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 مقدمه
ها يكي از شگفت انگيزترين انواع شتر

د كه قابليت نشوپستانداران در جهان محسوب مي
ها در تطبيق يافتن با شرايط دشوار آن فوق العاده

ها در برابر ت بسيار زياد آنممقاو ،آب و هوائي
هاي توانائي حمل بار و طي كردن مسير، بي آبي

كه انسان از ديرباز از  استطولاني، سبب شده 
 د.اين جانوران در راستاي اهداف خود استفاده كن

با توجه به شرايط جغرافيايي حاكم بر بخش 
از ايران، شتر ذخيره ژنتيكي منحصر به  زيادي

د گردمحسوب مي ايران فردي براي كشور
)Barazandeh, 2016; Barazandeh et al., 

2016a; Barazandeh et al., 2016b همچنين .(
محصولات شتر جزء محصولات ارگانيك بوده و 

با رويكرد دارويي  فراسودمند به عنوان غذاهاي
-شتر داراي ويژگياز طرفي  د.نمحسوب مي شو

هاي منحصر به فردي از جمله ذخيره انرژي در 
كوهان به صورت چربي، متغير بودن دماي بدن 
در طول روز، دوبرابر بودن گلوكز خون نسبت به 

برابر بودن نمك رژيم غذايي  8نشخواركنندگان، 
نسبت به گوسفند وگاو و دارا بودن آنتي بادي 

رد است ) منحصر به فHCAbsزنجيره سنگين (
شرايط سخت كه منجر به تحمل و بقا شتر در 

ويژه گرماي شديد  صحرا و دماهاي گوناگون و به
بنابراين، . گرددميتابستان و كمبود آب و علوفه 

ت و هاسشتر كشتى بيابانتوان گفت كه مي
 ينتر آرام ،ترين ترين، پرفايده ترين، كم خرج قوى

 ;Barazandeh, 2016( است يوانح ينو بردبارتر

Barazandeh et al., 2016a; Barazandeh et 

al., 2016b( با توجه به موارد ذكر شده در مورد .
هاي آن تحقيق و پژوهش بر روي شتر و ويژگي

اين حيوان ممكن است منجر به بهبود و استفاده 
بهينه از توليدات آن گرديده و همچنين باعث 

تواند در شناسايي سازوكارهايي گردد كه مي
ها و بهبود سلامت در انسان گردند درمان بيماري

)Barazandeh, 2016ژنتيكي تنوع ). كاهش 

 آنان ژني خزانه شدن يكسان هاي شتر وجمعيت

 غير برخي مشكلات بروز سبب آينده در تواندمي

بيني پيش امكان كه چرا گردد، بينيپيش قابل
 دشوار دامي هايفراورده نوع به بشر نيازهاي آتي

اين  مقاومت تنوع ژنتيكي، كاهش طرفي از و دهبو
پيش  از بيش و كاسته نيز را هابيماري به حيوانات

استفاده از دهد. مي قرار انقراض معرض در آنها را
ژنتيك ملكولي فوايد زيادي دارد كه يكي از اين 
فوايد معني دار تعيين ژنوتيپ افراد براي جايگاه 

)، Mousavizadeh et al., 2009خاصي است (
همچنين استفاده از نشانگرهاي ژنتيكي در انتخاب 
و اصلاح نژاد حيوانات ممكن است به طور 
مهيجي پيشرفت ژنتيكي را تسريع كند 

)Javanmard et al., 2008 .( ميوستاتينپروتئين 
شود كه عضوي از  كد مي ميوستاتينبوسيله ژن 

B P1Fخانواده بزرگ فاكتور رشد تغيير شكل يافته 

1
P 

و به طور عادي تنظيم كننده منفي در توده است 
عضلاني اسكلتي از طريق تنظيم تعداد و رشد 

). Kim et al., 2004باشد ( فيبرهاي عضلاني مي
هايي گزارشعلاوه بر بيان اين ژن در عضلات، 

                                                             
1 Transforming growth factor beta 
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مبني بربيان اين ژن در اندامهاي ديگر مانند غده 
پستاني، بافت چربي، كبد، طحال، ريه و كليه نيز 

). اين ژن Jiao et al., 2011شده است (رائه ا
اولين بار در موش تعيين ويژگي شد و نتايج آن 

داري باعث افزايش توده  نشان داد كه به طور معني
 Kim et al., 2004; Guo etگردد (  اي مي ماهيچه

al., 2012 هاي مختلف  در گونه ميوستاتين). ژن
اگزون سه  و دارايشده تعيين ويژگي مهره داران 

آن  cDNAو به طور كلي و دو اينترون است 
 كندكد مياسيدآمينه  373-376به طول پروتئين 

)Jiao et al., 2011.( 
P2Fر نژادهاي بلژين بلو، پايدمونتازد

1
P  و ديگر

هاي ايجاد شده در داخل  نژادهاي گاو، جهش
باعث افزايش  ميوستاتيننواحي كد كننده از ژن 

با عضله سينه و ران توده ماهيچه اسكلتي مرتبط 
مي شود و منجر به توليد فنوتيپي مي گردد كه 

 Kocabas  etشود ( ماهيچه مضاعف ناميده مي

al., 2002; Kim et al., 2004ماهيچه ). گاوهاي 
 مقدار داراي ها نژاد ديگر خلاف بر مضاعف

 طور به حيوانات اين هستند. كمتري چربي
 20 و تركم چربي استخوان و داراي ميزان متوسط
هاي  چندشكلي. مي باشند بيشتر گوشت درصد

مشاهده شده در ژن ميوستاتين در چندين گونه 
مختلف بر روي صفات رشد، توليد مثل، عملكرد 
و كيفيت لاشه تاثير معني داري داشته است 

)Riquetl  et al., 1997; Kim et al., 2004.( 
ي عضلاني در فهتروترو داراي فنوتيپ

شده است. در  شناسايينيز  هاي ديگرگونه

                                                             
1 Belgian Blue and Piedmontese 

گوسفند يك جهش در ژن ميوستاتين اساس 
P3Fروفي عضلاني در نژاد تكسلتروته

2
P باشد و مي

نشان داده شده است كه يك تغيير نوكلئوتيدي در 
Pناحيه 

  '
P3   از ژن  1و اينترون غيرترجمه شونده

-مي RNAباعث ايجاد جايگاه اتصال به ميكرو 

ه دليل جايگاه اتصال ). بClop et al., 2006شود (
 RNA ،mRNAايجاد شده براي ميكرو 

ميوستاتين سريعا تجزيه شده و منجر به كاهش 
منجر به كاهش اين سطح ميوستاتين مي شود و 

 هيپرتروفي عضلاني (ماهيچه مضاعف) مي شود
)Clop et al., 2006(. 

ميوستاتين در سگ و  ي از ژنجهش هاي
ي غير شده است كه آلل هاگزارش اسب نيز 

عملكردي آن مرتبط با افزايش عضلاني و سرعت 
مي باشند. دو جفت آلل حذف شده در ژن 

P4Fميوستاتين سگ در نژاد وايپت

3
P  باعث ايجاد كدون

متوقف كننده نابالغ و محصول غير عملكردي ژن 
مي شود. سگ هايي كه يك نسخه از اين آلل را 
داشته باشند هم از لحاظ عضلاني و هم از لحاظ 

). Mosher et al., 2007برتر هستند ( سرعت
سگهايي كه داراي دو نسخه از اين آلل هستند به 

 نظر شدت داراي عضلات حجيم بوده و از
نيز نامطلوب مي باشند. تحقيقات در اسب  يسرعت

P5Fتروبرد

4
P،  نتايج مشابهي را در مورد ارتباط معني

دار چندشكلي موجود در ژن ميوستاتين با سرعت 
در دو نژاد  ).Hill et al., 2010ت (نشان داده اس

گوسفند نروژي دو جهش مختلف در ناحيه كدون 

                                                             
2 Texel 
3 Whippet 
4 Thoroughbred 
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مرتبط با شكل گيري عضلات و چربي  ميوستاتين
). Lelong et al., 2000لاشه شناخته شده است (

هايي  ها جهش بعلاوه در ديگر گوسفندان و خوك
شناسايي شده است كه رمزشونده  غير در قسمت 

بوده و يا  ميوستاتينسطح بيان ژن  تنظيم كننده اثر
مرتبط با رشد، توده عضلاني و ديگر صفات لاشه 

 Liuپژوهشي در). Kim et al., 2004مي باشد (

et al.  )2012هاي فيلوژنتيكي  ) براساس آناليز
نشان دادند كه ژن ميوستاتين در بين مهره دارن 

باشد واين ژن در بيشتر  يك ژن حفاظت شده مي
شود ولي بيشترين بيان آن  دن بيان ميهاي ب بافت

تحقيقات زيادي بر روي ژن  ها است. در ماهيچه
ميوستاتين انجام شده و جهش هاي مختلفي در 

)، بز Zhang et al., 2012جوجه ( 1ناحيه اگزون 
)Zhang et al., 2012a,b; Khani et al., 2015 ،(

)، Baron et al., 2012اسب ( 2ناحيه اگزون 
) Li et al., 2011وتور ژن  در ماهي (ناحيه پروم

 ,.Guan et al) خوك (Han et al., 2012گاو (

)، ناحيه اينترون Lu et al., 2011)، اردك (2012
 ,.Sjakste et al., 2011; Soufy et alگوسفند( 1

) Li et al., 2011در ماهي ( 2) و اينترون 2009
شده است كه با صفات كميت و كيفيت شناسائي 
. همچنين عليرغم انجام ر ارتباط استگوشت د

هاي مختلف بر روي شتر در ايران پژوهش
)Barazandeh, 2016; Ghasemi Meymandi et 

al., 2015; Barazandeh et al., 2016a; 
Ghasemi Meymandi et al., 2016; 

Barazandeh et al., 2016b  تا كنون  ژن ،(
قرار ميوستاتين در شترهاي ايراني مورد مطالعه 

با توجه به ويژگيهاي متفاوت  نگرفته است. لذا،

گوشت شتر بنظر مي رسد بررسي تفاوت اين ژن 
-ع نوكلئوتيدي ميوتنبا ساير گونه ها و شناسايي 

تواند در بهتر شناختن اين ژن مفيد و مثمر ثمر 
نشان مي  كننده رمز توالي يابي از نواحي  باشد.

ختلف در دهد كه شباهت زيادي بين گونه هاي م
بين پستانداران، پرندگان و ماهي ها وجود دارد با 
 توجه به اينكه اينترونها نقش مهمي در فرآيند

جدا شدن اگزون ها از اينترون ويرايش و تنظيم 
دارند  و متعاقبا تنظيم و شكل گيري پروتئين ها 

جايگاه  توالي يابي لذا اين پژوهش براي بررسي و
 براي شترهاي ايران در ميوستاتين ژن 1اينترون 

 كردن پيدا جهت ژنوميكي مطلوب منابع توليد
ژن ميوستاتين و  تكامل عملكرد و ساختار و

شناسايي چندشكلي هاي تك نوكلئوتيدي انجام 
  گرديد. 

 

 مواد و روش ها
ژن ميوستاتين در كل  1براي بررسي اينترون 

نمونه خون به صورت تصادفي از دو گونه  62
و يك كوهانه نمونه گيري شد.  شترهاي دوكوهانه

با توجه به كم بودن جمعيت شترهاي دوكوهانه و 
در حال انقراض بودن آنها، فقط يك جمعيت در 
ايستگاه جهاد آباد استان اردبيل در دسترس بود 

نمونه  دوكوهانه در اين ايستگاه نفر شتر 23كه از 
گيري بعمل آمد و براي شترهاي تك كوهانه از 

لف ايستگاه پروش شتر يزد، سه جمعيت مخت
ايستگاه بانك ژن شتر طرود و گله مردمي در 

نفر نمونه  8و  14، 16 باستان سمنان به ترتي
 محيط در ها نمونهپس از خونگيري گيري شد. 
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 استخراج زمان تا تا و منتقل آزمايشگاه به سرد

DNA  نگهداري سانتيگراد درجه -20 فريزر در 
 استخراجي كيت از هاستفاد با ژنوميك DNA .شد

DNA  شركت پستانداران خون از RBC )Real 

Biotech RBC Corporation,  South Korea (
با  DNAو كميت و كيفيت  گرديد استخراج

/. درصد مورد بررسي قرار 8استفاده از ژل آگارز 
ژن  جايگاه از 1 اينترون تكثير جهت .گرفت

آغازگر  يك جفت  از GDF-8ميوستاتين با 
از روي توالي ژن ميوستاتين در اصي اختص

با كد دسترسي  شترهاي دوكوهانه فرال
946665156 GI:  در پايگاه اطلاعاتيNCBI  به

افزار  نرم از استفاده باجفت باز  2893طول 
 Primer 3 آنلاين

)4TUhttp://simgene.com/Primer3U4Tو ) طراحي 
 يد.گرد استفاده

Forward: 5’- 
GGAAGGGTTCCTTCTTCCAG-3’ 
Backward: 5’- 
AGGAGTCTTGACGGGTCTCA-3’ 

 ميوستاتين به ژن تكثير براي حرارتي برنامه
 درجه 95 اوليه شدن واسرشت دماي ترتيب؛

 دمايبا  سيكل 35 دقيقه، 5 مدت به سانتيگراد
 ثانيه، 50 براي سانتيگراد درجه 94 واسرشت

 45 مدت به سانتيگراد درجه 60 پرايمرها اتصال
 سانتيگراد درجه 72 نظر مورد قطعه تكثير ثانيه،

 نهايي تكثير دماي سيكل يك و ثانيه 40 مدت به
 و تنظيم دقيقه 10 مدت به سانتيگراد درجه 72

 از بعد مواد از استفاده مورد غلظتهاي .شد انجام
 6/1ترتيب  به PCR انجام براي سازي بهينه

 25در  25mM MgCl2 )1.6 mMميكروليتر 
(بافر  PCR 10Xميكروليتر بافر 5/2، ميكروليتر)

1X  10 ميكروليتر 6/1 ،ميكروليتر) 25درmM 

dNTP )0.65 mM  پيكو  18 ،ميكروليتر ) 25در
 25/1 ،ميكرو ليتر) 8/1( مول از هر جفت پرايمر

 ميكرليتر Taq DNA Polymerase  ،5/1واحد 
DNA  رسيدن تا را قيماب و )انوگرمن100(ژنومي 

 تكثير از بعد .شد استفاده مقطر آب از  μL 25 به
 بررسي ژن ميوستاتين جهت 1اينترون   جايگاه

و شناسايي چند  ها جايگاه اين در موجود تنوع
 توسط شركت )SNPشكلي تك نوكلئوتيدي (

 يابي توالي ) Macrogenماكروژن ( آمريكايي
آمده  هاي نوكلئوتيدي به دستچند شكلي. گرديد

با  MEGA 6.0ابتدا با استفاده از نرم افزار  
گرديد برهمنهش   W Clustalاستفاده از روش 

)Tamura et al., 2013 سپس با استفاده از نرم (
هاي ها و فراسنجههاپلوتيپ DnaSp 5.10افزار 

و  مربوط به تنوع ژنتيكي شامل تنوع نوكلئوتيدي
 Librado andتنوع هاپلوتيپي به دست آمد (

Rozas 2009.( هاي به دست بر اساس هاپلوتيپ
م ين مدل جايگزيني نوكلئوتيد در نرآمده بهتر

شناسايي و با استفاده از روش  MEGA 6.0افزار 
درستنمايي درخت فيلوژنتيكي با بيشترين  حداكثر

) بين نمونه هاي مختلف -2086/51درستنمايي (
هاي تمايز ژنتيكي، فاصله ترسيم گرديد. فراسنجه

ژنتيكي و خلوص ژنتيكي با استفاده از نرم افزار 
MEGA 6.0 اي به دست آمد. جهت آناليز شبكه

 Network افزاربدست آمده از نرمهاي هاپلوتيپ

V.4.6.1.2 استفاده شد )fluxus-

http://simgene.com/Primer3
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engineering.com .(افزار جهت ترسيم اين نرم
شود. الگوريتم شبكه فيلوژنيكي به كار گرفته مي

MJP6F

1
P هاي حاصل به كار براي آناليز هاپلوتيپ

گرفته شد كه اجازه آناليز براي چندين نمونه به 
جهت بررسي  آورد.طور همزمان را فراهم مي

ژن ميوستاتين در بين دامهاي مزرعه اي  1اينترون 
اطلاعات ژنومي از مركز ملي اطلاعات 

با كد دسترسي ذكر شده  NCBIبيوتكنولوژي 
 ،GQ183900.1 ،AY840554.2براي اسب (

KC708231.1 ،KC708232.1 خوك ،(
)EF490990.1 ،EF490988.1 ،EF490986.1 ،

AY208121.1) گاو ،(AB076403.1 ،
JQ711180.1 ،AF320998 گاو ميش ،(

)DQ091762.1) بز ،( ،JX078969.1، 

JX078968.1، JN012228.1 ،EF591039.1 (
 ،DQ530260.1 ،AF393618گوسفند (

DQ990914.1 ،JN856478.1 ،JN856477.1 (
 ) دريافت شدAY794986.1گاوهاي كوهان دار (

و با استفاده از نرم افزارهاي بيوانفورماتيك ذكر 
شده در آناليز توالي يابي، درخت فيلوژنتيكي با 

) و آناليز  =ln-90/628روش حداكثر درستنمايي (
 شبكه اي هاپلوتيپ ها مورد بررسي قرار گرفت.

 نتايج و بحث
بعد از توالي يابي و تصحيح توالي ها در كل 

ي از قسمت ناحيه جفت باز به عنوان بخش 374
ژن ميوستاتين به دست آمد بعد از  1اينترون 

در نرم  Clustal Wبا استفاده از روش برهمنهش 
تغيير نوكلئوتيدي در دو   Mega 6.0افزار 

                                                             
1 Median- Joining 

مشاهده گرديد كه باعث تغيير  136و  16موقعيت 
و تغيير   16در موقعيت  Tبه  Cنوكلئوتيد 
ود ش مي 136در موقعيت  Cبه  Tنوكلئوتيد 

نيز   InDel). همچنين يك جايگاه 2و  1 ولا(جد
مشاهده شد كه باعث يك حذف  218در موقعيت 

مي شود. تركيب اين سه  Tيا اضافه شدن باز 
تغيير باعث ايجاد سه نوع هاپلوتيپ در جمعيت 

داراي  136ها شده است. حيواناتي كه در  جايگاه 
 تايجن را داشتند. Tنيز  218بودند در جايگاه  Tباز 

براي ناحيه انتخاب شده  DnaSP حاصل از آناليز
) در شترهاي ايران نشان داد 374-1( 1اينترون 

كه جمعيت شترهاي دوكوهانه و ايستگاه طرود به 
) و كمترين π=0025/0ترتيب بيشترين (

)0011/0=π تنوع نوكلئوتيدي را در بين جمعيت (
 هاي مورد بررسي دارند. ميانگين تعداد نوكلئوتيد

ها به دست  براي همه توالي K=650/0مختلف 
هاي خنثي بر اساس جهش Dآمد. آزمون تاجيما 

باشد. در زماني كه هاي مورد نظر ميدر توالي
دهنده اندازه برابر با صفر باشد نشان Dتاجيما 

ثابت و جمعيت بدون تغيير و يا نبود هيچ انتخاب 
. بر )Zhu et al., 2014( استبراي آن جايگاه 

ژن ميوستاتين  1اساس آناليز داده هاي اينترون 
به مثبت جمعيت ايستگاه طرود  به جز Dتاجيما 

دست آمد ولي از نظر آماري تفاوت معني داري 
با صفر نداشت كه نشان دهنده اندازه ثابت 

 ).3جمعيت مي باشد (جدول 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/260408325?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=NTKV78SF01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/12056901?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=12&RID=NTKV78SF01R
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/15081309?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=19&RID=NTKV78SF01R
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 ژن ميوستاتين 1جهش هاي مشاهده شده در جايگاه اينترون  -1جدول 
Table 1- Mutations observed in Intron 1 of Myostatin gene. 

 
 Position  موقعيت Mutation جهش nucleotide نوكلئوتيد frequency فراواني

0.79 C C=>T 16 
 0.21 T  

0.40 T T=>C 136 
 0.60 C  

0.40 T T=>- 218 
 0.60 -  

 ژن ميوستاتين 1اه اينترون فراواني هاپلوتيپ هاي مشاهده شده در جايگ -2جدول 
Table 2- Frequency of haplotype observed in Intron 1 of Myostatin gene. 

 سمنان
Semnan 

 طرود
Trod 

 يزد
Yazd 

 دوكوهانه
Bactrian 

 كل توالي
Whole 

samples 

 هاپلوتيپ
Haplotype 

0.250 0.071 0.063 0.348 0.193 CTT 
0.125 0.071 0.187 0.348 0.210 TC- 
0.625 0.585 0.750 0.304 0.597 CC- 

 چند شكلي و تنوع ژنتيكي ژن ميوستاتين در جمعيت شترهاي ايران. -3جدول 

Table 3- Polymorphisms and diversity of myostatin gene in Iranian camel populations. 
 Dتاجيما 

Tajima D 

تنوع 
 نوكلئوتيدي

NRd 

ميانگين 
تفاوت 

 نوكلئوتيدي
 

تنوع 
 هاپلوتيپ

HRd 

تعداد 
 هاپلوتيپ

H 

 جهش
Mutation 

 تعداد
Number 

 جمعيت
Population 

 شترهاي دوكوهانه 23 3 3 0.696 0.928 0.0025 1.604
Bactrian camel 

 ايستگاه يزد 16 3 3 0.425 0.725 0.0019 0.519
Yazd station 

 ايستگاه طرود 14 3 3 0.274 0.407 0.0011 0.959-
Trod station 

 گله سمنان 8 3 3 0.607 0.541 0.0014 0.0694
Semnan 

H: number of haplotype; HRdR: Haplotype diversity; K: Average nucleotide difference; 
NRdR: nucleotide diversity. 
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جفت نشانگر  9در پژوهشي ديگر كه از 
ريزماهواره اي براي ارزيابي وجود چندشكلي در 

كوهانه ايران استفاده شده بود، جمعيت شتر دو 
نشان داده شد كه اين جمعيت دچار افت 
هموزيگوسيتي (افزايش همخوني) شده است و 
بنابراين رسيدگي به برنامه حفاظتي اين جمعيت 
از اهميت خاصي برخوردار است. نتايج تحقيق 

در جمعيت  تنگنا حاضر نيز مويد رخ دادن 
اهش ك تنگنا مذكور است. يكي از اثرات 

هتروزيگوسيتي است. نياز به رسيدگي به برنامه 
هاي حفاظتي در مورد اين جمعيت با توجه به 
اين بخش از نتايج تحقيق حاضر نيز مورد توصيه 

 است.
ميانگين تعداد نوكلئوتيدهاي جايگزين در 

DRXYهر جايگاه ( R) و تمايز ژنتيكي (FRst R از ژن (
GDF8 4ها بدست آمد (جدول  در بين جمعيت .(

DRXYشاخص  R  براي انشعابDNA ها  بين گونه
بيشتر باشد حاكي از فاصله  DRXYRبوده و هر چه 

 Yو  Xهاي  ها يا گونه ژنتيكي بيشتر بين جمعيت
در مورد تمايز ژنتيكي بين   FRstRاست. شاخص 

جمعيت ها مي باشد هر چه اين آماره كمتر باشد 

نشان از تمايز ژنتيكي كم در بين گونه ها و 
ها مي باشد. به عبارتي اين دو آماره جمعيت 

مكمل هم بوده و از آماره هاي مهم بررسي 
 ).Zhu et al., 2014( جمعيت به حساب مي آيد

FRSTوجود  R جايگاه  به دليلتواند منفي مي
چندشكلي داراي آلل تفكيكي در دو جمعيت 
مورد بررسي باشد در حالي كه توزيع فراواني 

نباشد در اين  ها بين دو جمعيت متفاوتآلل
تواند حالت در نظر گرفتن عدم تمايز ژنتيكي مي

FRSTاز طرف ديگر منطقي باشد  R منفي زماني مي-

ها در تواند مشاهده گردد كه توزيع فراواني آلل
جايگاه نشانگر به مقدار زيادي چولگي نشان 

شود كه جايگاه دهد و اين زماني ايجاد مي
لي بوده و چندشكتك شكل نزديك به حالت 

توسط تعداد كمي از افراد مشاهده شود كه نتيجه 
 آن در نظر گرفتن عدم تمايز ژنتيكي است

)Roesti et al. 2012( نتايج مربوط به بررسي .
فاصله ژنتيكي بين دامهاي مزرعه اي نشان داد 
كه شترهاي يك كوهانه و دوكوهانه در بين 
دامهاي مزرعه اي به اسب نزديك تر هستند و 

 ).5(جدول  اصله را با گاوسانان دارندبيشترين ف
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) پايين قطر و تمايز ژنتيكي DRXYRميانگين تعداد نوكلئوتيدهاي جايگزين در هر جايگاه ( -4جدول 

)FRSTR بالاي قطر ژن (GDF8. 
Table 4- The average of nucleotide substitution in each locus (D RxyR) (under diameter) and 
genetic differentiation (FRSTR) (upper diameter) in GDF8 gene.  

 سمنان
Semnan 

 ايستگاه طرود
Trod station 

 ايستگاه يزد
Yazd station 

 شتر دوكوهانه
Bactrian camel 

 

 شتر دوكوهانه - 0.147 0.307 0.061
Bactrian camel 

 ايستگاه يزد 0.003 - 0.022- 0.074-
Yazd station 

 ايستگاه طرود 0.003 0.001 - 0.011
Trod station 

 سمنان 0.002 0.002 0.002 -
Semnan 

 
ها  درخت فيلوژنتيكي ترسيم شده بين نمونه

عدم وجود فاصله ژنتيكي بين دو گله سمنان و 
ايستگاه طرود و همچنين نزديكي بين اين دو گله 

). سه گروه 1با ايستگاه يزد را نشان داد (شكل 
فيلوژنتيكي مشاهده مختلف از افراد در درخت 

 شود كه در همه جمعيت ها مشترك مي باشد. مي
 H_1 ،H_2هاپلوتيپ هاي شناسايي شده با عنوان 

نامگذاري شد و بيشترين فراواني  H_3و 
مي باشد هر سه  H_3هاپلوتيپ مربوط به 

هاپلوتيپ با تنوع هاپلوتيپي متفاوت در همه 
جمعيت هاي مورد بررسي مشاهده شد. (شكل 

وجود هاپلوتيپ مشترك در جمعيتها ) 2
بخصوص بين گونه شترهاي دوكوهانه و يك 
كوهانه در دو منطقه ژئوگرافيكي متفاوت نشان 

-دهد كه وجود جغرافياي متفاوت تأثير معنيمي

داري در ساختار ژنتيكي جمعيت شترهاي منطقه 
تواند با دو فرضيه نداشته است. اين نتيجه مي

در ژن  DNAكه تنوع همراه باشد؛  نخست اين
ميوستاتين يك نشانگر ضعيف براي بررسي 

تواند ثانياً، مي باشد.ساختار ژنتيكي جمعيت مي
به دليل جريان ژني بالا در گذشته بوده باشد 

)Bradley et al., 1996 در پژوهش ديگري كه .(
در مورد شترهاي يك و دو كوهانه شمال و شمال 

ي پروموتور ژن غرب ايران و با استفاده از توال
كاپاكازئين انجام شده بود نيز همولوژي بالا در 
بخش تعيين توالي شده ژنوم گزارش شد، كه با 
اين بخش از نتايج اين تحقيق مطابقت دارد 

(Khabiri et al., 2014). 
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) پايين قطر و تمايز ژنتيكي DRXYRميانگين تعداد نوكلئوتيدهاي جايگزين در هر جايگاه ( -5جدول 

)FRSTR بالاي قطر ژن (GDF8 .در دامهاي مزرعه اي 
Table 5- The average of nucleotide substitution in each locus (D RxyR) (under diameter) and 
genetic differentiation (FRSTR) (upper diameter) in GDF8 gene in livestock animals.  

 خوك
Pig 

 گوسفند
Sheep 

شترهاي 
 كوهانهتك

Dromedary 
camel  

 شتردوكوهانه
Bactrian 

camel 

 اسب
Horse 

 بز
Goat 

 گاو
Cattle 

 

 گاو - 0.787 0.987 0.980 0.989 0.849 0.986
Cattle  

 بز 0.024 - 0.973 0.970 0.978 0.959 0.972
Goat 

 اسب 0.123 0.134 - 0.987 1.000 0.993 1.000
Horse 

تردوكوهانهش 0.139 0.161 0.096 - 0.667 0.986 0.991  
Bactrian 
camel 

كوهانهشتر تك 0.142 0.165 0.099 0.003 - 0.993 1.000  
Dromedary 
camel  

 گوسفند 0.017 0.019 0.129 0.154 0.157 - 0.992
Sheep  

 خوك 0.117 0.130 0.104 0.134 0.137 0.124 -
Pig  

 
 

آناليز شبكه اي بين گونه هاي مزرعه اي سه گروه 
). دو 3متفاوت را نشان مي دهد (شكل هاپلوتيپي 

نوع از هاپلوگروهها در جمعيت شترهاي ايران 
مشاهده گرديد كه يكي از اين هاپلوگروهها 

مختص جمعيت شترهاي ايران مي باشد. همانطور 
-هاپلوتيپ با نام 10شود كه در شكل مشاهده مي

-وجود دارد. اينها هاپلوتيپ mv10تا  mv1هاي 

هاي مورد شند كه در جمعيتباهاي بالقوه مي
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بررسي مشاهده نشد ولي ممكن است در اين 
 هاي ديگر مشاهده شود.جمعيت و يا در نمونه

آناليز درخت فيلوژنتيكي بين گونه هاي مزرعه اي 
نشان داد كه خانواده بويدا شامل گاو، گوسفند، 

 Sajadi( گاوميش و بز به هم شبيه مي باشند

zarjani et al., 2016(  شترهاي ايران متمايز از و
آنها بوده و در بين گونه هاي مزرعه اي از لحاظ 
توالي هاي مورد بررسي به اسب و خوك نزديك 

 ).4تر هستند (شكل 

 

 
) و يك BC(دوكوهانه ( در چهار جمعيت شتر GDF8درخت فيلوژنتيكي ژن  -1شكل 

 ) با استفاده از روش حداكثر درستنمايي.DCكوهانه (
Figure 1- Phylogenetic tree between four population of camel using maximum likelihood 
based on GDF8 gene (BC: Bactrain camel; DC: dromedary camels). 
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در جمعيت شترهاي ايران. شترهاي  GDF8   آناليز شبكه اي هاپلوتيپهاي شناسايي شده ژن -2شكل 

 تگاه يزد (هاشور قرمز)، ايستگاه طرود (زرد) و سمنان (هاشور آبي).دوكوهانه (هاشور سياه)، ايس
Figure 2- Network analysis of haplotype identified in GDF8 gene of Iranian camels. 

 

 
 

در بين دامهاي اهلي  GDF8   ژن 1آناليز شبكه اي هاپلوتيپهاي شناسايي شده قسمت اينترون  -3شكل 

، سياه (گاو)، قرمز (گاو كوهان دار) سبز (بز)، صورتي (اسب)، خاكستري رنگ زرد (گاوميش)

 (شترهاي دوكوهانه)، سفيد (شترهاي يك كوهانه)، آبي (گوسفند) و قهوه اي (خوك).
Figure 3- Network analysis of haplotype identified between livestock animals using 
Intron I of GDF8 gene.  
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ژن ميوستاتين (شترهاي يك  1درخت فيلوژنيكي بين گونه هاي اهلي براساس ناحيه اينترون  -4شكل 

)، گاو BB)، گاو ميش (BT)، گاو (SS)، خوك (EC) اسب (BC)، شترهاي دوكوهانه (DCكوهانه (

 ).OA) و گوسفند (CH)، بز (BT)، گاو بدون كوهان (BIكوهان دار (
Figure 4- Phylogenetic tree between livestock species using Intron I of myostatin gene 
(DC: dromedary camel; BC: Bactrian camel; EC; Horses; SS: Pig; BB: Buffalo; BI: 
Indicus cattle; BT: Taurus cattle; CH: goat and OA: sheep. 
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Abstract 
Myostatin (MSTN) is a member of the transforming growth factor-β superfamily (TGF-

β) and is an important negative regulator of muscle growth in vertebrates. In this study, a 
partial sequence of MSTN gene (intron 1), in the camel population of Iran, was evaluated. 
Two single nucleotide polymorphisms and one insertion or deletion (InDell) were identified 
in intron 1 of the myostatin gene, using sequencing method. The mutations caused, two 
substitutions including C to T and T to C in positions 16 and 136, respectively and one InDell 
of T in position 218. The mutations observed in three positions of intron 1, created three 
different haplotypes. These haplotypes were shared among Bacterianus and Dromedaries 
camel populations with no haplotype restricted to a specific region or a single camel breed. 
Tajima D were positive for all populations except Trod station, but it wasn’t significant. 
Keywords: Camel, Myostatin, Polymorphism, InDel. 

 
 

 
 

                                                             
∗ Corresponding Author: Hedayat-Evrigh N.    Tel: 04533512081 Email: nhedayat@uma.ac.ir 


	جدول 1- جهش های مشاهده شده در جایگاه اینترون 1 ژن میوستاتین
	جدول 2- فراوانی هاپلوتیپ های مشاهده شده در جایگاه اینترون 1 ژن میوستاتین

