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در سه نژاد ( HVR1)ميتوکندری  D-loopبسيار متغير يابی ناحيه هدف از انجام اين پژوهش توالی

منظور بررسی تنوع ژنتيکی و فيلوژنتيکی بين  به( بختياری و عربیلری لری،)گوسفند ايرانی 

آناليز  .چنين بررسی ارتباط مادری اين نژادها با ساير نژادهای جهانی بود نژادهای مذکور و هم

ميتوکندری  D-loopنوکلئوتيدی نواحی بسيار متغير  313فيلوژنيک با استفاده از يک قطعه 

(HVR1 ) راس گوسفند  99راس گوسفند عربی،  91شامل )د بومی خوزستان راس گوسفن 33از

 HVR1، ناحيه DNAپس از استخراج . انجام شد( بختياریراس گوسفند لری 91لری و 

يابی و آناليز نتايج با استفاده  توالی PCRمحصولات  سپس. شدتکثير  PCRبا استفاده از ميتوکندری 

لری و عربی  درخت فيلوژنتيک نشان داد که نژاد. فتگرافزارهای بيوانفورماتيکی انجام  از نرم

که اين  دنباش می Aبختياری متعلق به گروه هاپلوتايپی و نژاد لری Bمتعلق به گروه هاپلوتايپی 

جدول تجزيه واريانس . دليل متفاوت بودن خاستگاه زيستی اين نژادها باشد تواند به موضوع می

چنين،  هم. نموددرصد محاسبه  13 راو تنوع درون جمعيتی  درصد 4 را تنوع بين جمعيتیمولکولی 

بعلاوه، . محاسبه شد 39/1و  19/1ترتيب  ترين تنوع هاپلوتيپی در نژاد عربی و لری به ترين و کم بيش

نژاد بين  و( 943/1)تر  بختياری بيشگوسفند لری و لریبين شان داد که محاسبه شده  مقدار

دهنده وجود تنوع بالا در اين  نتايج نشان. وجود داردژنتيکی  فاوتت(  111/1)تر  عربی و لری کم

 .گذار باشد ها تاثير تواند در اصلاح نژاد و پرورش اين دام نژادهاست و اين موضوع می
 

 های کلیدی‬واژه
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ها  تنوع موجود در ذخایر ژنتیکی حیوانات امکان بقا و حیات آن

 یهلا. کند در یک محدوده وسیع و گسترده را امکان پذیر می

در منطقه  شیسال پ 11111 -11111 کردن گوسفند حدود

 یتا جنوب شرق رانیا یزاگرس شمال یهااز کوه ای گسترده

 انهیو منطقه خاورم ریصغ یایآس .رخ داده است هیترک یآناتول

 نیبه ا. کندیم جادیو اروپا ا ایقاره آس نیب یمهم ییایارتباط جغراف

ژن، اختلاط و  انیاز جر ییبالا سطح مناطق نیا یها گونه لیدل

 Meadows et) کنند یشدن را منعکس م یدر طول زمان اهل زیتما

al. 2011) .مهم  یاهل واناتیاز ح یکی یگوسفند به لحاظ اقتصاد

 .Guo et al) نقاط جهان است ریدر سا نیچن و هم رانیدر ا

گام  نیمختلف گوسفند، اول ینژادها یکیژنت اتیخصوص. (2005

در  دیبهبود راندمان تول یبرا( مبنا) هیاطلاعات پا یجمع آور یبرا

های مربوط به مبدا و زیستگاه بسیاری  در بررسی.صنعت است نیا

توان از ژنوم  می... اسب، گوسفند و  ها مانند گاو، از گونه

 DNAکه  از آنجایی. (Chen et al. 2005)میتوکندری استفاده کرد 

دهد،  ها نشان می میتوکندریایی تنوع هاپلوتیپی را در بین گونه

تواند ابزاری مفید برای تعیین روابط فیلوژنتیکی در سطح گونه  می

  (.Avise et al. 1987)باشد 

، است آناید یداراحیوانی  یدامک درون سلولان یک یتوکندریم

آ نایبرابر سریعتر از د 11تا  5نرخ جهش بالا و سیر تکاملی آن 

 (.Reicher et al. 2012; Colombo et al. 2004)سلولی است 

 یبه غشا دهیچسب یا یانهیدر ماده زم یتوکندریژنوم م گاهیجا

م اووسیت به ارث تر از طریق سیتوپلاس و بیش آن است یداخل

تعداد نوکلوِتیدهای ژنوم  (.Gyllensten et al. 1991) رسد می

 .Hiendleder et al)است  گزارش شده 11111میتوکندری حدود 

 Wang) باشدکه دارای دو ناحیه کدکننده و غیرکدکننده می( 1998

et al. 2007 .) 

که کند  ژن را کد می39های جانوری ژنوم میتوکندریایی در گونه

 2و  tRNAکننده  ژن کد 22کننده زنجیره تنفسی،  ژن کد 13شامل 

 tRNA کدکردن(. Zhao et al. 2004)باشد می rRNAکننده  ژن کد

 Wallce)دهنده سنتز پروتئین در میتوکندری است  نشان rRNA و

 و باشد یم یاختصاص یحلقو یآناید یدارامیتوکندری (. 1992

 D-loop ای Displacement-loopنام  هب ریمتغ اریبس هیناح یحاو

 11حدود  یادیز اریفرکانس بس اکند و ب یکد نم ینیاست که پروتئ

ژن رمز  هیناح نیچون ا. به جهش دارد لیتما یا هسته آنایبرابر د

تواند  یجهش م جهیدر نت (Jazin et al. 1998) ندارد نیکننده پروتئ

 میتنظ لهیوس را به یساز همانند هیناح نیا. ابدیدر آنجا تجمع 

هسته  یها ژن لهیوس مختلف که به یها میها و آنز نیپروتئ تیفعال

 اریمختلف بس یهادر گونه یتوالاین . کندیشوند، کنترل میکد م

 HVR2و  HVR1 ریمتغ اریبس هیدو ناح یمتفاوت است و دارا

میتوکندری تنها از  یآناید. (Sultana and Mannen 2004) است

 ، اینآن عیسرسیر تکاملی خاطر  بهشود و  طریق مادر منتقل می

 اریها بس گونه بینروابط  یابیو ارز یکیتنوع ژنت یبررسی در توال

 یها جهشدر اثر  تنها یتوکندرمی آناید یتوال .ارزشمند است

ها به جهش نیکند اگر ا یم رییتغ یاربرد یاشتباهات در کپ یتصادف

آ دو انید نیب ی سهیوجود داشته باشند، با مقا ینسبتا ثابت زانیم

فاصله  نیچن ها و هم آن انیتوان وجود وجه مشترک م یم تیجمع

  .کرد یرا بررس ینسل

مطالعات متعددی با استفاده از این روش صورت گرفته است که 

توان به مطالعه قسمتی از توالی منطقه بسیار متغیر  از این میان می

(HVR1 )میتوکندری در گوسفند مغانی ایران آ ی اندی

(Mohammad Hashemi et al. 2012) تجزیه و تحلیل منطقه ،D-

loop  میتوکندری گوسفندان بومی ایران(Rafia and Tarang 

، تنوع ژنتیکی گوسفندان وحشی و اهلی غرب کشور با (2016

، آنالیز (Gohari 2011)آ میتوکندری نایاستفاده از بررسی د

ژنوم میتوکندری در شش نژاد  HVR1وفیلوژنتیکی ناحیه  ژنتیکی

، روابط ژنتیکی میان (Sajjadi Zarjani et al. 2016)گوسفند بومی 

های گوسفند شین بش، قزل، هرکی، شال و زندی با استفاده نژاد

 Javanroh)آ میتوکندری و مارکرهای ریزماهواره نایاز د

Aliabad et al. 2014)ژنوم میتوکندری گوسفندان  ، بررسی ناحیه

از  HVR1، بررسی ناحیه (Javadmanesh et al. 2017)ایرانی 

ژنوم میتوکندری در گوسفندان شال و سنگسری ایران 

(Mohammad Hashemi et al. 2011) تنوع ژنتیکی و ،

میتوکندری در نژاد گوسفند وحشی و   D-loopفیلوژنتیکی ناحیه

و شناسایی دو مرحله ( Dehghani et al. 2017)گوسفند کرمانی 

( Lv et al. 2016)مهاجرت در تاریخ گوسفند اوراسیای شرقی 

 .اشاره کرد

  مقدمه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
98

.1
4.

3.
3.

1 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

20
 ]

 

                               2 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1398.14.3.3.1
https://mg.genetics.ir/article-1-110-en.html


 محمود نظری و همکاران  ...يتوکندریم HVR1 ی يهناح يلوژنتيکیفو  ژنتيکی آناليز

 

 9318پاییز / 3شماره / چهاردهمدوره / ژنتیک نوین 293

 

 D-loop از HVR1 یابی ناحیههدف از انجام این پژوهش توالی

بختیاری و لری، لری)ژنوم میتوکندری در سه نژاد گوسفند ایرانی 

نژادهای  منظور بررسی تنوع ژنتیکی و فیلوژنتیکی بین به( عربی

چنین بررسی ارتباط مادری این نژادها با سایر  مذکور و هم

 .نژادهای جهانی بود

 

راس گوسفند  33های خون از ورید وداج در این پژوهش، نمونه

از ( نمونه 11بختیاری نمونه و لری 11نمونه، لری  12نژاد عربی )

از  DNAتخراج جهت اس. نقاط مختلف استان خوزستان گرفته شد

برای تعیین . دشاستفاده  Sinaclon/pure DNA PREP 50 کیتاز 

. استفاده شد یک درصداستخراج شده از ژل اگارز  DNAکیفیت 

 123طول  ژنوم میتوکندری به D-loopاز  HVR1برای تکثیر ناحیه 

استفاده  1باز، از یک جفت آغازگر معرفی شده در جدول  جفت

 (.Sajjadi Zarjani et al. 2016)شد 

 35و  یکرولیترم 25 ییبا حجم نها یمرازپل ای‌یرهواکنش زنج

 5/12 یبجفت آغازگر و با ترک یکچرخه با استفاده از 

 DNA ،9/5نمونه  یکرولیترم Master Mix ،2 5/1 یکرولیترم

 1رفت و برگشت هرکدام  یو آغازگرها یلآب استر یکرولیترم

 سازی‌سرشتهوا یشامل دما یبرنامه حرارت. انجام شد یکرولیترم

 سازی‌واسرشته یدما یقه،دق 5به مدت  گراد‌یدرجه سانت 75 یهاول

 55اتصال  یدما یه،ثان 51به مدت  گراد‌یدرجه سانت 75 یهثانو

درجه  92 یرتکث یدما یه،ثان 51به مدت  گراد‌یدرجه سانت

درجه  92 یینها یرتکث یو دما یقهدق 1به مدت  گراد‌یسانت

در دستگاه  PCRواکنش . ه بودیقدق 5به مدت  گراد‌یسانت

 کیفیت محصولات .دشانجام  PeQLab 2x Gradientترموسایکلر 

PCR  شدو الکتروفورز سنجیده  درصد 2 با استفاده از ژل آگارز .

 یترلیکروم 1را با   PCRاز محصول یترلیکروم 4به این صورت که 

چنین  هم. دها ریخته شدر چاهک مخلوط کرده و بافر بارگذاری

های  در یکی از چاهکبازی  جفت 111میکرولیتر مارکر  2مقدار 

ساعت  1به مدت  PCRالکتروفورز محصولات . ژل بارگذاری شد

 .ولت انجام شد 111دقیقه با ولتاژ  51و 

برای ، ها بر روی ژل افقیهمه نمونهعد از بررسی بدر نهایت 

جا  یست و از آنها به شرکت تکاپوزتعیین توالی، تک تک نمونه

بوده،  bp 123طول قطعه تکثیر،  .به خارج از کشور فرستاده شد

دست  هب bp 519که بعد از ویرایش یک توالی مورد توافق به طول 

 .آمده شد

ها به روش سانجر توسط شرکت  پس از تعیین توالی نمونه

ها و تعیین پارامترهای مختلف  تکاپوزیست، جهت ویرایش توالی

. استفاده شد DNAspو  Bio editافزارهای  رتیب از نرمت ژنتیکی به

چنین جهت برآورد پارامترهایی ژنتیک جمعیت نظیر  هم

AMOVA افزار بیوانفورماتیکی  از نرمGen Alex 6.3 استفاده شد .

در نهایت توالی مشترک هر سه نژاد مورد مطالعه را با استفاده از 

د و با نژادهای موجود دست آورده ش هب Vector NTI 11افزار نرم

ردیف و در نهایت درخت فیلوژنتیک حاصل  هم NCBIدر بانک 

های فیلوژنتیک با درخت. دشرسم  MEGA6افزار  توسط نرم

استرپ، بوت 1111با ( NJ) استفاده از روش پیوند همجواری

 .دندشترسیم  MEGA6افزار  توسط نرم

 

 .موفقیت صورت گرفت ها با از تمام نمونه DNAاستخراج 

در محلول  DNAعلت غلظت زیاد  درخشندگی و وضوح باندها به

الکتروفورز محصولات تکثیر (. 1 شکل)باشد  استخراج شده می

خوبی  درصد نشان داد که آغازگر به 2شده بر روی ژل آگارز 

خوبی  ها به فعالیت نموده و قطعه اختصاصی را برای تمامی نمونه

 (.2شکل )تکثیر نموده است 
 

 میتوکندری D-loopاز  HVR1توالی آغازگرهای مورد استفاده برای تکثیر ناحیه  -1جدول 

 
 

 

  ها مواد و روش

  نتایج و بحث

 (گراد درجه سانتی) دمای اتصال (باز جفت)اندازه محصول  توالی آغازگر 

Hvr1 
Hvr1 

F:CTTGACCGTACATAGTACATG 
R: TTATGTATGTGACCCAGGTG  

123 55 
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2 A . C C T G G C T T T T . . . T C T A T 
3 . . . . . . . . T . . . . . . . C . . . 
4 A C . C T G . . T . T T C . . . C . A . 
5 A C . C T G . . T . T T . . . . C . A . 
6 . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . 
7 A C . C T G . . T . T T . . . . C . A . 
8 . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . 
9 A C . C T G . . T . T T . . . T C . A . 

10 A C . C T G . . T . T T . . . T C . A . 
11 . . . . . . . . T . . . . A A . . . . . 
12 . . . . . . . . T . . . . A . . . . . . 

 

 
 .ر روی ژل آگارزب DNAنتایج استخراج  -1 شکل

 

 
 .روی ژل آگارز D-loopنتیجه تکثیر قطعه  -2شکل 

 

 21جایگاه موجود در توالی جمعیت گوسفند عربی تعداد  519از 

جایگاه مونومورفیک  549و ( Polymorphic)جایگاه پلی مورفیک 

(Monomorphic )و تعداد  21ها  مجموع جهش. دست آمد هب

 2در جدول . د بودعد 7دست آمده  ههای ب هاپلوتیپ

چنین تنوع ژنی یا  هم .است های نژاد عربی آورده شده هاپلوتیپ

هاپلوتیپی و واریانس تنوع هاپلوتیپی مورد بررسی قرار گرفت که 

در طی بررسی . دست آمد هب 11219/1و 755/1ترتیب مقدار  به

( In Del) ههای نژاد عربی هیچ جایگاه حذف و اضاف توالی

و انحراف استاندارد  11249/1نوکلئوتیدی  تنوع. مشاهده نشد

ترتیب  به( K)تنوع هاپلوتیپی و میانگین اختلاف نوکلئوتیدی 

همچنین جایگاه متنوع مرکب . محاسبه شد 171/9و  149/1

(Parsimony ) و میانگین تعداد اختلاف نوکلئوتیدها

(Tajimas’D ) دست آمد هب 31149/1و  11به ترتیب.  

جایگاه  21ورد بررسی در نژاد گوسفند لری جایگاه م 519ازکل 

جایگاه مونومورفیک  549، (Polimorphic)مورفیک پلی

(Monomorphic) ،11  جایگاه متنوع مرکب(Parsimony)  و

براین در طی بررسی نژاد علاوه. جهش مشخص شد 21تعداد 

های هاپلوتیپ 3 لدر جدو. دست آمد ههاپلوتیپ ب 5مذکور تعداد 

تنوع ژنی یا  .ستا ه از نژاد گوسفند لری آورده شدهدست آمد هب

محاسبه  12911/1و واریانس تنوع هاپلوتیپی  119/1هاپلوتیپی 

چنین در نژاد گوسفند لری هیچ جایگاه حذف یا اضاف  هم. شد

(InDel )انحراف استاندارد تنوع  تنوع نوکلئوتیدی،. مشاهده نشد

، 11123/1ترتیب  به( K)هاپلوتیپی و میانگین اختلاف نوکلئوتیدی 

چنین میانگین تعداد اختلاف  هم. دست آمد هب 145/1 و 114/1

 -14732/1در جمعیت نژاد مذکور( Tajimas’D)نوکلئوتیدها 

  .برآورد شد

 
 دست آمده از گوسفند نژاد عربی ههای بهاپلوتیپ -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 .دهدهای مشابه درون جدول یک نوع هاپلوتیپ را نشان میرنگ

 

مورفیک جایگاه پلی 13جایگاه مورد بررسی  519از 

(Polimorphic) ،555  جایگاه منومورفیک(Monomorphic ) و

. مشخص شد( Parsimony)جایگاه متنوع مرکب  7تعداد 

دست  ههاپلوتیپ در نژاد مذکور ب 9جهش و  13چنین مجموع  هم

 4جدول بختیاری در های نژاد گوسفند لریهاپلوتیپ. آورده شد

تنوع ژنی یا هاپلوتیپی و واریانس تنوع هاپلوتیپی . است آورده شده

در طی بررسی . برآورد شد 11579/1و  7111/1ترتیب  به

( InDel)بختیاری هیچ جایگاه حذف یا اضافه های نژاد لری توالی

کلئوتیدی و انحراف استاندارد تنوع وهمچنین تنوع ن. مشاهده نشد

میانگین . محاسبه شد 199/1و  11757/1ترتیب  هاپلوتیپی به

و میانگین تعداد اختلاف نوکلئوتیدها ( K)کلئوتیدی واختلاف ن

(Tajimas’D )و  244/5ترتیب  در جمعیت مورد بررسی به

  .دست آمد هب 14297/1

نتایج بررسی پارامترهای ژنتیکی نشان داد که تنوع هاپلوتیپی 

تر است همانطور  بیشبختیاری گوسفند عربی از نژاد لری و لری

های قبلی گفته شد تنوع هاپلوتیپی گوسفند عربی که در قسمت

ترین مقدار تنوع هاپلوتیپی مربوط به  کم. دست آمد هب 75/1

 .باشد می( 119/1)گوسفند لری 
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 بختیاری‌یو لر یلر ی،سه نژاد گوسفند عرب یتوال یبا بررس

عه مورد به کار رفته در قط یباز آل ترین یشمشخص شد که ب

با  ینگوان ی،باز آل ینتر و کم 9/31 یانگینبا م یمینت یبررس

 جایگزینی نوع از اکثرا ها‌جهش ینچن هم. بوده است 7/11 یانگینم

T→C به تقاطع در ژنوم  تقالان یگزینیجا یها نسبت جهش. بودند

به  یکنسبت نزد ینبود و ا یشترسه نژاد مورد مطالعه ب یتوکندریم

 یگزینیجا های‌مطالعه جهش یندر ا. ددرصد مشخص ش 71

مورد سنتز مشخص شد  یهنسبت به تقاطع در ناح تری یشانتقال ب

 .Sajjadi Zarjani et al(2016) یقاتتحق یجبا نتا یجنتا ینکه ا

(2006) Galtier et al. با بررسی نتایج حاصل از . مطابقت داشت

ن تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی مشخص شد که تنوع درو

درصد از تنوع کل را شامل  71ها بسیار بالا و حدود  جمعیت

درصد  4ها پایین بود و حدود  شود ولی تنوع بین جمعیت می

دست آمده از تجزیه و تحلیل  هنتایج ب (.5جدول ) محاسبه شد

تواند  واریانس مولکولی بین نژادهای گوسفند مورد مطالعه می

شاوندی، مهاجرت در های خوینشان دهنده این باشد که آمیزش

های مورد نظر و یا حتی وجود یک جریان ژنی بالا  بین جمعیت

 (.5جدول )وجود داشته است 

نشاان داد کاه گوسافند لاری و     ورد آبر دست آمده از هنتایج ب

ترین تنوع و تفاوت ژنتیکی را دارند و این مقدار  بختیاری بیشلری

باا مقادار عاددی     ترین مقدار  چنین کم هم. بود 141/1برابر با 

دهد کاه  نتایج نشان می. دست آمد هبین نژاد عربی و لری ب 117/1

اناد و  بختیاری از هم دور نگه داشته شاده احتمالا نژاد لری و لری

 .ها تلاقی صورت گرفته است کمتر بین آن

 
 بختیاریهای گوسفند نژاد لری هاپلوتیپ -4جدول 

 

 

 

 

 

 
 

 

 .دهدهای مشابه درون جدول یک نوع هاپلوتیپ را نشان میرنگ

 
 نژاد مورد مطالعه 3تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی در  -5جدول 

 منبع تغییر درجه آزادی مجموع مربعات میانگین مربعات مولفه های واریانس درصد تغییرات

 بین جمعیت ها 2 974/9 379/4 115/1 %4

 درون جمعیت ها 31 774/73 133/3 133/3 %71

 کل 32 999/112 - 249/3 %111

 

نشان داد که گوسفند لری و عربی  چنین نتایج برآورد  هم

دارای نوکلئوتیدهای شبیه به هم و دارای کمترین جایگزینی 

ترین جایگزینی نوکلئوتیدی  بیش. هستند( 11112/1)نوکلئوتیدی 

بختیاری بوده است لری و لری بین نژاد( 11197/1)صورت گرفته 

 (.1جدول )

 بختیاری‌یو لر یلر ی،سه نژاد گوسفند عرب یلوژنیف درخت

 ,JN574232.1)گوسفندان موجود در جهان  یرهمراه سا به

JN574282.1, KF677132.1, JN574270.1, KF677148.1, 

AY091498.1, AY091500.1, KX344417.1, KX344277.1, 

KX344229.1, AY829400.1, AY829416.1, AY829402.1, 

KF677254.1 and KJ026465.1 )در (. 4شکل )شده است  یمترس

 استرپ‌بوت 1111و  NJ یتماز الگور یلوژنیدرخت ف یمترس

 424 411 400 371 214 187 179 71 67 66 18 12 6 جایگاه نمونه

1 A C C T G A T T A G C C A 

2 . . . . . . . . . . . . . 

3 . . . . . . . . . . T . . 

4 . . . . . G . . . . . . . 

5 . . . . . . . . . A . . . 

6 . . . . . . . . . . . . . 

7 . T T C A . C C . . . T G 

8 . T T C A . C C . . . T G 

9 G T T C A . C C . . . T . 

10 G T T C A . C C G . . T . 
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نشان داد که نژاد  یلوژنتیکرسم درخت ف نتایج. شد استفاده

شاخه قرار گرفتند که  یکدر  یو نژاد گوسفند لر یگوسفند عرب

علت  به احتمالا. دو نژاد است ینا ینتشابه در ب ینتر یشاز ب یحاک

در استان خوزستان  یو لر یدو نژاد گوسفند عرب یکپراکنش نزد

تواند  یم باشد‌یدو نژاد م ینا یزشجهت آم یکیکه فاصله نزد

 .باشد یرشاخهز یکدو نژاد در  ینبر قرار گرفتن ا یلیدل

رتر از شاخه دو ای دوبختیاری در شاخهچنین گوسفند نژاد لری هم

شود مشاهده می 4طور که در شکل  همان. نژاد فوق قرار گرفت

چین و قزاقستان در یک  بختیاری، تاجیکستان،گوسفند نژاد لری

بختیاری در گروه قرار گرفتن نژاد لری. گروه قرار گرفتند

در  علت موقعیت کشور ایران در قدیم تواند به گوسفندان چینی می

به باشد و ممکن است در گذشته کشور ایران  مسیر جاده ابریشم

عنوان گذرگاهی برای عبور گوسفندان از آسیا به اروپا و آفریقا و 

 .(Sajjadi Zarjani et al. 2016)باشد یا برعکس بوده 

 
 نتایج حاصل از تمایز ژنتیکی -1جدول

 1جمعیت  2جمعیت ‬ ‬ 

 ربیع بختیاریلری 00030/0 00031/0 00010/0 00000/0

 عربی لری 00100/0 00100/0 00000/0 00000/0

 بختیاریلری لری 00500/0 05300/0 00000/0 00001/0

 

 Eو  A ،B ،C ،Dگروه هاپلوتایپی  5اکنون در گوسفندان اهلی ت

شود،  مشاهده می 5که در شکل  همانطور. است تشخیص داده شده

و  (B) کیهنژاد گوسفند عربی و لری در دسته گروه گوسفندان تر

. قرار گرفت (A) بختیاری در دسته گروه گوسفندان چینینژاد لری

جام شد گوسفند ان (Shafagh 2007) ای که قبلا توسط در مطالعه

قرار  Aنژاد مغانی و گوسفند نژاد بلوچی در گروه هاپلوتایپی 

گرفتند، که گواهی بر تعلق گوسفندان ایرانی به این گروه 

ه براین در تحقیقی که سجادی زرجانی در علاو. هاپلوتایپی است

مهربان، قره گل، کرمانی، لک قشقایی، قزل ) نژاد گوسفند بومی 1

انجام داد به این نتیجه رسید که کلیه گوسفندان مورد ( و بهمئی

قرار گرفتند که گواه  Aجز مهربان در گروه هاپلوتیپی  مطالعه به

چنین  هم(. Sajjadi Zarjani et al. 2016)دیگری بر این مدعاست 

 .Mohammad Hashemi et alتر توسط در تحقیقی که پیش

بر روی نژادهای گوسفند بومی شال و سنگسری انجام ( 2011)

قرار گرفتند  Aداد مشخص شد که این نژادها در گروه هاپلوتیپی 

که گواهی دیگر بر تایید تعلق بسیاری از گوسفندان ایرانی به این 

 .باشد گروه هاپلوتیپی می

 

 
سه نژاد  HVR1درخت فیلوژنتیک رسم شده بر اساس توالی ناحیه  -4شکل 

  NJبه روش و سایر نژادها ( بختیاریعربی و لری لری،) گوسفند ایرانی

 

 
 .NJهای هاپلوتایپی با استفاده از روش تعیین گروه -5شکل 

 

وسط تهمچنین تحقیقی با هدف بررسی تنوع ژنوم میتوکندری 

همکاران بر روی گوسفندان اروپایی، آسیایی و کاسکازین تاپیو و 

تر گوسفندان  صورت گرفت که نتایج آن پژوهش این بود که بیش

قرار ( درصد 91) Bو ( درصد 22) Aآسیایی در گروه هاپلوتیپی 

  (.Tapio et al. 2006)گیرند  می

ای در رابطه با مراحل مهاجرت  الذکر مطالعه علاوه بر موارد فوق

مشاهده  1که در شکل  همانطور. اوراسیای شرقی انجام شددر 
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شود مسیر مهاجرت گوسفند از ترکیه به سمت اروپا و از طریق  می

دلیل موقعیت  سمت چین صورت گرفته است که این به ایران به

کشور ایران در زمان قدیم و گذرگاهی برای عبور گوسفندان قابل 

که منطقه فلات مغولی  ها نشان داد های آنیافته. توجیه است

عنوان یک مرکز  تواند یک مرکز ثانویه پراکندگی باشد، که به می

که گوسفندان از شرق . شود کار گرفته می حمل ونقل اروپایی به

و شبه قاره ( Cو  A ،Bخطوط )میانه از طریق این منطقه به چین 

ها توجیه دیگری بر که این یافته. کردند مهاجرت می( Bو  C)هند 

 (.LV et al. 2015)تواند باشد  حت این مدعا میص

 

 
 .در تاریخ گوسفند اوراسیای شرقی مهاجرتدو مرحله  -1شکل 

 

با توجه به نقشه فوق نژادهای گوسفند ابتدا در نواحی کشور 

اند و بعد از آن به اروپا، آسیا و کشورهایی مانند ترکیه ساکن بوده

بر مهاجرت علاوه طبق نقشه. چین مهاجرت صورت گرفته است

اولیه یک مهاجرت ثانویه رخ داده است و گوسفندان از چین به 

نتایج این تحقیق نشان . نواحی شرق کشور ایران مهاجرت کردند

بختیاری از شرق ایران وارد و در مناطق داد که گوسفند لری

طبق نقشه فوق و دو مرحله مهاجرت . است امروزی ساکن شده

دلیلی دیگر بر صحت قرارگیری گوسفند تواند  صورت گرفته می

احتمالا این تفاوت . باشد Aبختیاری در گروه هاپلوتایپی لری

بختیاری و لری در دو ظاهری و قرارگیری نژادهای گوسفند لری

توان در خاستگاه متفاوت قبایل لر و بختیاری  شاخه جدا را می

 دهد قوم منابع بسیاری وجود دارد که نشان می. جستجو کرد

اند و در  بختیاری از شرق ایران به طرف غرب ایران مهاجرت کرده

که قوم لر که در  اند، در حالی ساکن شده( کرمانشاه امروزی)باختر 

لرستان ساکن هستند از آسیای صغیر به طرف شمال ایران و سپس 

 Grugni et)اند  اند و در آنجا ساکن شده غرب ایران مهاجرت کرده

al. 2012; Dehkhoda 2016 Yar-Shater 1982;.) 

 گیری کلینتیجه

دست آمده از درخت فیلوژنتیک نشان داد که گوسفند  هنتایج ب

ی گوسفند لری قرار ای دورتر از شاخه بختیاری در شاخه لری

بختیاری در گروه گوسفندان بدین صورت که گوسفند لری. دارد

وه چین، تاجیکستان و قزاقستان و گوسفند لری و عربی در گر

 . گوسفندان ترکیه قرار گرفتند

مطالعات مربوط به بررسی روابط خویشاوندی و طور کلی  به

های اهلی از جمله  تعیین اصالت نژادی برای مدیریت جمعیت دام

از  HVR1در این پژوهش با ارزیابی ناحیه . باشد گوسفند مفید می

ن بختیاری نشاژنوم میتوکندری گوسفندان نژاد عربی، لری و لری

داده شد که دو نژاد عربی و لری به گوسفندان کشورهای ترکیه 

که  گیرند در حالیقرار می Bنزدیک بوده و در گروه هاپلوتیپی 

بختیاری به گوسفندان چینی نزدیک بوده و در هاپلوتایپ نژاد لری

A هایی که هایی که قبلا انجام شده و روایت پژوهش. قرار گرفت

تواند دلایلی  لر و بختیاری وجود دارد میراجع به خاستگاه اقوام 

رسد با  نظر می به. بر صحت و تایید مطالعه صورت گرفته باشد

دست آمده در این تحقیق که گوسفند نژاد  هتوجه به نتایج ب

ای نزدیک به شاخه چین قزاقستان و  بختیاری در شاخه لری

تاجیکستان قرار گرفته است این نظریه که خاستگاه لرهای 

یاری را از مناطق شمال شرق ایران قدیم از جمله کشورهایی بخت

به نظر . کند داند را تقویت می همچون قزاقستان و تاجیکستان می

رسد که قوم بختیاری از عراق و یا ترکیه به ایران مهاجرت  نمی

در حالی که قرار گرفتن نژاد لری در کنار نژادهای . کرده باشند

دن قوم لر از آسیای صغیر به طرف ترکیه و یونان نظریه کوچ کر

را  کند و آن را تایید می( باختر)شمال ایران و سپس غرب ایران 

 .کندتقویت می

نتایج بررسی تنوع ژنتیکی نشان داد که تنوع در گوسفند عربی و 

که تنوع در گوسفند لری کم  بختیاری بالاست در صورتیلری

این موضوع  بایستی به است و متخصصان اصلاح نژاد می شده

خونی در  بیشتر دقت کنند تا تنوع در این نژاد افزایش یابد و از هم

 .عمل آید هاین نژاد جلوگیری ب
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