
 

 

 ژنتيک نوين

 9316 تابستان، 2، شماره دوازدهمدوره 

 297 - 227صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 خلخالی بز

 ژنتیکی تنوع

 یابیتوالی

 هاپلوتیپ

D-LOOP 
 

 چکیده

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 استفاده بابز خلخالي  فيلوژنتيكي جمعيت تجزیهو  ژنتيكي ساختار بررسي

 از ژنوم ميتوكندري

 

Invetigation of genetic structure of Khalkhali goat using 

mitochondrial genome 
 

 

1بیننیک سعید ،1شریفی سید رضا ،1*ایوریق هدایت نعمت ،1عوریکریمی وحیده
 

 کشاورزی و منابع طبیعی، علوم دانشکده دامی، علوم ، گروه، استادیارانارشد کارشناسی دانشجوی ترتیببه -1

 اردبیلی محقق هدانشگا

 

Karimi V
1
, Hedayat Evrigh N

*1
, Seyed Sharifi R

1
, Nikbin S

1 

 

1- MSc Student, Assistant professors, Department of Animal Science, Fcaulty of 

Agriculture and natural resources, University of Mohaghegh Ardabili 

 

 hedayatuma@gmail.com :ترونیکینویسنده مسئول مکاتبات، پست الک *

 (11/9/26 :تاریخ پذیرش - 92/1/25 :تاریخ دریافت) 

 كاهش دليلبه و شده محسوب كشور هر ژيک   استرات ذخاير و ملي هايسرمايه از بخشي بومي هايگونه

 ناحيه تحقيق اين در. دارد زيادي اهميت نژادها اين تکثير و حفاظت شناسايي، هاآن جمعيت شديد

 بز جمعيت ژنتيک و فيلوژنتيک ساختار ژنتيکي، تنوع بررسي براي( D_LOOP) ميتوكندريايي كنترل

 استفاده با DNA هاينمونه. شد آوريجمع خلخالي بز 911 از خوني هاينمونه .شد استفاده خلخالي

 از ژنوتيپ نتعيي از بعد. شد تکثير اختصاصي پرايمرهاي از استفاده با و استخراج استاندارد كيت از

 به مربوط هايتوالي. شدند يابيتوالي SSCP نشانگر از استفاده با متفاوت الگوهاي تشخيص طريق

 از عنوان توالي برون گروهيهب بودند حاصل شده هايتوالي با همتراز كه ايمزرعه هايگونه ديگر

 شناسايي هاپلوتيپ 37 و جهش 62 در حدود آمده دستهب توالي 926 در .آمد دستبه NCBI طريق

 خلخالي بزدر  و بود 161/1 و 199/1 ترتيببه هاگونه بين در نوكلئوتيدي تنوعو  يهاپلوتيپ تنوع .شد

نتايج . باشدمي نژاد اين در كم ژنتيکي تنوع دهندهنشان كه آمد دستبه 114/1و  438/1ترتيب به

در بين انواع  Aبز خلخالي جز هاپلو گروه هاي بز نشان داد كه جمعيت مربوط به مقايسه با ساير نژاد

 .باشدهاي شناخته شده در جهان ميهاپلو گروه

 

 های کلیدیواژه
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 هاجمعیت ژنتیکی ساختار از اطلاع ،نژادیبه و ژنتیک حوزه در

 هایطرح جهت استفاده در ریزیبرنامه برای بزرگی کمک تواندمی

-روش .باشد ژنتیکی ذخایر حفظ تر،مهم همه از و نژادی اصلاح

 یکی زمینه این در مولکولی نشانگرهای از استفاده و مولکولی های

 .Alinaghizadeh et al) آیدمی حساب به هاگزینه رینبهت از

استفاده از ژنتیک ملکولی فواید زیادی دارد که یکی از این (. 2010

خاص است  هایفواید تعیین ژنوتیپ افراد برای جایگاه

(Mousavizadeh et al. 2009 )در انتخاب و اصلاح نژاد  که

ژنتیکی را طور قابل توجهی پیشرفت حیوانات ممکن است به

 ترینمشخص هاگونه(. Javanmard et al. 2008)تسریع کند 

 در ژنتیکی تنوع مدیریت و حفاظت که هستند زیستی هایواحد

 تنوع شامل جمعیت ساختار از جامع دانش یک اساس بر هاآن

 از حفاظت .پذیردانجام می هاگونه داخل و هاگونه بین ژنتیکی

 در هاگونه حیات از محافظت یبرا کلیدی عاملی ژنتیکی تنوع

حفاظت باید بر اساس  .(Rout et al. 2012) است مدت طولانی

دانش عمیقی از منابع ژنتیکی نژادهای خاص باشد، لذا تلاش 

برای شناسایی و تعیین خصوصیات ژنتیکی نژادهای بومی و 

 .Shojaei et al. 2010; Zamani et al)محلی بسیار اهمیت دارد 

 بلایای به جمعیت حساسیت ژنتیکی تنوع بودن نپایی (.2013

-هم افزایش باعث و داده افزایش را هابیماری شیوع مثل طبیعی

-زوال خویش از ناشی مشکلات آن دنبال به و شودمی خونی

 را غالبیت فوق حالت حذف یا و مضر هایآلل افزایش ،آمیزی

 به یژنی، سازگار توزیع الگوی به مربوط تغییرات. داشت خواهد

 ژنی هایکمپلکس تفکیک باعث و برده بین از را محیطی شرایط

 کاهش باعث و داده هم دستبه دست عوامل این تمامی .شودمی

 باعث است ممکن نهایت در و محیطی شرایط با هادام سازگاری

 .شود هاآن انقراض

 وضعیت در دنیا بز نژادهای از درصد 11 فائو آمارهای اساس بر

 اخیرا اهلی بز ژنتیک (.FAO 2007) دارند قرار رخط و بحرانی

 گرفته قرار توجه مورد آن اصلاحی مختلف هایجنبه درک برای

 کنترل ناحیه شکلی چند دیگر، هایگونه همانند. است

 انتخاب برای مناسبی ابزار( میتوکندریایی D_loop) میتوکندریایی

 شدن هلیا مکان و زمان تعیین و موجود ینژادها تنوع بررسی و

 Pereira ei al, 2009; Luikar et al, 2001; Liu et) باشدمی هاآن

al 2006; Pereira et al, 2005; Naderi et al ,2007; Vacca et al, 

2010; Wang et al, 2008; Wu et al, 2009.) 

 داشتن یعنی مناسب، نشانگر اصلی ویژگی سه ژنوم از بخش این

 از وسیعی طیف در ختاربندیسا و تنوع کافی، شدگیحفاظت

 (.Bruford et al. 2003) دارد را پایدار تکامل سرعت و هاگونه

 سلول هر در نسخه بالای تعداد ژنوماز  بخش این دیگر ویژگی

 جانوری را ماده از ناچیزی بسیار مقادیر در تجزیه که باشدمی

 (. Naderi et al. 2007)سازد می پذیرامکان

 علتبه که باشدمی منطقه بز هاینژاد ترینشاخص از خلخالی بز

 منطقه اقلیمی شرایط با سازگاری و کم نسبتا نگهداری هزینه

 از و گیردمی انجام رایج صورتبه بز این پرورش و نگهداری

 منطقه عشایر و روستاییان برای زیادی اهمیت اقتصادی لحاظ

 فاطرا و مغان دشت در بیشتر بز این پراکنش منطقه. دارد

 .است شرقی آذربایجان استان از هاییبخش و خلخال شهرستان

است های زیادی روی بزهای ایران انجام شدهاگر چه پژوهش

(Alinaghizadeh et al. 2010; Askari et al. 2011; Hadizadeh 

et al. 2013; Mousavizadeh et al. 2009; Hadizadeh et al. 

2014a; Askari et al. 2009; Hadizadeh et al. 2014b; Askari 

et al. 2010; Moghadaszadeh et al. 2015; Mohammadabadi 

et al. 2009; Shamsalddini et al. 2016; Mohammadabadi 

and Dastafkan, 2012; Askari et al. 2008; Hassani et al. 

2010; Mohammadabadi et al. 2011; Abbaszadeh et al. 

2011; Mohammadabadi, 2012; Tohidi nezhad et al. 2015)، 

 بزهای خلخالیمیتوکندری در  D-Loopجایگاه ولی تاکنون 

بررسی ساختار و تنوع  با هدف این مطالعه لذا،. استمطالعه نشده

-ژنتیکی بزهای خلخالی اردبیل و بررسی ارتباط آن با هاپلوگروه

 .انجام گرفتهای شناسایی شده در بز 

 

 چهارطور تصادفی از به نر راس 111 تعدادتحقیق،  انجام جهت

گیری ها نمونهانتخاب و از آن گله بز خلخالی در شهرستان خلخال

گردن  وداج سیاهرگ گیری از ناحیهخون. خون به عمل آمد

 انتقال EDTAهای حاوی خون به لوله هاینمونه. صورت گرفت

 استخراج. درجه سلسیوس نگهداری شد -91یافت و در دمای 

DNA استخراج کیت از استفاده با DNA (bioscience ATP )از 

  مقدمه

  هامواد و روش
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 از ،DNAکمیت و کیفیت  تعیین جهت. دش انجام پستانداران خون

 .استفاده شد بروماید اتیدیوم درصد حاوی8/1آگارز  ژل

 واکنش کمک به D_LOOP ناحیه از بازیجفت 511 قطعه تکثیر

 Liu)ر زی اختصاصی آغازگرهای از استفاده با پلیمراز ای زنجیره

et al. 2006) (1شکل ) گرفت صورت 
  F:5ʹ-CGTGTATGCAAGTACATTAC-3ʹ 

  R:5ʹ- CTGATTAGTCATTAGTCCATC-3ʹ 
صورت هبرای تکثیر قطعه مورد نظر ب PCR حرارتی هایچرخه

-سانتیدرجه  24 در دمای دقیقه پنج مدت به اولیه سازیواسرشته

 ثانیه 11 مدت به سازیواسرشته ترتیببه شامل چرخه 15و  ،گراد

ثانیه در  11 مدت آغازگر به گراد، اتصالسانتی درجه 24 دمای در

 در دقیقه یک مدت به بسط ، مرحلهگراددرجه سانتی 61دمای 

 به نهایی بسط مرحلهو در نهایت  گراد،سانتی درجه 19 دمای

 .انجام گرفت گرادسانتی درجه 19 دمای در دقیقه پنج مدت

 انجام برای سازیبهینه از بعد وادم از استفاده مورد هایغلظت

PCR میکرولیتر 8/1 ترتیببه MgCl2 25 mM، بافر میکرولیتر دو 

PCR 10X، 5/1 میکرولیتر dNTP 10 mM، هر از پیکومول یک 

 میکرولیتر TaqDNA Polymerase ، 5/9 واحد دو ،آغازگر جفت

DNA آب میکرولیتر از 95حجم  به رسیدن تا مابقی و ژنومی-

برای اطمینان از عمل تکثیر، کیفیت و میزان  .شد ستفادها مقطر

درصد  5/1ز ژل آگارز رتوالی تکثیر شده در واکنش، از الکتروفو

 محصولات SSCP روش از ژنوتیپ تعیین جهت. استفاده شد

PCR نقره نیترات آمیزیرنگ و درصد 19 آمید اکریل ژل روی بر 

 .(1شکل ) شد استفاده

از  یابیتوالی جهت شده شناسایی متفاوت الگوی هر از نمونه سه

 ارسال کره جنوبی Macrogenطریق شرکت پیشگام به شرکت 

 تک های شکلی چند بررسی برای آمده دستهب هایتوالی. دش

 MEGA( Tamura et al. 2011) افزارنرم از استفاده با نوکلئوتیدی

 ثرحداک روش از استفاده با و شدند همتراز Clustal wروش  6.0

 ترسیم نماییدرست ترینبیش با فیلوژنتیکی درخت نمایی،درست

 هاهاپلوتیپ DnaSp 5.10 افزارنرم از استفاده با سپس .دش

 آمده دستهب هایهاپلوتیپ ایشبکه تجزیه و برای شد شناسایی

Network V.4.6.1.2  (fluxus-engineering.com )افزارنرم از

 انتخاب داشتن اثر یا ودنب خنثی بررسی جهت .شد استفاده

 D تاجیما آماره از ژن یک جهش روی بر( طبیعی یا مصنوعی)

 (. Tajima 1989) استفاده شد

دست آمده هکنترل ب ناحیه به مربوط میتوکندری DNA هایتوالی

 موسسه ژن بانک از هادیگرگونه هایتوالی یابی بااز توالی

 در که دسترسی کد با( NCBI) آمریکا بیوتکنولوژی اطلاعات

 مقایسه مورد ،1(عنوان توالی برون گروهیهب) است آمده 1 جدول

 .گرفتند قرار

                                                           
1
 Outgroup 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 از ژنوم میتوکندریایی D-Loopدر ناحیه ( سمت چپ) SSCPو الگوی مختلف ایجاد شده از ( سمت راست)بازی جفت 511تکثیر قطعه  -1شکل 
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 فیلوژنتیکی تجزیهعنوان توالی برون گروهی در جهت استفاده به هاآن دسترسی کد و NCBI اطلاعاتی پایگاه از هشد استخراج D-LOOP ژن هایتوالی -1جدول
 ژن بانک در دسترسی شماره تعداد توالی دام گونه

دارکوهان گاو  11 FJ440807, FJ440810, FJ440770, FJ440797, FJ440742, FJ440800, FJ440783, AB570124, KU052783, 

KU052786, KU052785 
اروپایی گاو  18 AB177769, AB065127, EU281351, AB177776, AB177774, AB973255, AY378139, KU052781, KU052782, 

KU052763, KU052778, KU052779, KU052773, KU052777, KU052770, KU052780, AB177775, KU052775 

میش گاو  15 KR009050, KR008972, KR008723, KR008253, GQ260383, GQ260257, KR009023, KR009017, KR008985, 

KR008909, KR008838, KR008831, KR009022, KR008694, KR008978 

 ,KM260512, KP671039, KP671040, KP671048, KP671049, KP671050, KP671059, KP671074, KP671133 15 بز

KP671398, KP671403, KP671414, KP671422, KP671434, KP671436 
 JX101654, JN181255, KP000591, KF677192, JX545682, JX545536, BQ242111 1 گوسفند

  196 کل

 
 های مختلف شناسایی شده در بزهای مربوط به هاپلوگروهکد دسترسی توالی -9جدول 

 رفرنس دوم رنس اولفر ناحیه ههاپلوگرو کد دسترسی

AY155721 A India Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF618134 A Italy Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617779 A France Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF618200 A Jordan Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617945 A Iran Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617965 A Iran Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
AB044303 B Laos Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617706 B Azerbaijan Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
AJ317833 B Mongolia Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
DQ121578 B China Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
AY155708 C India Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
AJ317838 C Switzerland Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF618413 C Spain Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
DQ188892 C China Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
AY155952 D India Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617701 D Austria Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
DQ188893 D China Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
DQ241349 F Sicily Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
DQ241351 F Sicily Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF618084 G Iran Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF618535 G Turkey Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 
EF617727 G Egypt Naderi et al. 2007 Han et al. 2010 

 

 MEGA 6.0 افزاربه نرم اولیه ویرایش برای نظر مورد هایداده

 روش از استفاده با درخت فیلوژنتیکی سپس. دش همتراز انتقال و

 کنندهتوصیف مدل بهترین) 9 کیمورا مدلو  نماییدرست رحداکث

 برای .دشترسیم  (های مورد بررسیدر داده نوکلئوتیدی جایگزینی

 هایتفاوت تعداد میانگین توالی، تنوع ها،هاپلوتیپ برآورد

 هر برای نوکلئوتیدی هایجانشینی تعداد میانگین و نوکلئوتیدی

-فاصله. شد استفاده DnaSP 5.10 افزارنرم از نژادها بین جایگاه

 درخت ترسیم و شده مشاهده هایهاپلوتیپ بین ژنتیکی های

 ایشبکه تجزیه و MEGA 6.0 افزارنرم از استفاده با فیلوژنتیکی

در . گرفت انجام NETWORK 4.163 افزارنرم با هاهاپلوتیپ

 6بز انجام داده شد حدود  mtDNAتحقیقاتی که بر روی 

-شناسایی و گزارش شده A,B,C,D,F,G های نام به ههاپلوگرو

هایی هجمعیت بز خلخالی، هاپلوگرو هبرای تعیین هاپلوگرو .است

( Mazdarani et al. 2014) 9که قبلا شناسایی شده و در جدول 

استخراج   NCBIآمده است با استفاده از کد دسترسی از سایت 

های با نمونهروابط فیلوژنتیکی   ده و با روش پیوند همجواریش

  .دشتوالی یابی شده ترسیم 

 

های مورد بندی در تمام گونهردیف از پس توالی کلی طول

مشاهده  شکلی چند جایگاه 54در  که بود بازجفت 511بررسی 

 6تعداد جهش مشاهده شده در جمعیت بزهای خلخالی . شد

که  دشوهاپلوتیپ مختلف می 1که منجر به ایجاد  بودجهش 

-بزرگ .باشدمی SSCPمطابق با الگوهای مشاهده شده از روش 

فراوانی  11و  18و 91ترتیب به 1و  1و  9ترین گروه هاپلوتایپ 

بزهای خلخالی و گروه کاپرا  .های مختلف نشان دادندرا در گونه

                                                           
1
 Neighbor joining 

  بحث و نتایج

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

2.
7.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

17
 ]

 

                             4 / 11

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.2.7.9
http://mg.genetics.ir/article-1-1484-fa.html


 ایوریق و همکاران هدایت نعمت  ...بز فيلوژنتيکي جمعيت تجزيهو  ژنتيکي ساختار بررسي

 

 9316 تابستان/ 2شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین 229

 

نمونه مربوط  11اند که قرار گرفته 9اختصاصا در گروه هاپلوتیپی 

کوس نمونه مربوط به کاپرا هیر 14ز خلخالی و ب 4و  1های به گله

بز خلخالی در یک هاپلو گروه  9های مربوط به گله نمونه. است

 .مجزا قرار گرفتند

 Dهاپلوتیپ، واریانس هاپلوتیپی، تنوع نوکلئوتیدی و تاجیما  تنوع

به  418/1 و 162/1 ،1119/1 ،215/1 ترتیبها بهنمونه کل در

دهنده که نشان ،(1/1P) نبود دارمعنی Dمقدار تاجیما  .دست آمد

و  1ول اجد) باشدهای مورد مطالعه میعدم انتخاب در جمعیت

بز  در بالاترین تنوع نوکلئوتیدی را نشان داد و اروپاییگاو  (4

-مناسب و به خلخالی تنوع هاپلوتایپی و تنوع نوکلئوتیدی نسبتاً

 منظوربهD  تاجیما آزمون. دشمشاهده  118/1و  814/1ترتیب 

 شناسایی و خنثی تکامل صفر از فرضیه انحراف گونه هر شناسایی

 Dمقدار تاجیما . دشومی انجامها ژن این بر طبیعی انتخاب اثرات

 است که ممکن غیرمعنی دار بوددر گاو میش و گوسفند منفی و 

 .باشد مطالعه این در استفاده شده هاینمونه اندک تعداد دلیلبه

 هاجمعیت بین اختلاف از معیاری عنوانبه را کیژنتی فاصله

 و شودمی بیان ژنی فراوانی از تابعی صورتهب که کنندمی تعریف

 تعیین برای( عدد یک صورتهب) را استاندارد آماری معیار یک

 نداشته وجود تفاوتی هیچ اگر. کندمی فراهم ژنتیکی تفاوت میزان

 هیچ در هاجمعیت کهیصورت در و بود خواهد صفر فاصله باشد،

 با برابر هاآن میان فاصله باشند، نداشته مشترک آلل جایگاهی

 تمایز و ژنتیکی فاصله .بود خواهد یک یعنی خود مقدار حداکثر

 مختلف هایگونه به مربوط هایتوالی تجزیه از حاصل ژنتیکی

 فاصله سطوح ترینکم. استشده ارائه 5 جدول در اهلی هایدام

استخراج شده از )توالی بزهای دیگر  با بز خلخالی ار ژنتیکی

NCBI )است و  فیلوژنتیکی روابط نزدیکی دهندهنشان که دارد

ترین فاصله را نشان کم اروپاییبا گاو  کوهان داربعد از آن گاو 

 گاو میش با هایتوالی را ژنتیکی تمایز سطوح ترینبیش و دادند

 .باشنددارا میبز خلخالی 

 
 های مورد بررسیدر توالی D_loop جایگاه به مربوط اطلاعات -1جدول

دام گونه جایگاه گمشده تعداد  منفرد تعدادجهش تعداد جایگاه چندشکلی  چندگانه تعدادجهش   

کوهان دار گاو  16 91 1 18 

اروپایی گاو  91 92 1 96 

میش گاو  14 9 9 1 

 1 1 1 14 بز

 6 1 6 14 بز خلخالی

 8 8 16 14 گوسفند

 51 4 54 91 کل

 
 D_loop جایگاه به مربوط های مختلفتوالی بین جمعیتی هایآماره -4جدول

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 D  تاجیما نوکلئوتیدی تنوع تنوع هاپلوتایپی واریانس هاپلوتایپی تنوع هاپلوتایپ تعداد حیوان گونه

 264/1 145/1 146/1 289/1 11 دارکوهان گاو

 562/1 169/1 119/1 211/1 19 اروپایی گاو

 -421/1 111/1 191/1 951/1 1 میش گاو

 1 1 1 1 1 بز

 425/1 118/1 111/1 814/1 1 خلخالی بز

 -918/1 119/1 112/1 259/1 6 گوسفند

 418/1 162/1 1119/1 215/1 11 کل
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  DXY ژنتیکی فاصله و Fst ژنتیکی تمایز به مربوط مقایسه -5جدول
            Dxy     Fst   گوسفند بز اروپایی گاو کوهان دار گاو میش گاو خلخالی بز 

 621/1 991/1 621/1 116/1 259/1 - خلخالی بز

 861/1 221/1 181/1 841/1 - 111/1 میش گاو

 115/1 816/1 169/1 - 141/1 115/1 کوهان دار گاو

 665/1 191/1 - 161/1 141/1 114/1 اروپایی گاو

 142/1 - 111/1 119/1 122/1 115/1 بز

 - 161/1 112/1 111/1 115/1 161/1 گوسفند

 
 میش گاو  1 گله خلخالی بز

 کوهان دار گاو  9 گله خلخالی بز

 اروپایی گاو  1 گله خلخالی بز

 گوسفند  4 گله خلخالی بز

  هیرکوس کاپرا

 
 (عنوان برون گروهیهب) های اهلیبز خلخالی و دام در D_LOOP ناحیه میتوکندریایی به مربوطفیلوژنتیکی  درخت -9شکل

 

 د،شومی نیز فیلوژنی تشکیل شامل بندیطبقه تکاملی، مطالعات در

 توانمی و دهندمی نشان را تکاملی مسیرهای فیلوژنتیک درختان

 هر دیگر عبارتبه. نمود استفاده تکاملی روابط درک برای هاآن از

 هایلکولمو در تریبیش مشابهت بررسی مورد موجودات چه

 تربیش در. دارند ترینزدیک خویشاوندی باشند، داشته توارثی

 روابط تعیین برای DNA توالی به مربوط هایداده از موجودات

 مقایسه در) هاییداده چنین کهآنجایی از. شودمی استفاده تکاملی

 نتایج تأثیر تحت کمتر( شناختیریخت هایداده مانند هاییداده با

 را واقعی فیلوژنتیکی روابط توانندمی بهتر گیرند،می رقرا انتخاب

 دهندهنشان درخت هایشاخه بیشتر تعداد وجود. منعکس کنند

 .باشدمی اروپاییگاو  جمعیت به مربوط که بالاست ژنتیکی تنوع

 وجود یا و مشترک منشأ بیانگر هاجمعیت نزدیک تنوع ژنتیکی

 چهار .باشدمشابه می گاهیزیست شرایط یا ها وآن میان ژنی جریان

 و اروپایی گاو. شاخه مجزا قرار گرفتند هفتگله بز خلخالی در 

 گاو و شونداز یک شاخه منشا گرفته و مجزا می دارکوهان گاو

مشاهده  که طورهمان .(9 شکل)گرفتند  قرار دیگر شاخه در میش

ت توان از توالی حیواناهای فیلوژنتیکی بز میتجزیهشود برای می

عنوان توالی برون گروهی جهت هگوسفند، گاومیش و گاو ب

با توجه به اینکه  .دار استفاده کردترسیم درخت فیلوژنتیکی ریشه

رسد نظر میهفاصله ژنتیکی گوسفند نسبت به بز متوسط است ب
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دار در جمعیت بزها بهترین جهت ترسیم درخت فیلوژنتیکی ریشه

همانطورکه در درخت  .باشد عنوان توالی برون گروهیهتوالی ب

شود جمعیت یکی از بزهای خلخالی در فیلوژنتیکی مشاهده می

 شبکه. ترین تنوع ژنتیکی را داردها بیشمقایسه با سایر جمعیت

 در Networkافزار نرم از استفاده با هاتوالی در یهاپلوتیپ روابط

 یمجزا هایخوشه طریق از شبکه. استشده آورده 1 شکل

 دایره بالا فراوانی با هایهاپلوتایپ. شد مشخص ایپهاپلوت

به  را ترکوچک دایره پایین فراوانی با هایهاپلوتایپ و ترگزرب

 پیوند ترسیم درخت فیلو ژنتیکی با روش. اندخود اختصاص داده

قرار  Aهمجواری نشان داد که جمعیت بز خلخالی در هاپلوگروه 

های هاپلو گروه در انواع نژاد تریناین هاپلو گروه بزرگ .گیردمی

 (.4شکل )باشد مختلف بز در جهان می

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 میش گاو  1 گله خلخالی بز

 ایندیکوس گاو  9 گله خلخالی بز

 تارئوس گاو  1 گله خلخالی بز

 گوسفند  4 گله خلخالی بز

  هیرکوس کاپرا

 
 .(هاستآن فراوانی با متناسب هادایره اندازه) میتوکندریایی D-LOOPهاپلوتایپ مربوط به  11 پیوسته بهم شبکه  -1 شکل

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 شناسایی A,B,C,D,F,G هایهبه هاپلوگرو متعلق هایتوالی بزهای خلخالی و  mtDNA کنترل ناحیه توالی همجواری پیوند روش اساس بر فیلوژنتیکی رابطه -4 شکل

 .باشدمی تکرار 1111 اساس بر بوت استراپ تست به مربوط هاشاخه روی اعداد (Kimura1980) Kimura 2-parameter  مدل اساس بر هافاصله. بز گونه در شده
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 بر هادام مختلف هایگونه ژنتیکی تکامل مطالعه مرسوم طوربه

  -Dناحیه به موسوم کنترل ناحیه از کوچکی قطعه مطالعه اساس

LOOP  روش این با که ایطالعهم اولین بز در. استشده انجام 

 که کرد مشخص را متمایز کاملا مادری خط چند وجود شد انجام

 بررسی این طی. ها بودگونه سایر از کمتر هاآن ژئوگرافی ساختار

 سه به مربوط بز امروزی نژادهای مادری خط که شد مشخص

 Cو A ، B هایهاپلوگروه نام با امروزه که باشدمی پایه جمعیت

 امر این. اندشده جدا هم از پیش سال هزار 91 و شوندیم شناخته

 مادری خط یک جهان مختلف مناطق بزهای که دهدمی نشان

-می وحشی بزهای از معدودی تعداد به مربوط و نداشته مشترک

 که داد نشان تحقیق این نتایج (.Luikart et al. 2001) باشند

 و شودمی تیاف هاقاره همه در معمول طوربه A هاپلوگروه

 آن بعدی مطالعات که گرفته منشا آسیا از احتمالا نیز B هاپلوگروه

 بومی بزهای مطالعه با ادامه در .(Joshi et al. 2004)کرد  ثابت را

 شد معرفی نیز D هاپلوگروه نام با دیگری هاپلوگروه پاکستان

(Sultana et al. 2003). 

(2007)et al.  Naderi ههاپلوگرو نوع شش وسیع تحقیق یک در 

 مشخص را G و A ، B، C، D، Fهاینام با بالا یهاپلوتیپ تنوع با

 قبلی محققان توسط هاههاپلوگرو این از مورد پنج که کردند

 ;Luikart et al, 2001; Sultana et al. 2003) بود شده گزارش

Chen et al. 2005)  هاپلوگروه تنها مطالعه این درکه G هاآن به 

 . استشده اضافه

 E گروه هاپلو عنوانبه  .Joshi et al(2004) توسط که یهاپلوتیپدو

 هاپلوگروه دو بین واسط حد که دلیل این به نیزمعرفی شده بود 

A و E هاپلوگروه وارد بودند A دیگر ،بنابراین. شدند 

 مطالعه این نتایج. شود بررسی توانستنمی E نام به هاپلوگروهی

 11 نژادی، داخل بزها میتوکندری تنوع زا درصد 11 که داد نشان

-می جغرافیایی مناطق به مربوط درصد 19 و نژادی بین درصد

 .باشد

(2009 )Wu et al. ازتوالی قطعه یک HVR1 ناحیهD-LOOP 

 را وحشی بز 4 و چین بومی نژاد 19 از حیوان نمونه 145 برای

 در تیجمعی انفجار دو که داد نشان تحقیق این نتایج. کرد مطالعه

 با دیگری تحقیق در .است افتاده اتفاق B تبار تکامل تاریخچه

 تنوع هندوستان جاموناپاری بز جمعیت از نمونه 51 مطالعه

. قرار گرفت بررسی مورد نژاد این جمعیتی ساختار و ژنتیکی

 هاآن تاریخچه در جمعیتی انفجار یک جمعیت این تربیش مطالعه

 .(Rout et al. 2012) داد نشان را

(2014)Doro et al.  هاپلوگروه داخل تنوع بررسی برای A و 

 نژاد از بز 98 میتوکندریایی ژنوم کامل توالی آن جهانی گسترش

 جایگاه 11 در را شکلی چند 916 و کرده مطالعه را ایتالیا ساردینی

 به مربوط هاچندشکلی این از مورد 111. کردند گزارش ژنی

. بود A هاپلوگروه به مربوط مورد 21 و بوده C و B هاپلوگروه

 بیشتر تنوع و A گروه هاپلو  جهانی گسترش تحقیق این های یافته

 منظور مطالعهبه Gorkhali (2014) .کرد تایید را هاپلوگروه این

  HVR1توالی نپال بومی بزهای ژنتیکی تکامل و ژنتیکی تنوع

 نپال میبو بزهای از حیوان 21 میتوکندریایی ژنوم D-LOOP ناحیه

 مختلف هاپلوتیپ 66 فرد 21 این در. دادند قرار موردبررسی را

 قرار D و A، B، Cهاپلوگروه  چهار در که شد داده تشخیص

 توالی مقایسه. شد یافت هاآن اغلب در A هاپلوگروه که گرفته

 همسایه کشورهای در شده گزارش های توالی با نپال بزهای

 بین گسترده ژنی جریان( چین و هندوستان پاکستان، بوتان،)

 انیپچو روش که رسدمی نظر به. داد نشان را همسایه کشورهای

-هم و تاریخ طول در دور فواصل در سالانه هایمهاجرت فصلی،

 .باشد ژنی جریان این عامل تجارت چنین

 181 ییمیتوکندریا ژنوم D-LOOP ناحیه کامل توالی بررسی

 جایگاه 144 در هاپلوتیپ 115 چینی مختلف نژاد 11 از حیوان

 112با  فرد 145 شده مطالعه افراد بین از. داد نشان را شکلی چند

 هاپلوتیپ 91 فرد با 18 و  Aگروه هاپلو به مربوط هاپلوتیپ

 (.Liu et al. 2006) گرفتند قرار B هاپلوگروه به مربوط

-کره بزهای نژادی تکامل و ژنتیکی ساختار بررسی مطالعه یک در

 میتوکندری ژنوم D-LOOP ناحیه HVR1 توالی طالعهم با ای

 بزهای توالی با تحقیق این در آمده دستبه و نتایج شد انجام

 وهندوستان لائوس پاکستان، چین، نژادهای به مربوط آسیایی

 شده بندیگروه هاپلوتیپ شش در که ایکره بز 12. شد مقایسه

 فاصله و ژنتیکی تنوع. بودند A ههاپلوگرو به مربوط همگی بودند

-هم دهندهنشان که شد مشاهده جمعیت داخل در کمی ژنتیکی

 (.Odahara et al. 2006)بود  هاآن در بالا خونی
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(2014)Mazdarani et al.  به مربوط میتوکندریایی ژنوم توالی 

 مرکز در کیاسبز منطقه باستانی جایگاه در نوسنگی دوران بزهای

 مربوط هایاستخوان. دادند قرار بررسی مورد را ایران در زاگرس

 رودخانه ساحل در باستانی جایگاه این از دوره این حیوان پنج به

 این در HVR1 توالی. شد بردارینمونه لرستان استان در سمیره

 امروزی بزهای توالی با و شده شامل را بازجفت 619 تا 514 بزها

 توالی نای یبالا محافظت دهندهنشان که داشت شباهت درصد 22

 دوره به مربوط توالیپنج  هر. بود نوسنگی دوره بزهای در

 دهدمی نشان که بود A هاپلوگروه به مربوط همگی نوسنگی

. است افتاده اتفاق میلاد از قبل 2 هزاره در غالب تبار اولیه انفجار

 قبرستان باستانی جایگاه از شده بررسی نمونه دو این بر علاوه

 .Fernandez et al) بود A هاپلوگروه به مربوط نیز قزوین دشت

2005.) 

 هایمحیط با سازگاری توانایی و بدن متوسط اندازه دلیلبه بز

 بوده مناسب بسیار ایقاره بین هایانتقال و نقل برای گوناگون

 در بز مختلف هایجمعیت در( مهاجرت) بالا ژنی جریان و است

 فواصل در سالانه هایمهاجرت فصلی، چوپانی مثل هاییروش اثر

 الگوی به منجر بازرگانی گسترش و تسهیل طورهمین و دور

 .Liu et al) استدهش مختلف مناطق بزهای ژنی مخزن در درهم

2009.) 

 عنوان تحت دارند تعلق اصلی دودمان یک به که هاییتوالی اکثر

 و جهان سراسر افراد درصد 21) شوندمی نامیده A هاپلوگروه

 این به متعلق هایتوالی انتقال(. مکانی هاینهنمو درصد 111

 و جنوبی آفریقای شرقی، آسیای نظیر دورتر هایمکان در دودمان

 اینکه به توجه با. (Piras et al. 2012) استشده یافت اروپا تمام

 بنابراین باشد،می گروه ترینمتنوع و ترینگسترده هاپلوگروه این

 در بز نژاد اصلاح گسترش از مهمی بخش آن فیلوژنتیکی بررسی

 اهداف این به دستیابی. دهدمی تشکیل را قدیم دنیای غربی مناطق

 HVR بخش نواحی از برخی در جهش بالای فراوانی توسط

 متعدد هایدودمان در شده تولید هایآلل این. شودمی محدود

 فیلوژنتیکی هایبررسی برای را اندکی اطلاعات و هبود یکسان

 هایگروه تشخیص برای مناسب شواهد از یکی. ندکمی فراهم

 حقیقت، در. باشدمی هاتوالی از کدام هر نسبی فراوانی فیلوژنتیکی

 افزایش حاصل هایدودمان یا اجداد تعداد جمعیت، رشد با

 هایجهش و دارد جدید هایجهش تجمع به نسبت تریسریع

 .هستند کم تعداد نظر از جدید

 کلی گیرینتیجه

مربوط به بررسی جمعیت بزهای خلخالی با استفاده از ناحیه  نتایج

های خلخالی از زکنترل ژنوم میتوکندریایی نشان داد که جمعیت ب

لذا  ،میزان تنوع نوکلئوتیدی و هاپلوتیپی مناسبی بر خوردار است

های اصلاح نژادی و توان از این تنوع ایجاد شده در برنامهمی

از . اهداف مورد نظر استفاده کرد سیستم آمیزشی مناسب براساس

نتایج بررسی با سایر بزهای جهان نشان داد که این  ،طرف دیگر

-که اهداف دورگباشد و در صورتیمی Aنژاد جز هاپلو گروه 

شود از ها وجود داشته باشد پیشنهاد میگیری در این جمعیت

استفاده شود تا در  Aنژادهای اصیل و پرتولید از هاپلوگروه 
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