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  چكيده

هاي پياده نمودن برنامه ،هاحفظ تنوع ژنتيكي جمعيت هاي بومي مي تواند بهبر روي مرغ همطالع

يابي ژنوم توالي. كمك كند آنها ساختار ژنتيكي در رابطه با اطلاعات نبدست آورد و اصلاح نژادي

هاي نزديك ها و گونهها براي تعيين رابطه فيلوژنتيكي بين جمعيتيكي از كاربردي ترين روش ميتوكندري

ميتوكندريايي  DNAهدف از اين مطالعه بررسي توالي نوكلئوتيدي ناحيه كنترل از . شودبه هم محسوب مي

ه مرغ بومي خراسان قطع 5مطالعه از در اين . هاي بومي خراسان و مطالعات ژنتيكي و فيلوژنتيكي بودمرغ

جفت باز  845هاي خون، تكثير ناحيه كنترل به طول از نمونه DNAپس از استخراج نمونه خون تهيه شد 

با استفاده . يابي ناحيه تكثير شده به روش سانگر انجام گرديدتوالي. اختصاصي صورت گرفت آغازگرهاي با

، درخت فيلوژنتيكي ترسيم NCBIغ موجود در پايگاه هاي مشابه ژنوم ميتوكندريايي ديگر نژادهاي مرتوالياز

شد و ماتريس فواصل ژنتيكي بين مرغ بومي خراسان  با ديگر نژادها براي ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندريايي 

هاي هاپلوتايپي وجود هاي مورد مطالعه، تفاوتهاي نمونهنتايج نشان داد كه در بين توالي. تشكيل گرديد

هاي هاي بومي خراسان با مرغفاصله ژنتيكي بين مرغحداقل ن فيلوژنتيكي نشان داد نتايج آزمو. نداشت

و  Denizliاز چين،   Lv erwuاز ژاپن،  satsuma doriو  Buff Cochin، لگهورن سفيد،  مرندي از ايران

Gerze  ،از تركيهDandarawi زيادي بين  توان نتيجه گرفت كه قرابتمي ،بنابراين. از مصر و هند وجود دارد

  . هاي آسيايي وجود داردهاي بومي خراسان از ايران با مرغمرغ

    .ميتوكندريايي، ناحيه كنترل، درخت فيلوژنتيك DNAمرغ بومي خراسان، : هاكليد واژه
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 مقدمه

حيوانات بومي به عنوان سرمايه ملي و 

شوند و ذخاير استراتژيك هر كشور محسوب مي

زش و اهميت بسياري ها از ارحفظ و تكثير آن

اين موجودات پس از هزاران . برخوردار است

سال انتخاب طبيعي و مصنوعي و نيز گذر از 

موانع بسيار و با غليه بر تمامي شرايط نامساعد 

محيطي همچنان به حيات خويش ادامه داده و به 

اند و همچنين نسبت تكثير و ازدياد نسل پرداخته

طي سازگاري هاي محيبه بسياري از محدوديت

همچنين . )Mirhosseini,1998( اندپيدا كرده

منابع حيواني براي تأمين خوراك و پايداري 

ضروري  اجتماعي و محيطي كشور –اقتصادي

فاده از اين منابع حيواني و حفظ و است. باشند مي

يافته متفاوت از در كشورهاي توسعهطيور 

در كشورهاي . باشدكشورهاي در حال توسعه مي

يافته فقط نژادهايي با ارزش اقتصادي بالا و عهتوس

 اما شوندپرورش داده ميها  هاي آن دورگه

منابع  راز نظ با اينكه كشورهاي در حال توسعه

ثروتمند هستند اما حفاظت كافي بسيار نژادي  

نسبت به نژادهاي بومي ندارند و ورود نژادهاي 

خارجي منجر به بدتر شدن  كيفيت و كاهش  

رفتارها  اين  .گرديده استنژادهاي بومي تعداد 

منابع ژنتيكي  هر دو موجب ايجاد بحران در 

مخازن ژني طيور و  جهاني  و نقصان  در

دو فرضيه براي  .(Wu, 2001)شود حيوانات مي

يك . هاي اهلي امروزي وجود دارد مرغ خاستگاه 

ها از مرغ فرضيه اين است كه منشأ اين مرغ

است و فرضيه ) gallus gallus(جنگلي قرمز 

هاي اهلي امروز از چند كه مرغدارد  بيان ميديگر 

 ,Crawford)  اندمنشأ يافته gallusزير گونه 

نژاد  120 ،بر مبناي شواهد گزارش شده. (1990

 كنددر سرتاسر جهان زندگي ميمرغ 

-w.poultrypages.com/chickenhttp://ww(

)breeds.html . از اخيراً منابع ژنتيكي بومي اهلي

و براي حفظ  اند  اهميت فراواني برخوردار شده

هايي كردن تعداد حداقلي از اين حيوانات تلاش

)http://www.fao.org/dad- صورت گرفته است

)is/.  

يابي ، مانند تواليهاي مولكوليروشامروزه 

ها ژنوم ميتوكندري يكي از كاربردي ترين روش

ها و براي تعيين رابطه فيلوژنتيكي بين جمعيت

شود هاي نزديك به هم محسوب ميگونه

)Bruford et al.,  2003( . ژنوم اندازه

در بيشتر حيوانات از جمله پرندگان ميتوكندريايي 

ژنوم . باشدباز مي كيلو جفت 17-16 حدود

پلي  13و  tRNAs  ،2 rRNAs 22ميتوكندري 

 ,Chinnery and Schon( كندپپتيد را كد مي

ها در مهره داران براي توليد بيان اين ژن). 2003

انرژي، متابوليسم، هموستاز سلولي و مرگ سلولي 

  .DiMauro, 2004)(باشد ميضروري 

1كنترلناحيه 
الايي تنوع نوكلئوتيدي نسبتاً ب 

دارد و بيشتر نسبت به ساير نواحي ديگر 

mtDNA مورفيك است پلي)Quinn and 

Wilson et al., 1993 ( و اغلب براي تجزيه و

ها مورد استفاده تحليل فيلوژنتيكي داخل گونه

ناحيه كنترل ). Brown et al., 1982(گيرد قرار مي

                                                             
1
 -Control Region  or D-Loop 
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 DNAبه عنوان نقطه شروع براي همانندسازي 

ناحيه كنترلي به سه . كندي عمل ميميتوكندرياي

كه  3'اي در انتهاي ناحيه كنترلي كه شامل ناحيه

ناحيه  شود،ناميده مي) І )HVS-Іناحيه كنترل 

توالي حفاظت ( ІІو  Іدر بين ناحيه  ІІكنترل 

كه ناحيه كنترلي  5'اي در انتهاي و ناحيه) شده

ІІІ )HVS-ІІ (شود، تقسيم شده استناميده مي .

و  Іها نشان داده است كه نواحي كنترلي يبررس

ІІІ   بالاترين ميزان تنوع نوكلئوتيدي را در بر

به علت دارند و مطالعه تنوع ژنتيكي اين نواحي 

تكامل سريع در تعيين رابطه فيلوژنتيك ميان 

 Sultana( ها از ارزش بالايي برخوردار استگونه

et al.,  2004.(  را كد هيچ پروتئيني كنترلي ناحيه

 mtDNAكند و نسبت به ديگر نواحي ژنوم نمي

سريعتر تكامل يافته، طوريكه اين ناحيه يك ناحيه 

باارزش و داراي حساسيت بالايي در تجزيه و 

تحليل ژنتيكي جمعيت، بخصوص مناسب براي 

  .باشدها ميتنوع ژنتيكي داخل گونه

ميتوكندريايي در تشخيص  DNAمزاياي 

فيلوژنتيكي شامل مواردي   هها و ترسيم رابطگونه

پذيري مادري، ، وراثتتر آنچون اندازه كوچك

، وجود نواحي تعداد كپي بالاتر در هر سلول

اي حفاظت شده و وجود نواحي حفاظت نشده

براي مطالعات  D-Loopكنترل يا همانند ناحيه 

و عدم وجود نوتركيبي  هاي وابستهتكاملي گونه

 Bellagamba et al.,  2001( .DNA( باشدمي

اي بيشتر هسته DNAدر مقايسه با  ميتوكندريايي

 10الي  5مورفيك است و نرخ تكاملي آن پلي

 Brown et(اي است برابر سريعتر از ژنوم هسته

al., 1982 .( توالي كاملmtDNA  مرغ كه تاكنون

ديگر  mtDNAمشخص شده است هنگامي كه با 

ت كه نشان داده اس شودهاي مقايسه ميگونه

باشد، هاي حفاظت شده بالايي را دارا ميويژگي

-مهره mtDNAها در همه اگرچه بيشتر ويژگي

ها با ژنوم داران يكسان هستند اما برخي تفاوت

ناحيه كنترل در پرندگان از ديگر . پرندگان دارند

tRNAهاي داران متفاوت است كه ژنمهره
Glu  و

tRNA
Phe انددر جناحين واقع شده )Desjardins 

and Morais, 1990 .(  

 Lee et al. )2007 (mtDNA در پژوهشي 

اي را به منظور بررسي كره Ogolمرغ  31

ساختارهاي ژنتيكي، تجزيه و تحليل فيلوژني و 

 18 يابي كردند ومحاسبه تنوع ژنتيكي توالي

در هاپلوتايپ  4چهارتغييرات نوكلئوتيدي را 

  .بندي كردندگروه

Xiaojing et al )2007 ( به منظور شناسايي

 20(پرنده  mtGenome 53تنوعات ژنتيكي در 

قطعه  33هاي لگهورن سفيد و قطعه جوجه

كه شامل هم نواحي كد كننده ) هاي گوشتيجوجه

بود از ابزار ) D-Loop(و هم ناحيه غير كد كننده 

چند  113بهره گرفتند و  in silicoآزمايشگاهي و 

سايي كردند و در شكلي تك نوكلئوتيدي را شنا

شناسايي شد  in silico ،91 SNPsتجزيه وتحليل 

در  SNPs 21در ناحيه كد كننده و  SNPs 70كه 

   .ناحيه غير كد كننده بودند

ضرورت ارزيابي و حفظ منابع  با توجه به

هاي بومي ايران سزاوار مرغ ژنتيكي، حفظ توده

ين و هدف از اين تحقيق تعي. توجه جدي است
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از ناحيه ي  يالي نوكلئوتيدي بخشبررسي تو

بود مرغ بومي خراسان  كنترلي ژنوم ميتوكندريايي

اين  دراز وضعيت توالي اين ناحيه تا اطلاعاتي 

نژاد بومي ايراني بدست آورده و با ساير نژادهاي 

و  مقايسه شود موجود در ايران و ساير كشورها

اين توده بومي در از همچنين توالي بدست آمده 

  .شود جهاني ژن ثبتبانك 

  

  هامواد و روش

و تعيين  DNAاستخراج  ،هاآوري نمونهجمع

 كميت و كيفيت آن

 5هاي خون از تعداد در اين تحقيق نمونه

-مرغ. قطعه مرغ بومي استان خراسان گرفته شد

هاي مورد استفاده جهت خونگيري از مركز جهاد 

 DNAاستخراج . استان خراسان رضوي تهيه شد

 , GeNet Bio (GENET BIOده از كيت با استفا

Korea) كميت  .انجام گرفتDNA  استخراج

شده با استفاده از دستگاه اسپكتروفتومتر نانودراپ 

يكا امر THERMOشركت  ND 2000مدل 

 1گارز مشخص شد و  كيفيت آن روي ژل آ

  .درصد تعيين شد

  

  اي پليمرازو واكنش زنجيرهآغازگرها طراحي 

 Primer premierافزار نرمدر اين تحقيق از 

 جهت تكثير بخشي ازآغازگرها راحي ط براي

 845به طول  كنترل از ژنوم ميتوكندرياييناحيه 

پرايمرهاي رفت در فاصله . استفاده شدجفت باز 

 و پرايمرهاي برگشت در فاصله 16756-16776

 .از ژنوم ميتوكندريايي متصل شدند 865- 845

  :به شرح زير بود هي مورد استفادپرايمرهاتوالي 
TTGTTCTCAACTACGGGAACA-3' -Forward: 5'   

-3' CAAAGTGCATCAGTGTCAAGAT-Reverse: 5’  

مراز توسط دستگاه اي پليواكنش زنجيره

با  T-personalمدل  Biometraترموسايكلر 

 واسرشت سازي. برنامه حرارتي زير انجام گرفت

 ،هدقيق 10درجه سانتيگراد براي  94در دماي  اوليه

 94سيكل دمايي با دماي واسرشت سازي  34

اتصال در دماي  ،ثانيه 30د براي اگردرجه سانتي

در دماي بسط  ثانيه، 30گراد براي درجه سانتي 64

يك مرحله ثانيه و  30گراد براي درجه سانتي 72

. قيقهد 10درجه براي  72نهايي در دماي بسط 

و اجزاي واكنش ميكروليتر  25حجم واكنش 

 5/2آب دو بار تقطير، ميكروليتر  5/17 لشام

 MgCl2 50ميكروليتر  X10 ،1ميكروليتر بافر

 ،ميلي مولار dNTPs 10ميكروليتر  2 مولار،ميلي

از مخلوط ميكروليتر  1و  DNAميكروليتر  1

 Taqواحد آنزيم  2/0و  مولارپيكو 5پرايمر 

به منظور تأييد  PCR تمحصولا .بودپليمراز 

روي ژل آگارز ورد نظر طي واكنش تكثير ناحيه م

 ميزي اتيديوم برومايدآبا رنگ صددر 1

شدند و نتيجه در دستگاه ژل  الكتروفورز

  .داكيومنت مورد بررسي قرار گرفت

  

  تعيين توالي محصولات تكثير شده

با  ،PCR ميكروليتر از محصولات 20مقدار 

 )Reaction recovery )Denazist, Iranكيت 

از هر  ميكروليتر 20به همراه  خالص سازي شد و

 10يك از آغازگرهاي رفت و برگشت با غلظت 
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پيكومول به منظور تعيين توالي به شركت 

MACRO GEN  و كره جنوبي ارسال شدند

به روش  ABI 3130ها با استفاده از دستگاه نمونه

  .يابي شدنداتوماتيك سانگر توالي

  

  هاتجزيه و تحليل توالي

جهت  NCBIر پايگاه د BLASTNرويه از 

. ها استفاده شدتواليو همپوشاني تعيين همولوژي 

افزار نرمها از به منظور اصلاح نوكلئوتيدي توالي

MEGA v.5 )2011 Tamura et al., ( استفاده

جهت رسم نمودار فيلوژني از رويه  .شد

Neighbor-Joining روش حداكثر  بر پايه

 .شداده استف MEGA v.5نرم افزار نمايي درست

درصد تعيين براي رسم ماتريس فواصل ژنتيكي و 

 ميتوكندريايي DNA از كنترل توالي ناحيهشباهت 

هاي هاي مشابه از مرغمرغ بومي خراسان با توالي

استفاده  MegAlignافزار از نرمنژادهاي ديگر 

براي ثبت توالي به دست آمده از نرم افزار  .شد

Sequin v 10 استفاده شد.  

  

  و بحث جنتاي

هاي هاي خون مرغاز نمونه DNA استخراج

و نتايج  بومي خراسان  با موفقيت انجام شد

استخراج شده از  DNAسنجي نشان داد كه طيف

 .كميت و كيفيت خوبي برخوردار است

اي پليمراز الكتروفورز محصولات واكنش زنجيره

درصد نشان داد كه  1بر روي ژل آگارز 

ه خوبي فعاليت نموده و پرايمرهاي طراحي شده ب

نشانگر اندازه . قطعات اختصاصي توليد نمود

صحت  PCRاستفاده شده در كنار محصولات 

  .)1شكل ( نظر را تأييد كرد تكثير قطعه مورد

  

  
 1جفت باز روي ژل آگارز  845اي پليمراز به طور الكتروفورز محصولات واكنش زنجيره -1شكل 

  .درصد
Figure 1- Electrophoresis of 845bp PCR products on 1%  agarose gel. 

  

يابي ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندريايي توالي

نمونه انجام شد، اما نتايج حاصل از يكي  5براي 

ها به علت كيفيت پايين كنار گذاشته شد از نمونه

 توالي.  و در ادامه بررسي ها از آن استفاده نشد
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ز ژنوم ميتوكندري براي ناحيه كنترل ا مورد توافق

جفت باز به عنوان توالي شاخص در  793به طول 

و  )2شكل ( مرغ بومي خراسان تعيين گرديد

نشان داده شده  3تركيب نوكلئوتيدي آن در شكل 

.است

  

  
  .هاي بومي خراسانهاي نوكلئوتيدي از ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندريايي در مرغ توالي - 2شكل 

Figure 2- Nucleotide sequences of mitochondrial DNA control region genome in 

Khorasan native chicken. 
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آدنين، % 95/22(هاي بومي خراسان هاي مورد مطالعه در مرغدرصد تركيب نوكلئوتيدي توالي -3شكل 

  )تيمين% 90/30گوانين و % 52/16سيتوزين ، % 63/29
Figure 3- Nucleotide composition percent of Khorasan native chicken sequences (A 

22.95%, C 29.63%, G 16.52% and T 30.90%). 
  

هاي مورد مطالعه تركيب نوكلئوتيدي توالي

مورد محاسبه قرار گرفت و نشان دهنده فراواني 

 A+Tنسبت %  85/53و  G+Cنسبت %   15/46

وي هاي مورد مطالعه محتهمچنين توالي . باشدمي

% 52/16، سيتوزين% 63/29آدنين، % 95/22

مقايسه ). 3شكل ( تيمين بودند% 90/30گوانين و 

 ClustalWبين چهار توالي با استفاده از ابزار 

Multiple alignment  نرم افزارBioEdit )Hall, 

نشان دهنده عدم وجود اختلاف بين  )1999

اين پديده ). P=0( ههاي مورد مطالعه بودتوالي

تواند ناشي از  كم بودن تعداد نمونه و يا مي 

هموژن شدن توده مورد بررسي بخاطر چندين 

  .نسل انتخاب پياپي با اهداف تجاري باشد

هاي هاي مورد مطالعه با تواليمقايسه توالي

مشخص نمود كه  NCBIثبت شده در پايگاه 

-ميزان هم پوشاني  و همولوژي بالايي بين توالي

هاي موجود در اين تواليهاي مورد مطالعه و 

دهد ناحيه توالي  ميپايگاه وجود دارد و نشان 

توالي اين ناحيه در  مشابهيابي شده در اين مطالعه 

 حاصل از بررسي نتايج .مطالعات ديگر است

ناحيه  دهد كه تواليدرخت فيلوژنتيكي نشان مي

كنترل از ژنوم ميتوكندري مرغ بومي خراسان با 

لگهورن ، مرندي از ايراننژاد هاي هاي مرغتوالي

، از ژاپن satsuma doriو Buff Cochin سفيد، 

Lv erwu  ،از چينDenizli  وGerze  ،از تركيه

Dandarawi هندي قرابت بيشتري  مرغ از مصر و

 گيرند و با مرغدارد و در يك گروه قرار مي

gallus  و مرغ از ژاپنSilkie  از سوئد فاصله

نتيكي ژنتايج درخت فيلو همچنين .دورتري دارند

از  Green Jungle Fowlدهد كه مرغ نشان مي

شكل ( دباشبه عنوان گروه غير مرتبط ميژاپن 

4.(  
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هاي از ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندريايي مرغ Neighbor-Joiningدرخت فيلوژني براساس رويه  -4شكل

مرتبه  1000درون گروهي حاصل از دهنده درصد مشابهت ها نشاناعداد روي گره(بومي خراسان 

 ).باشدگيري مينمونه

Figure 4- Phylogenetic tree of mitochondrial DNA control region in Khorasan native 

chicken based on Neighbor-Joining method. The numbers at the nodes showed the 

percentage bootstrap values for interior branches after 1000 replications 

  

در بررسي ماتريس فواصل ژنتيكي بين مرغ 

كنترل از با ديگر نژادها براي ناحيه بومي خراسان 

ژنوم ميتوكندريايي مشخص شد كه كمترين 

فاصله ژنتيكي بين مرغ بومي خراسان از ايران با 

 Buffلگهورن سفيد،  هاي مرندي از ايران،مرغ

Cochin  وsatsuma dori  ،از ژاپنLv erwu  از

چين وجود دارد كه معادل صفر است و بيشترين 

فاصله ژنتيكي بين مرغ بومي خراسان با مرغ 

Green Jungle Fowl معادل باشد كهاز ژاپن مي 

است و اين نتايج صحت ترسيم درصد  5/10

. )1جدول ( كنددرخت فيلوژنتيك را تأييد مي

مؤيد اين نتايج بدست آمده از تحقيق حاضر 

هاي بومي مطلب است كه قرابت زيادي بين مرغ

شرق و ( هاي آسياييخراسان از ايران با مرغ
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در تحقيقي كه به  وجود دارد) جنوب شرق آسيا

از ژنوم  HVR-Іمنظور تعيين توالي ناحيه 

ميتوكندري جمعيتي از مرغ مازندراني ايران انجام 

نتايج حاكي از آن بود كه مرغ بومي ، گرفت

ازندراني ايران با مرغ مرندي ايران، بومي كشور م

آذربايجان، لگهورن سفيد، پليموت راك پرخط 

دار، مرغ ابريشمي و جنگلي خاكستري در يك 

در ). Pirany et al., 2011( دسته قرار دارند

 HVS-Іاي كه به منظور تعيين توالي بخش مطالعه

ژنوم ميتوكندري مرغ مرندي  D-Loopاز ناحيه 

انجام گرفت نتايج فيلوژني مشخص كرد كه  ايران

مرغان بومي مرندي ايران با مرغ بومي كشور 

آذربايجان، پليموت راك پر خط دار، لگهورن 

سفيد، مرغ ابريشمي و مرغ جنگلي خاكستري 

  Mohammadipestebik(نزديكي بيشتري دارند 

et al., 2011.( در پژوهشي Oka et al. )2007 (

دأ اوليه چندين جمعيت مرغ گزارش كردند كه مب

چين، كره و : بومي ژاپن از جنوب شرق آسيا

  ). Oka et al., 2007(باشد اندونزي مي

et al Silva )2009 ( ارتباط ژنتيكي بين

هاي سريلانكا با مرغ جنگلي قرمز يافتند كه مرغ

مبدأ اوليه آن از چين، لائوس، ويتنام و تايلند از 

 Silva(باشد يكشورهاي آسياي جنوب شرقي م

et al., 2009.(  

بومي  با توجه به فواصل ژنتيكي كم مرغ

، غ آسياي جنوب شرقيمرنژادهاي خراسان با 

گزارش شده حاصل از اين پژوهش نتايج  نتايج

 ;Silva et al., 2009( توسط چندين مطالعه ديگر

Pirany et al., 2011; Oluwabukola., 2005; 

Oka et al., 2007 (  اينكهي فرضيهبر  مبنيرا 

 جنوب شرقي از جمله آسياي و ييآسيا كشورهاي

باشند مياهلي شدن مرغ  محلبه عنوان نخستين 

  .كندرا تأييد مي

  

   نتيجه گيري كلي

مطالعات فيلوژنتيكي نشان داد كه نتايج 

هاي بومي خراسان با ارتباط نزديكي بين مرغ

. جمعيت مرغ هاي كشورهاي آسيايي وجود دارد

تواند به عنوان عات ژنتيكي از اين مطالعه مياطلا

براي  هاي آيندهاستراتژيتوسعه  برايگامي 

شناسايي، حفاظت و بهبود منابع ژنتيكي ارزشمند 

كه   آنجا از ،بنابراين .كمك كندهاي بومي مرغ

باشند كه هايي مياين نژادهاي بومي تنها جمعيت

-مي براي حفظ ذخاير ژنتيكي مورد استفاده قرار

بايد مورد توجه و مراقبت بيشتري قرار  گيرند

گيرند تا تنوع ژنتيكي موجود در اين نژادهاي 

شود مطالعات پيشنهاد مي .بومي كاهش نيابد

بعدي با تعداد نمونه بيشتر و بر روي ديگر نواحي 

ژنوم ميتوكنديايي مرغان بومي خراسان به منظور 

. ردتعيين تنوع ژنتيكي درون توده اي صورت گي

همچنين تعيين نقشه ژنتيكي ژنوم ميتوكندري در 

شناخت بيشتر ويژگي هاي ژنتيكي اين توده مي 

  .تواند نقش بسزايي داشته باشد

.  
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ها مشابه موجود از هاي مرغ بومي خراسان از ايران و ديگر تواليفواصل ژنتيكي بين توالي -1جدول 

  .ها براي ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندرياييمرغ
Table 1- Genetic distances between sequences of Khorasan native chicken and other 

similar sequences of chickens for mitochondria DNA control region. 

 
  

 منابع

Bellagamba F, Moretti VM, Comincini S, Valfare F (2001). Identification of species in 

animal feedstuffs by polymerase chain reaction restriction fragment length 

polymorphism analysis of mitochondrial DNA. Journal of Agricultural and Food 

Chemistry 49: 3775-3781. 

Brown WM, Prager EM, Wang A and Wilson AC (1982) Mitochondrial DNA sequences of 

primates: Tempo and mode of evolution. Journal of Molecular Evolution 18:225-239. 

Bruford M, Bradley D and Luikart G (2003). DNA markers reveal the complexity of livestock 

domestication. Nature Reviews Genetcs 3:900–910. 

Chinnery PF, Schon  EA (2003).Mitochondria. J Neurol Neurosurg Psychiatry 74:1188–1199. 

Crawford RD (1990). Origin and history of poultry species. In: Poultry Breeding and 

Genetics. Ed. By RD  Crawford. Elsevier, Amsterdam. 

Desjardins P and Morais R (1990). Sequence and gene organization of the chicken 

mitochondrial genome. A novel gene order in higher vertebrates. Journal of Molecular 

Biology 212: 599-634. 

DiMauro S (2004). Mitochondrial diseases. Biochim Biophys Acta 1658: 80–88. 



)1393 پاييز، 3، شماره 6دوره (مجله بيوتكنولوژي كشاورزي   

١٩٥ 

 

Evolutionary Genetics Analysis using Maximum Likelihood, Evolutionary Distance, and 

Maximum Parsimony Methods. Molecular Biology and Evolution 28: 2731-2739. 

Hall TA (1999). BioEdit: a user- friendly biological sequence alignment editor and analysis 

program for windows 95/98/NT. Nucleic Acids Symposium Series 4:95-98. 

http://www.fao.org/dad-is/ 
http://www.poultrypages.com/chicken-breeds.html 

Lee YJ, Bhuiyan MSA, Chung HJ, Jung WY, Choi  KD, Jang BG, Paek WK,  Jeon JT, Park 

CS and JH  Lee (2007). Mitochondrial DNA Diversity of Korean Ogol Chicken. Asian-

Aust. Journal  Animal Science  20: 477-481. 

Mirhosseini SZ (1998). Study genetic diversity of Iranian Silkworm using protein and DNA 

markers. Thesis. Ph.D. Tarbiat Modarres University. 

Mohammadipestebik F, Pirany N, Shodja J, Mohammadhashemi A (2011). Determination the 

mtDNA D-loop Sequence in Marandi Native Chicken Population andIts Phylogenic 

Relationships with Other Breeds. Animal Sceince Researches Journal 21 

Pirany N, Mohammadhashemi A, Alijani S, Rezazadeh Goli R, Ghanbari S (2011). Molecular 

Analysis of Mazandrani native chicken population based on HVR-I region of 

Mitochondrial  DNA. Journal of Agricultural Biotechnology 1:53-65 

Quinn TW and Wilson AC (1993). Sequence evolution in and around the mitochondrial 

control region in birds. Journal of Molecular Evolution 37: 417-425. 

Silva  P., X. Guan, O. Ho-Shing, J. Jones, J. Xu, D. Hui, D. Notter and E. Smith (2008). 

Mitochondrial DNA-based analysis of genetic variation and relatedness among Sri 

Lankan indigenous chickens and the Ceylon junglefowl (Gallus lafayetti). International 

Society for Animal Genetics, Animal Genetics 40:1–9. 

Sultana S and Mannen H (2004). Polymorphism and evolutionary profile of mitochondrial 

DNA control region inferred from the sequences of Pakistani goats. Animal Science 

Journal 75: 303-309. 

Tamura K, Peterson D, Peterson N, Stecher G, Nei M, Kumar S (2011). MEGA5: Molecular 

Troen BR. 2003. The biology of aging.  Mount Sinai Journal of Medicine 70:3–28. 

Wu C (2001). Chinese poultry genetic resources and utilization of native breeds in poultry 

production. Japanese Poultry Science 38: 91-98. 

Xiaojing G, Geng T, Silva P and SMITH EJ (2007). Mitochondrial DNA Sequence and 

Haplotype Variation Analysis in the Chicken (Gallus gallus). Journal of Heredity 

98:723–726. 
 



 1393، نصيري و نصيري

١٩٦ 

 

 

Genetic and phylogenetic analysis of Mitochondrial DNA control region of Khorasan 

native chicken 

 

Nassiry M.R.
1
, Nasiri Kh.

2∗∗∗∗ 

 
1
 Professor, Department of Animal Science, Ferdowsi University of Mashhad. Mashhad, Iran. 

2
 PhD Student, Department of Animal Science, Ferdowsi University of Mashhad. Mashhad, Iran. 

 

Abstract
 

Study on native chickens could be considered as a way to maintain population genetic 

variation, breeding programs development and helps to obtain information on their genetic 

structure. Mitochondria genome Sequencing is one of the most practical methods in order to 

determine phylogenetic relationships among close populations and species. The aim of this 

study was to investigate the nucleotide sequence of the mitochondrial DNA control region of 

Khorasan native chickens, its genetic and phylogenetic analysis. Blood samples were supplied 

from 5 Khorasan native chickens. Then 845 bp fragments of extracted DNA were amplified 

by using specific primers. Sequencing of amplified fragments was carried out with Sanger 

method. Using of similar sequence of mitochondria DNA from other chicken breeds available 

in the NCBI database, phylogenetic tree was drawn and matrix of genetic distances was 

formed between Khorasan native chickens and other breeds for mitochondrial DNA control 

region. According to the results no variation was observed among the nucleotide sequences. 

Phylogenetic test results showed  the least genetic distance was recognized between Khorasan 

native chicken with Marandi chicken of Iran, White Leghorn, Buff Cochin and satsuma dori 

of Japan, Lv erwu of China, Denizli and Gerze of Turkey, Dandarawi of Egypt and India. 

Thereby can conclude that Khorasan native chicken of Iran has a close relationship with 

Asian chickens. 
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