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Abstract 

Objective 

Phylogeny as a science that study the evolutionary relationships between species and populations 

of organisms, as well as their evolutionary history, diversity and patterns of population changes, 

by integrating genomic data, has become a strong approach in the study of the systematic of 

species named phylogenomics. The aim of the present study were divergence study an percent 

genetic similarity along with phylogenetic analysis of the seven existence species of the Equidae 

family based on mitochondrial genome sequences. 

Materials and methods 

In order to investigate genetic divergence and similarity, the most up-to-date complete sequences 

of the mitochondrial genome along with the separate sequences of 13 protein coding genes per 

each genome from seven main Equidae species including E. africanus, E. ferus, E. grevyi, E. 

hemionus, E. kiang, E. quagga and E. zebra were extracted from NCBI database site and 

compared to each other. 

Results 

The results of sequence distance analysis based on the complete mitochondrial genome showed 

that the highest genetic similarity (99.9%) was observed between Asian wild donkey (E. 
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hemionus) and Tibetan donkey (E. kiang) and the lowest genetic similarity (92.3%) was observed 

between Asian wild donkey (E. hemionus) and Przewalski's horse (E. przewalskii). In terms of 

phylogenetic analysis, E. przewalskii species was placed in a separate cluster, and E. africanus, 

E. grevyi, E. hemionus, E. kiang, E. quagga and E. zebra were placed in a another cluster. The 

analysis of the nucleotide sequences of 13 protein encoding genes per each genome showed that 

in all these genes E.kiang and E.hemionus species had the most genetic similarity to each other 

and also the least genetic similarity was observed between E.przewalskii and E.asinus species. In 

terms of phylogenetic analysis, E.przewalskii species had the highest distance from other species 

and was not included in the main cluster, which results were similar to the analysis of complete 

mitochondrial genome sequences. Also, the results of the analysis for the amino acid sequences 

of 13 protein-coding genes showed that unlike the nucleotide sequences, the highest and least 

genetic similarity may be different in the species. Although, E. kiang and E. hemionus species 

had the most genetic similarities, and the lowest genetic similarity of the species was related to 

E. przewalskii and E. zebra species, and in terms of phylogenetic analysis, E. przewalskii had the 

highest distance from other species and was not included in the main cluster. 

Conclusions 

This research showed that the examination of mitochondrial genomes and sequences of Equidae 

species can help to determine the evolution and biological processes in the past of these species, 

as well as to determine the distribution and relationship between different species of the Equus 

genus and the possibility of correct clustering of the species exists based on the mitochondrial 

genome. 
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  چکیده

تیشمنر آنهشد هشت جشن انا: ، هسچام  تشن خچ  هش ، جسبم تبشناههاشدههر انسر ادهه  ا  ب  مرشلب  ن،ابل تیشمنر بم  مون   هدف:

هش  هشت ژنومر تب  ل ب   ک ن، یید قوت دن مرشلب  دههمسههتسشتمک مون پیداشد ، بش ادغشک داد تاوع ، الروهشت تغممیاش جسبمتر مر

ه ف اش مرشلب  حشضههید بیندههر ،امیا ر ، دنصهه  تاههشب  ژنتمیر هسیا  بش تحی   ، تتنمل تت  ااوا: فمنوژنوممک اهه   ادهه    

 هشت ژنوک ممتواا ن ش ر بود دشنش: بیادشس توالرتبشنااشختر هف  مون  موجود اش خشنواد  ادب

هشت هشت اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر هسیا  بش توالرن،شتی   توالرب  ماظون بیندهههر ،امیا ر ، تاهههشب  ژنتمیرد ب   :هاروشمواد و 

 .Eد  E. africanusژ: نمیمی پی،ت م  دن هی ژنوک اش هف  مون  اصهنر ادهب دهشنش: اهشمل   13ج امشن  نوان وتم ت ، آمماوادهم ت 

ferus  دE. grevyi  دE. hemionus  دE. kiang دE. quagga    ،E. zebra  ات  اش پهش رهش  دادNCBI   ادهههتخیا  ، پز اش

 هشت ژنتمیر ، ن،ابل تبشنااشختر بش  ی  ری م ش س  ا ن  هشد بیادشس ابشه تیاشت توالرها
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اهبشه  ژنتمیر   بماهتی    دها  ناهش: هش بیادهشس ژنوک اشمل ممتواا ن ش رتوالر فشصهن  تتنمل ،  تحی   اش حشصهل نتش ی  :نتایج

دنصه   بم    3/92  ، استی   اهبشه  ژنتمیر )E. kiang  ، اغ  تبتر )E. hemionusدنصه   بم  اغ  ،حاهر آدهمش ر ) 9/99)

 .E  بود  اش حمث تحی   ، تتنمل تبشناهاشختر مون   E. przewalskii  ، ادهب پیژ،السهیر )E. hemionusاغ  ،حاهر آدهمش ر )

przewalskii   هشت  دن  ک اشخ  محیا ، مونE. africanus  دE. grevyi  دE. hemionus  دE. kiang  دE. quagga   ،E. 

zebra  د دن تسشمر ا   ژ: نمیمی پی،ت م  ب  اشات هی ژنوک ناهش: دا  13هشت نوان وتم ت  دن خواه  د ری قیان میفتا   بیندهر توالر

هشت ژنتمیر نا بش  ی  ری دانن   هسچام  استی   ممیا: اههبشه   بماههتی   اههبشه   E.kiang    ،E.hemionusهشت  هش مون ژ:

بماهتی     E.przewalskiiبود  ب  لتشظ تبشناهاشختر مون     E.przewalskii    ،E.asinusژنتمیر مون  هش میبوط ب  مون  هشت 

هشت اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر فشصهن  نا اش د ری مون  هش دااه  ، دن خواه  اصهنر قیان نریف  ا  نتش ی حشصهل ماهشب  بش بیندهر توالر

هشت نوان وتم تد پی،ت م  ناهش: داد ا  بیخهف توالر نمیمیژ:   13هشت آمماوادهم ت بود  هسچام  نتش ی حشصهل اش بیندهر توالر

،   E.kiangهشت  هش متفش،ش بشاهه د امی   ب  رون ماههشب  مون ون مسی  ادهه  بماههتی   ، استی   ممیا: اههبشه  ژنتمیر دن م

E.hemionus   هشت بماههتی   اههبشه  نا دااههتا  ، استی   ممیا: اههبشه  میبوط ب  مونE.przewalskii   ،E.zebra     بود

  هش داا بماتی   فشصن  نا اش د ری مون  E.przewalskiiهسچام  اش حمث تحی   ، تتنمل تبشنااشختر مون  

تبمم  نتو  تیشمل ، توان  ب   هشت ادهب دهشنش: مرممتواا ن ش ر مون  هشت ژنوکا   پژ،هش ناهش: دادد بیندهر توالر گیری:نتیجه

  Equus ههشت مختن  اش جازهسچام د به  تبمم  نتو  پیاااش ، انتبهشط بم  مونه ، ههش  اه ههشت ش سهههتر دن مهذاهههته  ا   مونه آفی

  ،جود داند  رش تواا نمبی ادشس ژنوک م هشمون  حمصت تبا خوا  امیش:  اه،  بی ا  د اسک اا 

 با تادبد دنخ  فمنوژنتمیرد ژنوک ممتواا ن ش رد خوا   هاکلیدواژه

 پژ،هار   نوع مقاله

هشت  تبشنااشختر ، ابشه   تحی   ، تتنمل  1403شاد  نو   )صشدقر اممیحسم د نفمبر فیجشدد اب لر نامم د قوت حسم   استناد:

  43-60 د 3)16 دمحن  بموتیاولوژت ااش،نشت    بیادشس ژنوک ممتواا ن ش رEquusژنتمیر هف  مون  اصنر ادب دشنش: )جاز 
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ان   نژادهشت بومر بب  اش هیانا: دش  انتخشب ربمبر ، مذن اش موانع  نژادهشت مختص ب  ایا ل هسش: مار   ایل میفت  ، تیثمی ا  

پیداخت  نسل  اشد شد   ، تیثمی  ب    ، داد   ادام   ب  حمشش خو ش  نشمسشا  متمرر هسچاش:  ، ایا ل  نشمه سشش  بی  غنب    ، ان   بسمشن 

(Moazemi et al. 2020    Equus      خشنواد( تمی   اش  جاز  ادب  Equidae ک  اشمل  ا   )اد د  اغ Horsesهش  هش  د 

(Donkeys( مونخیهش ،  Zebrasبشا   دن،: خشنواد     مرEquidae  دEquus     تاهش جاز ااشخت  ا   موجود اد  ا  هف

اود نا اشمل مر  E. quagga  ،E. zebraد E. kiangد  E. hemionusد E. grevyiد E. ferusد E. africanus  مون  شن  

(Bailey and Brooks 2020    

  توا: ب  ااوا: تودب   ک ایل بمولوژ یر اش دش ی اایش  موجود  ش مااش آ: ب  ایل فبنر اش ری ق انتخشب تیشمل نا مر

   Phylogeneticهشت تحی   ، تتنمل تبشنااشختر )  ن،  Roy et al. 2014)هش تبی   اید  ربمبر ، تغممیاش دن رو  نسل

توانا  ب  ااوا:  ک ابیان بموانفونمشتمیر بسمشن قشبل ااتسشد ، مها بیات پیداخت  ب  فیآ ا هشت بمولوژ یر مختن  دن نظی میفت   مر

ااشدر  تشن خچ  تیشمل مون  هشت شن   مبسوغً اش ری ق تحی   ، تتنمل فمنوژنتمیر ارهاشش مولیولر ، ن خ اون   ب  بمش: د رید  

د تحی   ، تتنمل  پُیبی،ن اد شبر  هشت توالرهشت ااونر دن شمما  فاش،نتپمایف   .اودهشت مختن  ن شضر ادتابشط مربش ادتفشد  اش م  

  ندشن   اد   دن ح م   فمنوژنوممک ادغشک تبشنااشدر  Phylogenomicsتبشنااشختر نا ب  ه ف ج   ت تت  ااوا: فمنوژنوممک )

    Behura 2015)هش تب  ل ا   اد    هشت ژنومر بود  ، ب   ک ن، یید ق نتسا  بیات مرشلب  دمستسشتمک ، تیشمل مون بش داد 

پیداشد  ن، ییدهشت  هش  مر هش ،جسبم تبشنااشدر انسر اد  ا  ب  مرشلب  ن،ابل تیشمنر بم   ا    می،  اش جشن انا: )نظمی مون 

نا فیاها  هش ، الروهشت تغممیاش جسبمتر  هشد تاوعد انتبشرشش بم  مون مرشلب  تشن خچ  تیشمنر انمشنمساامیش:  ات تبشنااشختر  م ش س 

ااشدر موجوداش شن   بود  هشت ن خ   ن، ییدهشت ا،لم  تبشنااشختر بیادشس ، ژمر Yang and Rannala 2012)  دششن مر

ات میتبل بش آ: بیادشس تاوع ژنتمیر ماشه   ا   هشت م ش س ،لر دن ن، ییدهشت نو  د تحی   ، تتنمل فشصن  تبشنااشختر ، ن، 

  ا   Phylogeny tree  دنخ  تبشنااشدر )تبشننسش  ) Abdoli et al. 2018)اون   هشت ژنتمیر موند مرشلب  بیآ،ند مردن توالر

هشت مختن  جشن انانر نا ا  اش انسشب ماتیار  تیشمنر بم  می، اودد نسودانت اد  ا  ن،ابل  ب  آ: دنخ  تیشمل نمی مفت  مر 

     Mohamadipoor Saadatabadi et al. 2023ده  )بیخوندان هستا د ناش: مر

اود  بش توج  ب  ا ای   بیات تبمم  ن،ابل تیشمنر ادتفشد  مر  DNAهشت  دد  آم   اش توالرهشت ب دن بماتی موجوداش اش داد 

توانا  ن،ابل  نتو بهتیت مرممین د لذا ب  ااشختر استی تت  تأثمی اوامل متمرر قیان مرهشت ن خ هش ر دن م ش س  بش داد  ام  داد 

  DNAتوانا  اش  هشت ژنتمیر ادتفشد  ا   دن مرشلبشش تبشنااشختر مر  توالر Hedrick 2005)تبشنااشدر ح م ر نا مابیز ااا   

ات  د، نات   DNAاتد ژنوک ممتواا ن ش ر اش  دمتوپهدسر نظمی ژنوک ممتواا نت ب  دد  آ ا   ماشب  ژنوک هست   DNAات  ش  هست 

امنوبشش )مبسوغ   19تش   14ات بود  ، ان اش  آ:  هش ر متفش،ش بش ژنوک هست دشخت  ا   ،لر دشختشنت حن وت داند  ا   ژنوک دانات ژ:

     Chial and Craig 2008)دشنش:  ، دانات ،ناث  انتصشنت مشدنت اد   امنو بشش ب  ااوا: ممشنرم  دن حموانشش ، ادب   16ح ،د  

ند  ، مشهمتر هشپنوئم  داندد ان اش  جسبم  موثی آ:  ک  هشنک  ک ژ: اش آنحش ر ا  ژنوک ممتواا نت اش ری ق مشدن ب  انث مر
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می  اوتش  نسب   ات اتوش،مش  اد   باشبیا   دنخ  تبشنااشدر ممتواا ن ش ر احتسش  بسمشن بشغتیت بیات ند شبر دقمق  ک ممش:هست 

    Moore 1995اتوش،مر داند )-اتب  دنخ  تبشنااشدر ژ: هست 

  D-Loopهشد نواحر ااتیلر ،  پی،ت م   نمیمیهشت  هشت ژنتمیر میتبل بش آ: )اشمل ژ:تش ااو:د ژنوک ممتواا ن ش ر ، توالر

 .Lenstra et al. 2012; Ludwig et alهشت تبشنااشختر میتبل بش مااش نژادت دن حموانشش اهنر )ب  رون مستید  بیات بیندر

2013; Pramod et al. 2018; Rabiei et al. 2022( مشهمش:  ممروهش  Jamshidi and Abdoli, 2023 د   د 

(Pasandideh and Abdoli, 2024( حایاش ،  Abdoli et al. 2022   د  1994  ادتفشد  ا   اد   بیات نخستم  بشن دن دش

مون   DNAتوالر اشمل   اش  تب ادت  )  Equusهشت موجود دن جاز  ممتواا ن ش ر     دن  Xu and Arnason 1994تبمم  ا  

توالرپژ،هش ا یانر )  D-Loopهشت نشحم   هشت د رید  نژادهشت   د نژادهشت Moridi et al. 2013ژنوک ممتواا ن ش ر دن بیخر 

موند بیندر قیان میف   هسچام     Lei et al. 2009)،  مار    Aberle et al. 2007)د آلسشنر  Bigi et al. 2014)ا تشلمش ر 

 شبر اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر ، بیندر ن،ابل تبشنااشختر نژادهشت مختن  ادب اش جسن  نژاد هشت متفش،تر اق اک ب  توالردن پژ،هش

Debao pony  (Jiang et al. 2011     ،Datong horse  (Guo et al. 2019     ،Caribbean colonial horse  (Delsol 

et al. 2022   13هشت اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر ،  ا   اد   بش ا   حش  تشااو: مرشلب  جشمبر ب  ماظون بیندر ، م ش س  توالر 

ه ف اش مرشلب  حشضید بیندر ،امیا ر ، دنص  تاشب  ژنتمیر هسیا  بش تحی   ،    دشنش: انحشک نا   اد  ژ: نمیمی پی،ت م  دن ادب

اش خشنواد  ادب  تبشنااشختر هف  مون  موجود  توالرتتنمل  توالر اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر ،  بیادشس    هشت هشت ج امشن  ژ:دشنش: 

 ممتواا ن ش ر ب  اشات هی ژنوک بود   نمیمی

 

 هامواد و روش

ب   ها:آوری دادهجمع  توالرابت ا  ادب ن،شتی    اصنر  ممتواا ن ش ر هف  مون   ژنوک  اغ  ،حار  هشت اشمل  دشنش: اشمل 

 .E د خی ،حار آدمش ر )E. grevyi)  مونخی می،ت د  E. ferus przewalskii د ادب پیژ،السیر )E. africanusآفی  ش ر )

hemionus ( د خی تبترE. kiang( د مونخی داتر E. quagga( مونخی اوهر ،  E. zebra   اش پش رش  داد  Nucleotide    دن

  دن ج ،  bpهش بیحسب جف  بشش )هش هسیا  بش رو  اشمل ژنوک هی  ک اش مون  ادتخیا  ا ن   اسشن  ددتیدر ژنوک  NCBIدش    

داد    1 ب   ددتیدر  اد    ا    هست انائ   ژنوک  بش  م ش س   دن  آنشلمیهش  نسبر  دشدمر   ، او کهش  دلمل  ب   ژنوک  ات  بود: رو   تی 

هشت ممتواا ن ش ر نمی تشااو:  هشت ژ:ت حشضی اد   هسچام  اش توالرممتواا ن ش ر اش دغ ل د ری ادتفشد  اش ا   ژنوک دن مرشلب 

 بسمشنت اش مرشلبشش فمنوژنتمیر ادتفشد  ا   اد   دن 
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 ( bp)  هر یک از آنهاهای مورد بررسی همراه با شماره دسترسی و طول ژنوم . اسامی علمی گونه1جدول
Table 1. The scientific name of the studied species along with their accession numbers and 

genomes’ length (bp) 

 Species name  نام گونه Accession number  شماره دسترسی Genome length   ( bpطول ژنوم )

16670 NC_001788.1 E. africanus 
16660 HQ439484.1 E. ferus przewalskii 
16403 NC_020432.2 E. grevyi 
16634 NC_016061.1 E. hemionus 
16380 NC_020433.1 E. kiang 
16606 NC_044858.1 E. quagga bruchellii 
16406 JX312718.1 E. zebra 

 

 Proteinژ: نمیمی پی،ت م  )  13ممتواا ن ش ر اشمل  هشت نوان وتم ت ، آمماوادم ت اشمل بیخر اش نواحر ژنوک  توالر  ادام دن  

Coding Genes (PCGs) هشت    ب  نشکNADH    6تش    1 وبمیوئماو: ااسم ،ند،اتشش  (ND1  دND2  دND3  دND4  دND5   ،

ND6 د NADH  4دهم ن،ژنشش L (ND4L) د دمتوای،کC  3تش  1ااسم اش (COX1 دCOX2  ،COX3 د ATP  8،  6داتشش 

(ATP6    ،ATP8  د ، دمتوای،ک b  (CYTB) د ب  تفیمک بیات هی ژنوک دن صفت  میبوط ب  توالر اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر هی

    2مون   شف  ا   ، ب  رون ج امشن  ذخمی  مید  ن  )ج ،  

 

 ( bpهای مورد بررسی همراه با طول توالی نوکلئوتیدی آنها )ها و ژن. اسامی گونه2جدول

Table 2. The scientific name of the studied species and the length of the 13 protein-coding 

genes (bp) 

CYTB COX3 COX2 COX1 ATP8 ATP6 ND4L ND6 ND5 ND4 ND3 ND2 ND1 ها ژن 
Genes 

             
 نام گونه

Species name 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1821 1378 359 1039 956 E. africanus 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 346 1039 956 E. ferus przewalskii 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 347 1039 956 E. grevyi 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 346 1039 956 E. hemionus 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 346 1039 956 E. kiang 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 346 1039 956 E. quagga bruchellii 
1140 784 684 1545 204 681 297 528 1815 1378 348 1039 956 E. zebra 

 

چندگانه: همردیفی توالر  های  دششت  ذخمی   اش  اشمل  پز  توالرهشت  بش  هسیا   ممتواا ن ش ر  ، ژنوک  نوان وتم ت  هشت 

هشت نمیمی پی،ت م  ب  اشات هی ژنوک ب  رون ج امشن  هسیا  بش نشک انسر ، اسشن  ددتیدر مون  میبوطد بش  آمماوادم ت تسشمر ژ:

نیک اش  ابیان    MegAlignش ی بخش    7/1نسخ     DNASTARافیان  ادتفشد    ،Clustal W  ا   هسید فر انحشک  هشت  ا مشن  

(Burland 1999    

د ،امیا ر ، دنص  DNASTARدن نیک افیان    Sequence Distancesبش ادتفشد  اش بخش    واگرایی و شباهت ژنتیکی:

 ج امشن  انائ  مید  ن   هشت نوان وتم ت متشدب  ا   ، ج ا،  میبوط ب  هی م ش س  ب  رون هش ، توالرابشه  ژنتمیر ژنوک
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ژنوک   رسم درخت تبارشناسی: تبشنااشخترد  تتنمل   ، توالر بیات تحی     ، ممتواا ن ش ر  ،   نوان وتم تهشت  هشت اشمل 

افیان  آمماوادم ت ژ: نیک  اش  ادتفشد   بش  ب   هسید   ا   ، دنخ    MEGA11  (Tamura et al. 2021هش  بش  تبشنااشدر  هشت 

تییان تیدما   1000  بش دنص  پاتمبشنر  ش بوش ادتیپ بی ادشس  Maximum Likelihoodنسش ر )اشنممیت ن،  ح ااثی دند 

 ا ن   

 

 نتایج و بحث

نتش ی حشصل   بیادشس   های کامل ژنوم میتوکندریایی:توالیها و درخت تبارشناسی براساس  مقایسه شباهت

دنص  تش    3/92  بم  Equus دنص  تاشب  ژنتمیر بم  هف  مون  مختن  اش جازهشت اشمل ژنوک ممتواا ن ش رد  اش م ش س  توالر

بمش اش    Equus   هف  مون  موند مرشلب  اش جاز  تسشک  ا دن شف   توا:    بی ادشس ا   نتش ی مر 1)ایل    اد  متغمی  دنص   9/99

 .E. hemionus    ،Eابشه  ژنتمیر ب   ی  ری دانن   بش ا   حش  بماتی   ابشه  ژنتمیر بم  مون  هش میبوط ب   دنص     90

kiang (9/99  هشت دنص   ، استی   ممیا: ابشه  ژنتمیر بم  مونE. przewalskii  ،E. hemionus  (3/92  دنص   بود 

 
 های مورد بررسی براساس ژنوم کامل میتوکندریایی ژنتیکی و واگرایی گونههای . شباهت1شکل 

Figure 1. Genetic similarity and divergence of the studied species based on complete 

mitochondrial genome 

 

 هشت ا  مون   دادبی ادشس توالر اشمل ژنوک ممتواا ن ش ر ناش:   Equus جاز  بیات هف  مون   تبشننسش  دنخ هسچام د تیدما  

E.hemionus   بش E. kiang  هشت  ، هسچام  مونE. quagga bruchellii  ، E. grevyi   میفتا دن  ک می،  ماتیک قیان 

تتنمل     2اتا  ، احتسش  داند دن مذات   ک جسبم  ماتیک نا تایمل داد  بشاا  )ایل  دا بش  ی  ری، تفش،ش ژنتمیر استیت  
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ا   مون    دادهشت ممتواا ن ش ر ناش:  توالر ابت ات تیشمل  ا   نید ک هستا  ، دن  بش  ی  ری بسمشن    اش ها ج ا  Equus جاز هش 

    هش داندمون  دش یهش قیان میفت  ، تفش،ش ژنتمیر ش شدت بش اش دش ی مون  ج ا   E. przewalskiiن   مو ان ا  

هشت موند بیندر بش  ی  ری تاشب   ناش: داد ا  مون  هشت اشمل ژنوک ممتواا ن ش رحشصل اش م ش س  توالر نتش یب  رون انرد 

  امش اش حمث تحی   ، تتنمل تبشنااشختر هش اد آ:  تبشنااشختر  نید یرا  ا   موضوع ناش: دها      اتا دا  دنص   90  ژنتمیر بشغت

 د دش ی  2  )ایل  ، دن جش رشهر ج امشن  دن دنخ  قیان میف    هشت د ری متفش،ش بودبش مون    ا    E. przewalskii  مون   ب  جی

 د ریت ت سما ا ن    هشتاشخ هش دن خوا  اصنر قیان میفتا  ، خود ب  ش یمون 

 
 ی یهای مورد بررسی براساس ژنوم کامل میتوکندریادرخت تبارشناسی گونه -2شکل 

Figure 2. Phylogenetic tree of the of the studied species based on complete mitochondrial 

genome 

 

حشصل اش   نتش ی  ژن رمزگر پروتئین:  13 نوکلئوتیدی  هاییتوال  ها و درخت تبارنما براساسمقایسه شباهت

دن تسشمر ا     ءادتثاشب ،:  ژ: نمیمی پی،ت م  ناش: داد ا    13هشت نوان وتم ت  هشت تبشننسشت توالربیندر ج ا،  ، تیدما دنخ 

   هسچام  استی   ممیا: 3هشت ژنتمیر نا بش  ی  ری دااتا  )ایل  بماتی   ابشه   E. kiang    ،E. hemionusهشت  مون   دهشژ:

، اش     بود  E. przewalskii    ،E. africanusهشت  هشد میبوط ب  مون  هش انمیغا ،جود تفش،ش دن بیخر ژ:ابشه  ژنتمیر مون 

د  ATP6د  ND4Lد  ND5د  ND4د  ND2هشت  بماتی   فشصن  نا بیات ژ:  E. przewalskiiحمث تحی   ، تتنمل تبشنااشختر مون   

ATP8 دCOX1 دCOX2 دCOX3  ،CYTB  اد ، دن خوا  اصنر قیان نریفت  هش دااتاش د ری مون      

  : میتوکندریایی   ژن رمزگر پروتئین  13 آمینواسیدی  هاییتوال  ها و درخت تبارنما براساسمقایسه شباهت

هشت نمیمی هشت آمماوادم ت ژ:هشت موند بیندر بیادشس توالرهشت ژنتمیر ، دنخ  تبشننسشت مون حشصل اش م ش س  ابشه  نتش ی

هشت توان  تودل ا ،:ان   ب  دلمل مشهم   ا  ا ،نر آمماوادم هش ) ک ادم آمما  مرمیان  ا    4پی،ت م  ب  اشات هی ژنوک دن ایل  

هش ، بیخر اش  هشت موند بیندر بسمشن بشغ اد  ، دن بیخر اش مون هشت ژنتمیر ماشه   ا   بم  مون مذانت اود د ابشه نمیمتب د  

ااوا:  ند  )ب   دنص  مر  100هشت آمماوادم ت ب   هشت نوان وتم تد ممیا: ابشه  بیادشس توالرنغا تفش،ش دن توالرهش انرژ:

    4  )ایل ND3  ،COX1هشت هشت آمماوادم ت ژ:هش بیات توالرنسون  نتش ی حشصل اش م ش س  مون 



   (1403 پاییز ، 3، شماره 16مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

52 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

  

  

  

  

 
 

  

 
 



 1403و همکاران، صادقی 

53 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 
 

 
 

  

  

  

  
ژن    13های نوکلئوتیدی  د بررسی براساس توالیورهای م . شباهت ژنتیکی و درخت تبارشناسی گونه3شکل  

 های میتوکندریاییرمزگر پروتئین
Figure 3. Genetic similarity and phylogenetic tree of the of the studied species based on 

nucleotide sequences of the 13 protein coding genes 

 

با ت هش ماشب  نمس  ، دن خوا  آمماوادم ت ژ:هشت  هشت ژنتمیر بیادشس توالرب  هسم  جه د بماتی   ، استی   تفش،ش

    4اود )ایل هش ر ماشه   مرهشت موند بیندر نمی تفش،شمون 
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ژن    13آمینواسیدی  های  های مورد بررسی براساس توالی. شباهت ژنتیکی و درخت تبارنمای گونه4شکل  

 میتوکندریایی  رمزگر پروتئین

Figure 4. Genetic similarity and phylogenetic tree of the of the studied species based on 

amino acid sequences of the 13 protein coding genes 
 

با تد تبشنااشدر ، دشختشن ژنتمیر جسبم  ب  رون مستید  بیات مرشلب  رب     mtDNAممتواا ن ش ر )  DNAهشت  توالر

دنختش:  دشنش: اد    ابیان مهسر بیات مرشلب  تاوعد ن،ابل تبشنااشختر ، مااشء ادب    mtDNAان   اش ا   ن،  موند ادتفشد  قیان میفت  

   رو   Kefena et al. 2014)  ادتفشد  نسود  ردنک ن،ابل تیشمن  تبیا  آنهش  اش  توا:رم  ،  دها ر م  نا ناش:  رتیشمن  تیهش ممستبشننسش  
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مار   نشنمیمی  ش هسش: نشحم  ژ: ،    37اشمل    نمیمی  شرقجف  بشش اد  ، اش ما  16660  نید ک ب   دشنش:ممتواا ن ش ر ادبژنوک  

ده  ناش: مر  دشنش:مرشلبشش ن،ت ژنوک ممتواا ن ش ر ادب  تایمل ا   اد    جف  بشش اد   119ح ،د     ا   D-Loop)  ااتیلر

ابیان ق نتسا  بیات ااشدش ر ن،ابل خو اش،ن ت بم  نژادت ، دن،:    خرد ارهاشش تشن بش دن نظی میفت   ا  ا   ژنوک ب  ، ژ     ک 

     Kefena et al. 2014) بشا نژادت مر

ا  ، تاهش تاهش ب   ا  نسون  مت ،د مر (Equus caballus) هشت اهنرهشت ژنوک ممتواا نت بیات ادب دن مذات د ال داد 

هشت دششت توالرمیف   امش اخمیاً غارتی موند بیندر قیان مرهشت بینگ نسون   بیات محسوا  mtDNA هشت اوتشهر اش ژنوکبخش 

DNA    شبر هشت توالر شبر پُیبی،ن ادد امیش: ب  دد  آ،ند: م شد ی ش شدت اش داد هشت توالرآ،نتهشد هسیا  بش ف بش ادتفشد  اش ن یآنا 

هشت نسبتشً اا فیاها اید  اد   ب  ااوا: مثش  دن  دشنش: نا بش هی ا اشمل ممتواا ن ش ر اش موجوداش مختن  اش جسن  ادب  مشنا  ژنوک 

ید ن یآنا    بش ادتفشد  اش ن، ی   Przewalskii نژاد مختن  هسیا  بش  ک ادب    44ادب اهنر اش    59ات ژنوک اشمل ممتواا نت  مرشلب 

موند اش آنهش دن دنخ  تبشننسش ب     292هشت اهنر پم ا ا  ا   جش رش   ا ایل دن ادب   473 ا مشن  موند بیندر قیان میف   دن ا   پژ،هش  

ان   ب   دش  پمش اج اد ماتیار داات    93000اشن میفت  ا ن   بیندر ،امیا ر ناش: داد ا  ژنوک ممتواا نت نژادهشت ادب م ن: دن ح ،د  

ات ،دمع اش  هشت اهنر موجود انائ  اید  ، تأ م  نسود ا  نژادهشت اهنر م ن: نسون  رون انر ا   مرشلب  آثشنت اش مااش ماتیک مشدنت ادب 

      Lippold et al. 2011) دها   ان  نا انائ  مر هشت ،حار ا  اااو: ما یض ا   اج اد ادب   موجود دن جسبم  ممتواا ن ش ر    DNAتاوع  

هاوش موند بتث اد     (Equus ferus) شمش: ، نتو  اهنر ا : ادب ،حارااشدر ، ژنتمیر دن موند بش ا   حش  اواه  بشدتش:

اد  ا  ،قوع  ادب دن هارشک تحی   ، تتنمل مار   ااتیلر ااشدش ر ا    ممتواا ن ش ر   DNA دروح بشغ ر اش تاوع ژنتمیر دن

هشت  ماشب د بخار اش ژنوک ممتواا ن ش ر بیات ناش: داد: تفش،ش   ات دن مرشلب   هشت میین دشختشن دنخ  تبشننسشت آ: نا بیها مر شن   جهش 

هشت م ن: دن دیادی آدمشد ان،پشد خش،نممشن  ، آمی یش موند بیندر قیان  هش ، نژادهشت متفش،ش اش ادب مون    ژنتمیر ، ن،ابل تبشنااشختر بم  

هشت نودارر  اهنر ا  ا  اس تشً ب  د،ن  هشت    دن ادب A-Rمی،  هشپنوتش پر )  18میفت  اد   نتش ی حشصل اش ا   مرشلب  بشاث ااشدش ر  

دنخ  تبشننسش قیان میف   باشبیا   رم     Fتاهش ادب ،حار بشقر مشن   بود ا  دن اشخ     Przewalskiiاون    ، بب  اش آ: مت ،د مر 

م ن:   E. caballus نژادهشت ما یض ا   دن ا،نادمشد دن د،ن  ان ولمتمک اهنر ا   ، ب    E. ferus ات اش د،دمش: مشدنت اش مون  مستید  

     Achilli et al. 2012) مات ل مید  ن    

ممیت ا   بش  ی  ری میتبل نمستا  ،  دن  هشت نسون ب  رون انر تاوع هشپنوتش پر دن ادب ناش: دها   ا   اد  ا  ادب

هشت ا تشلمش ر نواحر خشصر اش ژنوک ممتواا ن ش ر نیخ بشغ ر اش جهش نخ داد  اد   ب  ااوا: مثش  تاوع هشپنوتش پر بشغ ر دن ادب

(Bigi et al. 2014   هشت  مار  ، ادب(Cardinali et al. 2016      میان  ا   اد   مستی  تاوع هشپنوتش پر احتسشغً مابیز

 یر  D-loop ادتخیا  توالر ژنوک ممتواا ن ش ر نشحم      Lister et al. 1998)ااا   ،انداش نژادهشت ادب اش ماشرق د ری اد  

ات ب  ماظون بیندر  دشنش: ، ااشدش ر نژادهشت مختن  اد   دن هسم  نادتش دن مرشلب هشت نا ی بیات بیندر تیشمنر ادباش ن، 
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ژنوک ممتواا نت ناش: داد  ا    D-Loop هشت اید بش دش ی نژادهشت ادب بش ادتفشد  اش نشحم تاوع ژنتمیر ، انتبشط تبشنااشختر ادب

هشپنوتش پ مختن   14د  HVR1ا  تاوع هشپنوتش پر دن ا   نژاد ش شد ، تاوع نوان وتم ت نسبتشً اا اد   هسچام  بیادشس توالر نشحم   

هشت اید دن م ش س  بش دش ی نژادهشت  جش رش   ا اینر ااشدش ر ا   دن ا   مرشلب  بش توج  ب  تحی   ، تتنمل تبشنااشخترد ادب   22بش  

تی بودن  ،لر ندپش ر اش نژادهشت ادب ان،پش ر بنغشنت ، ا یانر نید ک ادب آدمش ر اش نظی ژنتمیر ب  نژادهشت ادب بومر تبترد  مارد  

نژاد   D-loop   مشنا  بسمشنت اش پستشن انا: د رید نشحم  Nikbakhsh et al. 2023)ا   هش ماشه   مرنمی دن خروط مشدنت آ: 

اش   بش   A-Tادب اید غار  ادب دششمشن مر DNA اد  ا   نژادهشت    هسچام   Liu et al. 2014)بشا   ممتواا ن ش ر دش ی 

ان  ا  ادب اید استی   تاوع نوان وتم ت نا دن بم  نژادهشت ادب بومر ا یا: )ایبد تیاس د اشدپم  ،  پژ،هاریا: میان  داد 

   Moridi et al. 2013)دمستشنر  داند 

جه  مرشلب  ن،ابل تیشمنر ممتواا ن ش ر    DNAهشت  دن پژ،هار ماشب  ا  بش ادتفشد  اش ارهاشش مولیولر دن قشلب توالر

ژنوک ممتواا نت د، تمی    هشت مار   ایبستش: صونش میف دادب ایب ، حفظ تاوع ژنتمیر مرنوب دن جسبم  ادب  هشتبم  مون 

نوان وتم ت ، آمماوادم ت موند انش شبر قیان میفتا  ، انتبشط اهمه: بیات بیندر تغممیاش دن درح   حس انر ، هشتادب ایب ب  نشک 

با ت  ات بود  ، همچ خوا هشت ادب ایب دانات تاوع مستید تبشنااشختر بم  آنهش بیندر ا   نتش ی ا   پژ،هش نمی ناش: داد ا  تمی 

ده  ا  جسبم  نژاد ادب ایب دن ایبستش: حشصل  هشت ادب ایب ،جود ن اند  ا   موضوع ناش: مرن،اار دن دنخ  تبشننسشت تمی 

   هسچام  دن پژ،هار ن،ت ن،ابل تیشمنر  Sheikh 2023مهشجیش بسمشنت اش نژادهشت ادب اش خش،نممشن  ب  ا   ااون بود  اد  )

  فیا،انر هستا  ، مااأ مشدنتممتواا ن ش ر    DNAهش دن  م  ناش: داد  ا   اد  ا  د  ادب بومر غیب  م  دانات تاوع  ادب

    Zhang et al. 2012)دها  متب دت نا ناش: مر

اا  تش دنک اسک مر پژ،هاهریا:ب     ،  هشت مها دن بموانفونمشتمک اده تحی   ، تتنمل تبشناهاشختر اش ن، : گیرینتیجه

ا   دن     نسهش اه ههش پمه ا  ، انتبهشرهشش ژنتمیر بم  آ: Equus ههشت جازمونه   ههشت مختن بم  مونه   تبهشناهههاهشختربهتیت اش ن،ابل 

ا   پیداخت  اهه     Equus هشت مختن اش مون ممتواا ن ش ر  هشت د ب  بیندههر ،امیا ر ، دنصهه  اههبشه  ژنتمیر بم  ژنوکمرشلب 

 ا هشت ش سهتر آتبمم  نتو  تیشمل ، فیتوان  ب   هشت ادهب دهشنش: مرممتواا ن ش ر مون  هشت ژنوکپژ،هش ناهش: دادد بیندهر توالر

  اه،  بی  اسهک ااه   Equus ههشت مختن  اش جازهسچام د به  تبمم  نتو  پیاااش ، انتبهشط بم  مونه ، ههش  دن مهذاهههته  ا   مونه 

  ،جود داند  رش تواا نمبی ادشس ژنوک م هشمون  حمصت تبا خوا  ا   امیش:

  تدهپشدهریان دن جه  غاشت هی   بماهتی م شل   ر، انس تدهشختشن  اشدا،نا: متتیک ب  خشری انائ  نظی اش  :سپااسپازاری

   اودرم
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