .)
در گاوهای بومی    bمطالعه دیگر در بررسی چندشکلی ستوکروم  

،  RFLPبا نژاد لیموزین با روش    هاآن  هاینزی و آمیخته اندو
هاپلوتیپ   دو  بیانگر  گروه  Bو    Aنتایج  بین  در  های  مختلف 

تنها   Acehو    Pesisirین نحو که گاوهای  ه ا. بندمختلف بود
 Aو گاوهای بالی و لیموزین تنها حاوی هاپلوتیپ  Bهاپلوتیپ 

  Bو    Aبودند و سایر نژادها شامل مدورا و جاوا هر دو هاپلوتیپ  
داشتند. جمعیتتفاوت  را  بین  در  اختلاف  ها  بیانگر  گاو  های 

ها ست و جهت کنترل جمعیت گونه ا  هامحیط خاص پرورش دام 
 (. Hartatik et al., 2014ضروری است )

از جهشبرخی   ارتباط برخی  بیانگر  ناحیه  گزارشات  ها در 
ای که  در مطالعه.  هستندبا باروری در گاوهای نر   bسیتوکروم 

سیتوکروم  به  ژنتیکی  تنوع  مقایسه  گاوهای   bمنظور  بین  در 
ها در کشور اندونزی های آنخالص مدورا و لیموزین و آمیخته

گرفت،   بین    13انجام  در  چندشکل  مدوراناحیه  و    گاوهای 
ناحیه چندشکلی بین لیموزین  14لیموزین و  های مدورامیختهآ

بندی به طبقه   که منجر  ندگزارش گردید   لیموزین  و آمیخته مدورا
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آمیخته    یمجزا و  خالص  گردید گاوهای  فیلوژنی    در 
(Rimayanti et al., 2023 .) 

کمپلکس میان  الکترون،  در  انتقال  زنجیره  آنزیمی  های 
، سنتز  استکه بخشی از کمپلکس پنج    ATPsynthaseآنزیم  
ATP    از می  ADPرا  از  هدایت  مختلف   15کند.  زیرواحد 

های به ترتیب توسط ژن   8و    6، زیرواحدهای  ATPaseپروتئین  
ATP6    وATP8  می کد  میتوکندری  )ژنوم   Detmerشوند 

and Chan, 2007تغییرات در ژنوم میتوکندری در   ،این  بر  (. بنا
د تأثیرات متعددی بر متابولیسم نتوانهای مذکور مینواحی ژن 

ارتباط    شواهدی از  د.نانرژی و عملکردهای بیولوژیکی داشته باش
چندشکلی درنواحی  بین  و    ATPaseها  شیر  تولید  میزان  با 

 Pradhan)  ندا مثل و صفات رشد گزارش شدهکیفیت آن، تولید

et al., 2018  ؛Zhang et al., 2008  ناکافی بودن فعالیت  (. 
یا مرگ   ATPمیتوکندری سبب کاهش سطح   رشد  توقف  و 

می )جنین  مطالعهVan Blerkom, 2011گردد  در  که  (.  ای 
بررسی چندشکلیبه  و   ATP8و    ATP6های  های ژنمنظور 

تنی کشت برون ها و  تنی تخمکها با میزان بلوغ برونارتباط آن
پنج الگوی باندی با  گرفت،  جنین در گوسفندان سنجانی انجام 

معنی  SSCPروش   ارتباط  که  گردید  صفات گزارش  با  داری 
 (. Mardani et al., 2021مذکور نداشتند )

ای در کل ای جامع که در بین گاوهای بومی کرهدر مطالعه
( SNPچندشکل )ناحیه    69گرفت، تعداد    ژنوم میتوکندری انجام 

ناحیه   تعداد  میانگین  از  کمتر  که  گردید  گزارش  ژنوم  کل  در 
گزارش  نواحی  چندشکلی  تعداد  بودند.  نژادها  سایر  در  شده 

ژن  نواحی  در  به    ATP8و    CYTB  ،ATP6های  چندشکل 
 (. Chung, 2013ناحیه چندشکلی بودند ) 2و  2، 4ترتیب 

حاضر مطالعه  ژن  ،در  نواحی  و    ATP6  ،ATP8های  در 
CTYB  ناحیه چندشکلی بود که    19و    6،  8ترتیب مشتمل بر  به

گاوهای   بین  ژنتیکی  فاصله  به  توجه  هندی  با  زیرگونه 
شده سایر  )کلیستانی( و اروپایی )هلشتاین( در محدوده گزارش

 دهد.دو نژاد را نشان می  یو مسیر تکاملی مجزا نژادها بودند
 

 گیری کلی نتیجه
اهداف   از  حاضریکی  اختلاف    ،مطالعه  دلایل  کردن  پیدا 

های میتوکندری در گاوهای کلیستانی و هلشتاین دار ژنمعنی
بود که محیط جغرافیایی زیست کاملا متمایز دارند. با توجه به  

شده در بین نژادهای  تنوع ژنتیکی و نواحی چندشکل مشاهده
ط  دلایل اصلی این بیان متفاوت، مربومختلف، احتمالا یکی از  

ست  ا  به تغییرات ژنتیکی اتفاق افتاده در ژنوم میتوکندری نژادها
تأثیر محیط زندگی در جهت سازگاری با محیط    ، و بخش دیگر

های مفید در با شناسایی واریانت  ست. بنابراین،ا و حفظ تولیدات  
آنها   ترکیبی  توان  از  استفاده  و  نژاد  طراحیدو  های برنامه  در 

هایی با توان تولید مطلوب و از طرف  توان دام می  ،گریآمیخته
 دیگر مقاوم به شرایط نامساعد محیطی ایجاد کرد.

 تشکر و قدردانی
ین وسیله از همکاران در مرکز بیوانفورماتیک دانشگاه  ه اب

مرکز   شرایط  زیستو  کردن  فراهم  در  زابل  دانشگاه  فنآوری 
گردد. هزینه انجام پژوهش از محل  انجام آزمایش قدردانی می

 تأمین گردیده است.   UOZ-IR-4398گرنت به شماره 
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