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  چكيده

 بازده  نژادي و هاي اصلاحهاي ملي براي برنامهعنوان ذخاير ژنتيكي و سرمايهه بومي، ب هايحفظ دام

دي ترين ز كاربرهاي ژنتيكي توالي يابي ژنوم ميتوكندري يكي انشانگر شد. استفاده ازباتوليد ضروري مي

شد. باهم مي هاي نزديك بهها و گونهها و تعيين رابطه فيلوژني بين جمعيتها براي تشخيص گونهروش

دين منظور ب .بودگوسفند نژاد زندي ميتوكندري ژنوم   HVR-Iناحيه مطالعه بررسي ميزان تنوعهدف از اين 

 آوريجمع تهران ايستگاه خجيررأس گوسفند غير خويشاوند نژاد زندي در  25هاي خون از تعداد نمونه

تفاده از ژنوم ميتوكندري با اس HVR-Iنوكلئوتيدي ناحيه  432وتكثير قطعه DNA؛ و پس از استخراج شد

پ و هاپلوتاي جود چهاروها حاكي از تواليها توالي يابي شدند. نتايج آناليز اي پليمراز، نمونهواكنش زنجيره

فند نشان ي گوسچهار جايگاه چند شكل در ژن مذكور بود. بررسي همولوژي توالي مورد توافق انواع نژادها

اي كوچك عنوان جامعهبه نمونه هاي بررسي شده  13چند شكلي موجود در موقعيت شماره داد كه تثبيت 

شان وتيدي ن. بررسي تنوع نوكلئباشدقط خاص گوسفند نژاد زندي از گوسفندان زندي ايران ممكن است ف

باشد. يوچي مداد كه گوسفند نژاد زندي داراي تنوع نوكلئوتيدي كمتري نسسبت به گوسفندان مغاني و بل

باشد و كمترين مي Aنتايج ترسيم درخت فيلوژني نشان داد كه گوسفند نژاد زندي متعلق به گروه هاپلوتايپي 

ابل ق ه ژنتيكي فاصل با اين وجود نتيكي را با نژادهاي گوسفند ايراني بلوچي، مغاني و افشاري دارد،فاصله ژ

  باشد. دارا مي Aتاملي را با توالي مرجع گروه هاپلوتايپي 

  .، تنوع نوكلئوتيدي، گوسفندزنديHVR-Iناحيه  درخت فيلوژني، :واژه هاي كليدي
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  مقدمه

يوتكنولوژي در و ب ژنتيك ملكولياستفاده از 

علوم دامي به منظور مطالعه تنوع ژنتيكـي، تعيـين   

ــاي   ــه ه ــدهاي انتخــاب در برنام ــپ كاندي ژنوتاي

، حفاظت ذخايز ژنتيكي دام و طيور اصلاح نژادي

و كاربردهـاي  فوايـد   و اخيرا پيش بيني ژنوميـك 

 Mousavizadeh( و موثري پيدا كرده است. زياد

et al., 2009  ز نشـانگرهاي  ). همچنـين اسـتفاده ا

ژنتيكي در انتخاب و اصلاح نژاد به طور مهيجـي  

 Javanmardكنـد ( پيشرفت ژنتيكي را تسريع مي

et al., 2008 مطالعه تنوع ژنتيكي نژادهاي بومي .(

براي حفاظـت از منـابع ژنتيكـي لازم و ضـروري     

 27). بـالغ بـر  Mohammadi et al., 2009اسـت ( 

و بـا منـاطق    نژاد گوسفند در ايران وجود دارد كه

سـازگار  آب و هـوايي ايـران   مختلـف  اقليم هاي 

ــده ــد (شــ  ;Zamani et al., 2015انــ

Khodabakhshzadeh et al., 2016b  در حـال .(

حاضر، توليـد گوشـت مهمتـرين دليـل پـرورش      

گوسفند در ايران اسـت و توليـدات ديگـر ماننـد     

پشم، شير و پوست در درجات بعدي اهميت قرار 

 Mohammadabadi andدارنـــــــد (

Sattayimokhtari, 2013 .(بيشتر در به طور كلي 

كشورهاي جهان هدف از اصـلاح نـژاد گوسـفند    

سودآوري از طريـق بهبـود يـك يـا چنـد صـفت       

توانـد از  اقتصادي در جامعه است. اين بهبـود مـي  

طريق انتخاب گوسفندان برتر بـه عنـوان والـدين    

نسل آينده بر اساس شايستگي ژنتيكي آنهـا بـراي   

ــرد     ــورت گيــ ــر صــ ــورد نظــ ــفات مــ صــ

)Khodabakhshzadeh et al., 2015a; 

Khodabakhshzadeh et al., 2016a.(   همگام با

هاي ژنتيكي، حفظ تنوع ژنتيكـي  افزايش پيشرفت

يك جمعيت براي اطمينـان از پاسـخ بـه انتخـاب     

هاي وظيفه مهم برنامهضرورت و بلند مدت، يك 

 نـژادي  حاصـلا  هـاي اصلاح نژادي است  برنامـه 

 حيوانـات  توليـدي  بهبود وضعيت جهت در بيشتر

 مقدار هابهبرنامه اين كه توفيق كنندمي عمل اهلي

 دارد هــا بســتگيموجــود درگلــه ژنتيكــي تنــوع

)Khodabakhshzadeh et al., 2015a(.   گوسـفند

نـژاد   نياست. ا رانيا يبوم يهااز نژاد يكي يزند

 ـاد تولاز سـه نـژ   يك ـي گل همانند گوسفند قره  دي

بـا   يول. باشد يم ايدر دن ينتيز هاي كننده پوست

پوست هـدف عمـده    يتوجه به كاهش تقاضا برا

 ـنژاد در حال حاضر تول نيپرورش ا گوشـت و   دي

اســتان تهــران يكــي از مراكــز مهــم   بــره اســت. 

پرورش گوسفند زندي است. پراكنش اين نـژاد از  

اسـت.   افتـه ياين استان به مناطق مجاورگسـترش  

 از هـايي  قسـمت  در زندي اصيل هاي مروزه گلها

 شـوا، يپ ن،ورامـي   شـهرري،  ساوه، هاي شهرستان

. جمعيت ايـن  شميرانات و دماوند يافت مي شوند

از  .برآورد مـي شـود   ميليون راس 2نژاد در حدود

بـه   تـوان  يگوسـفندان م ـ  نيا اتيجمله خصوص

 برابـر  در بـودن  مقـاوم  ،مناسب ريش ديتول ييتوانا

 دي ـخـوب تول  اتيخصوص ،ييآب و هوا راتتغيي

 مانيو مشكلات زا زايي عدم وجود سخت ،يمثل

باعـث  مجموعه مزاياي شـمرده شـده    اشاره كرد.

كه اين گوسـفند در سيسـتم كـوچرو موفـق      شده

پـرورش و اصـلاح نـژاد     ستگاهيا دام باشد.  ترين
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 ـبا خر 1370از سال  يگوسفند زند رأس  220 دي

ــد مــاده  و  ــر در منطقــه  رأس 10دام مول ــد ن مول

اسـتان   راناتياز توابع شهرستان شم ريخج انبنديم

و فعاليـت هـاي ثبـت     تهران شروع بـه كـار كـرد   

مشخصات و ركوردبرداري گوسفند زندي در اين 

  .ايستگاه انجام مي شود

تعداد محدودي قوچ در ايستگاه و  استفاده از

مـي  هـا  هاي كنترل نشده در گلهتلاقي در مواردي

. بر بب كاهش تنوع ژنتيكي حيوانات شودتواند س

 ژنتيـك  تكنولوژي و دانـش استفاده از  اين اساس 

كمك بـه برنامـه هـاي انتخـاب و     براي مولكولي 

-ضرورت پيدا ميبيش از پيش  آميزش حيوانات، 

ها عمدتا ژن)  (Shafaqmotlagh et al., 2007كند

هاي هسته سلول و مقدار كمـي نيـز   در كروموزوم

ــ ــد دريدر ميتوكن ــرار دارن ــا ق ــال  .ه  1963در س

ميتوكنـــدريايي بـــا اســـتفاده از   DNAوجـــود

 Nass et)ميكروسكوپ الكتروني به اثبات رسـيد 

al., 1963) . در مهـره  يتوكنـدر يم هـاي ژن انيب-

 ـتول يداران برا سـوخت و سـاز بـدن،     ،يانـرژ  دي

 DiMauroاسـت (  يضرور يتعادل و مرگ سلول

et al., 2004 هـزار   10ار الـي  ). در هر سلول هـز

ــا  5ميتوكنــدري و در درون هريــك از آنهــا   10ت

هاي جـانوري  ها در گونهاين ژن ژنوم وجود دارد.

ژن كد كننـده   13ژن را كد مي كنند، كه شامل  37

و دو ژن  tRNAژن كد كننـده   22زنجيره تنفسي، 

در پژوهشـــي باشـــد. مـــي rRNAكـــد كننـــده 

Mohammadipestebik et al. )2011اده ســتف) ا

هاي ژنتيكي توالي يابي ژنوم ميتوكنـدري  نشانگراز

ها براي تشـخيص  را يكي از كاربردي ترين روش

هـا و  ها و تعيين رابطه فيلوژني بين جمعيـت گونه

از جملـه   .هاي نزديك به هم تشخيص دادندگونه

در ترسـيم   (mtDNA)ميتوكنـدري   DNAمزاياي 

نسـخه   ها، تعداد زياد روابط فيلوژنتيكي بين گونه

به ازاي هر سلول، كوچك بودن اندازه آن نسـبت  

ــه  ــته DNA ب ــادري،  هس ــذيري م ــت پ اي، وراث

هاپلوئيد بـودن و در نتيجـه انجـام نشـدن فراينـد      

هـا ، سـرعت   ميوز، عـدم وجـود نـوتركيبي در آن   

بالاي تكامل و وجود نواحي حفاظت نشده ماننـد  

D-loop باشدمي )Zeder et al., 2006.(  در اولين

طالعات روي ژنوم ميتوكندري گوسفند كه توسط م

ــايپي    ــته هاپلوت ــد دو دس ــام ش ــگران انج پژوهش

ــف  ــد   Bو  Aمختل ــزارش ش ــفند گ ــراي گوس  ب

(Wood and Phu.,1996) ــان در ــپس محقق . س

-ضمن انجام مطالعات بيشتر در راسـتاي بررسـي  

ــته   ــپ دس ــوژنتيكي، هاپلوتاي ــاي فيل ــز  Cه را ني

و  )Hiendleder et al., 2002شناسـايي نمودنـد (  

پژوهشـگران موفـق بـه     2006در نهايت در سـال  

 شـدند كـه   يگزارش يك گروه هاپلوتايپي ديگـر 

اعـلام كردنـد كـه    و نام گذاري شـد  D هاپلوتايپ

، در A :9/0%تنوع نوكلئوتيدي در گروه هاپلوتيپي 

: Cو در گروه هاپلوتيپي  B :7/0%گروه هاپلوتيپي 

ــي 4/0% ــدم ــي باش ــترين فراوان ــه . بيش ــوط ب مرب

و كمترين فراواني مربوط بـه   %71با   Bهاپلوتايپ

باشد كه تنها در يك مـورد در شـمال   مي Dگروه 

  .(Tapio et al., 2006)پاكستان يافت شده است 
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در )D-Loopاي به نام ناحيه كنترلي (ناحيه 

هيچ كننده  كدكه ژن  وجود داردژنوم ميتوكندري 

د نتوانمي هاهشج بنابراينندارد  ي راپروتئيننوع 

 دو بهاين بخش خود . پيدا كنندتجمع  جاآندر 

 1(HVRI)مشخص كاملاً متغييرناحيه 

و يك ناحيه نسبتاً حفاظت شده در  )HVRII(2و

. اين نواحي شودتقسيم ميبين اين دو ناحيه 

داراي بالاترين ميزان تغييرات نوكلئوتيدي در افراد 

ها آنهاي ايجاد شده در و جهش بودهمختلف 

 دنشوبعد منتقل مي هايير به نسليتغبدون 

)Jazinet al., 1998.(  علت وجود اين ويژگيبه -

تكامل سريع، مطالعه توالي اين همچنين ها و 

در بررسي تنوع  از ژنوم ميتوكندري، نواحي

ها بسيار ژنتيكي و ارزيابي روابط ميان گونه

 D-Loop شناسايي توالي ارزشمند است.

ه عنوان مشخصه ژنتيكي ثابت بميتوكندري 

تواند به تهيه شناسنامه شود و ميمحسوب مي

ژنتيكي و نگهداري خلوص نژادهاي بومي كمك 

امكان مطالعات  همچنيننمايد. فراواني 

ها و محاسبه قاق گونهفيلوژنيكي، بررسي اشت

  (وجود داردبا استفاده از اين توالي  فاصله نسلي

Mohammadhashemi et al., 2009؛Pirani et 

al., 2010(.  هدف انجام اين پژوهش، بررسي

ميزان تنوع موجود در گوسفندان نژاد زندي 

 -HVR-I  ، Dوتجزيه و تحليل فيلوژنتيكي ناحيه 

LooP ميتوكندريايي بود.   

  

                                                           

1Hypervariable Region-one 

2Hypervariable Region-two 

  هاروش و مواد

ــداد    ــق تع ــن تحقي ــام اي ــور انج ــه منظ  25ب

نمونه بيولـوژيكي (خـون) بـه صـورت تصـادفي      

ــا ــا اطمينــ ــه  و بــ ــود رابطــ ــدم وجــ ن از عــ

(از طريــق بررســي  هــاخويشــاوندي بــين نمونــه

ي آميزشــي توســط  هــاي ثبــت شــده  ركــورد

ــرورش)  ــتگاه پـ ــان ايسـ ــتگاه ، از متخصصـ ايسـ

ــدي    ــفند زنـ ــژاد گوسـ ــلاح نـ ــرورش و اصـ پـ

ــر  ــتگاه خجي ــع آوري   (ايس ــران جم ــتان ته ) اس

ــه ــا زمــان اســتخراج در  شــد. نمون هــاي خــون ت

درجــه  -20در دمــاي  EDTAهــاي حــاوي لولــه

ــگاه    ــواني دانش ــوژي حي ــگاه بيوتكنول در آزمايش

فردوســـي مشـــهد نگهـــداري شـــد. اســـتخراج 

DNA    ــت ــتفاده از كي ــا اس  DIAtom DNAب

Prep  ــول ــيه   Iso Geneمحصـ ــور روسـ كشـ

ــت.   ــورت گرفـ ــاهي صـ ــراي آگـ ــزان از  بـ ميـ

ــوص ــت خلـ ــورز ژل DNAو كيفيـ  از الكتروفـ

ز بــراي تعيــين كميــت آن او درصــد  8/0آگــارز 

ــتگا ــپكتروفتومتر  هدس ــدل  اس ــانودراپ م -NDن

 .امريكــا اســتفاده شــد THERMOشــركت  200

ــه    ــي ناحي ــر اختصاص ــت تكثي ــك  HVR1جه ي

 Primerجفت پرايمـر بـا اسـتفاده از نـرم افـزار      

Premier 5 (Lalitha 2000)  طراحـــي شـــد

  ).1(جدول 
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  .شده ريتكث قطعه طول و استفاده مورد يمرهايپرا يتوال -1 جدول
Table 1- Sequences of primers and length of PCR product. 

 

  

 BLAST، با استفاده از رويه در مرحله بعد

)، ميزان NCBIدر پايگاه بانك جهاني ژن ( موجود

هاي موجود، مقايسه ها با تواليهمپوشاني آن

گرديد تا از اختصاصي بودن پرايمرهاي رفت و 

اي برگشت اطمينان حاصل شود. واكنش زنجيره

جفت بازي ناحيه  432پليمراز براي تكثير قطعه 

HVR-Iاز ،mtDNA توسط دستگاه ترموسايكلر 

Biometra  مدلT-personal  براساس روش

چرخه انجام گرفت. اجزاي  35استاندارد و در 

ميكروليتر شامل  25در حجم نهايي  PCRواكنش 

mM Tris-HCL(PH 8.8)100 ،1  واحد آنزيم

Taq  ،پليمرازmM2/0 dNtp، mM5/1 

از آغازگر اختصاصي ژن و  MgCl2 ،pmol 5از

هدف با استفاده از برنامه  DNAنانوگرم از  100

درجه  94رارتي واسرشت سازي در دماي ح

 57ثانيه، اتصال در دماي  30سانتيگراد براي 

درجه  72ثانيه، تكثير در دماي  30درجه براي 

ثانيه، يك مرحله واسرشت سازي اوليه  45براي 

دقيقه و يك  5درجه سانتيگراد براي  94در دماي 

 10درجه براي  72مرحله تكثير نهايي در دماي 

سيكل تكثير شد. الكتروفورز  35دقيقه در 

اي پليمراز بر روي ژل محصولات واكنش زنجيره

درصد و رنگ آميزي با اتيديوم برومايد  1آگارز 

دقيقه انجام  20ولت و به مدت  100در ولتاژ 

 DNAپذيرفت و براي تعيين حدود اندازه آن از 

Ladder 100bp  .استفاده شد  

 PCRميكروليتــر از محصــولات  100مقــدار 

پس از برش از ژل، خالص سازي شد و به همراه 

ميكروليتر از هر يـك از آغازگرهـاي رفـت و     50

پيكومول بـه منظـور تعيـين     10برگشت با غلظت 

تــوالي بــه شــركت بــايونير كــره جنــوبي ارســال  

ها به روش اتوماتيك و با اسـتفاده  گرديدند. نمونه

توالي يابي گرديدنـد. لازم   AB1 3130از دستگاه 

ذكر است كه براي بالا بردن دقت تـوالي يـابي،   به 

هر نمونه بـا هـر دو پرايمـر مسـتقيم و معكـوس      

شـده بـا    توالي يابيقطعات ناليز آ توالي يابي شد.

ــتفاده از نـــرم  افزارهـــاي بيوانفورمـــاتيكي  اسـ
(Knudsen,2007)CLC Main workebench 

5.5،chromas Lite 2.01(Technelysium, 

2007)،)Tamura et al., 2011 (MEGA 5 و 

  نام پرايمر

Primer 

 توالي پرايمر

Primer sequence  

 طول قطعه تكثير شده

Product LenghPCR  
Forward 

 
5’-GAACTGTGGGGGTACGATTT-3’  

Reverse  5’-TGTATTGAGGACGGGGTTA-3’  432 
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Bio Edit (Hall TA, 1999)  ــراي ــه  25ب نمون

هاي نوكلئوتيدي به دست . ابتدا تواليانجام گرفت

 Chromas Lite 2.01افـزار  آمده با استفاده از نـرم 

هـا از  ويرايش شدند، بعد از تبـديل كـردن تـوالي   

و رويه  BLAST، از ابزار FASTAبه  ab1فرمت 

BLASTN   در پايگـاهNCBI  افـزار  و نـرمCLC 

Main workebench5.5    جهت تعيـين همولـوژي

هـاي ثبـت شـده از    دست آمده بـا تـوالي  توالي به

هـا بـا   و همچنين خود توالي NCBIهمين ژن در 

هم استفاده شد. تنـوع نوكلئوتيـدي و هاپلوتـايپي    

 ,.Arlequin 3.5(Excoffier et alتوسط نرم افزار 

سم درخت به دست آمد. همچنين جهت ر (2005

-Neighborتكـرار، از رويـه    1000فيلوژنتيكي با 

Joining  ــزار ــرم اف ــله  MEGA5ن ــين فاص و تعي

 Create Pairwise Comparisonژنتيكـي از رويـه  

اسـتفاده   CLC Main workebench 5.5افـزار  نرم

  شد. 

  

 بحث و جينتا

ها با موفقيت از تمام نمونه DNAاستخراج 

 DNAان داد كه تايج طيف سنجي نشنانجام شد. 

مناسبي  كيفيتكميت و استخراج شده از 

ت. با توجه به مكان قرارگيري برخوردار اس

 432آغازگرها، انتظار مشاهده باندي به طول 

رفت. پس مي PCRباز در اثر تكثير واكنش جفت

، الكتروفورز محصول واكنش نشان PCRاز انجام 

داد كه آغازگرهاي طراحي شده به خوبي فعاليت 

ناحيه از ، HVR-1موده و قطعه اختصاصي بخش ن

) ميتوكندري به درستي تكثير D-Loopكنترلي (

شده است. وجود كنترل منفي عاري از هر نوع 

اي و قطعات اختصاصي، تكثير شده DNAباند 

نشان از دقت و صحت انجام واكنش داشت. 

همچنين وجود تنها يك باند در واكنش مشخص 

گري براي آغازگرهاي كرد كه جايگاه نشست دي

طراحي شده در ساير نواحي ژنوم وجود ندارد 

  ).1(شكل 

  
 روي ژل HVR-I هيناح بازجفت 432 طول به مرازيپل ايرهيزنج واكنش محصولات الكتروفورز -1 شكل

  .M100نشانگردرصد با اندازه  1آگارز 
Figure 1- Electrophoresis of polymerase chain reaction (PCR) products by 432bp length of 

HVR-I erea in 1% agaros gel.M: size marker. 
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جفت بـازي   432بعد از تعيين توالي قطعه 

شد كـه   مشاهدهها، نمونهبراي همه HVR-Iناحيه 

يابي شـده فاقـد كيفيـت     هاي تواليدو تا از نمونه

زمايشـات  آدر ادامـه   ،مناسب مي باشـند بنـابراين  

ها مورد اسـتفاده قـرار نگرفتنـد و بقيـه     آناليز داده

توالي باقي مانده انجام شد. بـا   23مراحل آناليز با 

هاپلوتايـپ در   4وجـود   هـا تجزيه و تحليل توالي

.  بيشــترين و جمعيــت مــورد مطالعــه ثابــت شــد

هـاي شـماره   كمترين فراواني متعلق به هاپلوتايپ

درصـد   13و  35 فراوانـي  يك و چهار ترتيب بـا 

نيـز بـه    3و2هاي شـماره  مچنين هاپلوتايپ، هبود

ــب  ــود    30و  22ترتي ــه خ ــي را ب ــد فراوان درص

مطالعات قبلـي   ).در 2(شكل اختصاص داده بودند

نـژاد   راس گوسـفند  20روي پژوهشگران ايرانـي  

 پنج هاپلوتيپ گـزارش شـده اسـت   وجود  ،مغاني

)Mohamadhashemi et al., 2009( تعيــين .

هـاي معمـول   از روش هاي مورد توافق يكيتوالي

باشـد  هاي مختلف مـي جهت ثبت و شناسايي نژاد

)Valizade et al., 2012  ــا ــه بـ ). در نتيجـ

هاي مـورد مطالعـه يـك تـوالي     زيرهمچيني توالي

مورد توافق به عنوان توالي شـاخص در نژادهـاي   

ازآنجـايي كـه تـوالي     مورد مطالعه، تعيين گرديد.

ــر حســب ــراي  IUPACمــورد توافــق ب  NCBIب

تعريف نشده است، درنتيجه از توالي مورد توافـق  

محتواي توالي  براساس معيار اكثريت استفاده شد.

 شـامل  هـا به دست آمده از هاپلوتايپ مورد توافق

گوانـوزين   %6/16 سيتوزين، %4/23 دنين،آ 6/26%

كه همـانطور كـه مشـاهده     تيميدين بود %4/33 و

در ايـن   C+Gبـه    A+Tشود نسـبت فراوانـي   مي

وزن  .مي باشد 40به  60توالي، به ترتب به نسبت 

ــه از   ــن ناحي ــو  D-loop 05/138مولكــولي اي كيل

باشد. همچنين وزن مولكولي اين ناحيـه  دالتون مي

ايـران نيـز    از ژنوم ميتوكنـدري گوسـفند بلـوچي   

ــي وزن    ــت ول ــده اس ــزارش ش ــدار گ ــين مق هم

 52/135مولكولي گوسفند مغـاني ايـران كمتـر و    

ــون  ــو دالتــ ــت    كيلــ ــده اســ ــزارش شــ گــ

)Mohamadhashemi et al., 2009; 

Shafaqmotlagh et al., 2007   توالي نهـايي بـه .(

وسـفند نـژاد   دست آمده براي اولـين بـار بـراي گ   

جفت باز، بـا اسـتفاده از    431زندي ايران به طول 

) با NCBIجهاني ژن ( در بانك Sequinنرم افزار 

 بــا تعيــين .ثبــت شــد KJ705406كــد دسترســي 

كـه   هاي نوكلئوتيدي مشخص شدوقعيت جهشم

جايگـاه   4هاي بـه دسـت آمـده داراي    هاپلوتايپ

باشند. اين جايگاهاي چند شـكل در  چندشكل مي

هـا  تـوالي  414و  36، 29، 13هاي شـماره موقعيت

). همـانطور كـه در شـكل    2وجود داشتند (شـكل 

شــود چندشــكلي حاصــل در موقعيــت ديــده مــي

نوكلئوتيــد، در  1دناز نــوع اضــافه شــ 13شــماره 

يـا تغييـرات    2از نوع جانشيني 29موقعيت شماره 

درون بازهاي پـوريني و پيريميـدني، در موقعيـت    

                                                           

1 Insertion 
2 Transition 
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بــه هــر ياتبــديل  3از نــوع جــايگزيني 36شــماره 

و چند شكلي حاصل در موقعيـت  نوكلئوتيد ديگر

 4نيز، هـم ناشـي از جانشـيني و هـم حـذف      414

و  شـمي باشـد. در مطالعـه محمدها  نوكلئوتيد مـي 

ــژاد مغــاني  )2009( همكــاران  9روي گوســفند ن

هـاي  جايگاه چند شكل گزارش شـد كـه جهـش   

و  29هاي گزارش شده در اين مطالعه در موقعيت

 Mohamadhashemi( شـود را نيز شامل مي 414

et al., 2009(. شفق  ) بـا  نيـز  ) 2007و همكـاران

نـژاد   انگوسفند اييميتوكندري DNAمطالعه روي 

در ايـن   مشاهده شـده هاي چندشكلي هم ،بلوچي

به غير از چندشكلي موجـود در موقعيـت    ،مطالعه

. )Shafaq et al., 2007( را گــزارش كردنــد 13

بررسي همولوژي توالي مورد توافـق نوكلئوتيـدي   

چندين نژاد گوسفند ايراني و غير ايراني نشان داد 

كه چند شكلي تثبيت شـده موجـود در موقعيـت    

ــناحيــه  HVR-Iناحيــه  13شــماره   DNAي كنترل

 باشد،گوسفند نژاد زندي مي مختصاحتمالا فقط 

چون هيچ كدام از نژادهاي ديگر اين چند شـكلي  

را در ساختار نوكلئوتيدي توالي مورد توافق خـود  

به منظور اطمينان بيشـتر   ،البته .)3(شكل  نداشتند

ايـن  موجـود در  گزارش شده از نتيجه چندشكلي 

 .هاي بيشـتري نيـاز اسـت   لياتوبه تعداد موقعيت 

 مورد چند لازم به ذكر است كه اين چندشكلي در

هاي گوسفند نژاد افشاري نيز وجـود  از هاپلوتايپ

ايـن كـه تـوالي مـورد توافـق       دليـل دارد ولي بـه  

شـود ايــن  براسـاس معيـار اكثريـت محاســبه مـي    

                                                           

3Transversion 

4 Deletion 

چندشكلي در توالي مورد توافـق ايـن نـژاد ديـده     

  .شودنمي

-جايگـاه اين موضوع كه تعـداد  با توجه به 

و با  هاي چند شكل وابسته به تعداد نمونه هستند

در  ،كننـد ها تغيير ميافزايش يا كاهش ميزان نمونه

ــه  ــرنتيج ــارامتر ديگ ــواناز پ ــوع  ي تحــت عن تن

ــدي ــطح  π( نوكلئوتي ــيتي در س ــا هتروزيگوس ) ي

استفاده گرديد، كه تحت تاثير طـول   نيز نوكلئوتيد

DNA  ونـه نيسـت  و انـدازه نم )Parvari et al., 

ــدي در 1988 ــوع نوكلئوتي ــر ). تن ــت حاض جمعي

به دست آمد كـه در محـدوده متوسـط     00357/0

 002/0ها كه بـين  تنوع نوكلئوتيدي در يوكاريوت

باشد قرار گرفت. دامنه شاخص نئـي  مي 019/0تا 

)Nei., 1987     نوكلئوتيـدي بـراي گوسـفند نـژاد (

سنگسـري ايـران،    بلوچي، مغاني، افشاري، شال و

، 007/0، 01/0توسط ساير پژوهشگران به ترتيـب  

گزارش شـده اسـت   0083/0، 0092/0، 00268/0

)Shafaq motlagh et al., 2007; 

Mohamadhashemiet al., 2009; 

Pirkhezranian et al., 2015; ميــانگين تنــوع .(

نوكلئوتيدي گزارش شده براي گوسـفندان بـومي   

ان، ازبكسـتان، تركيـه و   هند، پاكسـتان، تاجيكسـت  

ــا     ــر بـ ــب برابـ ــه ترتيـ ــتان بـ ،  0024/0قزاقسـ

 0722/0و 0029/0، 0018/0، 0026/0،0823/0

 Naghash et al., 2007; Pardeshi et(باشـد  مي

al ., 2007.(    
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و  يگوسفندان زند ،ييايتوكندريم DNA يكنترل هيناح ازHVR-1 بخش  يدينوكلئوت يتوال-2 شكل

 .شده شاهدهم يهاپيهاپلوتا

Figure 2- sequence of HVR-1 of control region in mitocondrial DNA of Zel sheep and related 

haplotypes. 

  
 تيوقعم يچندشكل يمختلف گوسفند به منظور بررس ينژادها يكنترل هيناح يتوال از يقسمت يهمولوژ - 3شكل

  .)13 شماره دينوكلئوت تيموقع جهش( 1شماره 
Figure 3- The homology of part of control region from different sheep breeds to survey 

polymorphism in number 1 situation (mutation in number 13 nucleotide). 
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داراي بالاترين ميزان از آنجايي كه اين ناحيه 

باشد و ميتغييرات نوكلئوتيدي در افراد مختلف 

شود تجمع جهش در آن ديده ميبيشترين مقدار 

)Tapio et al., 2006 در نتيجه تنوع ،(

تا  0018/0نوكلئوتيدي اين ناحيه دامنه وسيعي (

به  ) را در بين گوسفندان مختلف دارد.0823/0

هاي جمع آوري شده براي اين نمونه كهدليل اين

- مطالعه همگي مربوط به يك مركز تحقيقاتي مي

هاي تحقيقاتي به منظور باشد و غالبا، ايستگاه

حفظ ذخيره ژنتيكي و جلوگيري از انقراض 

- آنها پايين مي 1هايي كه اندازه موثر جمعيتگونه

باشد مجبور به تلاقي گوسفندان خويشاوند با هم 

رسد تنوع ژنتيكي در گوسفندان هستند به نظر مي

نژاد زندي در واقع بيشتر از مقداري باشد كه در 

  ده است.اين مطالعه گزارش ش

دو ) Wood and Phua )1996در پژوهشي 

 .را گزارش كردند Bو  Aگروه هاپلوتيپي اصلي 

هاي بعد از مقايسه توزيع اين گروه  سپس محققان

هاپلوتايپي در چند نژاد آلماني، روسيه و قزاقستان 

آنها را به ترتيب دو نژاد آسيايي و اروپايي معرفي 

در مطالعه  .)Hiendleder et al., 1998( كردند

Guo و همچنين  )2005(و همكارنPedrosa  و

هاي گوسفند با بررسي نژاد )2005(همكارن 

 موفق به گزارش موجود در چين و تركيه

 شدند Cهاپلوتايپ جديدي به نام هاپلوتايپ 

)Guo et al., 2005; Pedrosa et al., 2005.(  هر

 هاي هاپلوتايپي داراي يك تواليكدام از اين گروه

                                                           
5 effective population size 

باشد. شماره دسترسي توالي مرجع گروه مرجع مي

 :B، گروه هاپلوتايپي A: DQ097451هاپلوتايپي

DQ097431گروه هاپلوتايپي ،C:DQ097457  و

  باشد.مي D: DQ242212گروه هاپلوتايپي

تعيين گروه هاپلوتيپي به وسيله  4در شكل 

-HVR رسم درخت فيلوژني با استفاده از ناحيه 

 33) ميتوكندري بين D-Loop( ليه كنتريناح، 1

گونه مختلف گوسفند قابل مشاهده است.  با 

توان موقعيت گوسفند استفاده از اين درخت مي

هاي نژاد زندي را به طور كلي در بين گروه

بين نژادهاي  اختصاصيهاپلوتايپي و به طور 

مختلف تعيين نمود و در نهايت برخي از تغييرات 

را توجيه نژاد خصوصيات مورفولوژيكي اين 

شود مشاهده مي 4نمود. همانطور كه در شكل 

هاي هاپلوتايپي چهارگانه فوق به صورت گروه

هاي مختلف قرار كاملا تفكيك شده در خوشه

اند و گوسفند نژاد زندي همراه با ساير گرفته

قرار  Aگوسفندان ايراني در گروه هاپلوتايپي 

  است.  گرفته

هايي كه بر روي محققان ايراني در پژوهش

 Mohamadhashemi etگوسفندان نژاد مغاني (

al., 2009) گوسفندان نژاد بلوچي ،(Shafaq 

motlag et al., 2007 همچنين گوسفندان نژاد ،(

 ,.Mohamadhashemi et alسنگسري و شال (

) و گوسفندان نژاد افشاري 2011

)Pirkhazranian et al., 2015 انجام دادند به (

رسيدند كه گوسفندان ايراني ذكر شده  اين نتيجه

تعلق دارند. با توجه  Aهمگي به گروه هاپلوتايپي 
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 .Oبه مشترك بودن جد پدري گوسفندان آسيايي 

orientalis )Hiendlederet al al., 2002 و (

- همچنين واقع شدن ايران در آسيا و به طور ويژه

اي در خاور ميانه، قرار گرفتن گوسفندان ايراني 

 همچنين رسد.منطقي به نظر مي Aاپلوتايپ در ه

در بررسي تنوع ژنوم ميتوكندري گوسفندان 

كه  شده استاروپايي، كاسكازين و آسيا گزارش 

 A)22 هاي بيشتر گوسفندان آسيايي در هاپلوتيپ

 Tapio( گيرنددرصد) قرار مي 71( Bدرصد) و 

et al., 2006( تواند قرار كه اين گزارش نيز مي

را  Aوسفند زندي در گروه هاپلوتايپي گرفتن گ

 فواصل جدول، قطر ييبالا اعداد توجيه كند.

 جدول، قطر ينييپا به مربوط اعداد و يكيژنت

  .دهند¬يم نشان را يكيژنت تشابه درصد
Up the diagonal: Genetic distances & 

Uner the diagonal: similarity percentage 

 يپيهاپلوتا گروه تر قيدق يبررس منظور به

A، اختلاف زانيم( يكيژنت فاصله سيماتر 

 گروه نيا  يكيژنت تشابه درصد و) يدينوكلئوت

 در كه همانطور). 2 جدول( شد نييتع يپيهاپلوتا

 در يزند نژاد گوسفند شود¬يم مشاهده 4 جدول

 قرار A يپيهاپلوتا گروه در كه هايي¬گونه نيب

 اب يكيژنت فاصله نيكمتر يدارا اند¬گرفته

 و اديز يكيژنت فاصله. باشد¬يم يرانيا گوسفندان

 يتوال نيب كم يكيژنت شباهت درصد آن يپ در

 در كه) A (DQ097451.1 يپيهاپلوتا گروه مرجع

 يرانيا گوسفندان و است گرفته قرار 1 فيرد

 قابل A يپيهاپلوتا گروه گوسفندان ريسا به نسبت

 ليدل به است ممكن آن علت كه باشد¬يم تامل

 آنها در ها¬نمونه كه يمناطق نيب مياقل راتييتغ

  .باشد است شده يآور جمع

  

  نتيجه گيري

نتايج اين پژوهش نشان دهنده پايين بودن 

 .باشدمي گوسفند زندينسبي تنوع ژنتيكي در 

تواند مبين پايين بودن تنوع در اين جمعيت مي

ت  ريزي اصلاح نژادي در اين جمعينياز به برنامه

و اصطلاحا  هاي برنامه ريزي شدهقياز طريق تلا

طراحي سيستم آميزشي مناسب براي كنترل 

همخوني و خويشاوندي است. اين مساله كمك 

گوسفند زندي  پتانسيل ژنتيكيمي كند تنوع و 

براي فعاليت هاي اصلاح نژادي در آينده حفظ 

براي تسريع اين مساله حتي مي توان از  شود.

ي در ايستگاه خجير قوچ هاي برتر گله هاي مردم

استفاده نمود تا سازگاري محيطي و مقاومت 

. با گوسفند زندي در حد مطلوبي حفظ شود

آوري شده براي هاي جمعتوجه به اين كه داده

اين مطالعه مربوط به يك ايستگاه تحقيقاتي 

باشد، ممكن است كه در پرورش گوسفند مي

كي دانها، واقع، تنوع ژنتيكي بدست آمده از نمونه

جمعيت  تنوع حقيقي موجود در كمتر از  از

 به منظور تاييد نتايج حاصل گوسفند زندي باشد.

ه ر ب، بهره گيري از تعداد نمونه بيشتاز اين تحقيق

هاي هاي مختلف و گلهنمونه گيري از گله ويژه 

  گردد.پيشنهاد مي مردمي
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- روههاي مربوط به گف گوسفند. شماره دسترسيبين نژادهاي مختل HVR-Iدرخت فيلوژني ناحيه  -  4شكل 

روه گ : ♦♦♦♦، Dگروه هاپلوتايپي :▲، مثلثBگروه هاپلوتايپي :●(هاي هاپلوتايپي در شكل مشخص شده است 

 )Cگروه هاپلوتايپي  :■و  Aهاپلوتايپي 

Figure 4- Phylogenetic tree of HVR-I region among different sheep breeds. 

Accession number of each haplotype is given (●: B haplotype, ▲: D haplotype, ♦♦♦♦: 

A haplotype and ■: C haplotype). 
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  A.هاپلوتايپي  فواصل ژنتيكي و درصد تشابه بين گروه -2جدول 
Table 2- Genetic distances and similarity percentage among A haptotype grope 

 
 

  يسپاسگزار

ايستگاه پرورش و اصلاح نژاد گوسفند  از

 دليل) استان تهران به زندي (ايستگاه خجير

گيري تشكر و همكاري و مساعدت در امر نمونه

  شود.قدرداني مي
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Abstract 

 

Protecting native animal population as genetic and national reserves is essential for 

animal breeding programs and increasing production of them.Using genetic sequencing 

mitochondria genome markers is one of the most practical methods for species identification 

and determination of phylogenetic relationships among populations and species that are close 

to each other.The purpose of this study is to investigate the diversity of the HVR-I region of 

themitochondrial genome in Zandi sheep. For this purpose, blood samples from 25 non-

relatives breed Zandi sheep in  Khojir station in Tehran was collected. After DNA extraction, 

amplification of 432 nucleotide fragment of the HVR-I in mitochondrial genome has been 

done by using the polymerase chain reaction, then succesful amplified samples were 

sequenced.The results of the analysis of sequenced samples suggested existence of four 

haplotype and four polymorphic sites in the mentioned gene. The study of homology of 

consensus sequence various breeds of sheep showed that established polymorphism in 

position 13 probably is specific to zandi sheep. The study of nucleotide diversity showed 

lower nucleotide diversity in Zandi sheep comparing to Moghani sheep and Balochi sheep. 

Moreover, the results of phylogenetic analysis that was drawn to determine the position of 

Zandi sheep among the other breeds of sheep showed that Zandi sheep belongs to haplogroup 

of A. Also comparing of The HVR-I sequences of Zandi sheep to the sheeps belonging to the 

haplotype A, showed that this breed has the lowest genetic distance with Baluchi  moghani 

and afshari sheep breed, but it has considerable genetic distance with the reference sequence 

of A haplotype. 

Keywords:Phylogenetic tree, HVR-I region, Nucleotide diversity,  Zandi sheep. 
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