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 چكيده

 .است كاهش يافته شدتبهبز خلخالي يكي از بزهاي بومي ايران است كه درحال حاضرجمعيت آن 

 هدفباربردي ژنتيكي ضروري است. تحقيق حاضر براي حفظ و بهبود توليدات اين گونه مطالعات كا

-گونهن در ژك اين بيوانفورماتي بز خلخالي و آناليز رأس 100 در bسيتوكروم  ميتوكندريايي يابي ژنتوالي

توالي ز روش اجهت انجام آناليز انجام شده است.  )NCBIنمونه توالي  26(با استفاده از  ي مختلف بزها

 ناليز تنوع ژنتيكيآنتايج استفاده گرديد.  NCBIطلاعات موجود در پايگاه اطلاعاتي يابي ژن و مقايسه آن با ا

، تنوع لوتيپيتنوع هاپ گرديد ميزان مختلفهاپلوتايپ  6با  جهش 5 منجر به شناسايي درجمعيت بز خلخالي

 تاجيما دارمق .شدبرآورد  822/1و  002/0، 644/0به ترتيب  نوكلئوتيدي هايتفاوت نيانگيمنوكلئوتيدي و 

D  جزيه نتايج ت نبود. دارمعنيآماري  ازلحاظ كه بدست آمد 124/0مثبت در جمعيت بزهاي خلخالي

 ويگاگروس اي بز ايبكس، هاگونهدر تنوع نوكلئوتيدي  كه نشان داد بز هاي مختلفبين گونه هايتحليل

 و سايبك بزهاي بين يژنتيك فاصله بيشترين .باشدمي 001/0و  022/0، 047/0هيركوس به ترتيب 

 در روسايگاگ بزهاي. شد مشاهده هيركوس بز و خلخالي گونه بين ژنتيكي فاصله كمترين و ايگاگروس

 .بودند نزديكتر هيركوس اهلي بزهاي به ژنتيكي فاصله ازلحاظ ايبكس بزهاي با مقايسه

  .bروم ژن سيتوكبي، توالي يا آناليز بيوانفورماتيك، بز خلخالي، تنوع ژنتيكي،: كليدي هايواژه
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  مقدمه

 سراسر در كركي بز رأس ميليون 30 حدود

 از رأس ميليون 5 تا 5/4 كه دارد وجود جهان

 ايران در) جهان بزهاي درصد 20(حدود  هاآن

 ,.Baghizadeh et al( شوندمي داده پرورش

كه علاوه است  چندمنظورهبز يك حيوان  ).2009

الياف نقش مهمي گوشت، پوست و  ،بر توليد شير

توليد  رازيغبهدارند.  دهندگانپرورشدر اقتصاد 

محصولات متنوع، نقل و انتقال آسان بز آن را به 

يك عنصر كليدي براي تضمين پايداري زندگي 

 نامساعد تبديل كرده است هايمحيطانسان در 

)Rahman et al., 2008(اهلي سازي بز  ،. بنابراين

)Capra hircusدر تكامل روش  ) نقطه عطفي

يكي از اين دام  .بوده است هاانسانزندگي 

ي بسيار مناسب است كه در كره خاكي هاگونه

بيشترين توزيع جغرافيايي داشته و از تنوع نژادي 

بر اساس آمارهاي فائو  .بالايي برخوردار است

و  هبود از نژادهاي بز دنيا در وضعيت بحراني 17%

 ,Faoد (خطر انقراض قرار دارندر معرض 

وجود تنوع، لازمه انجام برنامه اصلاح  .)2004

از توان توليدي حيوانات و  گيريبهرهنژادي و 

 ,.Gholizadeh et al( گياهان در هر منطقه است

اصلاحگران از تنوع ژنتيكي براي زيرا  ،)2008

رسيدن به حيوانات اهلي منطبق بر احتياجاتشان 

درت انتخاب فقدان تنوع، ق نمايند.گيري ميبهره

آتي  بينيپيش غيرقابلموجود براي رفع نيازهاي 

حفاظت از تنوع بنابراين  ،سازدميرا محدود 

ژنتيكي فاكتوري كليدي براي محافظت از حيات 

 ,Rout et al( است مدتطولانيدر  هاگونه

در حفاظت و مديريت تنوع ژنتيكي  .)2012

بر اساس يك دانش جامع از ساختار  هاگونه

و داخل  هاگونهت شامل تنوع ژنتيكي بين جمعي

محلي  هايداممطالعه تنوع ژنتيكي . است هاگونه

 ،و بومي در درك منشأ، تمايز، رابطه ژنتيكي

از نژادهاي بومي مفيد  برداريبهرهحفاظت و 

خواهد بود. بنابراين ضروري است اين منابع 

 Liu et( ژنتيكي محافظت، تقويت و مديريت شود

al., 2009(.  

 اطلاع اصلاح، و ژنتيك حوزه طرفي دراز 

 كمك تواندمي هاجمعيت ژنتيكي ساختار از

 اصلاح هايطرح براي ريزيبرنامه براي بزرگي

 باشد ژنتيكي ذخاير حفظ مهمتر، همه از و نژادي

)Alinaghizadeh et al., 2010; 

Moghadaszadeh et al., 2015 .(بايد حفاظت 

 نژادهاي ژنتيكي منابع از عميقي دانش اساس بر

 تعيين و شناسايي براي تلاش لذا باشد، خاص

 بسيار محلي و بومي نژادهاي ژنتيكي خصوصيات

 Shojaei et al., 2010; Zamani et( دارد اهميت

al., 2013.(  هايژناخير محققين از  هايسالدر 

. اندكردهاستفاده  هاگونهمختلفي براي شناسايي 

DNA مثل  هاييويژگيدليل  به ميتوكندريايي

نرخ بالاي متعدد در هر سلول،  هاينسخهداشتن 

وراثت مادري، عدم وجود نوتركيبي، جهش، 

و حفاظت نشده،  شدهحفاظتوجود نواحي 

 ،آن هايژننداشتن اينترون و همپوشاني بعضي از 

به عنوان يك ابزار قدرتمند در مطالعات تكاملي 

نتيكي، رابطه ژ، بررسي سطح تنوع هاگونهداخل 
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 هاجمعيتفيلوژنتيكي و فيلوژئوگرافي بين اقوام و 

 هايژناز بين ، كاربرد دارد. هاگونهو 

به دليل ساختار  bژن سيتوكروم ميتوكندريايي 

براي  تريگستردهبه صورت  شناخته شده آن

 شودمياستفاده  هاگونهمطالعه و شناسايي 

)Parson et al., 2000; Sawaimul et al., 2014; 

Shabthar et al., 2013( توالي ژن سيتوكروم .b 

براي به دست آوردن دانش اجمالي از زيست 

است شناسي تكاملي مورد استفاده قرار گرفته 

)Wisnievska et al., 2010) .بيشتر  به دليل تنوع

 توانميبا بررسي قطعه كوچكي از آن  ،اين ژن

 ردي مختلف پستانداران را شناسايي كهاگونه

(Tobe & Linacre, 2008).  

 )Wisnievska et al.  )2010 در پژوهشي

را براي شناسايي  bژن سيتوكروم  هايچندشكلي

(شامل پوست، خون،  آمدهدستبهمواد بيولوژيكي 

 گوشت و استخوان فك و دندان) از هاينمونه

هاي مختلف شامل گاو شيري، گوسفند، بز، گونه

عه قرار دادند. گوزن و گوزن سرخ مورد مطال

د توانمينتايج اين تحقيق نشان داد كه اين روش 

براي شناسايي سريع و تمايز چندين گونه از 

 پستانداران با استفاده از روش بيولوژيكي مورد

  .استفاده قرار گيرد

با وجود نژادهاي مختلف بز بومي در ايران 

كاهش يافته  هاآنجمعيت بسياري از  متأسفانه

ن بررسي ساختار ژنتيكي و تعيين در ايرا .است

 صورتبهمختلف جانوران  هايجمعيتقرابت 

و حتي تاكنون هيچ مطالعه  پراكنده انجام شده

از  مدوني در راستاي تعيين ساختار برخي

انجام نپذيرفته  ،ي جانوري حائز اهميتهاگونه

بز خلخالي يكي از بزهاي بومي ايران است است. 

و عمده محل  كه يك بز شيري محسوب شده

پرورش آن دشت مغان، روستاهاي اطراف 

از  هاييبخششهرستان خلخال در استان اردبيل و 

 & Sepehri( باشدآذربايجان شرقي مي

Seyedabadi 2015; Karimi et al., 2017(.  در

كاهش  شدتبهحال حاضرجمعيت بز خلخالي 

 Dolati(دهدميو روند كاهش خود را ادامه يافته 

Garehdarvishlu et al 2017( . تحقيق حاضر

جهت بررسي  bتوالي يابي ژن سيتوكروم  باهدف

آناليز  بز خلخالي وساختار جمعيت 

با ساير ن اين ژو فيلوژنتيكي  بيوانفورماتيك

  .است گرفتهانجام  ي بزهاگونه

  

  هامواد و روش

از  رأس 100 تعدادچهار گله مختلف  از

از  غيرخويشاوند رأس 25( بزهاي خلخالي

اردبيل با استفاده از ونوجكت حاوي ماده  هرگله)

گيري از سياهرگ وداج نمونه EDTA ضد انعقاد

 DNA ؛ وبه عمل آمد ليترميلي 4به حجم  خون

 DNA ژنوميك با استفاده از كيت استخراجي

)bioscience ATP از خون ) از كشور كره جنوبي

 با استفاده ازسپس  .پستانداران استخراج گرديد

رفت  مريپرا شاملجفت پرايمر اختصاصي  كي

5`-CTGCTCTTCCTCCACGAAAC -3  و

-`5برگشت  مريپرا

TGGCTATTCTCCTTTTCTGGTT -3` 



)1396، پاييز 3، شماره 9مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره   

 

٧٨ 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-650 

 

 Kim et( ديگرد ريتكث b توكروميژن س گاهيجا

al., 2013(.  

به ترتيب؛  برنامه حرارتي براي تكثير ژن

درجه سانتيگراد به  95دماي واسرشت شدن اوليه 

 94سيكل دماي واسرشت  35دقيقه،  4مدت 

 ا، اتصال پرايمرهثانيه 50درجه سانتيگراد براي 

عه ثانيه، تكثير قط 40درجه سانتيگراد به مدت  56

و  دقيقه 1سانتيگراد به مدت  درجه 72نظر مورد 

درجه سانتيگراد  72يك سيكل دماي تكثير نهايي 

هاي غلظت .دقيقه تنظيم و انجام شد 10به مدت 

براي  سازيبهينهاز مواد بعد از  مورد استفاده

 5/1به ترتيب  µL 25 PCRحجمغلظت مواد در 

، PCRبافر ميكروليتر  MgCl2 ،1x ميلي مولار

از هر  پيكومول dNTP ،20 مولارميكرو 200

، Taq DNA Polymeraseواحد  1جفت پرايمر،

  .استفاده شد ژنومي DNA نانوگرم 80

هاي مختلف ژن بعد از تكثير جايگاه

جهت بررسي تنوع موجود در اين  bتوكروم سي

تك نوكلئوتيدي  چندشكليها و شناسايي جايگاه

)SNP(  از طريق شركت پيشگام با استفاده از

ها با گرديد. همه توالييابي توالي تكنيك سنگر

 MEGA افزارنرمدر  Clustal Wاستفاده از روش 

همرديف شده و تك نوكلئوتيدهاي  6.0

سپس با استفاده از  شدند. شناسايي يچندشكل

 پارامترهايها و هاپلوتيپ DnaSp 5.10 افزارنرم

مربوط به تنوع ژنتيكي شامل تنوع نوكلئوتيدي، 

، متوسط تعداد نوكلئوتيدي و تنوع هاپلوتيپي

بر اساس هاپلوتيپ به  .به دست آمدند Dتاجيما 

دست آمده بهترين مدل جايگزيني نوكلئوتيد در 

 MEGA 6.0 )(Tamura et al., 2011 افزارنرم

درستنمايي،  حداكثرشناسايي و با استفاده از روش 

درخت فيلوژنتيكي با بيشترين درستنمايي بين 

هاپلوتيپهاي مختلف ترسيم گرديد. آماره تاجيما 

D تنوع نوكلئوتيدي حاصل از  جهت بررسي

تنوع حاصل از فراواني  استفاده از مشاهدات با

 انجام گرفتهاي چند شكل ي در جايگاهآلل

)Tajima, 1989هاي تمايز ژنتيكي، ). فراسنجه

فاصله ژنتيكي و خلوص ژنتيكي با استفاده از 

. جهت آناليز به دست آمد MEGA 6.0 افزارنرم

 افزارنرمهاي بدست آمده از پاي هاپلوتيشبكه
Network 4.613  (fluxus-engineering.com) 

توالي . )Bandelt et al., 1999( استفاده شد

مربوط به بز اهلي و بزهاي وحشي از  bسيتوكروم

بز  هايتواليبانك ژن بدست آمده و به همراه 

خلخالي در اين تحقيق براي آناليزهاي فيلوژني 

ارائه  1استفاده شد توالي مورد نظر در جدول 

   شده است.

  

  نتايج و بحث

 بز bژن سيتوكروم جفت بازي  478قطعه 

پرايمر اختصاصي استفاده از يك جفت با  خلخالي

و با  شدتوالي يابي  و سپس طراحي شده تكثير

 NCBI) در پايگاه 1(جدول  هاآنتوالي ثبت شده 

هاي يابيتجزيه و تحليل توالي مقايسه شد. با

انجام گرفته در بز خلخالي در كل منجر به 

، 62 هايدر موقعيتجايگاه جهش  5شناسايي 

هاي ايجاد شده شد جهش 479و  478، 172، 69

هاپلوتيپ در جمعيت بزهاي  6منجر به ايجاد 
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 .Karimi et alكه متفاوت با نتيجه  خلخالي شد

هاي از جهش بود. d-loop) با استفاده از 2017(

مربوط به  172و  62هاي مشاهده شده، جايگاه

در تحقيق  كهدرحالي .دار بودهاي معنيجهش

Amer )2014بزهاي بومي عربستان  ر روي) ب

اي در مطالعه داري گزارش نشد.هيچ جهش معني

Jianto et al. )2014 ( ژن سيتوكروم تنوعb 

جفت بازي  779بزهاي بومي جاوا را دريك قطعه 

نتايج  بررسي كردند. 1016تا  238از جايگاه 

جايگاه متنوع را مشخص كرد كه  7 هاآنتحقيق 

هاي اي در جايگاهسيدآمينهتغيير ا هاآندو مورد از 

در تحقيقي ديگر  را به دنبال داشت. 215و  165

جفت بازي از توالي ژن  642كه يك توالي 

جايگاه متغير و  44مطالعه شده بود،  bسيتوكروم 

در  هاآنهاپلوتايپ شناسايي شد كه همه  46

 نتيجه تغييرات تك نوكلئوتيدي ايجاد شده بودند

)Chen et al., 2006( .هاي هيچ كدام از جهش

 و Chen et al. (2006) گزارش شده در مطالعه

Jianto et al. (2014)  در اين بررسي مشاهده

جهش مشاهده شده در مطالعه فقط  5از  .نشد

اتفاق  62يك مورد جهش متقاطع در جايگاه 

شده  Aجايگزين باز  Cكه در آن باز  افتاده بود

ده از نوع هاي اتفاق افتااما بيشتر جهش؛ بود

 هاآنهاي انتقالي بود كه سه مورد از جهش

و  478، 172هاي در جايگاه G با Aجايگزيني باز 

در جايگاه  Tبا  Cو يك مورد جايگزيني باز  479

هاي شد. اين نتايج با بررسيرا شامل مي 69

در بز و  bديگران كه بر روي ژن سيتوكروم 

 Baber( انجام شده است هاهاي ديگر از دامگونه

et al., 2014; Chen et al., 2006( .مطابقت دارد 

در تحقيق حاضر علاوه بر بررسي تنوع توالي 

هاي به دست تكثير شده تركيب نوكلئوتيدي توالي

آمده نيز مورد محاسبه قرار گرفت. فراواني 

نوكلئوتيدهاي آدنين، گوانين، سيتوزين و تيمين به 

نوكلئوتيد  4/26 و 6/27، 8/12، 2/33ترتيب برابر 

 Chen etكه با نتايج به دست آمده در تحقيق  بود

al. )2006 تيمين  علاوهبهدرصد آدنين  56) با

 bژن سيتوكروم كلي در  طوربهمطابقت ندارد. 

تيمين بيشتر از محتواي  علاوهبهمحتوي آدنين 

 ,.Chen et alسيتوزين است ( علاوهبهگوانين 

 هر شناسايي ورمنظ به D تاجيما تست). 2006

 و خنثي تكامل صفر از فرضيه انحراف گونه

 محاسبه هاژن بر طبيعي انتخاب اثرات شناسايي

 تاجيما مقدار .)Hedayat et al., 2016( گرددمي

D  124/0مثبت در جمعيت بزهاي خلخالي 

نبود كه نشان  دارمعنيبدست آمد ازلحاظ آماري 

دهنده عدم وجود انتخاب در جمعيت مورد 

  باشد.طالعه ميم

بز  به منظور بررسي رابطه فيلوژني

با بزهاي كاپرا هيركوس، كاپرا ايبكس و  خلخالي

هاي تكثير درخت فيلوژني توالي 1كاپرا ايگاگروس

هاي ثبت شده به همراه توالي شده از بز خلخالي

). در ساختار 1شكل شد (از اين بزها ترسيم 

ا كاپر بز خلخالي به همراه درخت فيلوژني

در يك گروه قرار گرفت بز كاپرا  هيركوس

نيز به صورت مجزايي گروه تشكيل داده ايبكس 

بندي و در يك مورد با بز كاپرا ايگاگروس گروه

                                                 
1
 Capra hircus ،Capra ibex and Capra aegagrus 
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تنها بز ايگاگروس بود كه در ساختار فيلوژني  شد.

ها قرار وضعيت پايداري نداشته و در همه گروه

ر بندي پيچيده كه در ساختاالگوي گروه گرفت.مي

هاي ايگاگروس مشاهده درخت فيلوژني هاپلوتيپ

مربوط به مهاجرت افراد بين  تواندشد مي

ها باشد و نشان دهنده جريان ژني ناشي جمعيت

از آميخته گري بين بزهاي نژادهاي مختلف است 

باشد اين نتيجه با ها بسيار معمول ميكه در دام

ه ) مطابقت دارد كPidancier et al.  )2006نتايج 

نشان دادند بز ايگاگروس با بزهاي اهلي در يك 

بين  هاينتايج تجزيه تحليل گيرند.گروه قرار مي

تنوع  كه نشان داد بز هاي مختلفگونه

هاي بز ايبكس، ايگاگروس و در گونهنوكلئوتيدي 

 001/0و  022/0، 047/0هيركوس به ترتيب 

جفت  478توالي آناليز بيوانفورماتيك  .باشدمي

 هاي مورد مطالعه منجرمربوط به توالي گونهبازي 

جهش گرديد كه اين تعداد جهش  62به شناسايي 

هاي هاپلوتيپ مختلف در گونه 20باعث ايجاد 

هاپلوتيپي بزرگترين گروه  گرديد.مورد مطالعه 

بود كه مربوط به بزهاي  H_7مربوط هاپلوتيپ 

باشد هيركوس و جمعيت بزهاي خلخالي مي

 ).2(شكل 

 هاسي تنوع هاپلوتيپي در داخل گونهبرر

يب هاپلوتيپ به ترت 6و  9، 3، 4منجر به شناسايي 

در بزهاي هيركوس، ايبكس، ايگاگروس و 

ژن ميزان وقوع جهش در  خلخالي گرديد

 هاي كد كنندهدر مقايسه با ساير ژن bسيتوكروم 

نتايج اين مطالعه  Chen et al., 2006)بالا است (

 الابن تنوع ژنتيكي و جهش نسبتاً نشان داد كه ميزا

  باشد.مي

  

  

  

 .هاآنو كد دسترسي  NCBIاستخراج شده از پايگاه اطلاعاتي  bسيتوكروم  ژن هايتوالي -1 جدول

Table 1- Sequences of cyt-b gene with accession code in NCBI. 

 گونه دام

species 

 تعداد توالي

No. of 

Sequences 

 CDS طول

CDS length  
 شماره دسترسي در بانك ژن

No. of accession code 

 كاپراهيركوس

Capra hircus  
10 478 

KR059205.1-KR059203.1-KR059201.1-KR059200.1-

KR059199.1-KR059198.1-KR059197.1-KR059196.1-

KR059195.1-KR059194.1 

 كاپرا ايبكس

Capra ibex  
4  478  AF034735.1-AJ010055.1-AB743826.1- AB743826.2 

 كاپرا ايگاگروس

Capra 

aegagrus  
12  478  

KR059210.1-KR059221.1-KT290893.1-KR059219.1-

KR059222.1-KR059226.1-AB004069.1-DQ246781.1-

DQ514541.1-DQ514542.1-AF034739.1-AB110592.1-

AB110593.1-FJ207526.1 
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                                                                    وسايگاگر �هيركوس      � ايبكس    � بزخلخالي    �

 .در بز  b سيتوكروم ژن به مربوط پ)ابوتستر 1000با فيلوژني ( درخت -1شكل 

Figure 1- Phylogenetic tree (with 1000 bootstraps) in goats using cyt-b gene. 
 

 

در بين بزهاي مورد بررسي ميزان تنوع 

 ) و047/0بيشترين ( سوكلئوتيدي در بزهاي ايبكن

 .) حاصل شد001/0بزهاي هيركوس كمترين (

ايبكس و  هاينمونهبراي  D تاجيما مقادير

ايگاگروس منفي و براي بزهاي هيركوس و 

آماري در  ازلحاظولي  ،خلخالي مثبت بدست آمد

(جدول  مشاهده نشد دارمعنيدرصد  95سطح 

2.(   

يانگر ميزان جانشيني فواصل ژنتيكي نما

باشد. هاي مورد بررسي مينوكلئوتيدها بين توالي

تعريف شده است  1تا  0فاصله ژنتيكي بين دامنه 

 ميان XYD ژنتيكي فاصله و FST يكيژنت تمايز

 افزارنرم لهيوسبه bسيتوكروم  ژن براي هاگونه

DnaSp شد محاسبه.  
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 .b توكروميسژن اساس بر  ي بزهاگونهختلف ي مهاگونهجمعيتي بين  هايآماره -2دول ج

Table 2- Population statistics between between goat species using cyt-b gene. 

 گونه 

Species 

 

 تعداد جهش

 

No. of 

mutations 

هاپلوتيپ تعداد  

No. of 

Haplotypes 

هاپلوتيپتنوع   

Haplotype 

Diversity 

تنوع 

 نوكلئوتيدي

Nucleotide 

Diversity 

متوسط تفاوت 

 نوكلئوتيدي

Average 

Nucleotide 

Difference 

مقدار 

 تاجيما

Tajima 

D 

كاپراهيركوس بز  

Capra hircus 
3 4 0.546 0.001 0.650 0.115 

 بز كاپرا ايبكس
Capra Ibex 

38 3 0.833 0.047 19 -0.864 

 بز كاپرا ايگاگروس
Capra aegagrus 

62 9 0.808 0.022 9.036 -0.070 

 بز خلخالي
Khalkhali goat 

5 6 0.644 0.002 1.822 0.124 

 

 شودميمشاهده  3 جدول در كه همانطور

بزهاي ايبكس و بين  بيشترين فاصله ژنتيكي

 و كمترين فاصله ژنتيكي بين گونه ايگاگروس

بزهاي  شد.مشاهده خلخالي و بز هيركوس 

 ازلحاظايگاگروس در مقايسه با بزهاي ايبكس 

ژنتيكي به بزهاي اهلي هيركوس نزديكتر  فاصله

.بودند

  

  .)پاييني مثلث( XYD ژنتيكي فاصله و(مثلث بالايي)  stF ژنتيكي تمايز به مربوط مقايسه -3 جدول
Table 3- Comparison of genetic differentiation (upper) and genetic distance (down). 

 

FST/DXY كاپراهيركوس 
Capra hircus 

اپرا ايبكسبز ك  

Capra Ibex 

 كاپرا ايگاگروس
Capra aegagrus 

 بزخلخالي
Khalkhali 

goat 

 كاپراهيركوس
Capra hircus 

0 0.525 0.294 0.056 

 كاپرا ايبكس
Capra Ibex 

0.049 0 0.338 0.507 

 كاپرا ايگاگروس
Capra aegagrus 

0.017 0.053 

 

0 0.277 

 بز خلخالي
Khalkhali goat 

0.001 0.049 0.017 0 
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نتايج حاصل از ماتريس  تائيدبه منظور 

هاي هاپلوتيپ ايشبكهآناليز  فواصل ژنتيكي،

م شد يرست شناسايي شده در توالي مورد مطالعه

 مجزا هايخوشه طريق از شبكه .)2شكل(

 فراواني با هاپلوتيپ. شودمي مشخص هاپلوتايپ

 ايينپ فراواني با هايهاپلوتايپ و بزرگتر دايره بالا

روابط  ساختار شبكه .دادند نشان را كمتر دايره

ي بز كاپراهيركوس هاگونهنشان داد كه ي هاپلوتيپ

لي بزهاي ودر يك هاپلوگروه و بز خلخالي 

ايبكس و ايگاگروس در دو هاپلو گروه قرار 

 هاينمونهبخشي از  هايتواليگرفتند در بين 

ايگاگروس به صورت مشترك با هاپلوگروه متعلق 

به هيركوس قرار گرفتند در حالي كه بخش ديگر 

  در هاپلوگروه متعلق به بزهاي ايبكس قرار گرفت.

  

  

 
                                                                    ايگاگروس �هيركوس      � ايبكس    � بزخلخالي    �

  .در بز مشاهده شده هايهاپلوتايپ پيوسته به هم شبكه -2 شكل

Figure 2- Network analysis of observed haplotype in goats. 

 

  كلي گيرينتيجه

هاپلوتايپ در بز  6جهش با  5در اين مطالعه 

خلخالي شناسايي شد همچنين بررسي فاصله 

بز خلخالي متعلق  نشان داد كه هاگونهژنتيكي بين 

 ايشبكهآناليز  هرچندبه گروه هيركوس است 

با بزهاي ايگاگروس نيز  هاييشباهتد كه نشان دا

نتايج اين مطالعات منجر به يافتن اطلاعاتي  دارد.
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شد كه ممكن است در آينده در مطالعات 

در درك بهتر  تواندميباشد و  مؤثرفيلوژنتيكي 

و  غيربوميرابطه ژنتيكي بين بزهاي بومي و 

اصلاحي به محققين و  هايسياستطراحي 

  .كند مكك دهندگانپرورش
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Abstract 
       Khalkhali goat is an Iranian indigenous goat that the number of population has been 

decreasing nowadays. Study about the practical genetic structure is necessary for biodiversity 

conservation of native breeds. The aim of this study was the sequencing of Cytochrome b 

gene of 100 Khalkhali goat and comparison with other goat species using bioinformatics data 

(26 samples). we used the sequences of NCBI data to compare between goat species. The 

results of sequencing led to the identification of 5 mutations with 6 Haplotypes in Iranian 

Khalkhali goat samples. The haplotype diversity, nucleotide diversity and the average of a 

different nucleotide were 0.644, 0.002 and 1.822 respectively. Tajima D was obtaining 0.124 

that was not significant. The result of comparison analysis between goat species indicates that 

nucleotide diversity in Capra hircus, Capra ibex, and Capra aegagrus were 0.047, 0.022 and 

0.001 respectively. The highest genetic distance observed between Ibex and aegagrus, while 

the lowest was between Khalkhli goat and Capra hircus. In compare with aegagrus goat, the 

ibex goat was closer to Capra hircus. 

Keywords: Bioinformatics analysis, Khalkhali goat, Genetic diversity, Sequencing, 

Cytochrome b gene.  
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