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Abstract 

Objective  

Identifying the genetic diversity of native goat breeds of Iran can play an important role in 

the management and conservation of these breeds. The purpose of the current study was 

genetic and phylogenetic investigation of mitochondrial genome cytochrome b region in 

Lori, Pakistani, Zaboli and Adeni goats.  

 

Materials and Methods 

Blood samples were collected from 16 goats of each breed 4 blood samples. After 

extracting DNA, fragment 684 bp of cytochrome b region genome mitochondrial amplified 



 )1398، زمستان 4، شماره 11مجله بیوتکنولوژي کشاورزي (دوره 

20  
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

by primers were designed and fragment amplified after purification was sequenced. Using 

the DNAsp software was determined in six different haplotypes.  

 

Results 

 The result of comparative analysis between goat breeds indicates that nucleotide diversity 

Pakistani and Zaboli breeds 0.35461 and 0.11199 respectively. Tajima D was obtaining 

1.06945 that was significant. This confirmed the evolution by natural selection. Results 

from the analysis of molecular variance indicated that genetic variation was 80% of within 

and 20% was between populations that indicates high gene flow, migration among the 

studied populations or little sample size.  

  

Conclusions 

Based on a phylogenetic tree analysis, Lori and adni goat form a group with Capra hircus 

and Pakistani and Zabli goats form a separate group. This indicates the goat breeds have a 

common origin area. 
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  چکیده

نقش هاي مدیریتی در برنامهاز این نژادها حفاظت و نگهداري  تواند درمینژادهاي بز بومی ایران، تنوع ژنتیکی شناسایی  هدف:

ژنوم میتوکندري چهار نژاد  b. لذا این پژوهش با هدف بررسی فیلوژنتیکی توالی نوکلئوتیدي ناحیه سیتوکروم می ایفا کندهبسیار م
   انجام شد. لري، پاکستانی، زابلی و عدنی

جفت  684قطعه تکثیر  ،DNAپس از استخراج . آوري گردیدس، جمعأر 4نژاد هر از  ،س بزأر 16نمونه خون : هامواد و روش

 به صورت رفت وسازي خالصه پس از قطعات تکثیر شد شد وانجام اختصاصی  هايآغازگربا میتوکندري  bبازي ناحیه سیتوکروم 

   د.گردیتعیین ها در توالیشکل ایگاه چندج 9هاپلوتیپ و شش DNASp ار افزنرمبا  یابی شدند.برگشت توالی

ه ب 11199/0مربوط به نژاد زابلی تنوع نوکلئوتیدي و کمترین  35461/0به نژاد پاکستانی  بیشترین تنوع نوکلئوتیدي مربوط نتایج:

روند انتخاب طبیعی این ژن در طول دوره  مویدکه  ورد شدآبر 06945/1مورد بررسی  يتاجیما هاينمونه dn/ds دست آمد. مقدار

ی بین جمعیترصد د 20 داخل جمعیتی و ژنتیکی درصد تنوع 80واریانس مولکولی نشان داد  آنالیز نتایج حاصل از همچنین .بودتکامل 
  باشد. می هاي مورد پژوهشتعداد محدود نمونه هاي مورد مطالعه و یارت در بین جمعیتکه نشان دهنده جریان ژنی بالا، مهاج بود
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بزهاي نژاد  ودر یک گروه  Capra hircusبه همراه  هاي نژاد لري و عدنیبز ی نشان دادتیکفیلوژنج آنالیز نتای: گیرينتیجه

توجه به منطقه جغرافیایی  که این امر نشان دهنده منشا مشترك این نژادها با ندگروه تشکیل داد نیز به صورت مجزا پاکستانی و زابلی

   است.ها محل زندگی آن

  .، فیلوژنیbیتوکروم سژن  یابی،تنوع ژنتیکی، توالیبز بومی،  :کلمات کلیدي

  

   مقدمه

 ؛دنبال شودبا حساسیت بیشتري حفظ ذخایر ژنتیکی  تا شده استموجب  شدن افزون به مواد غذایی و لزوم خودکفا نیاز روز
لذا استفاده از امکانات  .لویت باشدودر اافزایش محصولات کشاورزي و تولیدات دامپروري ي هاجستجوي راهباعث گردیده  همچنین

توسعه پایدار، از اهداف کلان مدیریتی متولیان امر براي رسیدن به اي هر استان گیري کامل از شرایط منطقهبالقوه در راستاي بهره
یا در  شناسی نشان داده است که آثار اولیه مربوط به بز در اطراف مناطق کوهستانی سوئیس در اروپا وهاي باستانکاوش. باشدمی

ها اولین قومی بودند که به اهلی دهد که آریاییاما بعضی از تحقیقات نشان می ،دست آمده استاطراف رودخانه نیل در آفریقا به
ویژه در سرزمینی که امروزه آسیا و در منطقه خاورمیانه و به اند و آثار مربوطه مبین این واقعیت است که بز ابتدا درکردن بز پرداخته

 Barazandeh et al. 2012; Moghadaszadeh et al. 2015; Askari et(باشد، اهلی شده است از کردستان می قسمتی

al. 2011; Moghbeli et al. 2013.( از راس میلیون 5 تا 5/4 که دارد وجود جهان سراسر در کرکی بز راس میلیون 30 حدود 
یک حیوان بز  از طرفی ).Baghizadeh et al. 2009( شوندمی داده پرورش ایران در) جهان بزهاي درصد 20(حدود  هاآن

این همچنین . دهندگان داردپرورشو معیشت نقش مهمی در اقتصاد  چندمنظوره است که علاوه بر تولید شیر، گوشت، پوست و الیاف
ها و شرایط در برابر بسیاري از بیمارياین حیوان قدرت سازگاري بالا و مقاومت زیاد و  دام از تنوع نژادي بالایی برخوردار است

 بیشتري پا مورد توجهدر سطح دامداران خرده به ویژهی یدر شرایط روستادام باعث شده تا نگهداري و پرورش این  ،ینامساعد محیط
در اقتصاد و رونق آن  راهبرديملی و محصولی  عنوان سرمایهنژادهاي بومی در هر کشور به .)Rahman et al. 2008( قرار گیرد

و  دهندگانپرورشبه دلیل شدت انتخاب پایین، تعداد زیاد تنوع ژنتیکی در گوسفند و بز شوند. از طرف دیگر،  کشور محسوب می

زمان و کسب  گذشت با). از طرفی Vajed Ebrahimi et al. 2017( باشدبالا می معمولاًمحدودیت استفاده از تلقیح مصنوعی 
دارد که از شود که متخصصین اصلاح نژاد را بر آن میآگاهی بیشتر نسبت به اهمیت صفات مختلف، نیازهاي جدیدي مطرح می

فزایش تولید محصولات ). این مسئله، به خصوص با اVajed Ebrahimi et al. 2016(هاي بومی استفاده نمایند ذخیره ژنی دام
 Vajed( هاي بومی را الزامی ساخته استنشده در آینده، لزوم حفظ تنوع ژنتیکی در دامبینییشپدامی و تولید محصولات 

Ebrahimi et al. 2016(، ها یک گونه بدون تنوع ژنتیکی کافی قادر به سازگاري با تغییرات محیطی و مبارزه با انگل که چرا
 تواندمی هاجمعیت ژنتیکی ساختار از اطلاع ،نژاد اصلاح و ژنتیک حوزه ). از طرفی درMohammadabadi et al. 2017نیست (
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 ,.Alinaghizadeh et al( نماید ژنتیکی ذخایر حفظ تر،مهم همه از و نژادي اصلاح هايطرح براي ریزيبرنامه به بزرگی کمک

2010; Moghadaszadeh et al. 2015 .(باشد، خاص نژادهاي ژنتیکی منابع از ژرف دانشداشتن  اساس بر بایدنژادي  حفاظت 
 ;Shojaei et al. 2010( است اهمیت حایز بسیار محلی و بومی نژادهاي ژنتیکی خصوصیات تعیین و شناسایی براي تلاش لذا

Zamani et al. 2015.( نحوه درك منشأ،  بهنمودن با کمک  ،ایراننقاط مختلف  بز نژادهاي بومیمطالعه تنوع ژنتیکی این رو  از

هاي اصلاح نژادي و افزایش تولید براي انجام برنامه ،هاآناز بیشتر برداري حفاظت و بهرهي نحوه و همچنین تمایز، رابطه ژنتیکی
شود یمموجب  اند،هاي سخت آب و هوایی سازگار شدهبر روي نژادهاي بومی که به مراتع و محیطپژوهش  افزایش. ضروري است

  .)Liu et al. 2009(د نمنابع ژنتیکی محافظت، تقویت و مدیریت شو تا این
 DNA) میتوکندريmtDNAتوان بهمی از جملهاست که ها و ترسیم رابطه فیلوژنتیکی داراي مزایایی ) در تشخیص گونه 

اشاره ژنومی، توارث مادري، هاپلوئید بودن، عدم وجود نوترکیبی و وجود نواحی حفاظت شده  DNAنسبت به  آن تراندازه کوچک
 Naderi( باشدمطالعات تکاملی متداول آن در استفاده از تا است شده باعث میتوکندریایی  DNAهاي داشت. بنابراین این ویژگی

et al. 2007; Zhao et al. 2011.(  توانبهتر می ،هاي موجود در ژنوم میتوکندريژنتیکی در توالی ژن هايشناسایی تفاوتبا 
تشخیص  ،هاي خاصرسم درخت فیلوژنی ملاکی براي جداسازي جمعیتعلاوه بر این،  .ختروابط فیلوژنی واقعی را نمایان سا

 Ishida et al. 1994, Naderi et al. 2007, Hall( باشدمیسـازي و بررسی فراینـد اهلـیهاي در معرض خطر انقراض گونه

& Carlsbad 2011(.  ناحیه  باز وجفت 16715ا ژنوم میتوکندري بز بتوالی کامل بار اولینCyt-b  گزارش شد باز جفت 1139با
)Takada et al. 1997(. داران براي تولید انرژي، سوخت و ساز بدن، تعادل و مرگ سلولی هاي میتوکندري در مهرهبیان ژن

ها در ژنوم وجود دارد. این ژن 10تا  5د که درون هر میتوکندري ده هزار میتوکندري وجود دار هر سلول هزار الیدر  ضروري است.
و دو ژن کد کننده  tRNAژن کد کننده  22زنجیره تنفسی،  ژن کد کننده 13که شامل  کنندژن را کد می 37 هاي جانوريگونه

rRNA م سیتوکروژن  باشد.میb کننده  هاي کدترین ژنیکی مهمDNA میتوکندري است که kb 2/1 ساختار به دلیل  .طول دارد
د را شناسایی کر و گاوسانان هاي مختلف پستاندارانتوان گونهاین ژن، با بررسی قطعه کوچکی از آن می زیاد تنوع و شناخته شده

)Tobe and Linacre 2008, Widayanti et al. 2016(. توالی ژن سیتوکروم  لذا b به صورت در مطالعات فیلوژنتیکی
هاي زیادي روي بزهاي اگر چه پژوهش ).Sawaimul et al., 2014گیرد (ي مختلف مورد استفاده قرار میهادر گونه ايگسترده

 ;Askari et al. 2008; Askari et al. 2009; Mohammadabadi et al. 2009(ایران انجام شده است 

Alinaghizadeh et al. 2010; Askari et al. 2010; Hassani et al. 2010; Mohammadabadi. 2012; Tohidi 

nezhad et al. 2015; Shamsalddini et al. 2016( سیتوکرومکنون ولی تا b  مربوط به چهار نژاد بز لري، ژنوم میتوکندري
 ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه سیتوکروم تحلیلو و تجزیه  بررسی با هدف حاضر مطالعهزابلی، پاکستانی و عدنی مطالعه نشده است، لذا، 

b  یابی به اطلاعاتی در تا ضمن دست گرفته استانجام ري، زابلی، پاکستانی و عدنی چهار نژاد بز لمربوط به ژنوم میتوکندري
  هاي به دست آمده در بانک جهانی ژن ثبت شود.می، توالیهاي ژنتیکی نژادهاي بز بوخصوص ویژگی
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 هامواد و روش

و  یريگخون یطور تصادف به )یاهس يلرأس ر 4و  یعدنأس ر 4 ،یزابلرأس  4 ،ینژاد پاکستانرأس  4(س بز أر 16 از

  bسیتوکروم bp684 ناحیه حفاظت شده توالی . )Barnett and Larson 2012(د انجام شکلروفورم با روش فنل  DNA استخراج
همچنین به منظور  ژنتیکی جمعیت مورد بررسی قرار گرفت. هايفراسنجهبه منظور بررسی  ،هاي بومیبز میتوکندريژنوم مربوط به 

اساس نواحی حفاظت شده  دریافت شد تا بر) Capraجنس (بز مختلف هاي مربوط به گونهمورد بررسی توالی  ،افزایش ضریب دقت

 v.5 Primerنرم افزار با استفاده از   bسیتوکروم bp684 جهت تکثیر ناحیه طراحی آغازگر  .انجام شود آغازگرطراحی  ،ايبین گونه

Premier  انجام شد)Lalitha 2000( ) 1جدول.(  

  

 b یتوکرومس bp 684 ناحیه تکثیر جهت شده طراحی آغازگرهاي مشخصات .1 جدول

Table 1. The primers characteristics designed for amplification 684 bp fragment of Cyt-b 

region 
 Sequence             ′5-′3ی توال

Forward 5′-CCTCCTGCTCGAACAATAG-3′  
5′-GGGATGTTCGACTGGCTGTC-3′  Reverse  

 

مدل  Biometraدستگاه ترموسایکلر با پلیمراز اي واکنش زنجیره، b  mtDNAسیتوکروم bp684 به منظور تکثیر ناحیه 
T-personal  طی  در یید تکثیر ناحیه مورد نظرأبه منظور تو  انجام شد سلسیوسدرجه  5/63 اتصال با دماي چرخه حرارتی 35در

 50 صورت گرفت. سپس GelRedآمیزي درصد با رنگ 5/1بر روي ژل آگارز  PCR، الکتروفورز محصولات PCRواکنش 

سازي خالص (آمریکا) Thermoشرکت اخت س geneJET PCR Purification  با استفاده از کیت PCRمیکرولیتر از محصول 
یابی به شرکت ماکروژن کره منظور توالیبه ،پیکومول 10با غلظت و میکرولیتر از آغازگرهاي رفت و برگشت  50و به همراه  شد

هاي حاصل از داده یابی شدند.به روش اتوماتیک سانگر توالی ABI 3130ها با استفاده از دستگاه این نمونه .گردیدجنوبی ارسال 
-نرم بایابی خطاهاي توالیبه منظور تصحیح  ،ژنوم میتوکندریایی بزهاي بومی ایران پس از دریافت bژن سیتوکروم یابی توالی

نمونه از لحاظ  16هاي حاصل از توالی بدین منظور .مورد بازبینی قرار گرفتند )Chromas Lite 2.4.  )MacCarthy 2005افزار
یابی ورد آنالیز قرار گرفت و کیفیت توالیم )PHRED )Ewing and Green, 1998یابی براي هر باز توسط الگوریتم توالیکیفیت 

درصد، از دو  1/0کمتر از ر اساس انتخاب بلندترین آستانه میانگین خطاي ب ،هاي با کیفیت پایینبراي هر باز مشخص شد. توالی

جهت تعیین  ها حاصل شد.تر از مقدار مورد انتظار براي نمونههایی با طول کمی کوتاهانتهاي قطعات حذف شدند و در نتیجه توالی
مربوط به  هايفراسنجه ستفاده شد.ا )NCBI )Sayers et al., 2011ه از رویه بلاست نوکلئوتیدي تحت پایگا همسانیبالاترین 
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متوسط تعداد نوکلئوتیدي  مورفیک، تعداد جهش مشاهده شده،هاي پلیجایگاهیپی، اتنوع ژنتیکی شامل تنوع نوکلئوتیدي، تنوع هاپلوت

به منظور مقایسه  .)Librado & Rozas 2009(د ش شناسایی Dnasp افزار به کمک نرمدر جمعیت مورد مطالعه   Dاو تاجیم
بدین . دهاي مرجع استفاده شموسوم به توالی NCBIداده  هاي ثبت شده در بانکاز توالی ،ر مطالعاتهاي این مطالعه با دیگداده

 2نسخه  Clustalسازي در سطح نوکلئوتیدي به کمک الگوریتم همردیف دریافت و Capra hircus  هاي مربوط بهتوالی منظور

)Larkin et al. 2007( .نمایی بین نمایی، درخت فیلوژنتیکی با بیشترین درستبا استفاده از روش حداکثر درست صورت گرفت
 )NeighborJoining (NJ) )Saitou & Nei 1987, Tamura et al. 2013ک با روش اتصال نزدیهاي مختلف یپاهاپلوت

 بوت استرپ)( 1000 چندگانه مکرر یهبهینه، رو هايفراسنجهدستیابی به ه منظور ب وشد  ترسیم MEGA 6 افزارمنربه کمک 

(Stamatakis, 2006)  افزار (آنالیز واریانس ملکولی توسط نرم .شد ستفادهاver 6. 41 (GenALEX به منظور . دست آمده ب

استفاده  CLC Main Workbench  5.5نرم افزار Create Pairwise Comparisonاز رویه  ماتریس فواصل ژنتیکی تعیین
  .شد

  

 ایج و بحثتن

هاي استخراج شده فاقد DNAسنجی نشان داد طیفنتایج . شدها با موفقیت انجام تمام نمونهخون در از  DNAاستخراج 

پس از  .بودو استخراج سازي به آن طی فرایند آمادهو حداقل آسیب وارده  DNAکیفیت مناسب استخراج  مویدکه شکستگی بودند 
 تکثیرقطعه اختصاصی کیفیت  و یت انجام شدبا موفق  Cyt bبازي ناحیهجفت 684تکثیر قطعه  اي پلیمراز،واکنش زنجیرهسازي بهینه

 97یابی مشخص کرد به طور میانگین بیش از کیفیت توالی ).2ت (شکل مورد ارزیابی قرار گرف درصد 5/1شده به کمک ژل آگارز 

هاي به دست گیري بر اساس توالیدرصد دارند که این مؤید ضریب اطمینان بالا در نتیجه 99یابی درصد نوکلئوتیدها صحت توالی
دو هاپلوتایپ ثابت شد که محتواي توالی مورد در نژاد زابلی وجود  bسیتوکروم تحلیل توالی مورد توافق ژن  با تجزیه و باشد.آمده می

 7/43 مجموع سیتوزین و گوانین درصد سیتوزین بود. 9/29گوانین، درصد  8/13درصد تیمین،  7/25درصد آدنین،  6/30نظر شامل 
 67/8هاي پورینی، یعنی گوانین به آدنین مقادیر جایگزینی مربوط به باز .درصد به دست آمد 3/56درصد و مجموع تیمین و آدنین 

درصد و تیمین  58/11تبدیل سیتوزین به تیمین درصد بود؛ این مقدار براي بازهاي پیریمیدینی، یعنی  99/3درصد و آدنین به گوانین 
درصد  2/30نژاد لري وجود سه هاپلوتایپ ثابت شد که محتواي توالی مورد نظر شامل درصد محاسبه شد. در  59/13به سیتوزین 

تیمین و  درصد و مجموع 43سیتوزین بود. مجموع سیتوزین و گوانین درصد  5/27درصد گوانین،  5/15درصد تیمین،  8/26آدنین، 
درصد  07/0درصد و آدنین به گوانین  14/0هاي پورینی گوانین به آدنین درصد به دست آمد. مقادیر جایگزینی مربوط به باز 57آدنین 

  درصد بود.  44/50درصد و تیمین به سیتوزین  49و براي بازهاي پیریمیدینی تبدیل سیتوزین به تیمین 
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-Cytبازي جفت 684 قطعه دهنده نشان تا 1 شماره هايژل آگارز. چاهک يرو  Cyt-bتکثیر قطعه .2شکل 

b   و چاهکc- شرکت 100و مارکر استفاده شده  یکنترل منف +Thermo بود.  

Figure 2. Agarose gel electrophoresis of PCR products of Cyt-b region. Wells 1 to 11 are 

684 bp fragment of Cyt-b and c- well are negative PCR control and 100+ Marker (Thermo, 

USA) was used in all of gel electrophoresis. 

 

رصد تیمین، د 3/26رصد آدنین، د 3/29ثابت شد که محتواي توالی مورد نظر شامل هاپلوتایپ چهار پاکستانی وجود  در نژاد

محاسبه درصد  6/55درصد و مجموع تیمین و آدنین  5/44گوانین  سیتوزین ودرصد سیتوزین بود. مجموع  9/27رصد گوانین، د 6/16
هاي این مقدار براي باز ورصد د 51/0رصد و آدنین به گوانین د 89/0هاي پورینی گوانین به آدنین . مقادیر جایگزینی مربوط به بازشد

(خلیج در نژاد عدنی همچنین  به دست آمد.رصد د 38/50تیمین به سیتوزین  رصد ود 86/47پیریمیدینی تبدیل سیتوزین به تیمین 
رصد گوانین، د 4/18درصد تیمین، 9/24درصد آدنین،  9/28هاپلوتایپ ثابت شد که محتواي توالی مورد نظرشامل سه فارس) وجود 

مقادیر جایگزینی مربوط به  ودرصد  8/53مجموع تیمین و آدنین  درصد و 3/46گوانین رصد سیتوزین بود. مجموع سیتوزین ود 9/27
هاي پیریمیدینی این مقدار براي باز به طوري که بود.رصد د 54/1رصد و آدنین به گوانین د 4/2هاي پورینی گوانین به آدنین باز

ه مورد توافق بهاي ترکیب نوکلئوتیدي توالی محاسبه شد.رصد د 7/50تیمین به سیتوزین  رصد ود 99/44تبدیل سیتوزین به تیمین 
به طور  ).1(جدول  بود 6/43ن درصد و مجموع سیتوزین و گوانی 4/56مجموع آدنین و تیمین  نشان دادنژادها  همهدر دست آمده 

 محاسبه شد 58:42این نسبت در جمعیت بزهاي اندونزیایی  .است Cyt bدر ژن  GCهمیشه بالاتر از مقادیر  ATکلی محتواي 

)Pakpahan et al. 2016a (نسبت بزهاي چینی نیزدر  و AT: GC، 56:44 برآورد شد )Chen et al. 2006.( ها با این یافته
 .Chen et al(اند مطابقت داشت بیشتر گزارش کرده bدر سیتوکروم  C+Gرا نسبت به درصد  A+Tاکثر تحقیقاتی که درصد 

2006; Pakpahan et al. 2016a; Pakpahan et al. 2016b( .یابی انجام گرفته در چهار نژاد بز بومی نتایج حاصل از توالی
هاي ایجاد شده منجر به شد. جهش 596، 491، 373، 245، 192، 121، 61، 34، 1هاي منجر به شناسایی جایگاه جهش در موقعیت

در جمعیت بزهاي بومی شد که در نژاد زابلی دو هاپلوتایپ، در نژاد لري سه هاپلوتایپ، در نژاد پاکستانی چهار ایجاد شش هاپلوتایپ 
    هاپلوتایپ و در نژاد عدنی سه هاپلوتایپ را نشان داد. 
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  مورد بررسی بز نژادچهار  ترکیب نوکلئوتیدي در. 1جدول 

Table 1. The Nucleotide composition in four goat breeds 
  فراوانی نوکلئوتید

Nucleotide 
frequency 

  لري
Lori 

  زابلی
Zaboli  

  عدنی
Adeni  

  پاکستانی
Pakistani  

A 30.2 30.6 30.2 29.3 
T  26.8 25.7 28.7 26.3 
G  15.5 13.9 15.8 16.6 
C  27.5 29.8 25.2 27.9 

  
 ر جایگاهد  Gاب  Aجایگزینی باز که هاي انتقالی بوداز نوع جهش ،جهش مشاهده شده هفتاز  افتادههاي اتفاق جهشاکثر 

ها ، جهشbسیتوکروم  یدر ناحیه ژن شد.را شامل می 596و  491، 373، 192، 61ر جایگاه د  Tاب  Cجایگزینی باز و 245و  121و  1
ده ش  Aایگزین بازج  Cاتفاق افتاده بود که در آن باز 34یک مورد جهش متقاطع در جایگاه  تنها .بودT  بهC ی اکثرا از نوع جایگزین

گیرند، پشت سر هم قرار می Gو  Cکه دو نوکلئوتید زمانی DNAدر ردیف توالی تواند به این دلیل باشد که این رخداد می بود؛

شود که به آن نقاط داغ جهش میتبدیل  Tو به نوکلئوتید شده آمینه دنبال آن ديه ب کهوجود داشته  Cد احتمال متیله شدن نوکلئوتی
در ). Galtir et al. 2006دهد (رخ می Aبه  Gدر زمان همانندسازي در رشته مکمل نیز تبدیل نوکلئوتید علاوه بر این، گویند. می

 ،پیریمیدینی بوداز نوع ، مقادیر بالاي جایگزینی NCBIبز در  يهابرآورد جایگزینی نوکلئوتیدي نژادهاي مورد بررسی با سایر گونه
درصد به دست آمده است. 62/11درصد و براي تبدیل سیتوزین به تیمین 2/13به طوري که این مقدار براي تبدیل تیمین به سیتوزین 

 .رصد بودد 51/18رصد و د 55/8 این مقادیر براي بازهاي پورینی کمتر و به ترتیب براي تبدیل آدنین به گوانین و گوانین به آدنین
اند، مطابقت دارد. علت این تغییرات نتایج این بررسی با نتایج سایر محققین که بیشتر جانشینی را جانشینی پیریمیدینی گزارش کرده

سرعت تغییرات نوکلئوتیدي در نواحی مختلف ژنوم  .)Zewdu et al. 2013(د توان به متیله شدن سیتوزین نسبت دااحتمالا میرا 
ناسایی ارتباط فیلوژنی بین هایی است که داراي اطلاعات مناسبی براي شیکی از ژن bمیتوکندري متفاوت است و ژن سیتوکروم 

یزان م .)Budisatria et al. 2008; Zhao et al. 2011(هم نزدیک هستند ه هایی است که از نظر مورفولوژیکی خیلی بگونه

مکان  9در مطالعه حاضر  متوسط است.میتوکندي هاي کدشده و دیگر ژن D-Loopدر مقایسه با ناحیه  Cyt bوقوع جهش در ژن 
 بازيجفت 1140 توالی محل متغیر در Pakpahan et al. )2016( 19پژوهش در  .جفت بازي شناسایی شد 684تغییر در توالی 

مکان  68با ( میتوکندريD-loop  بازيجفت 1212توالی تغییرات ژنتیکی شناسایی شده بسیار کمتر از این که  یافت شد Cyt b ژن
 30 میتوکندريD-loop  بازيجفت 879توالی ی دیگر که در آن پژوهش .)Pakpahan et al., 2015( بود )هاپلوتایپ 21 و تغییر

 هشج 29و جانشینی جهش  21که شامل  تغییر ژنتیکی شناسایی شدمکان  50 ،شش جمعیت بز بومی اندونزیایی انجام شد درنمونه 

ز ا  D-loop ر مقایسه با منطقه بدون کدگذاريد  Cyt b ژن دهندتحقیقات نشان می. این )Batubara 2011( بود جایگزینی

  .)Batubara 2011( حفاظت ژنتیکی بیشتري برخوردار است
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  bتنوع ژن سیتوکروم پژوهشی در .دبزهاي بومی عربستان گزارش نش درداري هیچ جهش معنی )Amer )2004در تحقیق 

که دو  نشان دادرا تغیر جایگاه م هفتنتایج  ).Jiyanto et al. 2014شد (بازي بررسی جفت 779یک قطعه  بزهاي بومی جاوا در
ر د ات فوقهاي گزارش شده در مطالعهیچ کدام از جهش. ترا به دنبال داش 215و  165هاي اي در جایگاهآمینه مورد تغییر اسید

تنوع نوکلئوتیدي  فراسنجهباشد، لذا از نمونه وابسته مید هاي چندشکل به تعداکه تعداد جایگاه ییجا ناز آ .مشاهده نشدحاضر بررسی 

نوع ت. )Nei and Kumar 2000( بودنو اندازه نمونه  DNAطول  تحت تاثیرکه  استفاده شد یا هتروزگوسیتی در سطح نوکلئوتید
یک   bاین نتیجه دلالت بر این دارد که ناحیه سیتوکروم. ه شدتخمین زد 012545/0 جمعیت بزهاي مورد پژوهشبین نوکلئوتیدي 

در تحقیق  .)Eyre-walker and Awadalla 2001( دهدناحیه حفاظت شده است و تغییرات نوکلئوتیدي در آن به ندرت رخ می
که بسیار بیشتر از تنوع شد گزارش  0/1تا  6/0هاي مورد مطالعه بین نژاد بز بومی چینی، تنوع هاپلوئیدي در جمعیت 14بر روي 

 Chenشد (گزارش  0157/0تا  0015/0بین نوکلئوتیدي  هاپلوتایپی مشاهده شده در جمعیت بزهاي بومی ایران است. همچنین تنوع

et al. 2006(. تنوع  محیطی همواره در جریان است وتغییرات اول این که  یل از اهمیت بالایی برخوردار است:ژنتیکی به دو دل تنوع
فقدان تنوع ژنتیکی غالبا با افزایش همخونی و کاهش  دوم این که است وژنتیکی براي سازگاري جوامع با چنین تغییراتی لازم 

توان به می که از آن بین هاي حیوانی نقش دارنددر ایجاد تنوع ژنتیکی در جمعیت سازگاري تولید مثلی همراه است. عوامل متعددي

نوع نوکلئوتیدي ت). Tavakkolian 2018( کوچک) و انتخاب اشاره کردهايجمعیت جهش، نوترکیبی، مهاجرت، رانش ژنتیکی (در
 35461/0و  12609/0، 11199/0، 12526/0و پاکستانی به ترتیب  در نژاد لري، زابلی، عدنی بزهاي مورد پژوهش جمعیت درون

بیشترین تنوع  است.ها گونهها پارامتري مهم و ضروري در تکامل و حفاظت بیولوژیکی تنوع ژنتیکی درون جمعیت ه شد.تخمین زد

احتمالاً به دلیل سازگاري این نژاد با شرایط جمعیتی در نژاد پاکستانی بالا بودن تنوع درون مشاهده شد.نژاد پاکستانی  بیننوکلئوتیدي 
به تلاقی این نژاد با بزهاي بومی منطقه به داران بلوچستان و همچنین تمایل دام و نکرمان و سیستا موجود در منطقه هرمزگان،

وت بودن شرایط محیطی متفا فیایی بین نژاد پاکستانی و لري ول تولید شیر زیاد قابل توجیه است. با توجه به فاصله زیاد جفرایدل
بیشترین فاصله ژنتیکی در بین این دو نژاد، تا  پاکستانی) د(شیر و گوشت در نژا ولیدي نسبتاً متفاوتتپرورش این دو نژاد و اهداف 

اصلاحی هاي پایین بودن تشابه بین جمعیتی در نژادهاي بز بومی ایران احتمالاً به دلیل عدم وجود برنامه حد زیادي قابل توجیه است.
کمترین تنوع نوکلئوتیدي مربوط به نژاد زابلی بود. علت پایین بودن تنوع  باشد.میو پرورش این نژادها با شرایط اقلیمی متفاوت 

گر به نحوي که ممکن است نمونه مطالعه شده بیان ،کوچکی اندازه نمونه -1: نوکلئوتیدي در بزهاي زابلی احتمالاً به دو دلیل باشد

به دلیل پراکنش محدود این نژاد در استان سیستان و  ممکن است -2 .واقعی در جمعیت بزهاي بومی نژاد زابلی نباشدسطح تنوع 
لذا جمعیت بز زابلی داراي تلاقی خویشاوندي است باشد، در کشور کم می بزجایی که اندازه موثر جمعیت این آناز و  باشدبلوچستان 

حفاظت بیشتري صورت به  ،رود از این نژاد با ارزشانتظار میبنابراین مگیر تنوع ژنتیکی شود. تواند باعث کاهش چشکه این خود می
در بود،  040/0 -049/0بز لري نژاد  و 141/0-049/0بز زابلی نژاد ، در 522/0-041/0فاصله ژنتیکی در بز پاکستانی  عمل آید.

  .است لرينژاد و  پاکستانی نژادفاصله ژنتیکی بین  دورترین و بزهاي عدنی مشاهده نشدنژاد فاصله ژنتیکی در  هیچ کهحالی
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ها ه منظور شناسایی هر گونه انحراف از فرضیه صفر تکامل خنثی و شناسایی اثرات انتخاب طبیعی بر ژنب  Dتست تاجیما

دست آمد ه ب 627/1 نفیمبومی مطالعه شده ر جمعیت بزهاي د  Dتاجیمامقدار . )Hedayat-Evrigh et al. 2016(شد محاسبه 
درخت فیلوژنی  .دار بر روي این ژن در طول تکامل استاثر گسترش اخیر جمعیت بز در ایران و یا اثر انتخاب جهت يدهندهکه نشان

 .)3(شکل  ترسیم شد Capra hircusبزهاي هاي توالیبا  نژاد لري، زابلی، عدنی، و پاکستانی هاي بومیبز مورد توافقهاي توالی

بزهاي نژاد  ودر یک گروه  Capra hircusبه همراه  هاي نژاد لري و عدنیبزنژادهاي بز مورد مطالعه در دو گروه قرار گرفتند. 
 Capra hircusهاي هاپلوتیپ نشان دادبندي درخت فیلوژنی . گروهندگروه تشکیل داد نیز به صورت مجزا پاکستانی و زابلی

گري بین بزهاي نژادهاي مختلف نشان دهنده جریان ژنی ناشی از آمیخته کهها باشد تواند مربوط به مهاجرت افراد بین جمعیتمی
طابقت دارد که نشان دادند ) مWang et al. )2008ایج تا حد زیادي با نتایج تحقیق این نت .باشدها بسیار معمول میاست که در دام

قرار گرفتن نژاد پاکستانی و زابلی در یک گروه  دارند.در یک گروه قرار  بومی اندونزیایی با بزهاي C. aegagrusهاي بز هاپلوتیپ
باشد ( کشور پاکستان و استان سیستان و احتمالاً به دلیل نزدیک بودن محل پراکنش این دو نژاد و شرایط یکسان آب و هوایی می

نشان داده ،  mtDNAبر اساس تجزیه و تحلیل فیلوژنتیک توالی مشخص از نژاد لري و عدنی جدا شدند.بلوچستان) که به طور 
بز  و ، بز تایلنديياي، بز هند، بز کرهچینیو همچنین با بز   C. algagrus ،C. hircusبزهاي اندونزي با شده است که جمعیت 

  Cyt bتوالی) بر اساس 2003(  .Sultana et al. در پژوهشی)Pakpahan et al., 2016a(در یک گروه قرار گرفتند لائوس 
نتیجه گرفتند حداقل چهار همچنین ها آن گیرند.منشا می D و A ،B، C مختلف به نام لاین 4د بزهاي پاکستانی از کردنزارش گ

در این  Cyt b یل درخت فیلوژنتیک توالید. بر اساس تجزیه و تحلنمدیترانه باش اهلیبزهاي  شأوحشی ممکن است من اپرايگونه ک

د بزهاي اندونزي مطالعه نشان دااین  .دا شدج  C. falconeri بندي شد و ازگروه C. algagrus مطالعه، جمعیت بز اندونزي با
یک روش کارآمد و بسیار مفید جهت تشخیص  /dS dNروش  ).Sultana et al., 2003( دارند C. aegagrus ااي نزدیک برابطه

. اگر این نسبت بیشتر از یک باشد انتخاب مثبت، )Galtier et al., 2009(باشد ها میروند انتخاب طبیعی در طول تکامل براي ژن
 دهد. مقدار عددي نسبت اگر کمتر از یک باشد انتخاب خالص و اگر برابر یک باشد انتخاب خنثی این ژن را در طی تکامل نشان می

dN/ dS به دست آمد که روند انتخاب مثبت ژن سیتوکروم  17/1براي نژاد زابلی، لري، پاکستانی و عدنی به صورت بین جمعیتیb 
 NCBI073/1سایر نژاد هاي بز در  دهد. این مقدار براي نژاد هاي مورد بررسی بادر نژادهی مورد بررسی در طی تکامل نشان می

  دهد.آمد که روند انتخاب مثبت این ژن را در طی دوره تکامل را نشان میبه دست 
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بز  يبا نژادها یدر چهار نژاد مورد بررس NJبر اساس روش   bسیتوکروم ژن فیلوژنتیک درخت .3 شکل 

Capra hircus ژن جهانی بانک در موجود  

Figure 3. The Phylogenetic tree of Cyt-b gene based on the NJ method in four goat breeds 

with Capra hircus goat breeds in the World Bank Gene 

  

ها محسوب میشاخص مهمی جهت تعیین تمایز و تفکیک ژنتیکی بین جمعیت Fst هاي جمعیتی مقدارمعمولا در بررسی
ها کمتر است. نتایج آنالیز واریانس چه میزان جریان ژنی بیشتر باشد، اختلاف ژنتیکی بین جمعیتگر آن است که هر شود و بیان

دهنده تعداد بود که نشان 20و حدود ها پایین وجود داشت ولی تنوع بین جمعیت اهدرون جمعیتدرصد از تنوع  80ملکولی نشان داد 

ت هاي مورد مطالعه بوده اسهاي خویشاوندي و مهاجرت در بین جمعیتآمیزش ،هاي مورد پژوهش، جریان ژنی بالامحدود نمونه
)Pariset et al. 2012(.  اگرچه انجام تحقیقات در مقیاس وسیع و با تعداد نمونه بالا براي تعیین توالی نقاطی ازDNA  میتوکندري

نژادهاي بومی در حال حاضر مقدور نیست اما انجام تحقیقات در مقیاس کوچک و تر از به منظور کسب اطلاعات و شناخت دقیق
ها در هاي به دست آمده می تواند به اطلاعات ما درباره نژادهاي بومی کمک کند و زمینه را براي استفاده بهتر از آنمقایسه توالی

  هاي اصلاحی باز کند.برنامه
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 منابع

) مقایسه سطوح مختلف بیان 1393محمدرضا، اسمعیلی زاده کشکوئیه علی، نجمی نوري عذرا (توحیدي نژاد فاطمه، محمدآبادي 

  . 35-50)، 4(6در بافت هاي مختلف بز کرکی راینی. مجله بیوتکنولوژي کشاورزي   Rhebژن
رایینی با استفاده از ) بررسی تنوع ژنتیکی در چهار جمعیت بز کرکی 1389بادي محمدرضا (کري ناهید، باقی زاده امین، محمدآعس

  .56-49 )،2(5مجله ژنتیک نوین  .(ISSR) لوکوس هاي بین ریز ماهواره اي

) مطالعه تنوع ژنتیکی بز 1387(جمال فیاضی ، محمد تقی، باقی زاده امین  بادي محمدرضا، بیگی نصیريمحمدآ ،عسکري ناهید 
  .164-155 )،4(18 و تولید پایدار کشاورزيکرکی راینی بر اساس نشانگرهاي ریز ماهواره. مجله دانش 

در بز سرخ جبال بارز. مجله   BMP15ژن 2) چند شکلی اگزون1389( زاده روح االله ، محمدابادي محمدرضا، زکی زاده سونیانقیعلی
  80-69 ،)1(2بیوتکنولوژي کشاورزي 

تجزیه ژنتیکی صفات رشد در بز کرکی   )1389( محمدرضا محمدآبادي ،اسمعیلی زاده ، علیمسعود اسدي فوزي، محمد ینبی حسن 
  .329-323، )4(41 نمجله علوم دامی ایرا .رائینی با استفاده از مدل حیوانی چند متغیره
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