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Abstract 

Objective 

The analysis of mitochondrial DNA has been a potent tool in our understanding of evolution, 

owing to characteristics such as high copy number, apparent lack of recombination, high 

substitution rate and maternal mode of inheritance. This study aims to carry outgenetic and 

phylogenetic analysis on the D-Loop region of the mitochondrial genome in Najdi goats and 

to evaluate the relations between Najdi goats and other goat breeds available in Iran and 

around the world.  

 

Materials and methods 

12 blood samples from unrelated Najdi goats from various areas of Khuzestan Province were 

collected. After extraction of DNA, a 968 nucleotide fragment of the D-loop region of the 

mitochondrial genome was amplified and sequenced. Then, the fragments were compared to 
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the other breeds submitted in NCBI database. Finally, a phylogenetic tree was constructed 

using MEGA6 software.  

 

Results 

The results showed that the Najdi goat breed classified into A Haplogroup and has the lowest 

genetic distance with the breeds of Chinese and Pakistani goats. The results of genetic 

variation led to the identification of 20 mutations with 5 Haplotypes in Najdi goat population. 

Moreover, the haplotype, nucleotide diversities and the average number of pairwise 

differences were estimated as 0.727, 0.009 and 0.540, respectively; which indicates a high 

diversity in the Nadji goat. The results obtained from Tajima's D show that in the population 

of the Najdi goat, a balanced natural selection is going on and the frequency of rare alleles in 

this population is very low. 

 

Conclusions 

The genetic diversity of Najdi goats has increased over the years, while the number of 

livestock in Khuzestan province has decreased. The increase in genetic diversity could be due 

to crossbreed of this breed with Pakistani breeds and so on. The result of these crossbreeding 

in the near future will be the extinction of Najdi goats, and this issue requires more attention 

from the authorities. 
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 یبز نجد یتوکندریژنوم م D-loopه یناحی کیلوژنتیو ف یکیل ژنتیه و تحلیتجز
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 چکیده

 وراثت و بالا جایگزینی نرخ نوترکیبی، عدم بالا، کپی تعداد مانند هاییویژگی دلیل به میتوکندری DNA تحلیل و تجزیه :هدف

-D ناحیه فیلوژنتیکی و ژنتیکی تحلیل و تجزیه هدف از این مطالعه. است بوده تکامل از ما درک در قدرتمند ابزار یک مادری،

loop بود جهان و ایران در موجود نژادهای سایر با نژاد این ارتباط بررسی همچنین و نجدی نژاد بز در میتوکندری ژنوم . 

 یک DNA استخراج زا پس. شد تهیه خوزستان استان مختلف نقاط از غیرخویشاوند نجدی بز خون نمونه 12 :هامواد و روش

 گردی نژادهای وکلئوتیدین توالی با سپس. شد یابیتوالی و تکثیر میتوکندری ژنوم D-loop ناحیه جفت نوکلئوتیدی 968 قطعه

  .گردید ترسیم MEGA6 افزارنرم از استفاده با فیلوژنتیک درخت در نهایت. گرفت قرار مقایسه مورد NCBI پایگاه در شده ثبت

 را ژنتیکی فاصله کمترین پاکستانی و چینی بز نژادهای با و گیردمی قرار A هاپلوگروپ در نجدی بز نژاد که داد نشان نتایج :نتایج

 تنوع میزان همچنین. گردید مختلف هاپلوتیپ 5 با جهش 20 شناسایی به منجر نجدی بز جمعیت در ژنتیکی تنوع آنالیز نتایج. دارد
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 که شد برآورد 54/0 و 009/0 ،727/0 ترتیب به( Tajima's D) مختلف نوکلئوتیدهای متوسط تعداد و نوکلئوتیدی هاپلوتیپی،

 در متعادل طبیعی انتخاب نجدی، بز جمعیت در که دهدمی نشان D تاجیما صشاخ محاسبه. است نژاد این بالا در تنوع دهندهنشان

 .است کم هاجمعیت این درون کمیاب هایآلل فراوانی و است انجام حال

 تاناس در دام این تعداد که است حالی در این و است یافته افزایش متمادی سالهای طی در نجدی بز ژنتیکی تنوع ی:گیرنتیجه

 نتیجه. اشدب غیره و پاکستانی نژادهای با نژاد این گریآمیخته دلیل به تواندمی ژنتیکی تنوع افزایش. است یافته کاهش خوزستان

 طلبد.می ار مسئولان بیشتر توجه موضوع این و بود خواهد نجدی بز انقراض نزدیک ایآینده در هاگریتلاقی این

 فیلوژنتیک درخت ندری،میتوک ژنوم نجدی، بز ،D-loop ناحیه :کلیدی کلمات

 

 مقدمه

 در یا و اروپا در سوئیس کوهستانی مناطق اطراف در بز به مربوط اولیه آثار که است داده نشان شناسیباستان هایکاوش

 اهلی به که بودند قومی اولین هاآریایی که دهدمی نشان تحقیقات از بعضی اما است آمده دست¬به آفریقا در نیل رودخانه اطراف

 امروزه که سرزمینی در ویژهبه و خاورمیانه منطقه در و درآسیا ابتدا بز که است واقعیت این مبین مربوطه آثار و اندپرداخته بز دنکر

 ;Barazandeh et al. 2012; Mohammadi et al. 2020) است شده اهلی باشد،¬می کردستان از قسمتی

Moghadaszadeh et al. 2015; Askari et al. 2011; Moghbeli et al. 2013 .)در کرکی بز راس میلیون 30 حدود 

 شوند¬می داده پرورش ایران در( جهان بزهای درصد 20 حدود) ها¬آن از راس میلیون 5 تا 5/4 که دارد وجود جهان سراسر

(Baghizadeh et al. 2009.) وزستان پرورش ژه استان خیبه و یغرب و جنوب غرب یهامهم بز که در استان یاز نژادها یکی

ن نژاد یا یشر است. دفعات زایش آن ید اصلیتول که است یو گوشت یرییک نژاد دو منظوره ش یبز نجد .است یابد نژاد نجدییم

 کشور هر در بومی نژادهای .(Haji Seyyed Javadi et al. 2009)م است أتو ییها با دوقلوزاشیدو بار در سال و اغلب زا

 شدت دلیل به  دیگر، طرف از. شوند¬می محسوب کشور آن رونق و اقتصاد در استراتژیک محصولی و ملی ¬سرمایه عنوانبه

 بالایی ژنتیکی تنوع از معمولا بز، و گوسفند در مصنوعی تلقیح از استفاده محدودیت و دهندگانپرورش زیاد تعداد پایین، انتخاب

 مختلف، صفات اهمیت به نسبت بیشتر آگاهی کسب و زمان ذشتگ با طرفی از(. Vajed Ebrahimi et al. 2017) برخوردارند

 نمایند استفاده بومی های¬دام ژنی ذخیره از که دارد¬می آن بر را نژاد اصلاح متخصصین که شودمی مطرح جدیدی نیازهای

(Vajed Ebrahimi et al. 2016 .)نشدهبینیپیش محصولات تولید و دامی محصولات تولید افزایش با خصوص به مسئله، این 

 گونه یک که چرا( Vajed Ebrahimi et al. 2016) است ساخته الزامی را بومی های¬دام در ژنتیکی تنوع حفظ لزوم آینده، در

 از(. Mohammadabadi et al. 2017) نیست هاانگل با مبارزه و محیطی تغییرات با سازگاری به قادر کافی ژنتیکی تنوع بدون
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 های¬طرح برای ریزی برنامه برای بزرگی کمک تواند¬می ها¬جمعیت ژنتیکی ساختار از اطلاع اصلاح، و ژنتیک حوزه در طرفی

 .Alinaghizadeh et al. 2010; Moghadaszadeh et al) باشد ژنتیکی ذخایر حفظ مهمتر، همه از و نژادی اصلاح

 خصوصیات تعیین و شناسایی برای تلاش لذا شد،با خاص نژادهای ژنتیکی منابع از عمیقی دانش اساس بر باید حفاظت(. 2015

 یاندامک یتوکندریم (.Shojaei et al. 2010; Zamani et al. 2015) دارد اهمیت بسیار محلی و بومی نژادهای ژنتیکی

 DNAی دارا . این اندامکسلول است یبرا ید انرژیقادر به تول و بدن وجود دارد یهاشتر سلولیاست که در ب یتوپلاسمیس

ژن کدکننده  13کند که شامل یژن را کد م 37 یجانور یهادر گونه است و یاهسته DNAو مستقل از  یاختصاص یلقوح

و  tRNA کردن کد. (Mohammadi et al. 2020)است  rRNAژن کدکننده  2و  tRNAژن کدکننده  22، یره تنفسیزنج

rRNA است یتوکندرین در میپروتئدهنده سنتز نشان (Wallce 1992) .DNA امکان و فقط منشا مادری دارد  یتوکندریم

انشقاق  یو بررس یلوژنیف یهایدر بررس به همین خاطر هسته سلول وجود ندارد یDNAبا  یتوکندریم یDNAدورگه شدن 

ها و ا گونهآن را ب یلوژنیتوان رابطه فیهر موجود م یتوکندریم DNA یموجود در توال یهاتفاوتبا در دست داشتن ها، گونه

سه نموده و اطلاعات یمتفاوت مطالعه شده است مقا یهادر سال ین و حتیگر محققیخارج از دسترس که توسط د یهانژاد

  .(Colombo et al. 2002)دست آورد به ایگسترده

ر یلا و سهش بارخ جن شود.یت استفاده میک جمعیدر ژنت یدو دهه است که به عنوان مارکر مولکول یبرا یتوکندریژنوم م

ر بنام یار متغیه بسیاحن یحاو یتوکندریژنوم م. (Xingbo et al. 2000) است یسلول DNAتر از عیبرابر سر 10تا  5آن  یتکامل

Displacement- loop (D-loop) بر برا 10حدود  یادیار زیکند و با فرکانس بسیکد نم ینیاست که پروتئDNA یاهسته 

ه ین ناحای ع یابد.آنجا تجم تواند درجهش می ،جهین ندارد در نتیکننده پروتئه ژن رمزین ناحیا لیل اینکهبه دل به جهش دارد. یتما

. (Reicher et al. 2012) کندیمختلف کنترل م یاهمیها و آنزنیت پروتئیم فعالیتنظ بارا  یتوکندریم DNA یهمانندساز

ار ارزشمند یها بسنهان گویم روابط یابیو ارز یکیتنوع ژنت یبررس یبرا نع آیتکامل سر دلیلبه میتوکندری ه کنترل یناح یتوال

شناسایی  Cو  Bو  Aشامل  هاپلوتیپ اصلی سه شد انجام اهلی بز mtDNA که برای بررسی تنوع جهانی مطالعه در یک است.

 و شرقی جنوب آسیای و ولستانمغ هند، قاره شبه در B هاپلوتیپ. بود هاکشور همه در تبار فراگیرترین و عمومی A هاپلوتیپ. شد

 (.Luikart et al. 2001) شد یافت اسلوونی جمهوری و سوئیس ،(مغولستان) مونگولیا از کوچک هاینمونه در Cهاپلوتیپ 

 4 در تحقیقی. است شده تعریف تاکنون mtDNA از حاصل اطلاعات اساس بر( A-E) مادری هاپلوتیپ  پنج اهلی هایبز در

 تقریبا   جغرافیایی توزیع و فراوانی نظر از اول هاپلوتیپ سه که کردند شناسایی چین کشور بومی هاینژاد در را A-D از هاپلوگروه

گردید  مشاهده پاکستان و هند محلی هایبز در فقط و کمیاب D هاپلوتیپ ولی ( بود2001) .Luikart et alگزارش  مانند

(Chen et al. 2005). پس از آنet al.  Sultana (2003هاپلوتیپ ) میتوکندریایی C و  مشاهده کرد پاکستان در راJoshi et 
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al. (2004) میتوکندریایی هاپلوتیپ D وE وسیع تحقیق یک بالاخره در. کردند شناسایی هند کشور در راNaderi et al.  

 این از مورد پنج که کردند مشخص را G و A ،B ، C،D ، Fهاینام با بالا هاپلوتیپی تنوع با هاپلوگروه نوع 6( 2007)

 و خاورمیانه در که بود، جدید گروه یک G و تنها هاپلوگروه بود شده شناسایی اهلی هایبز در قبلی محققان توسط هاهاپلوگروه

 .Askari et al) است شده انجام ایران بزهای روی زیادی هایپژوهش اگرچه .دارد وجود النهرین بین نزدیک آفریقا شمال

2009; Rohipoor et al. 2020; Mohammadabadi et al. 2009; Alinaghizadeh et al. 2010; Askari et 

al. 2010; Nabi Hassani et al. 2010; Mohammadabadi 2012; Tohidi nezhad et al. 2015; 

Shamsalddini et al. 2016 )ناحیه تاکنون ولی D-loop هدف از لذا،  است، نشده مطالعه نجدی بز در میتوکندری ژنوم

ارتباط ژنوم میتوکندری در بز نجدی و همچنین بررسی  D-loopتجزیه و تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه  ،انجام این پژوهش

 .و تعیین هاپلوگروه بز نجدی بودو جهان  ها با سایر نژادهای موجود در ایرانآن

 

 هامواد و روش

 یدی گرفته شد. همهد وداج بز نجینمونه خون از ور 12ان خوزستان به تعداد در پژوهش حاضر از نقاط مختلف است

 -20 یده شدند و در دمایخ قرار دا یقرار گرفته و سپس بررو EDTAماده ضد انعقاد  یحاو یهات درون لولهیها در نهانمونه

 شدند. نگهداریخوزستان  یعیو منابع طب یزدانشگاه علوم کشاور یشگاه مرکزیدر آزما DNAگراد تا زمان استخراج یدرجه سانت

DNA ت یفین کییتع گردید و استخراجسیناکلون )ایران(  تیک توسطها نمونهDNA تفاده از الکتروفورز روی استخراج شده با اس

ه شده در استفاد یغازگرهاآ یتوالاستفاده شد.  PCRای برای تکثیر قطعه مورد نظر از واکنش زنجیره. صورت گرفت %1گارز آژل 

 و میکرولیتر 25 ینهای حجم با پلیمراز ای¬زنجیره واکنش .(Seyedabadi et al. 2016) آمده است 1ن پژوهش در جدول یا

 نمونه میکرولیتر Master Mix، 2 1.5میکرولیتر از مستر میکس  5/12 ترکیب با و آغازگر جفت یک از استفاده با چرخه 35

DNA، 5/8 رائه ا 2جدول  در حرارتی برنامه. شد انجام میکرولیتر 1 هرکدام برگشت و رفت آغازگرهای و استریل آب میکرولیتر

  .ه استشد
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 D-loopی تکثیر ناحیه . مشخصات پرایمر1جدول 

Table1. Primer Specification for D-loop Duplication 

 نام

Name 

 آغازگر یتوال

Primer sequence 

 )جفت باز( اندازه محصول

Product size 

 اتصال یدما

Annealing 

temperature 

Hvr1-F 

Hvr1-R 

5´-ACTCCACAAGCCTACAGA-3´ 

5´-GGAAAGGTGGAGCGGATG-3´ 

968 

968 

58 

58 

 

 مرازیپلی ارهیواکنش زنج یبرنامه حرارت -2جدول 

Table 2. PCR Thermal program 

 PCR  کل مراحلیس

PCR cycle 

 درجه حرارت

Temperature 

 زمان

Time 

 قهیدق Initial denaturation)) 95 5اولیه  یسازاسرشتهو

 قهیدق 95 4 (Denaturation) یسازواسرشته

 قهیدق 58 4 (Annealing)  اتصال آغازگر

 قهیدق 72 4 (Extention)   بسط

 قهیدق 72 5 (Final extention)  ییبسط نها

 

به این منظور  د.شده یدرصد سنج 2ژل آگارز و در نهایت  افقیالکتروفورز تکنیک با استفاده از   PCRت محصولاتیفیک

مشاهده باندها، از دستگاه  یت برایولت انجام شد. در نها 110قه با ولتاژ یدق 30ساعت و  1به مدت  PCRالکتروفورز محصولات 

افزار از نرم یفیردت همو جهv7.1.9 Bio edit (Hall 1999 ) افزاراز نرم DNAی هایش توالیرایو یژل داک استفاده شد. برا

MEGA6  (Tamura et al. 2013 )ی کیمختلف ژنت یهان مؤلفهییتع یاستفاده شد. براDNA ت مورد مطالعه یدر درون جمع

 DNAspافزار  از نرم یپیانس هاپلوتیوار و (ی)ژن یپیها، تنوع هاپلوتپیها، تعداد هاپلوتمانند مجموع جهش یین پارامترهایو همچن

 (Rozas et al. 2017 )یوند همجواریک با استفاده از روش پیلوژنتیف یهااستفاده شد. درخت (NJ و روش حداکثر )
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جهت تعیین هاپلوگروه بز نجدی از هر  دند.یم گردیترس MEGA6افزار نگ، توسط نرمیبوت استراپ 1000( با ML) یینمادرست

 د.یم گردیترسدرخت  MEGA6افزار توسط نرمنمونه انتخاب شد و  NCBI  ،5هاپلوگروه ثبت شده در سایت 

 

 ج و بحثینتا

ت آمده بدس DNA ت.ت صورت گرفیبا موفق یهر نمونه از بز نجد یتر خون کامل برایکرو لیم 100از  DNAاستخراج  

 DNA کیفیت مطلوب یشده از خون کامل نشان دهنده استخراج DNA قرار گرفت. یابیدرصد مورد ارز 1له ژل آگارز یبه وس

گراد یسانت درجه 58ر ل آغازگاتصا ین دما برایترکلر مناسبیتوسط دستگاه ترموسا ییانت دمایبا انجام گراد . بود استخراج شده

کمیت مناسب  ونشان داد که نتایج آن نشانگر کیفیت ژل آگارز  یبر روتکثیر شده  PCRص داده شد. محصولات یتشخ

 (.1)شکل  است شده انجام درستی به PCRمناسب است و  PCRمحصولات 

 

 bp100 مارکر: Mدرصد.  5/1 ژل آگارز یبر رو (D- Loop)ر قطعه یجه تکثینت -1شکل 

Figure 1. The results of D-loop Proliferation on the 1.5% Agarose gel. M: size marker 

100bp 

 

 و خوانده ،Bio Edit افزارنرم یبوسیله هاتوالی ایتنه در. شدند ارسال زیست تکاپو شرکت به هانمونه توالی، تعیین برای

 Vector NTI برنامه در Clustal W روش از استفاده با هانمونه از یک هر Hvr1 هایتوالی به مربوط شد. اطلاعات ویرایش

11 (Lu and Moriyama 2004 )، مورد توافق یا مشترک توالی و گردید همردیف "consensus" (2آمد )شکل  بدست .

 همپوشانی یکدیگر درصد با 100 سطح در هانمونه و است گرفته صورت خوبیبه آنالیز قطعات مورد شدن همردیف داد نشان نتایج
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 872 توافق مورد توالی طول. شد ایجاد توافق مورد توالی یک ویرایش از بعد که بوده، جفت باز 968 شده، تکثیر قطعه داشتند. طول

 بررسی با آن طی که گرفت قرار بررسی مورد نجدی بز نژاد از نمونه 12 شده، انجام پژوهش طی. دآم جفت نوکلئوتید بدست

 توالی در موجود جایگاه 872 از .آمد دست به زیر نتایج مذکور نژاد میتوکندری D- Loop از جفت نوکلئوتید 872طول  به ایناحیه

. آمد دست به( Monomorphic) شکل تک جایگاه 849 و( Polymorphic) چندشکل جایگاه 23 تعداد نجدی بز جمعیت

یا  یتنوع ژن .است آمده 3 جدول در نجدی بز هایهاپلوتیپ. بود عدد 5 آمده بدست هایهاپلوتیپ تعداد و 20 هاجهش مجموع

 یآمد. در ط دسته ب 01284/0و  727/0ب مقدار یقرار گرفت که به ترت یمورد بررسنیز  یپیانس تنوع هاپلوتیو وار یپیهاپلوت

ن اختلاف یانگیو م 009/0 یدی( مشاهده شد. تنوع نوکلئوتIn Del) هگاه حذف و اضافییک جا یبز نجد یهایتوال یبررس

باشد قرار می 019/0تا  002/0ها که بین که در محدوده  متوسط تنوع نوکلئوتیدی یوکاریوتمحاسبه شد  955/7( K) یدینوکلئوت

ب ی( به ترتTajimas’Dدها )ین تعداد اختلاف نوکلئوتیانگیگاه متنوع مرکب و مین جایهمچن (Nei and Kumar 2000).دارد 

 حال در متعادل طبیعی انتخاب نجدی، بز جمعیت در که دهدمی نشان D تاجیما شاخص محاسبه دست آمد.ه ب 54055/0و 12

 . است کم هاجمعیت این درون کمیاب هایآلل فراوانی و است انجام

Consensus sequence 

CCTAACCCAACTTAGATACCCACACAAACGCCAACACCACACAATATTACGTGTAT

GCAAGTACATTACACCGCTCGCCTACACACAAATACATTTACTAACATCCATATAA

CGCGGACATACAGCCTTCATATAGTTTACTGTATATCTACCCTACACATATGCAGTA

CTAATCCAGCATAAACGTAATGTATGTACATTACATTTTATGATCTACTTCATGTGC

ACGTACATAATATTAATGTAACAAGGACATAATATGTATATAGTACATTAAACGAT

TTTCCACATGCATATTAAGCACGTACATCAGTATTAATGTAATAAGGACATAGTAT

GTATATTGTACATTAAACGATCTTCCTCATGCATATAAGCATGTATAATGCTTCTAT

TGGCAGTACATAGTACATTTTACTGCATATTCGTACATGGCACATAGAGTCAAATCC

ATTCTTGCCAACATGCGTATCCCGTCCACTAGATCACGAGCTTGTTGACCATGCCGC

GTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGGGATCCCTCTTCTCGCTCCGGGCCCATTAAC

CGTGGGGGTAGCTATTTAATGAACTTTATCAGACATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCA

TCTCACCTAAAATCGCCCACTCTTCCCTCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATG

ACTAATCAGCCCATGCTCACACATAACTGTGCTGTCATACATTTGGTATTTTTTAAT

TTTCGGGGATGCTTGGACTCAGCTATGGCCGTCTGAGGCCCCGACCCGGAGCATAA

ATTGTAGCTGGACTTAACTGCATCTTGAGCATCCCCATAATGGTAGGCATGGGCATT

GCAGTTAATGGTCACAGGACATA 
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 میتوکندری یکی از نمونه های بز نجدی. Hvr 1توالی مورد توافق و توالی نوکلئوتیدی  -2شکل 

Figure 2. Consensus sequence and nucleotide sequence of mitochondrial hyper variable 

region 1 (HVR1) in one of the samples of Najdi goat. 
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مشخص  3باشد. همانطور که در شکل یها مین توالیگاه بیدر هر جا یدینوکلئوتی هاینیگزیجا تعداد ی،کیار فاصله ژنتیمع

ی روابط فیلوژنتیکی است دهنده نزدیکی نشاننژادهای پاکستانی بود. این و  ین بز نجدیب یکیزان فاصله ژنتیمکمترین شده است، 

 Gorkhali etای مطالعهدر یا شرایط زیستگاهی مشابه باشد. ها و تواند بیانگر منشأ مشترک و یا وجود جریان ژنی میان آنکه می

al. (2014 ) )را انجام داد مقایسه توالی بزهای نپال با توالی گزارش شده در کشورهای همسایه )بوتان، پاکستان، هندوستان و چین

حیوان از بزهای  93میتوکندریایی ژنوم  D- Loopمنظور بررسی تنوع ژنتیکی بزهای بومی نپال بر روی ناحیه به این مطالعه که

جریان ژنی نشانگر وجود  و گرفت حیوان از بزهای بومی نپال صورت 93ژنوم میتوکندریایی  D- Loopنپال بر روی ناحیه بومی 

 که با نتایج حاصل شده از این پژوهش تا حدی مطابقت دارد.  استگسترده بین کشورهای همسایه 

 نجدی بز هایهاپلوتیپ .3 جدول

Table 3. Najdi goat haplotypes 

 

 

م درخت یم شده است. در ترسیبز موجود در جهان ترس یر نژادهایبه همراه سا یبز نجد یبرا یلوژنیدرخت ف 4در شکل 

 بز یو نژادها یک نشان داد که نژاد بز نجدیلوژنتیج رسم درخت فیبوت استرپ استفاده شد. نتا 1000و  NJتم یاز الگور یلوژنیف

 et al. Chenاین نتایج با پژوهش .ن نژادها استین این تشابه در بیشتریبوجود از  یدر یک شاخه قرار گرفتند که حاک ینیچ

 . در این پژوهش محققاننژاد بز بومی چینی انجام گرفت تا حدی مطابقت دارد 14که به منظور تعیین روابط فیلوژنتیک ( 2006)

باشد و این امر ها از بزهای بومی آسیای مرکزی مین در یک گروه قرار گرفته و منشأ آننتیجه گرفتند که اکثر نژادهای بومی چی

 NCBIجهت ترسیم درخت فیلوژنیک و تعیین هاپلوگروپ از هر هاپلوگروپ ثبت شده در سایت . باشد شاید به علت اختلاط نژادی

برای بز شناسایی شده  G و A، B، C، D، F هاینام با بالا هاپلوتیپی تنوع با هاپلوگروپ نوع نمونه انتخاب شد. تاکنون شش 5

 ها،هاپلوتیپ اما دارند، مشترک جد یک که است هاییهاپلوتیپ از ایمجموعه هاپلوگروپ هر. Naderi et al. 2007)است )
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( Polynorphism) شکلی چند مناطق در جایگزین نوکلئوتیدهای از منظم ایمجموعه که هستند توالی یک مختلف هایگونه

 (.Baca & Molak 2008) کند نمایان را هاآن

 

 

 و لجدو پایینی بخش در ژنتیکی فاصله مقادیر. اهلی بزهای بقیه و نجدی بز بین ژنتیکی فاصله .3شکل 

 است شده گزارش جدول فوقانی بخش در محاسبه استاندارد خطای مقادیر

Figure 3. Genetic distance between Najdi goat and other breeds. The genetic distance 

values in the lower part of the table and the values of the standard error calculation are 

reported in the upper part of the table 

 



    1399و همکاران،  بشیری 

 

57 

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

 

 

 GQ141240.1(china)

 KY747796.1Keffa Ethiopian

 KY747933.1(Ethiopian)

 KY747738.1(Ethiopian)

 KY747981.1(Afar Ethiopian)

 KR059627.1 (najrani)

 Adani (iran)

 KR059616.1 (beshi)

 AB162217.1(pakistan)

 KR059776.1(Raini)

 KR059828.1(taleshi)

 Najdi (Iran)

 DQ121602.1(china)

 KR059768.1 (najdi)

 KP164723.1(china)

 KP776461.1(pakistan)

 KR059718.1(khalkhali)

 

 NJدر نژاد بز نجدی به روش  HVR1درخت فیلوژنتیک  رسم شده بر اساس توالی ناحیه  .4 شکل

Figure 4. Phylogenetic tree based on the sequence of HVR1 region of Najdi goat breed 

using NJ method 

 

 Mazdarani مطالعه با نتایج این که گرفت قرار A هاپلوتیپی گروه در نجدی بز شودمی مشاهده 5 شکل در که همانطور

et al. (2014که ) در زاگرس مرکز در کیاسبز منطقه باستانی جایگاه در نوسنگی دوران یبزها به مربوط میتوکندریایی ژنوم توالی 

 در باستانی جایگاه این از نوسنگی دوران حیوان پنج به مربوط هایاستخوان آنها .دارد مطابقت دادند قرار بررسی مورد را ایران

 توالی با و شده شامل را باز جفت 632 تا 534 بزها این در HVR1 توالی. کردند مطالعه را لرستان استان در سیمره رودخانه ساحل

 توالی پنج هر. بود نوسنگی دوره بزهای در توالی این بالای محافظت دهندهنشان که داشت شباهت درصد 99 امروزی بزهای

 اتفاق میلاد از قبل 9 هزاره در غالب تبار اولیه انفجار دهدمی نشان که بود A هاپلوگروپ به مربوط همگی نوسنگی دوره به مربوط

 بود A هاپلوگروپ به مربوط نیز قزوین دشت قبرستان باستانی جایگاه از شده بررسی نمونه دو این بر علاوه. است افتاده

(Fernandez et al. 2005.) 
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 NJ روش به هاپلوتایپی هایگروه تعیین .5 شکل

Figure 5. Determination of haplotype groups using the NJ method 

 

سازی ابتدایی رآیند اهلیبز پس از طی ف Aبز در این منطقه جغرافیایی حاکی از آن است که نسل  A پپیدایش هاپلوگرو

های گروه ین است کهاز ا در غرب ایران )به ویژه زاگرس مرکزی( درون فلات مرکزی ایران منتشر شده است. این فرآیند ناشی

و  یکیساختار ژنت یبررس ایک مطالعهی در .(Porter 1996)اند بز را جابجا کرده شان،انسانی در جهت ایفای اقتصاد معیشتی

پژوهش  به دست آمده در جیانجام شد و نتا یتوکندریژنوم م p00l-D هیناح 1HVRی با مطالعه توال یاکره یبزها یتکامل نژاد

پ یکه در شش هاپلوت یابز کره 19سه شد. یوستان مقان، پاکستان، لائوس و هندیچ یمربوط به نژادها ییایآس یبزها یبا توال آنها

ه کت مشاهده شد یخل جمعدر دا یکم یکیو فاصله ژنت یکیبودند. تنوع ژنت A پمربوط به هاپلوگرو یشده بودند همگ یبندگروه

 .(Odahara et al. 2006)بود  هابالا در آن یخوندهنده همنشان
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در  NJباشد. درخت فیلوژنتیکی با روش های موجود در دنیا میبین انواع هاپلوگروهترین هاپلوگروه در ، بزرگAهاپلو گروه 

و تنوع بیشتر  Aهای این تحقیق نیز گسترش جهانی هاپلوگروه تعلق دارد. یافته Aبه هاپلوگروه  نجدینشان داد که بز  5شکل 

 Rohipoorقرار دارند ) Aوجود در ایران در هاپلوگروه بیشتر نژادهای بز م .(Doro et al.2008)کند این هاپلوگروه را تأیید می

et al. 2020; Colli et al. 2014 و تحقیقات مختلف بر روی بز نجدی با روشهای ژنتیکی مختلف این موضوع را تایید می )

رأس بز پاکستانی، نشان داد  30(. بررسی انجام شده بر روی Colli et al. 2014قرار دادند ) Aکند و بز نجدی را جز هاپلوگروه 

بودند. توپولوژی فیلوژنتیکی در بین تبارهای مادری )میتوکندریایی( در مطالعات قبلی  Aکه همه افراد متعلق به تبار مادری 

 .Sultana et al. 2003; Joshi et al)تأیید کرده است  Dو  B  ،Cرا نسبت به تبارهای  Aتر تبار گستردگی و پراکنش وسیع

. مطالعات محققین تاکنون نشان داده است که ساختار جغرافیایی مشخصی در بین نژادهای بز وجود ندارد واین مسئله (2004

. در (Chen et al. 2005)های قدیم بوده است جمعیت بشری در زمان دلیل انتقال گسترده بزها در طول مهاجرتاحتمالا  به

تنوع ژنتیکی با استفاده از اطلاعات میتوکندری در بزهای محلی کره، بررسی گردید. در این مطالعه، بز محلی کشور تحقیق دیگری 

 (.Odahara et al. 2006تعلق داشتتند ) Aای به تبار مادری بندی شدند و همه بزهای کرههاپلوتیپ گروه 6کره به صورت 

ا گزارشات دیگر محققین همخوانی محاسبه گردید که ب 009/0نوع نوکلئوتیدی برابر و ت 727/0در این تحقیق تنوع هاپلوتیپی برابر 

 و 57/0دنی عوتیدی بز نوکلئ وپرداخته شده بود میزان تنوع هاپلوتیپی  عدنیدارد. در گزارشی که بررسی تعیین تبار مادری بز 

ستفاده از عیت بز خلخالی با او تجزیه فیلوژنتیکی جم(. در تحقیقی ساختار ژنتیکی Rohipoor et al. 2020ارائه گردید )  002/0

به  008/0 و 834/0یب ه ترتبژنوم کامل میتوکندری در بز خلخالی بررسی گردید. تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدی در بز خلخالی 

 (. (Karimi et al. 2017دست آمد 

میلادی( نشان می دهد  2020-2004شمسی ) هجری 1399تا  1383از سال  تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدیاما مقایسه 

کرکی -نجدی-توده بز بومی )مرخز 6بررسی تنوع ژنتیکی می افزایش است. این دو معیار افزایش یافته است و تنوع در این توده بو

دیگر که نژاد نجدی از نژادهای  نشان داد RAPDکرکی رائینی( ایران با استفاده از تکنیک -تالی -سیاه لری-جنوب خراسان

جداست و در گروه دیگری جا می گیرد و تا حدودی به مرخز نزدیک است. تنوع درون جمعیتی برای بز نجدی در آن سالها بسیار 

وع ژنتیکی و ارتباط تنمحققین دیگر  . چندین سال بعد(Javanrouh Aliabad et al. 2014 ) برآورد گردید 32/0پایین و حدود 

بومی آباده و ترکی قشقایی( ایران را با استفاده از میکروسلایت بررسی -نایینی-خلخالی-تالشی-نجدی-بز )مرخز 6فیلوژنیک 

بز نجدی تا حدودی نزدیک به بز مرخز است و از همه نژادهای دیگر فاصله بسیار زیادی دارد. این محققین کردند و نشان دادند که 

. اما تنوع هاپلوتیپی محاسبه شده در (Vahidi et al. 2014) برآورد کردند 61/0تنوع ژنتیکی نژاد نجدی را کمتر از بقیه نژادها و 

افزایش یافته است. با در نظر گرفتن این موضوع  2020تا  2004این نژاد از سال ( نشان می دهد که تنوع در 727/0این تحقیق )

https://www.researchgate.net/profile/Ali_Javanrouh?_sg%5B0%5D=NzIv8LqQf0LZHA1nhgi0sNnp3wMmyrxGC6lKTixM3L3OsnND31eDUmB5yB1bIG4a65QNsso.4GW0Ce-HrhpI3w9c-WEjLLVJh8pFHwC7ZWUhqf3Ns0sWAH6mk_59rAvfTsZKiS396qkMN95AHSc2vwPF5GTsWQ&_sg%5B1%5D=pDVusioN67reGun9C4tjFpBRxPWgWHEfZMiMwK2MMSWtC6DgoqKnKyDD0OJdObSKcsVKIyA.uV8zGoanlWswDz9l_38FS7k2NqAAJFNxOc2YOlOA-vpk7mfCfraxVnnWM7xtq5RX91x3R9a_lNbyFWFcW4J16Q
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که تعداد بزهای نجدی در طی این سالها کاهش یافته است می توان نتیجه گرفت این افزایش تنوع در نتیجه آمیخته گری این نژاد 

 Hajiنسبت به این آمیخته گری هشدار دادند )با نژادهای دیگر ایجاد شده است. در سال های گذشته مسئولین جهادکشاورزی 

Seyed Javadi et al. 2009 های اخیر در سال(. گزارشات سازمان جهاد کشاورزی استان خوزستان نشان می دهد که

 گری شدیدی بین این بز و بزهای تالی، پاکستانی و بز محلی )بز موبلند( استان خوزستان، انجام شده و بدلیل تیپ و هیکلتلاقی

ها در گرینتیجه این تلاقیآنها اعلام کردند بزرگ آنها و نیز تولید گوشت بیشتر مورد استقبال تعدادی از بزداران قرار گرفته است. 

ای نزدیک ممکن است موجب انقراض بز نجدی شده و زنگ خطری است که باید به هر شکل ممکن، از انقراض این ذخیره آینده

مروجان مسئولین سازمان جهاد کشاورزی استان خوزستان پیشنهاد کردند  .سازی این بز اقدام شودژنتیکی جلوگیری و جهت خالص

گری این بز با بزهای دیگر از جمله بزهای پاکستانی و بز سیاه مو بلند لری جدا اجتناب نمایند. زیرا با و دامداران عزیز از تلاقی

 .گرددات مثبت تولیدی این دام )از جمله تولید شیر( وارد میناپذیری بر صفگیری بدون برنامه لطمات جبراندورگ

 ییایتوکندریم ل ژنومه کنتریناح یتوال ییتوان گفت شناساین پژوهش، میج حاصله از ایتوجه به نتا با: گیرینتیجه

تیکی و فیلوژن ینتیکژبررسی روابط  کند.یهر منطقه کمک م یبوم یثابت هر نژاد، به حفظ نژادها یکیعنوان مشخصه ژنتبه

 Aپلوتایپی ه گروه هابتعلق نماید. نژاد بز نجدی منژادهای مختلف بزهای ایران، کمک شایانی به حفظ و پرورش این نژادها می

ژادی و اختلاط ن ز جملهاتواند به دلایل بسیار دسته بزهای چینی و پاکستانی قرارگرفته است که این امر می باشد و درمی

ئولان را بیشتر مس توجه رسد خلوص نژادی بز نجدی از بین رفته باشد و این موضوع. به نظر میگرفته باشد گری صورتآمیخته

 طلبد تا جلوی از بین رفتن این نژاد گرفته شود.می

 

 اریزسپاسگ

جنین از مو همودند امین نتاز مسئولین پژوهشی دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی خوزستان که هزینه این تحقیق را 
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