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  دهیچک

 در توکندرییم ژنوم است. تیاهم حائز آنها یکیژنت تنوع حفظ و شوندیم محسوب ارزشمند یکیژنت ریذخا از یکی عنوانبه رانیا یبوم یبزها
 ریاخ پژوهش از هدف دهد. ارائه را تیجمع آن در موجود وعتن زانیم از یمناسب شاخص تواندیم هاپیاکوت ریسا با آن سهیمقا و پیاکوت کی

 پاکستانی، سیستانی، شامل رانیا یبوم یهابز یتیجمع توده چهار یتوکندریم HVR1 هیناح یکیلوژنتیف روابط میترس و یکیژنت ساختار یبررس
 به کل DNA استخراج .باشدیم بز هایاکوتیپ گرید در مذکور گاهیجا یدینوکلئوت یتوال با آنها سهیمقا و رأس( ۴ کدام )هر لری سیاه و عدنی
 از پس شدهریتکث محصولات گرفت. انجام یاختصاص آغازگر جفت کی از استفاده با ریتکث واکنش و شد انجام کلروفرم -فنل روش

 بز هایاکوتیپ ریسا به مربوط یرتوکندیم ژنوم از مشابه یتوال  همراه به مذکور یهایتوال .شدند یتوال نییتع سانگر روش به یسازخالص
 یبررس با .گرفت قرار استفاده مورد یکیلوژنتیف درخت میترس و یکیژنت هیتجز جهت (NCBI) بیوتکنولوژی اطلاعات ملی مرکز از آمده بدست

 انسیوار هیتجز شد. ییشناسا هاپلوتیپ ۱1 و یچندشکل گاهیجا ۱29 حاضر مطالعه در بز مختلف یهاتوده در یتوکندریم ژنوم HVR1 هیناح
 مطالعه در شده استفاده رانیا بز یهاتوده هیکل .است هاتیجمع درون در درصد 11 و هاتیجمع نیب تنوع از درصد ۱1 که داد نشان یلکولوم

 -۱۴/2 ترتیب)به مایتاج تست Fs و D یهاآماره ریمقاد شدند. یبندگروه شودیم افتی هاقاره همه در معمولاً که A یپیهاپلوت گروه در حاضر
 نشان مطالعه نیا جینتا باشد. مطالعه نیا در استفاده مورد نمونه اندازه بودن کوچک لیدل به است ممکن که بود یمنف ریاخ مطالعه در (-11/3 و

 .است ایدن و رانیا در بز یتیجمع یهاتوده یبندگروه و یکیژنت مطالعات یبرا یمناسب ابزار یتوکندریم HVR1 هیناح یدینوکلئوت یتوال داد
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ABSTRACT 
Iranian indigenous goats are considered as one of the most valuable genetic reserves and it is important to keep their genetic 
diversity. The mitochondrial genome in an ecotype and comparing it with other ecotypes can provide an appropriate 
mesures of the diversity of the population. The purpose of this study was to investigate the genetic structure and 
phylogenetic relationships analysis of mitochondria HVR1 in four populations of indigenous goats in Iran including of 
Sistani, Pakestani, adani and Black Lori goats (Each of them has 4 heads) and compare to the other species of goats in the 
world. Total DNA extraction was performed using phenol-chloroform method and proliferation reaction was performed 
using a pair of special primers. Proliferation products were sequenced after purification by Sanger method. All of these 
sequences with17 sequences of the mitochondrial genome of other non Iranian goat ecotypes obtained from the National 
Center of Biotechnology Information (NCBI) were used for genetic analysis and phylogenetic tree mapping. Studying of 
HVR1 region of the mitochondrial genome in different goat populations, 123 polymorphic sites and 16 haplotypes were 
identified. The analysis of molecular variance showed that 15% of variation belongs to between populations and 85% within 
populations. All Iranian goat populations used in the present study were grouped in the Haplogroup group A, which were 
commonly found in world ecotypes. The values of the D and Fs statistics of the Tajima test were negative (-2.14 and -9.55 
respectively) in the recent study, which may be due to the small size of the sample size. The results of this study showed that 
HVR1 region of the mitochondrial genome is a suitable tool for genetic studies and Haplogrouping of Iran and Non Iranian 
goat populations. 
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 مقدمه

 شده افتی رانیا در بز یسازیاهل یها نشانه نینخست

 است لادیم از شیپ سال هزار ده حدود به مربوط که

(Zeder & Lapham, 2010.) متوسط اندازه لیدلبه بز 

 یبرا گوناگون یهاطیمح با یسازگار ییتوانا و بدن

 .است بوده مناسب اریبس هاقاره نیب یهاانتقال و نقل

 در بز مختلف یهاتیجمع در بالا یژن انیجر

 در سالانه یهامهاجرت ،یفصل یچوپان مثل ییهاروش

 یبازرگان گسترش و لیتسه طورنیهم و دور فواصل

 مناطق یبزها یژن مخزن در درهم یالگو به منجر

  (.Liu et al., 2009) است شده مختلف

 علوم در بیوتکنولوژی و مولکولی ژنتیک از استفاده

 ذخایر حفاظت و ژنتیکی تنوع مطالعه ظورمن به دامی

 است کرده پیدا زیادی کاربردهای طیور و دام ژنتیکی

(Mousavizadeh et al., 2009.) یتوکندریم ژنوم 

(mtDNA) بین تشخیص برای مناسبی بسیار نشانگر 

 هم از سال 15555 تا 155 که است هاییگروه ایگونه

 mtDNA ملتکا بالای سرعت ،همچنین اند.بوده جدا

 کاربرد شده باعث ای،هسته DNA با مقایسه در

 سرعت .باشد داشته تکاملی مطالعات در یفراوان

 ژنی واحین از برخی در نوکلئوتیدها جایگزینی

mtDNA از بیشتر برابر 15 تا 0 تقریباً عالی دارانمهره 

  (.Naderi et al., 2007) اسـت ایهسته ژنوم

 ژنوم در (D-loop) رلیکنت ناحیه نام به ایناحیه

 نوع هیچ کننده کد ژن که دارد وجود میتوکندری

 آن در توانندمی هاجهش بنابراین ندارد، را پروتئینی

 متغیر ناحیه دو به خود بخش این کنند. پیدا تجمع

HVR1 و HVR2 حفاظت نسبتاً ناحیه ناحیه یک و 

 نواحی این شود.می تقسیم ناحیه دو این بین در شده

 افراد در نوکلئوتیدی تغییرات میزان بالاترین دارای

 تغییر بدون آمده وجود به هایجهش و بوده مختلف

 ,.Jazin et al) شوندمی منتقل بعدی هاینسل به

 تکامل همچنین و هاویژگی این وجود علت به (.1998

 در میتوکندری ژنوم از ناحیه این توالی مطالعه سریع،

 و هاگونه میان روابط بیارزیا و ژنتیکی تنوع بررسی

 است. ارزشمند بسیار نژادها

 خاستگاه ۀنیزم در شده انجام قاتیتحق از یاریبس

 ژنوم D-Loop هیناح یرو بر بز( ژهیو)به احشام

 ,Zeder & Lapham) اند داشته تمرکز یتوکندریم

 منطقه یکیلوژنتیف و یکیژنت تنوع مطالعه (.2010

HVR1 هیناح D-Loop یبزها در یندرتوکیم ژنوم 

 در یکیژنت تنوع از درصد 7/31 که داد نشان یالبان

 از درصد 9/1 تنها و هاتیجمع درون در هیناح نیا

 هیتجز و است هاتیجمع نیب به مربوط تنوع

 A گروه در را یآلبان کشور یهاپیاکوت یهاپلوگروه

 از حاصل جینتا (.Doro et al., 2014) نمود یبنددسته

 یتوکندریم ژنوم هیناح یمولکول انسیوار هیتجز

 یبوم یبزها شامل رانیا یبوم یهاپیاکوت از یتعداد

 راتییتغ نیشتریب که داد نشان نیقزو و خلخال  آباده،

 51/9 تنها و بوده اهتیجمع درون به مربوط یکیژنت

 نمودند گزارش هاتیجمع نیب در را راتییتغ درصد

(Muezzini et al., 2015.) ساختار ایمطالعه در 

 ژنوم یتوال اساس بر یخلخال یبزها یکیژنت

 و هاتیجمع درون در را تنوع درصد 77 ،یتوکندریم

 است شده گزارش هاتیجمع نیب در را تنوع درصد ۳9

(Karimi et al., 2017.) 

 از پیاکوت 19 یهاپلوگروه و یکیلوژنتیف هیتجز در

  هیناح در یوحش بز توده کی و پاکستان یبوم یبزها

D-Loop توکرومیس و-b هاپلوگروه چهار A، B، C و D 

 در ،نیهمچن (.Soltana et al., 2003) است شده گزارش

 چهار ن،یچ کشور پیاکوت 91 کیلوژنتیف هیتجز

 که شد گزارش یتوکندریم ژنوم در را D تا A گروههاپلو

 و بوده غالب کشور نیا یبزها در B و A یهاگروههاپلو

 شد افتی پیاکوت 7 در فقط D و C یهاگروههاپلو

(Kimura, 1980.) هیناح در ینیچ بز پیاکوت 19  مطالعه 

D-loop پیهاپلوت چهار انگریب یتوکندریم A، B، C و D 

 حد در B پیهاپلوت یفراوان که بود یتوکندریم ژنوم در

 نییپا اریبس یفراوان D و C یها پیهاپلوت و متوسط

  (.Liu et al., 2007) داشتند

 یبرا تواند یم ییایتوکندریم DNA یتوال نییتع

 و یاهل یها دام در تکامل روند و یکیژنت تنوع حیتشر

 ی مطالعه جهت نیهمچن و بز یهاپیاکوت جمله از

 طور به دارند یمشابه یها گونه که یموجودات یتکامل

 نیا از یاریبس .ردیگ قرار استفاده مورد یعیوس

 انجام یتوکندریم D-Loop هیناح در مطالعات

 را یبالاتر تنوع زانیم هیناح نیا که چرا رد،یگ یم
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 نشان یتوکندریم ژنوم یها بخش ریسا به نسبت

 و مطالعه همچنین (.Lie et al., 2015) دهد یم

 هیته در تواندیم یتوکندریم ژنوم یتوال یشناسای

 مورد یبوم ینژادها خلوص حفظ و یکیژنت شناسنامه

 مطالعه حاضر مطالعه از فهد لذا .ردیگ قرار استفاده

 یهاتوده یهاپلوگروه و یکیلوژنتیف  ،یکیژنت ساختار

 .است رانیا یبوم یبزها یتیجمع

 

 هاروش مواد

 یهاپیاکوت از بز سأر 14 تعداد از پژوهش نیا در

 یعدن رأس(، 6) یستانیس رأس(، 6) یپاکستان

 هایاستان در ترتیب به رأس(6) اهیس یلر و رأس(6)

 طور به لرستان و هرمزگان  بلوچستان، و سیستان

 یریخونگ .گرفت قرار استفاده مورد و انتخاب یتصادف

 تحت یها لوله در تریلیلیم 9 مقدار به یگردن دیور از

 درصد( کی EDTA) انعقاد ضد ماده یحاو و خلاء

 شگاهیآزما به خی یرو بر خون یهانمونه و گرفت انجام

 درجه -۳5 زریفر رد DNA استخراج زمان تا و منتقل

 از کل DNA استخراج .ندشد ینگهدار گراد یسانت

 شد. انجام کلروفرم-فنل روش به کامل خون

 یتوکندریم ژنوم HVR1 هیناحاز  یاقطعه ریتکث

 یاختصاص مریپرا جفت کی ازجفت باز  374به طول 

 گاهیمذکور در پا هیناح یتوال منظور نیبد. شد استفاده

 NC005044 یره دسترسشما با NCBI یاطلاعات

جفت  کی Primer-3و با نرم افزار  دیگرد ییشناسا

 HVR1 هیناح 374قطعه  ریمناسب جهت تکث مریپرا

توسط با ارسال به شرکت پیشگام  و دیگرد یطراح

 سنتز( .Macrogen Co) یجنوبکره  ماکروژنشرکت 

 (.1)جدول  شدند

 یینها حجم در( PCR) مرازیپل یارهیواکنش زنج

 ،نمونه DNA تریکرولیم 4شامل  تریلکرویم 60

 مخلوط تریکرولیم0/1 مقطر، آب تریکرولیم0/19

بافر واکنش  تریکرولیم ۳6و  برگشت و رفت یمرهایپرا

 دستگاه در و چرخه 90 یط در( Master mix) ریتکث

 یحرارت برنامه( انجام شد. Eppendorf) کلریترموس

 یدر طدر سه مرحله شامل: مرحله اول  ریجهت تکث

در  DNAدو رشته  هیاول یچرخه واسرشته ساز کی

 مرحله قه،یدق 4 مدت به گرادیدرجه سانت 30 یدما

 در هیثانو یساز واسرشته شامل چرخه 90 یط در دوم

 یدما ه،یثان 45 مدت به گرادیسانت درجه 36 یدما

 یدما در هیاول بسط و هیثان 05 مدت به 9/45  اتصال

  .شد انجام هیثان 00 مدت به گرادیسانت درجه 7۳

 

 
 عدنی بز  :D و سیاه لری بز :C ،سیستانی بز :B ،پاکستانی بز :A .پیاکوت چهار تصویر .1 شکل

Figure 1. Picture four ecotypes. A: Pakistani goat, B: Sistani goat, C: Black Lori goat, D: Adani goat. 

 
 یتوکندریم ژنوم HVR1 منطقه از باز جفت 374 قطعه ریکثت جهت یاختصاص یآغازگرها یتوال .1 جدول

Table 1. The sequence of special primers for purification of 978bp segment of HVR1 region of mitochondrial genome 
Primers Neucleotide sequence Segment size (bp) Anneling temperature (°C) 
Forward 5’-ACTCCACAAGCCTACAGA-3′ 

976 60.3 
Reverse 5’-GGAAAGGTGGAGCGGATG-3′ 
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 شامل چرخه کی یط در سوم مرحله تینها در

 15 مدت به گرادیسانت درجه 7۳ یدما در یینها بسط

 ریتکث واکنش محصولات تینها در .افتی خاتمه قهیدق

 ومیدیات یزیآم رنگ و درصد کی آگارز ژل یرو بر

 ریتکث یباز جفت 374 قطعه شدند. فورزالکترو دیبروما

 به ارسال با برگشت و رفت یآغازگرها اساس بر شده

 ماکروژن شرکت توسط سانگر روش به پیشگام شرکت

 بررسی و بازنگری .نددش یتوال نییتع یجنوب کره

 ها همپوشانی تشخیص و بررسی مورد هایتوالی کیفیت

 نقاط خودکار نمایش و هموپلاسمی( و پلاسمی)هترو

 کیفیت با های داده حذف و ویرایش برای ابهام دارای

 Chromas version 2.4.1 افزار نرم از استفاده با پایین

 از سپس (.Lopez & Bonasora, 2017) گرفت انجام

 همولوژی تعیین جهت NCBI پایگاه در BLAST ابزار

 شناسایی منظور به تاجیما، تست شد. استفاده هاتوالی

 و خنثی تکامل صفر فرضیه از فانحرا هرگونه

 در ها ژن این بر طبیعی انتخاب اثرات شناسایی

 ,.Tamura et al) شدند برآورد مختلف، هایجمعیت

 ها،جهش قبیل از یمولکول تنوع هایشاخص (.2004

 هایمکان نوکلئوتیدی، تنوع ها،هاپلوتیپ تعداد

 حفاظت نواحی حذف، و اضافه چندشکلی چندشکلی،

 مشابه جایگزینی آن در که هاییجایگاه ادتعد شده،

 رافزانرم از استفاده با تنوع بررسی و افتاده اتفاق

Dnasp (Rozas et al., 2003) تجزیه گرفت. انجام 

 (AMOVA) هاجمعیت درون و بین مولکولی واریانس

 ,Excoffier) شد استفاده GENALEX6.41 افزار نرم از

 افزارنرم با هاهاپلوگروه ایشبکه تجزیه (.1993

NETWORK4.163 تعیین برای گرفت. انجام 

 هاییهاپلوگروه مطالعه، مورد بزهای جمعیت هاپلوگروه

 شده شناسایی بز مختلف هایجمعیت در قبلاً که

 (،NCBI) بیوتکنولوژی اطلاعات ملی مرکز از بودند

 روابط همجواری پیوند روش با و شده استخراج

 گردید ترسیم شده یابیتوالی هاینمونه با فیلوژنتیکی

(Mazdarani et al., 2014; Naderi, 2007) (http: 

//www. fluxus-engineering. com.) نهایت در 

 همسایگی -اتصال روش به فیلوژنتیکی درخت ترسیم

(NJ) آماری روش با Bootstrap  از تکرار 15555 و 

 وحشی بزهای توالی گرفتن نظر در و MEGA6 افزار نرم

 انجام (AJ317833 دسترسی )شماره outgroup عنوانبه

 شد. استفاده (Tamura et al., 2004) شد

 

 بحث و جینتا

 کلروفرم -فنل روش با هانمونه تمام از DNA استخراج

 برخوردار را مناسب تیفیک و گرفت انجام تیموفق با

 قطعه شامل ریتکث محصولات الکتروفورز جینتا .بودند

 D-LOOP هیناح ،HVR1 منطقه از یباز جفت 374

 یخوب به مذکور قطعه دهدیم نشان یتوکندریم ژنوم

 هستند یراختصاصیغ یباندها فاقد و شدهریتکث

 هیناح یباز جفت 374 قطعه یتوال نییتع (.۳)شکل

HVR1 لیوتحل هیتجز .شد انجام نمونه 14 یبرا 

 در مختلف پیهاپلوت 14 انگریب یدینوکلئوت یها یتوال

 یفراوان درصد نیانگیم .بود مطالعه مورد یها تیجمع

 در نیگوان و نیتوزیس ن،یمیت ن،یآدن یدهاینوکلئوت

 با برابر بیترتبه رانیا یبوم بز مختلف یهاپیاکوت

 داد نشان جینتا .بودند درصد 1/14 و 9/۳0 ،۳3 ،4/۳3

 بز مختلف یهاپیاکوت یتوکندریم ژنوم یتوال در که

 نیکمتر نیگوان باز و یراوانف نیشتریب نیآدن باز رانیا

 تنوع بررسی مطالعه در (.۳ )جدول داشت را یفراوان

 یفراوان مرخز نژاد یهابز از یتعداد یکیژنت

 نیگوان و نیتوزیس ن،یمیت ن،یآدن یدهاینوکلئوت

 گردید گزارش ۳/14 و ۳0 ،1/۳3 ،4/۳3 بیترت به

(Alipanah et al., 2015.)  

 

 
 یک آگارز ژل یرو بر PCR تمحصولا لکتروفورزا .۳ شکل

 هاستون سایر و بازیجفت 155 لدر اول )ستون درصد

 هستند. مختلف هاینمونه بیانگر
Figure 2. The electrophoresis of PCR products of HVR1 

region on the 1% agarose gel (the first column is Ladder 

M100 and others are related to different sample) 
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 HVR1 منطقه مختلف یدهاینوکلئوت یفراوان درصد .۳ جدول

 رانیا یبوم یهابز پیاکوت چهار در یتوکندریم ژنوم
Table 2. Percentage of different nucleotides of HVR1 

region of mitochondrial genome in four indigenous 

ecotypes of Iranian goats 
Indigenous  

native of Iran 
Sample The frequency of neocleotides (%) 

A T C G 

Sistani 4 29.5 28.98 25 16.7 

Black lori 4 29.5 29.1 25.4 16 

Adani 4 30.2 28.7 25.2 15.8 
Pakistani 4 29.8 28.9 25.3 16 

Mean - 29.75 28.92 25.23 16.13 

 

 یدینوکلئوت یهایتوال یترازهم از حاصل جینتا

 یهاجهش انگریب رانیا یبوم یبزها پیاکوت چهار نیب

 ازدهی (.9 )جدول بود یتوکندریم ژنوم در متفاوت

 یهانمونه نیب در یتوکندریم ژنوم در یانقطه جهش

 یمابق مورد، کی جز به که دیگرد ییشناسا مختلف

 و داشتند قرار HVR1 هیناح یانتها در هاجهش

 نسبت .ندبود T  و C ینیگزیجا نوع از اکثراً هاجهش

 یتوکندریم ژنوم در یتقاطع به نسبت یانتقال جهش

 توانیم نسبت نیا هیتوج در (.6 )جدول بود شتریب

 دینوکلئوت دو DNA یتوال فیرد در کهیدرصورت گفت

C و G شدن لهیمت احتمال گردند، واقع هم سر پشت 

 دینوکلئوت نیا آن، دنبالهب و داشته وجود C دینوکلئوت

 به که گردد می لیتبد T دینوکلئوت به و شودیم لهیتم

 مکمل رشته ن،یهمچن .ندیگویم جهش داغ نقاط آن

 یهمانندساز زمان در تواندیم نسبت نیهم به زین

 جهش نسبت شود. A به G دینوکلئوت لیتبد باعث

 شد محاسبه 3/1 حاضر مطالعه در یتقاطع به یانتقال

 یاهسته ژنوم به بوطمر هایگزارش از شتریب یلیخ که

  (.Moradpour & Ghasemian, 2011) است

 14، وجود HVR1ژن  یهایتوال لیتحلوهیبا تجز

بز مورد مطالعه  پیچهار اکوت تیهاپلوتیپ در جمع

 یمورد توافق برا یتوال یشد که محتوا ییشناسا

به  نیبه آدن نیو گوان نیبه گوان نیآدن یبازها لیتبد

 نیتوزی. مجموع سنددرصد بود 6/۳5و  16/11 ترتیب

 4/01 نیمیو ت نیدرصد و مجموع آدن 6/61نیو گوان

و  نیآدن نرخ جایگزینی . بالا بودنمحاسبه شددرصد 

 نیا یکیژنتتغییر تنوع بودن نرخ  زیمتماباعث  نیمیت

نرخ جهش تواند یکی از دلایل بالا بودن و میژن شده 

 ینیانشج اول، نوع ینیجانش. باشدجایگاه مذکور ر د

 یهاباز ینیجانش و گریکدی با ینیپور یهاباز

 شامل دوم نوع ینیجانش. است گریکدی با ینیدیمیریپ

 برعکس و ینیدیمیریپ به ینیپور یهاباز ینیجانش

 نوع ینیجانش که است نیا از یحاک حاصل جینتا. است

 (.6 جدول) است بوده شتریب اول

 
 یبزها پیاکوت چهار یتوکندریم ژنوم HVR1 منطقه داغ( )جهش مختلف یدهایوتنوکلئ یچندشکل تیموقع و تعداد .9 جدول

 رفرنس ژنوم به نسبت رانیا یبوم

Table 3. The number and position of different single neucleotide polymorphisms (hot mutant) in HVR1 region of 

mitochoderial genome of four indegineus goat of Iran related to reference genome 

Position of hot SNP 
Sample 

976 975 974 973 970 962 961 951 931 887 29 

C C C C T C G C C A A Reference genome 

T A A A T C C T T T G Sistani 1 
C A C A T C C T T A A Lori 1  
A A A A C G C A T T A Adani 1 
T T T T C C G C T T A Pakistani 1 
A A A A T C C T T T A Adani 2 
A C T T C G T C T T A Lori 3 
T A T A C C C T T T C Pakistani4 
C A C T C C C T T A A Adani4 
C C T T A A C T A C A Lori4 
C A C A T G C T A T C Sistani4 
A C T T C A G C T T A Sistani 2 
C C C C T C G T T A A Adani3  
C C C C T C G T T A A Sistani 3 
C C C C T C G T T A A Pakistani 2 
C C C C T C G T T A A Pakistani 3 
C C C C T C        G T T A A Lori 2 
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 منطقه عیتقاط و یانتقال جایگزینی یفراوان درصد. 6 جدول
HVR1 انریا یبوم یبزها پیاکوت چهار یتوکندریم ژنوم 

Table 4. The frequency percent of transitional and 
transvertional substitution in HVR1 region of 

motochonderial genome of four indegineus goats of Iran 
G C T A Substitution  

11.14 4.33 4.99 - A 
2.78 15.72 - 5.12 T 
2.78 - 18.16 5.12 C 

- 4.33 4.99 20.54 G 
Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) 
to another base (column). Substitution pattern and rates were 
estimated under the Tamura-Nei (1993) model. Rates of different 
transitional substitutions are shown in bold and those of 
transversionsal substitutions are shown in italics. Relative values of 
instantaneous r should be considered when evaluating them. For 
simplicity, sum of r values is made equal to 100 (Tamura et al., 2004).  

 

 بر یپیهاپلوت تنوع و یدینوکلئوت نوعت زانیم

 به رانیا یبوم یبزها تیجمع در باز جفت حسب

 آمده دست به جینتا .شد زده نیتخم 1 و5۳3/5 بیترت

 مناطق وجود عدم و بالا اریبس تنوع سطح از یحاک

 مورد پیاکوت چهار در HVR1 هیاحن در شدهحفاظت

 هادیکلئوتنو اختلاف نیانگیم (.0 )جدول است یبررس

 ن،یهمچن .شد محاسبه باز جفت 14/۳4 هاپیاکوت نیب

 ژنوم HVR1 هیناح یکیژنت تنوع یهاشاخص یبررس در

 با رانیا یبوم یبزها پیاکوت چهار در یتوکندریم

 هایاکوتیپ ریسا در مذکور هیناح یدینوکلئوت یها یتوال

 بیوتکنولوژی اطلاعات ملی مرکز از آمده دست هب بز

(NCBI،) ۳55 عیتوز که شد ییشناسا یانقطه جهش 

 نسبت بود. متفاوت یتوکندریم ژنوم طول در هاآن

 نیا در مثبت انتخاب روند یتقاطع به یانتقال یهاجهش

 در (.0 )جدول داد نشان را یتوکندریم ژنوم از یژن هیناح

 نمونه 155 یکیژنت ساختار یبررس منظور به که یپژوهش

 تعداد ،4۳ کل جهش دادتع گرفت، صورت یخلخال بز

 یدینوکلئوت تنوع و196/5 یپیهاپلوت تنوع ،97 هاپلوتیپ

 (.Karimi et al., 2017) ندشد گزارش 551/5

 هیناحشده حفاظت ینواح هیتجز یهاشاخص

HVR1 یبوم یبزها پیدر چهار اکوت یتوکندریم ژنوم 

 در( یستانیس ،یپاکستان اه،یس یلر ،ی)عدن رانیا

حد آستانه  نیکمتراست.  شده آورده 4 جدول

مربوط به  یتوال حفاظت و حفاظت طول ،حفاظت

( 13/5 و 65، 31/5برابر با  بیترت)به یستانیس پیاکوت

 بیترت)به یپاکستان پیاکوت به مربوط آنها نیشتریب و

 .بود( 30/5 و 01، 1

 استاندارد یآمار اریمع کی صورتبه یکیژنت فاصله

 یفراوان از یتابع و ددگریم انیعدد ب کیکه با  است

 یکیژنت و جهت میزان واگرایی است دهاینوکلئوت

وجود نداشته  یتفاوت چی. اگر هشودیم استفاده هاتیجمع

 در هاتیکه جمعیباشد، فاصله صفر خواهد بود و درصورت

 انیم فاصله باشند، نداشته مشترک آلل یگاهیجا چیه

 اعداد. بود دخواه کیبرابر با  وحداکثر مقدار خود  هاآن

 زانیم گرانینما یکیژنت فواصل سیماتر از حاصل

 یمورد بررس یهایتوال نیب ها،دینوکلئوت ینیجانش

 یهمبستگ با مرتبط گونه، دو نیب یکیژنت فاصله. هستند

 نیا از جهینت در. بود خواهد هاگونه آن نیب یکیلوژنتیف

 یکینزد ای یدور کردن مشخص یبرا توانیم شاخص

(. Huson & Steel, 2004) نمود استفاده هم از اهگونه

بزهای بومی ایران اکوتیپ  چهاردر  فاصله ژنتیکینتایج 

که فواصل ژنتیکی آورده شده است. ازآنجایی 7در جدول 

صورت دو به دو است، اعداد بین حیوانات مختلف به

های حاصله، نمایانگر جانشینی نوکلئوتیدها بین توالی

اکوتیپ  بین چهار. فواصل ژنتیکی دهستنمورد بررسی 

 HVR1 بزهای بومی ایران برای توالی نوکلئوتیدی ناحیه

کمترین فاصله ژنتیکی بین  ژنوم میتوکندری بیانگر

سیستانی با عدنی و بیشترین فاصله ژنتیکی سیاه اکوتیپ 

 لری با سیستانی بود.

 
 پیاکوت چهار یتیجمع بین و درون در یتوکندریم ژنوم HVR1 هیناح یدینوکلئوت یتوال یکیژنت تنوع یهاشاخص .0 جدول

 ایدن بز هایاکوتیپ ریسا و رانیا یبوم یبزها
Table 5. The genetic variation indices of neucleotide sequences of HVR1 region of mitochondrial genome within and 

between four ecotypes of indegineus goat of Iran and others breed goat of the world 
Population S H Hd Pi Eta k 

Sistani 104 4 1 0.006 127 61.5 
Adani 50 4 1 0.030 54 28.50 
Black lori 56 4 1 0.03 59 30.00 
Pakistani 46 4 1 0.03 58 28.83 
Between four indigenous goat ecotypes of Iran 123 16 1 0.029 138 26.86 
Between four ecotypes of Iran and other of goat breeb in the world 178 33 0.944 0.024 200 22.21 

S: The number of polymorphic sites، H: The number of haplotypes، Hd: Haplotype diversity، Pi: Neucleotide diversity، Eta: Total number of mutations، 
K: Nucleotide divergence between population or speices (Nucleotide divergence.) 
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 (یتیجمع )درون رانیا یبوم یبزها پیاکوت چهار یدرتوکنیم ژنوم HVR1 هیناح شدهحفاظت مناطق هیتجز یهاشاخص. 4 جدول

Table 6. The analysis indices of conserved region of HVR1 region of mitochondrial genome of four indegineus goate 

ecotypes of Iran (within population) 
Population C MWL CT 

Sistani 0.89 40 0.98 

Adani 0.95 54 1 

Black Lori 0.94 45 1 
Pakistani 0.95 58 1 

C: Conserved rate، MWL: Minimum length of conserved، CT: Conserved tolerance limit 

 
 نیب یتوکندریم ژنوم HVR1هیناح قطر( نیی)پا یدینوکلئوت اختلاف و قطر( ی)بالا یکیژنت فاصله برآورد سیماتر .7 جدول

 رانیا یبوم یبزها پیاکوت چهار یتیجمع
Table 7. The matrix of genetic diversity estimate (above digonal) and neucleotides difference (under diagonal) of 

HVR1 region of mitochondrial genome between four indegineus goat ecotypes of Iran 
16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1  

0.013 0.014 0.014 0.013 0.013 0.015 0.014 0.017 0.013 0.015 0.016 0.014 0.016 0.016 0.013  Zabol _1 
0.004 0.005 0.005 0.004 0.004 0.006 0.005 0.009 0.004 0.006 0.008 0.005 0.004 0.006  0.028 Lori _1 

0.006 0.006 0.006 0.006 0.004 0.005 0.005 0.009 0.004 0.008 0.005 0.006 0.007  0.012 0.034 Adani_1 

0.005 0.005 0.004 0.005 0.005 0.005 0.006 0.009 0.005 0.003 0.006 0.007  0.013 0.014 0.330 Pakistan_1 
0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.006 0.005 0.009 0.004 0.005 0.007  0.013 0.011 0.009 0.031 Adani _2 

0.006 0.006 0.006 0.005 0.004 0.005 0.006 0.008 0.005 0.007  0.013 0.010 0.008 0.015 0.035 Lori_2 

0.005 0.004 0.004 0.005 0.005 0.006 0.005 0.009 0.004  0.014 0.010 0.005 0.013 0.011 0.031 Pakistan_4 
0.003 0.003 0.003 0.002 0.005 0.004 0.003 0.006  0.007 0.009 0.008 0.009 0.008 0.006 0.029 Adani_4 

0.006 0.007 0.008 0.006 0.002 0.007 0.007  0.012 0.018 0.016 0.018 0.017 0.019 0.018 0.037 Lori_4 

0.004 0.004 0.004 0.003 0.007 0.005  0.013 0.005 0.009 0.011 0.009 0.012 0.010 0.008 0.030 Zabol_4 
0.004 0.005 0.005 0.005 0.004  0.010 0.013 0.006 0.012 0.009 0.011 0.010 0.011 0.011 0.033 Zabol _2 

0.001 0.001 0.001 0.001  0.008 0.006 0.013 0.003 0.009 0.010 0.008 0.009 0.011 0.007 0.028 Adani _3 

0.001 0.002 0.002  0.00 0.009 0.006 0.013 0.004 0.009 0.010 0.008 0.010 0.011 0.007 0.029 Zabol_ 3 
0.002 0.001  0.002 0.001 0.010 0.008 0.015 0.005 0.007 0.011 0.010 0.008 0.012 0.008 0.030 Pakistan_2 

0.002  0.002 0.002 0.001 0.010 0.007 0.014 0.005 0.008 0.011 0.010 0.009 0.012 0.008 0.030 Pakistan_3 
 0.002 0.002 0.001 0.001 0.008 0.007 0.012 0.004 0.010 0.011 0.009 0.010 0.012 0.008 0.029 Lori _3 

 

 Fu's و Tajima's D شامل Neutrality یهاتست

Fs صفر هیفرض از انحراف هرگونه ییشناسا منظور به 

 نیا بر یعیطب انتخاب اثرات ییشناسا و یخنث تکامل

 (.3 )جدول شد محاسبه بز یهاتیجمع در ها ژن

 داریمعن شیافزا ای و گسترش دچار که ییهاتیجمع

 انتخاب ای و باشند شده جمعیت ثرمؤ اندازه در

 Fs و D ریمقاد باشد، شده عمل آنها یرو بر دار جهت

 ریمقاد کهیدرحال کنند،یم دیتول داریمعن و یمنف

 به مربوط اثرات دهندهنشان Fs و D داریمعن و مثبت

 کنندهمتعادل اثر ای و یکیژنت یتنگناها ،یکیژنت رانش

 مطالعه نیا جینتا است. تیجمع یتکامل خیتار طول در

 ممکن که است یمنف Fs و D ریمقاد که داد نشان

 در استفاده مورد نمونه اندازه بودنکوچک لیدلبه است

 در Neutrality تست دو هر جینتا باشد. مطالعه نیا

 اثر جهینت تواند یم که بودند یمنف حاضر مطالعه

 مختلف هایاکوتیپ اختلاط و مهاجرت ،گسترش

 یرو بر دارجهت انتخاب اثر ای و رانیا در بز تیجمع

 مطالعات یطورکلبه .باشد تکامل طول در ژن نیا

 با یهاتیجمع یبرا Fu's Fs تست که اندداده نشان

 یهاتیجمع یبرا Tajima's D تست و کوچک اندازه

 (.Tajima, 1989) هستند ترآمدکار تربزرگ اندازه با

 
 از انحراف فرضیه بررسی جهت تاجیما تست جینتا. 3 جدول

 بر یعیطب انتخاب اثرات ییشناسا و یخنث تکامل صفر

 Neutrality) ایران بز  مختلف هایاکوتیپ در HVR1 ناحیه

Tajima Test) 

Table 9. The results of Tajima test for study of null 

hypothesis of neutral evolution and recognition of 

neutral selection effects on the HVR1 region in 

different goat ecotypes of Iran 
Region Tajima's D Fu's Fs 

HVR1 -2.14 -9.55 

 

 عنوان به (AMOVA) یمولکول انسیوار هیتجز

 و یکیژنت تنوع محاسبه در یآمار هیتجز روش کی

 نیب یکیژنت زیتما زانیم و هاتیعجم ساختار

 (.Pariset et al., 2011) دشویم محسوب ها تیجمع

 شاخص Fst مقدار یتیجمع یهایبررس در معمولاً

 نیب یکیژنت کیتفک و زیتما نییتع جهت در یمهم



 ... یتوال اساس بر رانیا یبوم یبزها یهاپلوگروه و کیلوژنتیف هیتجزشریعت و همکاران:  6۳

 

 هر که است آن انگریب و شودیم محسوب هاتیجمع

 یکیژنت اختلاف باشد، شتریب یژن انیجر زانیم چه

 50/5 تا صفر از ریمقاد است. کمتر ها تیجمع نیب

 زیتما 10/5 تا 50/5 نیب ریمقاد ن،ییپا یکیژنت زیتما

 ریمقاد و بالا زیتما ۳0/5 تا 10/5 نیب مقدار متوسط،

 دهدیم نشان را بالا یلیخ یکیژنت زیتما ۳0/5 از شیب

(Zawdzki et al., 2008.) انسیوار هیتجز از حاصل جینتا 

 درون به مربوط تنوع از درصد 10 که داد نشان یمولکول

 نیب به مربوط تنوع درصد 10 تنها و بوده هاتیجمع

 (.15 )جدول بود مختلف هایاکوتیپ و هاتیجمع

 جهینت در بالا یژن انیجر ها،نمونه تعداد بودن محدود

 لیدلا توانند یم یشاوندیخو یهازشیآم و مهاجرت

 هیتجز .اشندب هاتیجمع نیب تنوع کاهش یاحتمال

 در یتوکندریم ژنوم یدینوکلئوت یتوال یمولکول انسیوار

 درصد ۳9/14 که شد گزارش نیچ یبوم بز یهاپیاکوت

 نیب درصد 77/19 و هاتیجمع درون به مربوط تنوع

  (.Zhao et al., 2011) است  هاتیجمع

 رانیا یبوم یهاپیاکوت یلوژنیف درخت میترس جهت

 هیناح یهایتوال اول مرحله در ایندبز  یهاگونه ریسا با

HVR1 با ابزار  ایبز دن یهاگونه ریدر سا یتوکندریژنوم م

BLAST یژن یهاداده گاهیاز پا (NCBI )شدند استخراج .

ژنوم  HVR1 هیناح یتوال 17 تعداد ندیفرا نیا یط

بدست  ایمختلف بز در دن یهاپیاکوت از یتوکندریم

 17نیا در مذکور ژن گاهیاطلاعات مربوط به جا که آمدند

آورده شده است. در مرحله دوم  11بز در جدول  پیاکوت

 افزارنرم Clustalwبدست آمده با روش  یهایتوال

MEGA6 یلوژنیف درخت میترس در و شدند فیردهم 

 داد نشان یلوژنیف تجزیه جینتا(. 0)شکل شدند استفاده

 نیا که نددار یشتریب یکینزد گریکدی به یرانیا یهابز که

 به توجه با هاپیاکوت نیا مشترک أمنش دهندهنشان امر

 .باشدیم هاآن یزندگ محل ییایجغراف منطقه

 مهم مراحل از یکی یهاپلوتیپ یهاگروه نییتع

 مورد یهاپیاکوت ییایجغراف تیموقع نییتع جهت

 مرسوم طوربه. باشدیم هاپیاکوت ریسا با مطالعه

 بر هادام مختلف یهاونهگ یکیژنت تکامل مطالعه

 به موسوم کنترل هیناح از یکوچک قطعه مطالعه اساس

نتایج تجزیه . است شده انجام D-LOOP هیناح

های بومی ایران و سایر هاپلوگروه اکوتیپ

های مختلف شده از اکوتیپهای شناسایی هاپلوگروه

 آورده شده است. 0و  6های دنیا در شکل

 
 رانیا یبوم بز یهاپیاکوت یتوکندریم ژنوم HVR1 هیناح نوکلئوتیدی هاییتوال (AMOVA) یمولکول انسیوار زیآنال .15 دولج

Table 10. Analysis of molecular variance (AMOVA) of neucleotide sequences in HVR1 region of mitochondeial 

genome of indegineus goat ecotypes of Iran 
Source of variation df Sum of square Mean of square Varation (%) F 

Between population 3 1.188 0.042 15 0.17ns 

Within population 12 2.750 0.229 85  

Total 15 3.938 0.281 100  

ns دارمعنیغیر: وجود اختلاف (50/5P>.)                                                                                  ns: Non-significantly difference (P>0.05) 

 
 حاضر مطالعه در شده استفاده دنیا بز نژادهای از یبرخ HVR1 ناحیه نوکلئوتیدی توالی یدسترس شمارهو کشور نژاد،. 11 جدول

Table 11. The breed, counrty and accession number of neucleotide sequence of HVR1 region some of world goat 

breeds in which were used in current study 
Breed Country Accession number 

Indian goats India AY155721 
Indian goats India AY155952 
Ganj Dareh Iran EF617965 
Biondadell Adamello Italy EF618134 
French Alpine France EF617779 
Pinzgau Austria EF617701 
Matou China DQ188893 
Matou China DQ121578 
Gurcu Turkey EF618535 
Baladi Egypt EF617727 
Ganj Dareh Iran EF618084 
Azeri Azerbaijan EF617706 
Laos native Laos AB044303 
Asia Mongolia. AJ317833 
Switzerland native breeds Switzerland AJ317838 
Spain native breeds Spain EF618413 
Girgentana Sicily DQ241349    
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 ایدن در بز نژادهای از تعدادی و رانیا بز مختلف یهاپیاکوت یتوکندریم ژنوم HVR1 هیناح یدینوکلئوت یتوال یلوژنیف درخت. 9 شکل

Figure 3. Phylogenetic tree of neucleotide sequences of HVR1 region of mitochondrial genome of different goat 

ecotypes of Iran and some breeds in the world 
 

 فراوانی با هایهاپلوتیپ مذکور هایشکل در

 فراوانی با هایهاپلوتیپ و تربزرگ دایره با بیشتر

 اند.داده اختصاص خود به را ترکوچک دایره ترپایین

 این .گرفتند قرار A هاپلوگروه در نمونه 14 تمامی

 هایاکوتیپ انواع در هاپلوگروه ترینبزرگ هاپلوگروه

 با که ایمطالعه اولین بز در باشد.می جهان مختلف

 مادری خط چند وجود شد انجام هاپلوگروه تجریه

 آنها ژئوگرافی ساختار که کرد مشخص را متمایز کاملاً

 مشخص بررسی این طی .بود هااکوتیپ سایر از کمتر

 به مربوط بز امروزی هایاکوتیپ مادری خط که شد

 نام با امروزه که باشد،می پایه جمعیت سه

 هزار ۳5 و شوندمی شناخته C و A، B های هاپلوگروه

 دهدمی نشان امر این .اندشده جدا هم از پیش سال

 مادری خط یک جهان مختلف مناطق بزهای که

 بزهای از معدودی تعداد به مربوط و نداشته مشترک

 با ادامه در .(Luikart et al., 2001) اندبوده وحشی

 بنام دیگری هاپلوگروه ،پاکستان بومی هایبز مطالعه

D شد معرفی نیز (Sultana et al., 2003.) در 

  برخی میتوکندری ژنوم HVR1 ناحیه ای مطالعه

 گرفت، قرار بررسی مورد ایران کشور میبو هایاکوتیپ

 به هاپلوتیپی تنوع با هاپلوگروه نوع شش هر که

 پنج که نمودند گزارش را G و  A، B، C، D، F هاینام

 گزارش قبلی محققان توسط هاهاپلوگروه این از مورد

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

2003; Naderi et al., 2007.) توسط که هاپلوتیپی دو 

Joshi et al. (2004) دلیلبه نیز بود شده معرفی 

 وارد بودند E و A گروههاپلو دو بین حدواسط که این

 توانستنمی E هاپلوگروه بنابراین، شدند. A هاپلوگروه

 به ایمطالعه در (.Joshi et al., 2004) شود بررسی

 بومی بز جمعیت سه ژنتیکی تنوع توصیف منظور

 نوکلئوتیدی توالی اساس بر قزوین و خلخالی ده،آبا

 در ها اکوتیپ تمام ،میتوکندری D-loop ناحیه

 (.Muezzini et al., 2015) شدند گزارش A ههاپلوگرو

 160 برای D-LOOP ناحیه HVR1 توالی مطالعه در

 وحشی، بز 6 و چین بومی نژاد 13 از حیوان نمونه

 تاریخچه در جمعیتی انفجار دو که داد نشان نتایج

 (.Wu et al., 2009) است افتاده اتفاق B تبار تکامل

 بز جمعیت از نمونه 01 مطالعه با دیگری تحقیق در

 ساختار و ژنتیکی تنوع هندوستان جاموناپاری

 مطالعه .گرفت قرار بررسی مورد نژاد این جمعیتی

 Adani 3 
 Lori 3 
 Zabol 3 
 Adani 
 Pakistan 2 
 Pakistan 3 
 Adani 1 
 Lori 1 
 Zabol 2 
 Zabol 
 Adani 2 
 Lori 2 
 Lori 
 EF617965.1 Iran 
 Zabol 1 
 AY155721.1India 
 Pakistan 1 
 Pakistan 
 EF618134.1Italy 
 EF617779.1France 
 AY155952.1 India 
 EF617701.1 Austria 
 DQ188893.1 China 
 EF618535.1 Turkey 
 EF617727.1 Egypt 
 EF618084.1 Iran 
 EF617706.1Azerbaijan 
 AB044303.1Laos 
 AJ317833.1 Mongolia 
 DQ121578.1 China 
 AY155708.1 India 
 AJ317838.1 Switzerland 
 EF618413.1 Spain 
 DQ188892.1 China 
 DQ241349.1 Sicily 

0.00 0.01 0.02 0.03 0.04 0.05 
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 تاریخچه در جمعیتی انفجار یک جمعیت این بیشتر

 توالی تجزیه در (.Doro et al., 2014) داد نشان را آنها

 هاپلوگروهی تعیین منظوربه میتوکندریایی ژنوم کامل

 نژاد از بز رأس 31 از استفاده با آن جهانی گسترش و

 ژنی جایگاه 11 در را شکلیچند 314 ایتالیا، ساردینی

 مربوط هاچندشکلی این از مورد 111 نمودند. گزارش

 به مربوط مورد ۳1 و بوده C و B هاپلوگروه به

 گسترش تحقیق این هاییافته .بودند A هاپلوگروه

 را هاپلوگروه این بیشتر تنوع و A هاپلوگروه جهانی

 (.Rout et al., 2012) کرد تأیید

 

 
 اب متناسب هارهیدا اندازه) یتوکندریم ژنوم HVR1هیناح یدینوکلئوت یتوال به مربوط نمونه 99 از حاصل وستهیپ شبکه .6 شکل

 .هستند( قبلی مطالعات در شده گزارش هاپلوگروه و دسترسی شماره شامل ها)شماره (ستا آنها یفراوان
Figure 4. Continuous network from 38 samples of the nucleotide sequence of the HVR1 region of the mitochondrial 

genome (the size of the circles is proportional to their abundance) (The numbers include accession numbers and 

haplogroups reported in previous studies). 

 

 
 نقشه یرو بر ایدن مناطق برخی در بز مختلف یهاهاپلوگروه یپراکندگ. 0 شکل

Figure 5. Distribution of various haplogroups of goats in some areas of the world on a map 
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 یریگجهینت

 ژنوم از ینقاط یتوال نییتع ریاخ یهاسال در

 به یرانیا بز یهانژاد از یکم تعداد یبرا یتوکندریم

 یهانژاد از ترقیدق شناخت و عاتلااط کسب  منظور

 نیا اهداف نیترمهم از یکی .است شده انجام یبوم

 از کدام هر یبرا شاخص یتوال کی نییتع قیتحق

 یتوافق یتوال نییتع با واقع در .است بوده ها پیوتاک

 یجهان بانک در هایتوال نیا ثبت و پیاکوت هر یبرا

 مطالعه مورد یهابز یهاپیاکوت نام بار نیاول یبرا ژن

 نشان پژوهش نیا جینتا .شد آورده ژن یجهان بانک در

 و جهش یدارا پژوهش مورد یهاپیاکوت همه که داد

 جینتا .هستند HVR1 هیناح در یدیتنوکلو یهاتفاوت

 هم با اهیس یلر و یعدن پیاکوت که داد نشان یلوژنیف

 یکینزد لیدلهب تواندیم امر نیا که شدند گروه

 .باشد آنها نیب در یژن انیجر و یستیز مکان ییایجغراف

 در هاپیاکوت تمام یبندگروه موجب یهاپلوگروه هیتجز

 انسیوار هیتجز تینها در و شد A پیهاپلوت دسته

 درون در ادیز تنوع انگریب HVR1 هیناح یتوال یمولکول

 میزان به هاتیجمع نیب در و (درصد 10) هاتیجمع

 کم تعداد به توجه با البته .بود (درصد 10) کمتری

 از تردقیق اطلاعات کسب جهت اخیر آزمایش در هانمونه

 بز هایاکوتیپ بین در ژنتیکی بندیگروه و تنوع میزان

 از تر وسیع توالی حجم و بیشتر نمونه تعداد به نیاز ایران

 است. آینده مطالعات در میتوکندری ژنوم
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