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Abstract 

Objective 

A molecular study of the buffalo genetic structure can be effective for better understanding 

the origin of this animal. Among the molecular markers, mitochondrial genomic sequencing 

is one of the best and most commonly used methods for genetic classification of populations 

and species close together, studying the possibility of deriving different species from a 

common ancestor, studying the phylogenic relationship of each species with other species 

and races, and obtaining solutions for conservation genetic resources. The purpose of this 

research was to determine the sequence of 12s rRNA and 16s rRNA regions of Khouzestan 

buffalo.  
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Materials and methods 

For this study, 30 blood samples collected from both sexes of unrelated Khuzestan buffalo. 

After DNA extraction, the target regions amplified by corresponding specific primers by PCR 

technique and sequenced after purification.  

 

Results 

The results of matching the sequences of 12srRNA and 16srRNA regions of Khuzestan 

buffalo showed that there was no mutation in this population, which indicates low diversity 

in Khuzestan buffalo population. According to this study, the 12srRNA and 16srRNA regions 

are encoding regions and the mutation and diversity are low. The results of the phylogenetic 

test using UPGMA for both sites showed that the buffaloes of Iran with Indian and Italian 

buffaloes are in a closely spaced cluster. 

 

Conclusions  

Finally, the sequences generated from these regions were the first recorded in the gene bank 

with MG650115 access code and the name of the Khuzestan buffalo brought to the World 

Bank Gene, and this race introduced to international associations. 
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 چکیده

ستگاه  تردقیق شناخت  برای گاومیش ژنتیكی ساختار  مولكولی مطالعههدف:  شد.   تواند موثرمی حیوان این خا شانگر با های در بین ن

 های نزدیك به هم،   ها و گونه  بندی ژنتیكی جمعیت  ها برای طبقه  ترین روشیابی ژنوم میتوکندری یكی از بهترین و رایج  ، توالیمولكولی

ها و نژادها و دسييتیابی به مطالعه رابطه فیلوژنی هر موجود با سييایر گونه ،های مختلف از یك جد مشييتر بررسييی امكان اشييتقان گونه

میتوکندری ژنوم  16s rRNAو  12s rRNA احیوهدف از این تحقیق تعیین توالی ن باشييد.می راهكارهایی برای حفظ ذخایر ژنتیكی

 .تحلیل ژنتیكی و فیلوژنتیكی بخشی از آن بودو تجزیه و خوزستان گاومیش 

شاوند  های غیراز گاومیشعدد نمونه خون از هر دو جنس  30برای انجام این تحقیق تعداد ها: مواد و روش شد. پس از  جمعخوی آوری 

 یابی شدند. سازی توالیپس از خالصتكثیر و  PCRها، ناحیه مورد نظر توسط پرایمرهای اختصاصی با تكنیك از آن DNAاستخراج 
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گاومیش خوزستان نشان داد که هیچگونه جهشی     16srRNAو  12srRNAهای نواحی ردیف کردن توالینتایج حاصل از هم  نتایج:

ی نواح براسيا  این تحقیق، باشيد.  در جمعیت مذکور وجود ندارد که این امر بیانگر سيط  تنو  پایین در جمعیت گاومیش خوزسيتان می  

12srRNA  16وsrRNA باشييد و میزان جهش و تنو  در آن پایین اسييت. نتایج آزمون فیلوژنتیكی با اسييتفاده از  ناحیه کد کننده می

UPGMA     های هندی و ایتالیایی در یك خوشيييه و نزدیك به هم         های ایران با گاومیش   برای هر دو جایگاه نشيييان داد که گاومیش

  باشند.می

صل توالی  گیری:نتیجه سی     ژنبانك در  برای اولین بار از این مناطق حا ستر شدن     با و شد ثبت  MG650115با کد د ضافه  نام ا

 د.المللی معرفی شهای بینبه انجمن این نژاد ،گاومیش خوزستان در بانك جهانی ژن

 .16s rRNAو  12s rRNAنواحی گاومیش خوزستان،ژنوم میتوکندری، تعیین توالی،  کلیدی: کلمات

 

 مقدمه

 نو  نیز و ژنتیكی مورفولوژی، نظر از که شودمی تقسیم باتلاقی گاومیش و ایرودخانه گاومیش هزیرگون دو به آسیایی گاومیش

شود. غرب کشور دیده میغرب و جنوباکوتیپ مختلف گاومیش در شمال، شمال 3عمدتا در ایران د. دارن تفاوت یكدیگر با برداریهبهر

درصد کل  22)های خوزستانی های کشور( در شمال غرب و پس از آن اکوتیپدرصد کل گاومیش 70ترین جمعیت )اکوتیپ آذری با بیش

شوند می دیدههای کشور( به ترتیب در جنوب غرب و شمال کشور درصد کل گاومیش 8های کشور( و مازندرانی و گیلانی )گاومیش

(Moioli 2005.) شيوند کيه نقيش مهميی در اقتيصاد ژنتیكيی مهيم کشور محيسوب ميیهای بومی ایران از جمله ذخائر گاومیش

پييذیری مناسييب بييا شييرایط پييرورش و ، تطييابقوميت زیياد نسيبت بيه بیماریهييادام با مزایيایی چيون مقاین ا. روستائیان دارند

ید گوشت با چربی و کلسترول نسبت به شیر گاو و تول لابا 3و امگا کتوزلانیييروی کييار فييراوان، تولید شیر با درصد پروتئین، چربی، 

 Baharizadeh and Vaez) شیرده نقييش زیييادی در بهبييود و توسييعه اقتصاد خانواده های روستایی داردتر در مقایسه با گاو پایین

Torshizi 2011) .گاو را  2048563 ظرفیت با گاوداری صنعتی واحد 18830 تعداد کشاورزی، جهاد وزارت رسمی آمار آخرین طبق 

 Kharrati) است بوده رشد به رو روند یك دارای شیر تولید 1387 تا 1383 هایسال طی. هستند فعالیت مشغول کشور در شیرده

Koopaei, et al., 2011). است ترپایین جهانی استاندارد حد از شیر مصرف سرانه هنوز اما کشور در شیر تولید افزایشی روند وجود با .
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 در و کیلوگرم 169 با برابر جهان در شیر مصرف سرانه که حالی در باشد،می کیلوگرم 95 با برابر نفر هر برای کشور در شیر مصرف سرانه

 که دریافت توانمی موجود اطلاعات و آمار به توجه با(. Kharrati Koopaei, et al., 2011) است سال در کیلوگرم 350 با برابر اروپا

ها دام تولید روی که عواملی بررسی و مطالعه لذا. شود ریزیبرنامه کشور در شیر تولید افزایش برای بایستی ایران در نژادی اصلاح اهداف

 (. Kharrati Koopaei, et al., 2012) یابدمی چندان دو اهمیتی دارند موثری نقش

ها و بندی ژنتیكی جمعیتژنتیكی حیوانات در طبقه امكان مطالعه تنو یابی ژنوم میتوکندری توالیدر بین مارکرهای ژنتیكی، 

نشانگرهای استفاده از  .استها برای بررسی خلوص نژادهای بومی یكی از بهترین روشکند و ها و نژادها را فراهم میتشخیص گونه

هيا و رابطه فیلوژنی بین جمعیيتها و تعیین ها برای تشيخیص گونهترین روشیكی از کاربردی ،یابی ژنوم میتوکنيدریژنتیكی توالی

انقراض و بررسی خطر نقش مهمی در حفظ نژادهای بومی در معرض تواند همچنین می ؛شده استهای نزدیك به هم تشخیص گونه

، bسیتوکروم  ،از بین نواحی مختلف ژنوم میتوکندری(. Hiendleder et al. 1998)ها با سایر نژادها داشته باشد اختلاط ژنتیكی آن

12sRNA  16وsRNA به عنوان ( نشانگرهای تشخیص گونه مطرح هستندGuha et al. 2006با توجه به این .) که میتوکندری

های در گونهخاصیت باعث تشخیص بهتر اختلافات ژنتیكی در ژنوم میتوکندریایی نسبت به ژنوم هسته شده است.  منشا مادری دارد، این

ژن کد کننده  2و  tRNAژن کد کننده  22ژن کد کننده زنجیره تنفسی،  13کند که شامل را کد می ژن 37جانوری ژنوم میتوکندریایی 

rRNA باشد. کد کردن میtRNA  وrRNA ژنوم میتوکندری به طور مستقل تكثیر و  در میتوکندری است. پروتئینه سنتز نشان دهند

 (. Denver et al. 2000) شودرونویسی و ترجمه می

به میتوکندری  12s rRNAاز ناحیه  دیگر یو در تحقیق(  (Ramadan 2011یمیتوکندر 16s rRNAاز ناحیه در تحقیقی 

 طراحی با .(Ramadan and Mahfoz 2008)شده است های مختلف گاو، گاومیش، گوسفند و بز استفاده عنوان مشخصه ژنتیكی گونه

 دسته چهار خورا  در تقلب تشخیص برای( 16s rRNAو  12s rRNAمیتوکندری ) DNAمتفاوت  نواحی از اختصاصی آغازگرهای

، کردند اثبات را خوراکی مواد در تقلب وجود نتایج ماهی( که گونه 12 و سانان خو  پرنده، گونه 2کننده،  نشخوار گونه 3حیوانات ) از

 16sو  12s rRNAمیتوکندری ) DNAتأکید بر نواحی ژنی متفاوت  بادر تحقیقی  .(Dalmasso et al. 2004) ه استاستفاده شد

rRNAاستفاده حیوانی ایگونه ردیابی و به شناسایی نسبت )کردهچرخ گوشت و کالبا  )سوسیس، غذایی های مواد( و آزمودن نمونه 

 از . (Ghovvati et al. 2008) داشت غذایی صنعتی هایفرآورده این از برخی در تقلب اعمال از نشان که نتایج نمودند اقدام شده

 شناخته زنده موجود هایویژگی کنترل آن دنبال به و سلول عملكرد ریزیبرنامه در اصلی عامل به ژن ژنتیك، علم پیشرفت با یگر،د یسو

 اخیر، دهه چند در که حدی تا یافت؛ افزایش زیستی هایپدیده توجیه منظور به هانژ بیشتر هرچه شناخت برای تمایل ترتیب این به .شد

 رایج مطالعات جزو مولكولی تحقیقات امروزه و است یافته افزایش ایگسترده طور به مولكولی تحقیقات در نیاز مورد اتتجهیز

 در هاتوالی کردن خط به در بیوانفورماتیك، علم وسیله به زیستی هایداده تحلیل از آمده دست به اطلاعات .است زیستی هایآزمایشگاه
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 فیلوژنتیك ارتباط یافتن و ژنها محصولات عملكرد و ساختار گوییپیش ژنی، هایتفاوت و هاشباهت یافتن برای اطلاعاتی هایبانك

 از اطلا  ،از طرف دیگر .(Hadizadeh et al. 2013; Hadizadeh et al. 2014) کندمی کمك پروتئینی هایتوالی و نهاژ میان

 باشد یكیژنت ریذخا حفظ مهمتر، همه از و نژادی اصلاح هایطرح برای زییربرنامه برای یبزرگ کمك تواندیم هاتیجمع یكیژنت ساختار

(Mohammadabadi et al. 2017.) به هاهنیگز نیبهتر از یكی نهیزم نیا در یمولكول نشانگرهای از استفاده و یمولكول هایروش 

 آماری هایروش با رکوردها لیتحل و هیتجز از که یجینتا تواندیم دهدیم دست به که ادییز اطلاعات به توجه با رایز د،یآیم حساب

 استفاده علاوه، به(. Alinaghizadeh et al. 2010) کند رد را آنها که است ممكن یحت و نموده لیتكم و دییتأ را است آمده دست به

 Vajed Ebrahimi et) است یخاص گاهیجا یبرا افراد پیژنوت نییتع داریمعن دیفوا نیا از یكی که دارد یادیز دیفوا یملكول كیژنت از

al. 2016 )را یكیژنت شرفتیپ یجیمه طور به است ممكن واناتیح نژاد اصلاح و انتخاب در یكیژنت ینشانگرها از استفاده نیهمچن 

 لازم یبوم ریذخا یكیژنت منابع از حفاظت یبرا یبوم ینژادها یكیژنت تنو  مطالعه نیهمچن(. Mohammadabadi 2017) کند عیتسر

 منابع از یقیعم دانش اسا  بر دیبا حفاظت(. Mohammadi et al. 2009; Vajed Ebrahimi et al. 2017) است یضرور و

 دارد تیاهم اریبس یمحل و یبوم ینژادها یكیژنت اتیخصوص نییتع و ییشناسا یبرا تلاش لذا باشد، خاص ینژادها یكیژنت

(Khodabakhshzadeh et al. 2016; Zamani et al. 2015.) ،12 احیوتعیین توالی نبا هدف  حاضر تحقیق لذاs rRNA  و

16s rRNA  انجام شد و تجزیه و تحلیل ژنتیكی و فیلوژنتیكی بخشی از آنگاومیش خوزستان میتوکندری ژنوم. 

 

 هامواد و روش

رأ  گاومیش موجود در ایستگاه پرورش و اصلاح نژاد گاومیش صفی آباد خوزستان  10در این تحقیق از سیاهرگ وداج گردنی 

های حاوی ماده ضد انعقاد لیتر در تیوبمیلی 5های خون به مقدار مردمی تحت پوشش امور دام استان خوزستان نمونههای گله رأ  20 و

EDTA و تا زمان استخراج انتقال  و بلافاصله به آزمایشگاه بیوتكنولوژی موسسه تحقیقات علوم دامی کشور گرفته شدDNA  در فریزر

oc20- استخراج  داری شدند.نگهDNA ( 1998از خون کامل با استفاده از روش اصلاح شده نمكیt al. eMiller  انجام شد. کمیت )

 سنجیده، آمریكاNano Drop-ND  (Thermo )اسپكتوفتومتر دستگاه از ی با استفادهسنجاستخراج شده به روش طیف DNAو کیفیت 

با استفاده  و AY195591ژنوم کامل گاومیش با شماره دسترسی روی از  16s rRNAو  12s rRNAاختصاصی ناحیه  آغازگرهای. شد

 . (1)جدول  شد طراحیPrimer Premier 5  (Lalitha 2000 )افزار  نرم از
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 .مورد استفاده و طول قطعه تکثیر شدهآغازگرهای توالی  -1جدول 

Table 1. Primer Sequence used and Product Length PCR. 

 ناحیه

Region 
 آغازگرتوالی  

Primer Sequence 

 طول قطعه تکثیر شده

Product Length PCR 

(bp) 
12s rRNA آغازگر رفت 

Forward 
 آغازگر برگشت

'3-GGTTTGGTCCCAGCCTTCC-'5 859 

 

Reverse '3- TTTACTTGAGGAGGGTGA-'5 
16s rRNA آغازگر رفت 

Forward 
'3-ACCGCAAGGGAACGATGA-'5  925 

 آغازگر برگشت
Reverse 

5'-CATTCCCGCCTCTTCACG-3' 

 

س از پ شد. مقایسه موجود، هایتوالی با هاآن همپوشانی میزان ژن، جهانی بانك پایگاه در موجود Blastرویه  از استفاده با

 PCR،mM 2 2Mgcl  ،mM25/0بافر  x1به صورت  lμ 15با حجم نهایی  PCR ، شرایط بهینهRPCهای مختلف اجزا آزمایش غلظت

 حرارتی برنامه نانوگرم به دست آمد. 200تا  100الگو به میزان  DNAپلیمراز و  Taq واحد آنزیم mM200 dNTPs، 6/0آغازگر،  

 سازیواسرشته: شامل سیكل 35 و دقیقه 8 مدت به سانتیگراد درجه 94 در اولیه سازیواسرشته: صورت به مطالعه مورد آغازگر برای مناسب

 72ثانیه و مرحله بسط در دمای  30درجه سانتیگراد به مدت  60آغازگرها در دمای  اتصال ثانیه، 30 مدت به سانتیگراد درجه 95 در ثانویه

 محصولات الكتروفورز دقیقه در نظر گرفته شد. 5درجه سانتیگراد به مدت  70سط نهایی در دمای بو  ثانیه 30درجه سانتیگراد به مدت 

نانوگرم( از  400) میكرولیتر 20ا اتیدیوم بروماید صورت گرفت. آمیزی ژل بدرصد و رنگ 1های پلیمراز روی ژل آگارز زنجیره واکنش

پیكو مول( از هر  30) میكرولیتر 20و به همراه  BIONNERبا استفاده از کیت سازی های پلیمراز، خالصمحصولات واکنش زنجیره

لیتری به طور جداگانه برای میلی 5/1 هایبه ازای هر نمونه در تیوب PCRهای آغازگر رفت یا برگشت مورد استفاده در یك از رشته

تجزیه و تحلیل  Chromas Lite 2.01دست آمده با استفاده از برنامه های بهتوالی کره جنوبی فرستاده شد.ماکروژن در  شرکتیابی به توالی

ها با استفاده ردیف کردن آنها و هم. مقایسه توالیشداستفاده  NCBIتحت پایگاه  Blastتعیین بالاترین همولوژی توالی گاومیش از رویه  برایشد. 

تعیین و این توالی توسط برنامه  Bioeditبرای گاومیش با استفاده از برنامه نرم افزاری  Consensusصورت گرفت. توالی ClastalWاز رویه 

Sequin  پایگاه اطلاعاتیNCBI  رسم نمودار فیلوژنی از رویه  برای. شدثبتNeighbor- joining  نرم افزارMEGA6  استفاده شد و برای

، یك فیلوژنی با توالی گاومیش خوزستان با سایر نژادها در جهان برای تعیین گروه  16s rRNAو 12s rRNAمقایسات فیلوژنی توالی ناحیه 

 . شدهاپلوتیپی رسم 
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 نتایج و بحث

کیفیت  از شده استخراج DNA که داد نشان سنجی طیف نتایج .شد انجام موفقیت با هانمونه تمامی در خون از DNAاستخراج 

که  داد درصد نشان 5/1آگارز  ژل روی پلیمراز واکنش زنجیرهای محصولات . الكتروفورز(1)شكل  است برخوردار PCRبرای  مناسبی

 925و  859به طول   16s rRNAو 12s rRNAهای ژن اختصاصی برای قطعات و نموده فعالیت خوبی به شده طراحی پرایمرهای

 داشت. واکنش انجام صحت و دقت از اختصاصی نشان قطعات و پا  منفی کنترل وجود .(2)شكل  نمودند تولید ترتیب جفت باز به

 ژنوم دیگر هایمحل در شده طراحی شدن آغازگرهای جفت برای ایمشابه توالی که داد نشان اختصاصی یك باند وجود این بر علاوه

قابل  یهای رنگو قله یبه صوت منحن ABIشده با فرمت خوانش یهایتوال Chromas Liteبا استفاده از نرم افزار . است نداشته وجود

سازی از خالص یناش یابی مناسب بود کهتوالی تیفیک یبه طور کل صورت گرفته بود. یمناسب اریبس تیفییابی با کتوالی. شدند مشاهده

 .باشدمیها قبل از ارسال نمونه یریقطعات تكث

 

های نمونه ،7تا  1. شماره های  %1ژل آگارز  استخراج شده به روش الکتروفورز روی DNAتعیین کیفیت . 1شکل 

DNA  وM  نشانگر اندازة شمارةXVII (bp500شرکت )Roche   باشد.آلمان می 

Figure 1. Determination of DNA quality extracted by electrophoresis on 1% agarose gel. 

Numbers 1 to 7 represent DNA and M samples of Roche's XVII number (500 bp). 
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 .PCRجفت بازی حاصل از الکتروفورز محصولات  859و  925قطعه  .2 شکل
Figure 2. 925 and 859 bp fragments obtained by electrophoresis of PCR product. 

 

 .12s rRNAها برای ژن یابی نمونهبررسی صحت توالی .3شکل 

Figure 3. Check the accuracy of sample sequences for the 12s rRNA gene. 

 

 .16s rRNAها برای ژن یابی نمونهبررسی صحت توالی .4شکل 

Figure 4. Check the accuracy of sample sequences for the 16s rRNA gene. 
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پوشانی درصد با هم هم 100ها در سط  صورت گرفته است و نمونهخوبی ردیف شدن قطعات مورد آنالیز به نتایج نشان داد هم

این گاومیش خوزستان، هیچگونه جهشی در  16srRNAو  12s rRNAردیف کردن توالی نواحیبراسا  نتایج حاصل از همداشتند. 

های میتوکندری گاومیش DNAکه روی تنو  ژنتیكی  et al.  Nagarajan (2015)این نتایج با نتایج تحقیق نواحی مشاهده نشد.

هیچگونه جهشی در  مشابه با تحقیق حاضرتحقیق نمودند مطابقت دارد. این محققین، ای از هند، پاکستان، مصر و ایران بومی رودخانه

(، در تحقیق خود که روی مقایسه توالی 2013) et al.  Maneaهمچنین مشاهده ننمودند. 16srRNAو  12s rRNAناحیه 

حفاظت یك ناحیه  16srRNAناحیهاینكه به دلیل  نمودنددر گاو، گاومیش، گوسفند، بز و خو  انجام گرفت پیشنهاد  16srRNAناحیه

 برایهای معمول یكی از روش های مورد توافقتعیین توالی استفاده نمود.تقلبات قصابی در تشخیص توان از این ناحیه باشد میمی شده

 با استفاده از نرم افزار Consensusتعیین توالی  برایردیف شده های همباشد. به این منظور نمونهثبت و شناسایی نژادهای مختلف می

BioEdit  ً12جفت باز برای ژن  755و با طول تقریباsrRNA  16جفت باز برای ژن  825وsrRNA  به عنوان توالی شاخص برای

 179، آدنین دینوکلئوت 282 شامل 12srRNAها برای ناحیه محتوای توالی مورد توافق به دست آمده از هاپلوتایپدست آمد. این نژاد به

 دینوکلئوت 311 شامل16srRNA برای ناحیه  .(5 شكلباشد )می تیمین دینوکلئوت 163و  گوانین دینوکلئوت 136، سیتوزین دینوکلئوت

 .(6 شكلباشد )می تیمین دینوکلئوت 202و  گوانین دینوکلئوت 136، سیتوزین دینوکلئوت 175، آدنین

 

 

 .12srRNAبرای ناحیه Consensusدرصد ترکیب نوکلئوتیدی توالی  .5شکل 

Figure 5. The percentage of nucleotide composition of the Consensus sequence for region 

12srRNA. 
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 .16srRNAبرای ناحیه Consensusدرصد ترکیب نوکلئوتیدی توالی  .6شکل 

Figure 6. The percentage of nucleotide composition of the Consensus sequence for region 

16srRNA. 

 

 یطولان یزمان یهاجا که تكامل در طول دوره. از آنشودیداده م شینما كیلوژنتیدرخت ف لهیموجودات به وس نیب یارتباط تكامل

 یجانداران امروز انیم یروابط تكامل را با استنباط هایلوژنیفباید  شناسانستیز افتد،یاتفان م ستیقابل مشاهده ن میکه به طور مستق

 كیلوژنتیف یهاساخت درختیی و روابط تبارزای تشخیص برا ،DNAیهاین و رشتهئشامل پروت ،یمولكول یهامروزه، دادهکنند. ا یبازساز

برای بررسی روابط  ژنوم میتوکندریایی گاومیش خوزستان 16srRNAو  12srRNAنواحی توالی در این مطالعه از . شوندیم استفاده

تحت  NCBIهای موجود در پایگاه با توالیاین نواحی  که در مرحله اول توالی مورد توافقفیلوژنتیكی استفاده شده است. بدین شكل 

ژنوم میتوکندریایی گاومیش  16srRNAو  12srRNAمورد مقایسه قرار گرفتند. طی این فرآیند تعدادی توالی نواحی  BLASTفرآیند 

های با توالی MEGA6برنامه   Clustalپوشانی داشتند از این پایگاه دریافت و تحت رویه مختلف که با نواحی مورد مطالعه هم نژادهایاز 

نتایج آزمون فیلوژنتیكی  نشان داده شده است. 8 و  7سازی شدند. درخت فواصل ژنتیكی در شكل ردیفدست آمده در این مطالعه همبه

های هندی و ایتالیایی در یك خوشه و نزدیك های ایران با گاومیشای هر دو جایگاه نشان داد که گاومیشبر UPGMAبا استفاده از 

طالعه خود گزارش کردند که دارد. این محققین در منمطابقت  et al.  Nagarajan (2015)این نتایج با نتایج تحقیق باشند.به هم می

 .های ایرانی قرار دارندبه هم و با فاصله زیاد از گاومیشدر یك خوشه نزدیك  ی، پاکستانی و مصرهای هندیگاومیش
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گاومیش خوزستان نشان داد هیچگونه  16srRNAو  12srRNAهای نواحی ردیف کردن توالیبه طور کلی نتایج حاصل از هم

. نتایج مطالعه اخیر دلالت بر این باشد جهشی در جمعیت مذکور وجود نداشت که بیانگر سط  تنو  پایین در جمعیت گاومیش خوزستان

 ,Ramadan and Mahfozد و میزان جهش و تنو  در آن پایین است )نباشکد کننده می 16srRNAو  12srRNAدارد، که نواحی 

  .سازندمیها را ممكن امكان شناسایی و تمایز بین گونه، عنوان نشانگرهایی بالقوهتوان نتیجه گرفت که این نواحی به میلذا (. 2008

های مربوط به گاومیش استان خوزستان در بانك جهانی ژن وجود ندارد، با انجام این به اینكه هیچ اطلاعاتی از توالی با توجه

ژنوم میتوکندری گاومیش خوزستان در بانك جهانی ژن به نام گاومیش خوزستان  16srRNAو  12srRNAمطالعه ثبت توالی نواحی 

 .(650115MG) شدانجام 

 

 

 .NCBIهای موجود در با توالی 12srRNAبه دست آمده  برای ناحیه  Consensus مقایسه توالی .7 شکل

Figure 7. Comparison of the consensus sequence for the 12srRNA region with the sequences in 

the NCBI. 
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 .NCBIهای موجود در با توالی 16srRNAبرای ناحیه به دست آمده  Consensus مقایسه توالی .8 شکل

Figure 8. Comparison of the consensus sequence for the 16srRNA region with the sequences in 

the NCBI. 

 

 منابع

پژوهشهای علوم  .بررسی عوامل محیطی موثر بر صفات مهم تولیدی گاومیش های ایران( 1390بهاری زاده مریم، واعظ ترشیزی رسول )

 .138-127(، 1) 21دامی 

با ورم  DGAT1 بررسی ارتباط بین تغییرات آلل ژن( 1391کوپایی حامد، محمدآبادی محمدرضا، ترنگ علیرضا و همكاران ) یتراخ

 .101-104 ،(1) 7 هولشتاین ایران. مجله ژنتیك نوینپستان در گاوهای 

و ارتباط آن با   DGAT1( تغییرات ژنتیكی ژن1390انصاری مهیاری سعید و همكاران )خراتی کوپایی حامد، محمدآبادی محمدرضا، 

 .192-185(، 2) 3ه علمی پژوهشی ایران در جمعیت گاو هلشتاین ایران. مجل تولید شیر

مطالعه ژن کاپاکازئین گاوهای بومی و هلشتاین در استان ( 1386) حمیدرضا و همكاران، محمدآبادی محمدرضا، میرزایی اکرم محمدی

 .132-125 ،16ه علوم کشاورزی و منابع طبیعی . مجلPCR_RFLPکرمان با استفاده از روش 
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مجله در بز قرمز جبال بارز.  BMP15ژن  2چندشكلی اگزون ( 1389زاده سونیا )محمدرضا، زکیزاده روح الله، محمدآبادی علینقی

 .80-69 (،1) 2وژی کشاورزی بیوتكنول

بررسی تنو  ژنتیكی پنج جمعیت گوسفند ایرانی با  (1394ضا، اسماعیلی کشكوئیه علی )واجد ابراهیمی محمدتقی، محمدآبادی محمدر

 .158-143(، 4) 7تكنولوژی کشاورزی ای. مجله بیواستفاده از نشانگرهای ریز ماهواره

 ژن 2اگزون  از بیوانفورماتیك تجزیه و تحلیل (1393) و همكاران سماعیلی زاده علیدی محمدرضا، ازاده مرتضی، محمدآباهادی

BMP15   120-117(، 1) 9در بزهای تالی و بیتال. مجله ژنتیك نوین. 
 

 2مطالعه اگزون شماره  برای تفاده از ابزارهای بیوانفورماتیكاس (1392و همكاران ) زاده مرتضی، محمدآبادی محمدرضا، نیازی علیهادی
 .288-283(، 3) 8در بزهای تالی و بیتال. مجله ژنتیكی نوین  GDF9ژن 
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