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 (62/60/22: تاریخ پذیرش - 22/60/29: اریخ دریافتت) 

مطالعه حاضر با هدف بررسی تنوع نوکلئوتيدی و آناليز فيلوژنتيکی ژن ريبونوکلئاز پانکراسی در دو 

نمونه خون گوسفند نژاد . بلوچی و گوسفند وحشی اوريال انجام گرفت گونه متفاوت، گوسفند نژاد

آباد مشهد و نمونه خون گوسفند وحشی اوريال از اداره محيط  بلوچی از مرکز اصلاح نژاد عباس

بازی ژن ريبونوکلئاز  جفت 3332قطعه ژنی طولانی . آوری شد زيست استان خراسان رضوی جمع

يابی  صورت هم پوشان طراحی شده بودند، تکثير و توالی جفت پرايمر که به 2پانکراسی با استفاده از 

دست آمده از هر دو گونه  هبازی ب جفت 3332بونوکلئاز پانکراتيک نتايج مقايسه توالی ژن ري. شد

درصد  27/11تفاوت نوکلئوتيدی را با ميزان تشابه  91گوسفند نژاد بلوچی و گوسفند وحشی اوريال، 

با  هييرامبونژاد )همچنين نتايج مقايسه توالی ژن ريبونوکلئاز پانکراسی  مرجع گوسفند . نشان داد

تفاوت نوکلئوتيدی با ميزان تشابه  97با گوسفند وحشی اوريال  (XM_004010384 شماره دسترسی

درصد را نشان  27/11تفاوت نوکلئوتيدی با ميزان تشابه  91درصد و با گوسفند نژاد بلوچی  69/11

 گونه دوريبونوکلئاز پانکراسی  کننده آنزيم کد یتوالاگرچه  ،کند یم ديحاضر تائ مطالعه جينتا. دادند

اما  ،مشابه هستند گريکديکاملا با  NCBIداده  گاهيژن مرجع در پا یو توال الياور و یبلوچ

و  گريکدي با یديوتئتفاوت نوکل 91 یدارا ژن نيا یدست نييو پا یبالادست یديوتئنوکل یها یتوال

نتايج حاصل از ماتريس فواصل ژنتيکی و  .باشند یمتوالی ژن مرجع  با یديوتئنوکل تفاوت 97 یدارا

های مربوط به گوسفند نژاد بلوچی و گوسفند وحشی اوريال بدست آمده  درخت فيلوژنتيک توالی

 ديتائ NCBIدر اين مطالعه با ساير توالی های ثبت شده از ژن ريبونوکلئاز پانکراسی در پايگاه داده 

گوسفند وحشی اوريال با توالی ثبت شده برای ژنوم هر دو گونه گوسفند نژاد بلوچی و  که کند یم

مرجع گوسفند و همراه توالی ژنی ريبونوکلئاز پانکراس ثبت شده برای گونه بز در يک کلاد قرار 

  .اند گرفته

 

 

 های کلیدی‬واژه
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ی کیولوژیب های دارای نقش (RNase)ی ریبونوکلئاز ها مینزآ

و مرگ  یضد تومور تیفعال ، زبانیم دفاع متنوعی در سلول مانند

در  یا بالقوه یکاربردهاباشند، علاوه بر این  می یکیولوژیزیف

 ،DNAاستخراج  در فرایندهایی از قبیل یکیولوژیب یها شگاهیزماآ

از  RNAبردن  نیاز ب ،RNA یو ساختار یتوال یزهاینالآ

 یخالص برا دیپلاسم DNA یساز مادهآ ،یتک سلول یها نیپروتئ

 .(Beintema 1990) دارند ژن درمانیو  DNA ونیناسیواکس

افتد  یسکوم اتفاق م در ها نآ ییکه هضم مواد غذا نشخوارکنندگان

از پانکراس  (RNase A)ی ریبونوکلئاز پانکراتیک حجم بالا روزانه

 ;Barnard 1969; Beintema et al. 1969) کنند ترشح می

Beintema 1990)  و با توجه به فعالیت بیشتر ریبونوکلئازی

RNase A  نسبت به سایرRNase ای به استفاده ها، امروزه نگاه ویژه 

استفاده  که یطور به. شده است یاهداف انسان یبرا ،RNase Aاز 

طراحی نسل  در کیولوژیب یها نیعنوان توکس بهاز این آنزیم 

این معمولا  .بررسی استدر حال  جدید داروهای ضد سرطان

 استفادهونال لهای مونوکو بادی متصل با آنتی صورت هب ها آنزیم

کمک  به کونژوگه شده RNase A شوند، به این صورت که می

 ترنسکریپتوم درونشده و هدف سلول  توپلاسمیوارد س  یباد ینتآ

. (Forouharmehr et al. 2020) شکند یم طور کامل بهسلول را 

 ی از قبیلجانب اثراتداشتن  یوانیح یها RNase یمشکل اساس

 داشتناز این رو  ،است یانسان یها سلول یبرا یتیمونوژنسیا

حائز  یوانیژن از منابع ح نیاز ا یدینوکلئوت یاطلاعات ساختار

ی توان مهندس یماین اطلاعات، با داشتن  در حقیقت .است اهمیت

انسان  در بدن تحریک ایمنی،کاهش  در جهت را ها مینزاین آ

گوسفندی مانند سایر  RNase Aکلی  طور به .انجام داد

توسط پانکراس ترشح  یا به شکل گستردهنشخوارکنندگان 

 عاتیها و ما در ارگان یگوسفند RNAese A ، علاوه بر اینشود یم

 ،3منالیس کولیوزها،  هیکل ،2یمن عیادرار، سرم، ما ر،یبدن مانند ش

 .Beintema et al) شود یم دیتول زین یو غدد بزاق یغدد پستان

1988.) 

                                                           
1
 Host defense 

2
 Seminal plasma 

3
 Seminal vesicles 

قرارگرفته  5کروموزوم  یرو بر گوسفندی RNase Aژنی  یتوال

، دینواسیمآ 124 گوسفندی با RNAse Aتوالی آمینواسیدی . است

 یبه جا نیسر :دینواسیمآ 4 لحاظاز گاوی  RNase Aدر مقایسه با 

، 12 تیدر موقع نیالان یجا به نی، سر3 تیدر موقع نیترئون

 یجا به نیتامو، گل33 تیدر موقع نیزیل یجا به نیگلوتام

 .Beintema et al) باشد یمتفاوت م 163 تیدر موقع نیسپارژآ

و در گاو  14کروموزوم  یژن در انسان و موش بر رو نیا.(1988

 5کروموزوم  در واقع .قرار گرفته است 16کروموزوم  یبر رو

 گاهیجا یاست و دارا یگاو 16معادل کروموزوم  یگوسفند

 تاکنون (.Saitou et al. 1987)باشند  یمحافظت شده مشترک م

ها با  توالی در پایگاه داده کیفقط  یگوسفند نوع RNase A یبرا

 شده است، که این گزارش XM_004010384شماره دسترسی 

بوده و توسط ابزارهای بیوانفورماتیکی  یشگاهیزماآ ریغ ی نیزتوال

 ی،شگاهیزماآ هایکارتوسط است  لازملذا . است شده ینیب شیپ

 و یابی یتوال نآ کننده کد هیخصوص ناح هب ،ژن نیا یتوال

 کیعنوان  به یبلوچ گوسفند. شود تایید یشگاهیزماآ صورت هب

و شمال و در جنوب افغانستان  رانیا یشرق نیمهدر  ینژاد اهل

 رانیا گوسفندپرجمعیت  ینژادها ءدارد و جز ستگاهیزپاکستان 

در مراتع و  الیاور یگوسفند وحش نیهمچن. شود یمحسوب م

شمال  ر،یافغانستان، پاکستان، کشم ران،یا یکشورها یها کوهستان

 ءکنند و جز یم یزندگ انهیم یایسآ یغرب یها هند و بخش یغرب

 .Zamani et al) باشد می رانیدر ا ینژاد گوسفند وحش 5از  یکی

 یمنظور بررس به یا مطالعه چیهاز این نظر که تاکنون  (.2018

 در RNase Aی ژن توال نییتعو  RNase A میآنز یکیژنت لیپتاس

 نیلذا ا. نشده است انجام یوحشاهلی و  گوسفندهای  گونه

 را در RNase A ی ژندینوکلئوت ساختاربرای اولین بار  مطالعه

 .کند یم یمعرف ی اوریالو وحش ی نژاد بلوچیگوسفند اهل

 

 اوریال و بلوچی گوسفند گونه دو هر از خون نمونه 5 به تعداد

 خون انعقاد ضد ماده حاوی های لوله در میکرولیتر 26 میزان به

 محیط اداره آباد مشهد و عباس نژاد اصلاح مرکز از ترتیب به

استخراج  سپس .شدند آوری جمع رضوی خراسان استان زیست

  مقدمه

  ها مواد و روش

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
99

.1
5.

3.
1.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

26
 ]

 

                               2 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1399.15.3.1.6
http://mg.genetics.ir/article-1-25-fa.html


 همکارانمحمدرضا نصیری و   ...آناليز توالی نوکلئوتيدی ژن ريبونوکلئاز پانکراتيک

 

 9311پاییز / 3شماره / پانزدهمدوره / ژنتیک نوین 851

 

DNA استخراج  تیبا استفاده از کDNA (روسیه) اتومید از خون 

 . گرفت صورت تیک یشنهادیپ روش با مطابق

بر اساس گوسفندی  RNase Aژن  باز جفت 4343 ریمنظور تکث به

بانک  پایگاه در موجود( نژاد رامبوییه) ژنوم مرجع گوسفند یتوال

 هفت  Primer Premier 5با استفاده از نرم افزار ،NCBIژن  یجهان

 مشخصات با پوشان هم صورت به یاختصاص غازگرآجفت 

 با مرازیپل یا رهیزنج واکنش. ندشد یطراح (1جدول ) در مندرج

 26ییدر حجم نها( دانمارک) کونیآمپل مستر میکس از استفاده

مول از مخلوط  کویپ 5 و DNAنانوگرم  56 شامل تریکرولیم

هر قطعه هم پوشان انجام  ریتکث یرفت و برگشت برا یغازگرهاآ

به صورت مجزا و  مریهر جفت پرا یبرا یبرنامه حرارت. شد

درجه  24 یدر دما یساز صورت؛ واسرشت به یاختصاص

 هیثان 36 یدرجه برا 06) یاتصال در دما ه،یثان 36 یگراد برا یسانت

ی برا هیثان 15 یبرا درجه 05) و( 3 و 5 ی جفت آغازگرهایبرا

درجه  32 یدر دما ری، تکث(0 و 4،  3، 2، 1 جفت آغازگرهای

 25 یدر دما هیاول یمرحله واسرشت ساز کی ه،یثان 46 یبرا

در  یینها ریمرحله تکث کیو  قهیدق 16 یبرا گراد یدرجه سانت

-T کلریدستگاه ترموسا در( قهیدق 16 یدرجه برا 32 یدما

Personal ( ،آلمانبایومترا )محصولات واکنش . شدند میتنظ

 ژلشده با  یزیمآ درصد رنگ 1 گارزآژل  یرو مرازیپل یا رهیزنج

 .دندش الکتروفورز رد

 56میزان همراه  به PCR تمحصولا از تریرولیکم 56میزان

 کومولیپ 16رفت و برگشت با غلظت  یاز آغازگرها تریکرولیم

. شدندارسال  یبه شرکت ماکروژن کره جنوب یابی یمنظور توال به

 کیبه روش اتومات (ABI 3130) ها با استفاده از دستگاه نمونه نیا

پس از  یابی یحاصل از توال یها داده. شدند ییاب  توالیسانگر 

استفاده از برنامه  با یابی یتوال یخطاها حیمنظور تصح به افتیدر

Chromas Lite 2.01 (MCCARTHY, 2005) بازبینی و  مورد

 نییجهت تع(. Afsharian et al. 2018)قرار گرفتند  ویرایش

 یدینوکلئوت بلاست هیاز رو RNase A ژن یهمولوژ نیبالاتر

 های یتوال. شداستفاده  NCBI (Sayers et al. 2011) گاهیتحت پا

با استفاده از  ت،یاکثر اریدست آمده بر اساس مع هب  مورد توافق

و  نییتع SEQMAN (Swindell and Plasterer, 1997)افزار  نرم

 .نددشثبت  NCBIپایگاه اطلاعاتی  در

                                                           
4
 Consensus 

 

 پرایمرهای مورد استفاده در این مطالعه -1جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

جفت 

 پرایمر

موقعیت مکانی جفت  توالی آغازگرهای رفت و برگشت

 پرایمرها

 (bp) اندازه محصول

1 For: 5′- GCCACAAGGGAAGCCCAAGA-3ʹ  123-142 234 

Rev: 5ʹ-TCCAGACCACAGTTGACAGAGC-3ʹ 1635-1620 

2 For: 5ʹ-CCCAGGTAAGCAGCCCAAGAA-3ʹ 393-963 963 

Rev: 5ʹ-ACCAGGACCAACAGTGACAACA-3ʹ 1509-1592 

3 For: 5ʹ-CTCTGTAGGGAGTGGGAGTCAA-3ʹ  1325-1340 929 

Rev: 5ʹ-GGAGCAAGTGTGGGTTGGATAG-3ʹ 2261-2222 

4 For: 5ʹ-CCCTGTGTTTCCTTGCCCTG-3ʹ 2633-2622  935 

Rev: 5ʹ-CCGTGGAGCCTTTGGTAGAGA-3ʹ  2223-2243 

5 For: 5ʹ-TGGAAAGGACCTCAGGGATCAC-3ʹ 2392-2916 920 

Rev: 5ʹ-TCTCAGCTCTAGGAGGAGGGAA-3ʹ 3003-3094 

0 For: 5ʹ-GCCAACCAGTTTGAGCAGTTCT-3ʹ 3320-3413 003 

Rev: 5ʹ-GCAGCAGAAGCCTGGAGTCT-3ʹ 4632-4659 

3 For: 5ʹ-AGGACACCGAAAGGGAAGAGAT-3ʹ 3211-3232 911 

Rev: 5′-GGAAGACTATTGGCTGCTGGAA-3′ 4366-4321 
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و همچنین  مطالعات گریمطالعه با د نیا یها داده سهیمنظور مقا به

مرجع ثبت شده در بانک  یها یاز توال ترسیم درخت فیلوژنی،

 RNase A ژنهای  یمنظور توال نیبد. استفاده شد NCBIداده 

در  یساز فیرد هم. شد افتیدر پستانداراناز گونه  22 مربوط به

 Larkin et) 2 نسخه Clustal تمیبه کمک الگور یدیسطح نوکلئوت

al. 2007) به کمک  یکیلوژنتیدرخت ف مرس. صورت گرفت

 Saitou) نگینیجو-بریشامل ن ط،یمختلف بنا به شرا یها روش

and Nei, 1987)، یمونیپارس ممیماکس (Farris 1970; Fitch 

و  (Felsenstein, 1981) یینما روش حداکثر درست ،(1971

مارکوف مونت کارلو  رهیکمک زنج هب افتهیبهبود  یزیاستنباط ب

(Yang and Rannala 1997) در آنالیز نیبرابزار مورد نظر . بود-

 Swoffard) 4 نسخه PAUP یبرنامه تجار یمونیو پارس نگینیجو

and Sullivan 2003) و  یینما حداکثر درست زیدو آنال یو برا

 RAxML (Stamatakis 2006) بیترت به یزیب زیآنال

 یابیمنظور ارز به .بود PhyloBayes MPI (Lartillot et al. 2013)و

 Stamatakis) استرپ بوت روش نه،یبه یبه پارامترها یابی و دست

et al. 2008) 166 یها شاخص از نیهمچن. شد انجام مکرر گانه 

 اسیمق یداریپا شاخص و شده اسیمق یینما درست حداکثر ازیامت

بر  یکیفاصله ژنت. استفاده شد زین (Farris 1989) (RC) شده

 ینیننده پروتئک کد یتوال نیو همچن یدینوکلئوت یاساس توال

 .رفتیانجام پذ RNase بهمربوطه 

گوسفند  RNase Aهای خوانش شده برای ژن  ردیفی توالی هم

گوسفند  RNase Aبلوچی و وحشی اوریال با ژنوم مرجع ژن 

با سرور آنلاین  (XM-004010384)رامبوییه با شماره دسترسی 

MultiAlign (http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/)  انجام

همچنین شناسایی جایگاه اگزون، اینترون . (Corpet 1988)گرفت 

جایی  هجاب)های وجود جهش  ی ترجمه شونده، جایگاه و ناحیه

و حذف نوکلئوتید نیز با استفاده از سرور آنلاین ( نوکلئوتیدی

MultiAlign صورت گرفت . 

در توالی ژنی ریبونوکلئاز پانکراسی  ها جهش ریتاث یبررس منظور به

 یبرا mRNA یها یتوال یثانو ساختار، (2 اگزون در خصوص هب)

، (مرجع ومژن)رامبوییه  گوسفندگونه سه  هر یبرا RNase Aژن 

    کمک   ه ب   یبلوچ   گوسفند و الیاور  یوحش گوسفند
RNA Fold Web Server (http://rna.tbi.univie.ac.at/cgi-

bin/RNAWebSuite/RNAfold.cgi) حداقل یها داده و میترس 

 .نددش یبررس کینامیترمود آزاد یانرژ و آزاد یانرژ

 

الکتروفورز محصولات ای پلیمراز،  پس از انجام واکنش زنجیره

درصد نشان داد که  یکای پلیمراز روی ژل آگارز  واکنش زنجیره

قطعه مختص به توالی ژنی ریبونوکلئاز پانکراس گوسفندی  3هر 

صورت  بازی با استفاده از پرایمرهای طراحی شده به جفت 4343

 (.1شکل )اند  خوبی تکثیر شده همپوشان به

 
 راست سمت از، مرازیپل یا رهیزنج اکنشو محصولات الکتروفورز -1 شکل

 .(3 تا 1قطعات )

 

دست آمده مرتبط با قطعات تکثیر  ههای ب نتایج حاصل از توالی

یابی برای هر باز مورد ارزیابی قرار  شده از لحاظ کیفیت توالی

ها  ها برای تمامی نمونه گرفتند و نتایج نشان داد که تمامی خوانش

بلوچی و اوریال با کیفیت بسیار بالایی از هر دو نژاد گوسفند 

پس از زیرهم چینی و اسمبل کردن . صورت گرفته است

های مربوط به هر قطعه، توالی مورد توافق برای گوسفند  خوانش

در . دست آمد هب SEQMANافزار  بلوچی و اوریال به کمک نرم

پانکراتیک گوسفند  RNaseهای بین ژن  ردیفی واقع مقایسه هم

 RNaseگوسفند وحشی اوریال با ژنوم مرجع ژن  بلوچی و

تشابه بالایی را نشان  (XM_004010384)گوسفند رامبوییه 

دهد، هرچند که در برخی نقاط، تفاوت نوکلئوتیدی نیزمشاهده  می

ردیفی وجود اگزون یک و دو و همچنین  ی هم مقایسه. دشو می

ی  حیهی نا ی ترجمه شونده، نشان از توالی محافظت شده ناحیه

در . باشد بین این سه نژاد برای این ژن می CDS  ترجمه شونده

                                                           
1
 from coding sequence 

  نتایج و بحث
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ناحیه ژنی اگزون یک گوسفند بلوچی با اوریال تنها یک تفاوت 

نشان داده شد، و همچنین  411تک نوکلئوتیدی در موقعیت بازی 

بعد  2های نوکلئوتیدی متعددی در ناحیه اینترون و اگزون  تفاوت

توانند در  یها م تفاوت نیاطور کلی  به. شدندردیفی مشاهده  از هم

داده  گاهیدر پا. خاص نقش داشته باشند طیژن در شرا انیب میتنظ

NCBI یدسترسبا شماره  بونوکلئازیر یژن یتوال 

(XM_004010384) دیاگزون اول و نوکلئوت 529تا  1 دینوکلئوت 

. اگزون دوم گزارش شده است هیناح یباز جفت 4343تا  1202

 یپانکراس گوسفند بلوچ بونوکلئازیر یژن یتوال ردیفی همدنبال  به

توسط رامبوییه نژاد مرجع  یژن یدر مطالعه حاضر با توال الیو اور

صورت حذف، اضافه و  به ییها تفاوت MultiAlignسرور آنلاین 

 تیدر موقع. شدند دهید یدیتک نوکلئوت یها ییجابه جا

به  نیمیت دینوکلئوت ییجا جابه) کیاگزون  هیناح 411 یدینوکلئوت

و  319 یدینوکلئوت تی، موقع(یو بلوچ الیدر نژاد اور نیتوزیس

در نژاد  نیگوان دیحذف نوکلئوت) بیترت به نترونیا هیدر ناح 243

و  الیدر نژاد اور نیبه ادن نیگوان دینوکلئوت ییجا و جابهرامبوییه 

تا  1396 هیدر ناح GGCCC یحذف توال 2، در اگزون (یبلوچ

با  سهیدر مقا الیاور ید وحشاو نژ یبلوچ یدر نژاد اهل 1395

، 1299، 1303 های تی، در موقعرامبوییهنژاد مرجع ژن  یتوال

 ییجا جابه) بیترت به 3265 و 2922، 2955، 2949، 2032، 2429

 نیبه ادن نیمیت ن،یمیبه ت نیتوزیس ن،یتوزیبه س نیمیت دینوکلئوت

 ،یو بلوچرامبوییه در نژاد  نیادن دیحذف نوکلئوت ال،یدر نژاد اور

 نیتوزیس ن،یبه گوان نیادن ن،یتوزیبه س نیادن دینوکلئوت ییجا به جا

 یدینوکلئوت تی، موقع(الیدر نژاد اور نیبه ادن نیگوان ن،یبه ادن

، (یدر نژاد بلوچ نیبه ادن نیگوان دینوکلئوت ییجا به جا) 2209

در نژاد  نیمیبه ت نیگوان ییجا جابه) 4212 یدینوکلئوت تیموقع

ذکر شده در  راتییتمام تغ. مشاهده شدند( یو بلوچ الیاور

 .اند شده مشخص( 2 شکل) در کیشمات صورت به و( 2جدول )

دست آمده برای گوسفند  بازی به جفت 4343مقایسه سه توالی 

بلوچی و اوریال و ژنوم مرجع رامبوییه با شماره دسترسی 

(XM_004010384) 16  تفاوت نوکلئوتیدی را با میزان مشابهت

چنین مقایسه توالی گوسفند نژاد  هم. درصد نشان داد 39/22

با گوسفند اوریال  (XM_004010384)رامبوییه با شماره دسترسی 

درصد را نشان  01/22تفاوت نوکلئوتیدی را با میزان مشابهت  19

 . داد

 
 های نوکلئوتیدی تفاوت مکانیموقعیت  -2جدول 

 رامبوییه

Rambouillet 
 اوریال

Orial 

 بلوچی

Baluchi 

 (bp)باز موقعیت جفت

T C C 411 

- G G 718 

A G G 943 

- - GGCCC 1780-1785 

T C T 1767 

C T C 1988 

T A T 2428 

- A - 2639 

T A T 2848 

A G A 2858 

A C A 2899 

G A G 3205 

G G A 2968 

G T T 4212 

 

 
یابی شده نژاد اوریال  تغییرات نوکلئوتیدی میان ژن ریبونوکلئاز توالی -2شکل 

 .و بلوچی با ژن ریبونوکلئاز مرجع نژاد رامبوییه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
99

.1
5.

3.
1.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

26
 ]

 

                               5 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1399.15.3.1.6
http://mg.genetics.ir/article-1-25-fa.html


 محمدرضا نصیری و همکاران  ...آناليز توالی نوکلئوتيدی ژن ريبونوکلئاز پانکراتيک

 

 868  9311پاییز / 3شماره / پانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

در این سه  RNase Aبا وجود تشابهت بالای ژن کدکننده آنزیم 

این ژن  2های گزارش شده مربوط به اگزون  گونه بیشتر تفاوت

 .باشد می

 بونوکلئازیر یژن یتوال در شده ذکر یها تفاوت شتریبهمچنین 

 تکامل از ینشان نیا که است شده دهید الیاور نژادسی پانکرا

 کیتر از همه  مهم. بوده است یبه اهل الیاور یشحو گوسفند

نسبت به  الیو اور یکه در هر دو نژاد بلوچ یدینوکلئوت 5حذف 

ها ناشی از  در واقع این تفاوت. شده است دهیدرامبوییه نژاد 

باشد  های نژادی و ژنتیکی بین نژادهای اهلی و وحشی می تفاوت

ناحیه ترجمه شونده به . اند که در طی سالیان درازی تثبیت شده

های  به شکل کاملا محافظت شده در توالی( CDS)پروتئین 

اند ولی  گوسفندهای بلوچی، وحشی اوریال و رامبوییه قرار گرفته

ژن  2مشاهده شده درناحیه اگزون  های نوکلئوتیدی تفاوت

RNase A  تواند در تنظیم بیان ژن  با توالی ژن مرجع رامبوییه می

سزایی  هنقش و نحوه عملکرد پروتئین ترجمه شده نقش و تاثیر ب

 . داشته باشند

 شماره با بیترت به بونوکلئازیر ژن شده ریتکث یژن قطعه یها یتوال

نژاد  برای MG932659 و الیاور نژاد برای MG932658ی دسترس

میزان حداقل انرژی  .اند ثبت شده NCBIداده  گاهیپا در یبلوچ

در نژاد رامبوییه  RNase A ژن mRNAآزاد ساختار ثانویه بهینه 

میزان  مول، گوسفند بلوچی به/کیلوکالری -26/1224میزان  به

 -96/12106مول و گوسفند اوریال / کیلوکالری -26/1223

در نتیجه، عامل انرژی آزاد ساختار . دست آمد همول ب/کیلوکالری

نژاد بلوچی و رامبوییه به یکدیگر   RNase A ژن mRNAثانویه 

حاکی از شباهت بالای این دو نژاد برای این  تر هستند که نزدیک

که سطح انرژی آزاد  می باشد، در حالی mRNAساختاری  پارامتر

بیشتری نسبت به نژادهای اهلی در نژاد وحشی اوریال تفاوت 

ی  بررسی ظاهری ساختار ثانویهبنابراین با . مطالعه شده دارد

mRNA  ژنRNase A  در نژادهای اهلی مورد مطالعه و نژاد

وحشی، شباهت بالایی را بین نژادهای اهلی و تفاوت با نژاد 

های  تفاوت در موقعیت. توان مشاهده کرد وحشی را می

 RNase A ژن mRNAساختار ثانویه  2636تا  1926نوکلئوتیدی 

 .کند تفاوت موجود در میان نژاد اهلی با وحشی اوریال را ثابت می
های  ردیف شده نژاد هم RNase Aدنبال هر سه توالی ژن  به

تا  1293رامبوییه، بلوچی و وحشی اوریال موقعیت نوکلئوتیدهای 

 1323تا  1352همچنین نوکلئوتید  جایگاه سیگنال پپتید و 1352

  CDSدر ناحیه اگزون یک این ژن توالی ترجمه شده به پروتئین

و   mRNAبه  DNAیتوال برداری رونوشت(. 5شکل ) باشد یم

 یها یتوالدست نشان داد که  نییبالادست و پا یها یبرش توال

 گاهیجا. هستند دیکلئوتون 441 شامل دیپپت گنالیس با همراهمورد 

 1 دیکلئوتون از شود یم دهید 3 در شکل کهطور همان دیپپت گنالیس

 .ه استشد یو نشان گذار هبود کسانی یدر هر سه توال 00 تا

 

 
 دایپپت گنالیس ردیف شده و ناحیه هم RNase Aقسمتی از توالی ژن  -3شکل

 .00 تا 1 دیکلئوتون از (پیکان قرمز)

 

دست آمده برای  ههای ب جدول فواصل ژنتیکی با استفاده از توالی

های  گوسفند اوریال و بلوچی و همچنین با سایر توالی

نشخوارکنندگان از قبیل بز، گاو، شتر و غیره موجود در پایگاه داده 

NCBI  از آنجا که اعداد (. 4شکل )مورد محاسبه قرار گرفت

صورت دو به  های مختلف به حاصل از فواصل ژنتیکی بین گونه

این اعداد نمایانگر میزان جانشینی نوکلئوتیدها  دو است، در نتیجه

باشند و فاصله ژنتیکی  های مورد بررسی می های گونه بین توالی

ها مرتبط خواهد  بین دو گونه با همبستگی فیلوژنتیکی بین گونه

تواند برای تعیین دوری و  بود، در نتیجه این شاخص هم می

اگرچه . قرار گیرد های مختلف مورد استفاده نزدیکی ژنتیکی گونه

نشخوارکنندگان دارای شباهت بالایی  RNase Aتوالی کدکننده ژن 

های بالا  با یکدیگر هستند، اما نتایج این مطالعه نشان داد که توالی

های زیادی با یکدیگر  دستی و پایین دستی ژن دارای تفاوت

با گونه  61/6در این میان گونه بز دارای فاصله ژنتیکی . هستند

. گاوی است RNase Aمورگان با به  سانتی 60/6فندی و گوس
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 60/6گونه گاوی داری فاصله ژنتیکی  RNase Aهمچنین 

مورگانی با نمونه  سانتی 3/6مورگان با گونه گوسفندی و  سانتی

RNase A انسانی است. 

، (4شکل )منظور تائید نتایج حاصل از ماتریس فواصل ژنتیکی  به

های مربوط به گوسفند بلوچی و اوریال با  درخت فیلوژنتیک توالی

افزار مگا  با استفاده از نرم NCBIهای موجود در پایگاه  سایر توالی

مشخص شده، ( 5)طور که در شکل  همان(. 5شکل )ترسیم شد  3

هر دو گونه گوسفند نژاد بلوچی و اوریال با توالی ثبت شده برای 

پانکراس ثبت شده برای  نژاد رامبوییه همراه توالی ژنی ریبونوکلئاز

دلیل نزدیکی تشابه  اند و این به گونه بز در یک کلاد قرار گرفته

ژنتیکی گوسفندان و بز از طریق مشابهت اجدادی بین این نژادها 

برای نژاد  RNase Aهمچنین نتایج نقشه فیلوژنتیکی ژن . باشد می

ها  های نوکلئوتیدی در این توالی گاو نشان داد که اگرچه تفاوت

موجود است، اما با توجه به شباهت بالا در نواحی بالا دستی و 

های مختلف گاو در یک کلاد قرار  پایین دستی همه زیرگونه

با  Bos mutusگاوی وحشی)همچنین در سایر نژادها . اند گرفته

ها، گربه سانان، اسب با  ، خانواده شترها، موش(گاوهای اهلی

ونوکلئاز مرتبط با گوریل و کرگدن و انسان با توالی ژنی ریب

مطالعه . اند ها با درصد تشابه بالایی در یک کلاد قرار گرفته میمون

بر مبنای درصد تشابه و روابط ( Premzl 2014)انجام شده 

های ریبونوکلئاز در تطابق با مطالعه حاضر  فیلوژنی خانواده آنزیم

 panدر انسان با RNase Aتائید کردند که آنزیم ریبونوکلئاز 

troglodytes ها با هم  ها، خانواده اجدادی گاوها و موش و میمون

مشابه هستند که ناشی از درصد تشابه بالای اجدادی ژنتیکی بین 

 .(Premzl 2014)ها می باشد  آن

 

های قرمز  مربع .باشد می بالایی استاندارد خطا ژنتیکی و فاصله پایینی مثلث ،پستانداران مختلف یها گونه RNase A نژ ژنتیکی بر مبنای توالی فواصل ماتریس -4شکل 

 .  باشد های شاخص بررسی شده در این مطالعه می دهنده گونه نشان
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 یاهل و یوحش یوانیح یها گونه ریسا با الیاور و یبلوچ نژاد یبرا RNase A ژن یتوال سهیمقا یکیلوژنتیف درخت -5 شکل

 

 کلی گیری نتیجه

 یگونه گوسفند اهل RNase A میآنز یکیژنت لیمطالعه پتانس نیدر ا

 یدیوتئنوکل یتوال اگرچه. قرار گرفت یمورد بررس یو وحش

مرجع در  یبا توال سهیدو گونه و در مقا نیا RNase A میآنز

NCBI  یها شباهت داشت، اما تفاوت گریکدیکاملا با 

 نیشد که ا دایدست ژن پ نییدر بالادست و پا یدیوتئنوکل

SNPبا توجه به نزدیک بودن به نواحی تنظیمی، احتمالا  ها

سه  شکل .داشته باشد RNase Aژن  انیب تنظیمدر  یتوانند نقش یم

 نیهمچن و و مشخص شد ینیب شیپ زین کلئازوبونیر میآنز یبعد

ی شد، از طرفی نتایج گذار نشان یتوال در زین دیپپت گنالیس گاهیجا

شباهت  نیشتریب یگونه بز دارا RNase Aاین مطالعه نشان داد که 

 .است یبا گونه گوسفند
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