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  چكيده

ن برعهده ت ايراها نقش مهمي در تامين منابع غذايي مردمان سرزمين فلاقرنگوسفند به عنوان حيوان اهلي براي 

هر  يلوژنتيكيابطه فررود. مطالعه مييي به عنوان محل اهلي شدن اين گونه به شمار داشته است و اين ناحيه جغرافيا

ي موثر اير ژنتيكدستيابي به راهكارهايي براي حفاظت ذخشناخت بيشتر و  ها و نژادها جهت گونهموجود با ساير 

وم يسه با ژني در مقاميتوكندرهاي  مناطق ژنوم ميتوكندري به دليل سرعت بالاي تكامل ژنوم تواليباشد. مقايسه مي

نجام اين اد. هدف از كن- ميها فراهم گونههسته، شواهد قابل اعتمادتري را در مورد تنوع ژنتيكي و منشا تكاملي 

برخي  نتيكي بينژاصله فتحقيق استفاده از توالي ناحيه كنترلي ژنوم ميتوكندري به منظور بررسي رابطه فيلوژنتيكي و 

ز ونه خون انظور نممباشد. بدين مياهلي ايران و برخي از نژادهاي اهلي گوسفند در خاورميانه از نژادهاي گوسفند 

ده از پرايمر ناحيه مورد نظر با استفا   DNAآوري شد و پس از استخراج جمعگوسفندان زل، دالاق و مهربان 

انجام  PCRازي محصولات اختصاصي توسط واكنش زنجيره اي پلميراز تكثير شد. تعيين توالي پس از خالص س

هاي تواليراه ن به همهاي به دست آمده و توالي نژادهاي خاورميانه ثبت شده در بانك جهاني ژتواليشد. با مقايسه 

ر دا و سكيز اراياككهاي اصلي گوسفند مشخص شد كه نژاد زل به همراه ساير نژادهاي بدون دنبه از قبيل هاپلوتايپ

ستند. پلوتايپ هبطور كلي اكثر نژادهاي بدون دنبه اروپايي نيز متعلق به همين ها قرار گرفت كه Bهاپلوتايپ 

دار خاورميانه از بهدنو در كنار ساير نژادهاي  Aگوسفند نژاد مهرباني نيز مطابق با گزارشات قبلي در هاپلوتايپ 

اصل ت بالا فوا دقي مي تواند بقبيل نعيمي و سعيدي قرار گرفت. اين تحقيق نشان داد كه استفاده از ناحيه كنترل

  ژنتيكي در نژادهاي گوسفند را برآورد كند.

  نهواژه كليدي: ژنوم ميتوكندري، ناحيه كنترلي، فاصله ژنتيكي، گوسفند ايراني، گوسفند خاورميا

  

  مقدمه 

 يكينتژ اتي. خصوصكرد يبندطبقه ريتوان به عنوان منبع گوشت، پشم، پوست و شيمرا  رانيسهم گوسفند در ا

و طرح حفاظت به منظور حفظ  اصلاح كردن يبرا هياطلاعات پا يآورجمع يگوسفند مختلف قدم اول براهاي نژاد

و تكامل  كيمطالعه ژنت يبرا خوب ليپتانس ييايتوكندريم DNA صنعت است. نيدر ا ديتول يوربهرهو بهبود 



 

ظ به لحاده و بون جهادر گوسفند ورش ه پرـليوامهد ان يرر اكشو). Rafia et al., 2016( نشان داده است تيجمع

ان يگوسفندــنتيكژاير ــخاز ذيعي ــسوش ــبخ) مختلف ادژــن ٢٧( اديژــنع وــتنو فند ـگوسي الاـت بـجمعي

نژاد و اكوتيپ وجود  ٢٧ميليون رأس گوسفند، شامل  ٥٠در ايران بيش از . )١٣٧٨(توكليان،  دباشمي دارا ن راجها

از  ردهي گستامنطقهدر  شيسال پ ١١٠٠٠تا  ١٠٠٠٠گوسفند حدود اهلي كردن  .)(Zamani et al., 2013 دارد

 انهيو مناطق خاورم ريصغ ياي. مناطق آساستهدادرخ  هيدر ترك يتا جنوب شرق آناتول رانيزاگرس ا يهاكوهشمال 

 يمنطقه سطح بالا نيا يهاگونه ل،يدل نيبه هم .كردند جاديو اروپا را ا ايقاره آس نيمهم ب يياياتصال جغراف كي

برخلاف  .(Meadows et al., 2011) اندكردهاهلي شدن منعكس از زمان را  زيژن، مخلوط كردن و تما انيجر

كه به در مورد منشاء گوسفندان اهلي اختلاف نظر زيادي بين متخصصين علوم حيواني وجود دارد  ،ساير حيوانات

اي است كه در گوسفند در اثر اهلي كردن آن بوجود آمده ملاحظهتغيرات قابل فراواني نژادهاي گوسفند و دليل 

چنانكه در حال حاضر پيش از دويست نوع نژاد مشخص گوسفند در سراسر دنيا پراكنده است و چنين تنوع است. 

لي از گوسفند شود. برخي از دانشمندان علوم حيواني معتقدند كه گوسفند اهمينژادي كمتر در ساير حيوانات ديده 

 .)١٣٧٥،(سعادت نوري وسياه منصور وحشي اروپا واسيا منشاء گرفته است

محسوب  كشور نژادهاي بومي در هر كشور به عنوان يك سرمايه ملي و محصولي استراتژيك در اقتصاد و رونق آن

صنوعي، لقيح متاز شوند و نيز به دليل شدت انتخاب پايين، تعداد زياد پرورش دهندگان و محدوديت استفاده مي

صفات  ه اهميتبگذشت زمان و كسب آگاهي بيشتر نسبت  از طرفي با. معمولا از تنوع ژنتيكي بالايي برخوردارند

ومي بهاي دامني دارد كه از ذخيره ژمينژاد را بر آن اصلاحشود كه متخصصين ميمختلف، نيازهاي جديدي مطرح 

ر آينده، دنشده  بينيپيشايش توليد محصولات دامي و توليد محصولات استفاده نمايند. اين مسئله، بخصوص با افز

ون تنوع چرا كه يك گونه بد .)Frankham,1994( هاي بومي را الزامي ساخته استحفظ تنوع ژنتيكي در دام

نوع بايد ت .)Askari et al.,.2011( ها نيستانگل ژنتيكي كافي قادر به سازگاري با تغييرات محيطي و مبارزه با

ق از ش عميحفاظت بايد بر اساس دان .ژنتيكي آنها محاسبه شده و سپس در حفظ اين نژادهاي بومي تلاش شود

محلي  ومي ومنابع ژنتيكي نژادهاي خاص باشد، لذا تلاش براي شناسايي و تعيين خصوصيات ژنتيكي نژادهاي ب

   (Shojaei et al., 2010). بسيار اهميت دارد

 يها RNAاست كه kb ١٦حدود  ييهاژن ياست كه حاو حلقويمولكول  كان يندارپستا يتوكندريژنوم م

 ١٦,٥٨شامل  يكندرتويكنند. در گوسفند، ژنوم ميم عيتوز DNAدو رشته  نيرا بپيامبر و  دهنده انتقال ،يبوزومير

kb  است گريآن مشابه پستانداران د يهاژن يو سازمانده يبندطرحاست و (Villalta et al., 1992).  

DNA ييايتوكندريم )mtDNAار ستفاده قرمورد ا يكيلوژنتيمطالعات ف يبرا ياگستردهمختلف به طور  لي) به دلا

  .(Brown et al. 1979)  است ياهسته DNAاز  عتريبرابر سر ١٠به اندازه  mtDNAتكامل  نرخ  است.گرفته

mtDNA است بيتركنو ريو غ ديلوئهاپرسد، يمبه ارث  يمادر (Avise 1994) . تفاده از ها، اس يژگيو نيابا

mtDNA  با د دارن كيزدنتباط ار يگونهها انيگونهها و در م اخلافراد د نيروابط ب نييتع يابزار برا كيرا به عنوان

  .(Avise et al., 1979; Brown et al., 1979)  كمك ميكند رياخ يزمانهااختلافات 



 

درژنوم  اختلافات ژنتيكي اين خاصيت باعث تشخيص بهتر مادري دارد، ه اينكه ميتوكندري منشاءباتوجه ب

اي گونهن بسيار خوبي براي تشخيص بي نشانگر  mtDNAميتوكندريايي نسبت به ژنوم هسته شده است.از اين رو

  .)١٣٧٩(لولائي، سال ازهم جدا بوده اند١٠٠٠- ١٠٠هاي كه براي گروهدر بين 

  روش ها د وموا

با توجه به توالي  انجام شد و  Primer Premier 5طراحي پرايمر جهت تكثير ناحيه كنترلي با استفاده از نرم افزار

  NCBIدر پايگاه BLASTه از ). سپس با استفاد١) (جدولNC_001941.1مرجع انجام شد (شماره دسترس هاي 

  پرايمرهاي طراحي شده با توالي هاي موجود در اين پايگاه بررسي شد.

  

   ورد استفاده وطول قطعه تكثير شدهم توالي پرايمرهاي اختصاصي -١جدول     

 PCR طول محصول    توالي ها پرايمر                               منطقه مورد نظر  

               )bp(  
  دماي اتصال   

  'AACTTGCTAAAACTCCCAAACATAC 3 '5  ناحيه كنترلي   
    

5' GTTGGAGTATGAATTTGAGTATTGAG 3'  

٥٨                ١٠٧٥ 

  

 DNAاستخراج  د.شجمع آوري نمونه  ٥نژاد گوسفند ايراني (زل، دالاق و مهرباني) و از هر نژاد  ٣نمونه خون از 

) صورت NEXpreptm BLOOD DNA Mini Kitوش گوانيدين تيوسيانات (ازخون كامل، با استفاده از ر

ل اگاروز استخراج شده، به ترتيب از روش الكتروفورز ژل اگاروز (ژ DNA گرفت. جهت بررسي كيفيت و كميت

  د.شدرصد رنگ آميزي شده با ژل رد) و طيف سنجي با استفاده از دستگاه اسپكتروفتومتر استفاده  ١

رارتي حچرخه  ٣٨) در TPersonal(مدل   Biometra) توسط دستگاه ترموسايكلرPCR يمراز (واكنش زنجيره پل

  انجام شد. )٢براساس جدول(برنامه حرارتي انجام پذيرفت. 

  

  استفاده شد PCRدر كه حراراتي برنامه  ٢ولدج

  زمان  (سانتيگراد) دما  مرحله

  ٦٠٠  ٩٥  واسرشت شدن اوليه

   ٤٥  ٩٤  شدن واسرشت

   ٣٠  ٥٨  اتصال

   ٩٠  ٧٢  تكثير

   ٦٠٠  ٧٢  تكثير نهايي

  

، PCRمحصول  بر روي ژل آگارز و جهت حذف مواد اضافي موجود در PCRپس از الكترفورز محصولات  

ميكروليتر از  ٢٠از ژل شركت دنا زيست) خالص سازي شدند و  DNAمحصولات از ژل اگاروز (كيت استخراج 

افزار  نرم از استفاده با توالي دو طرفه ارسال شدند. سپسجهت تعيين  ،سازي شدهخالص PCRمحصولات 



 

BioEdit 7.2.5  هاي به دست آمده بررسي شده و توالي بعض نژادهاي خاورميانه از بانك ژن جهاني تواليكيفيت

 CLC Sequenceگرفته شد سپس رسم درخت فيلوژنتيكي و برآورد فواصل ژنتيكي با استفاده از نرم افزار 

Viewer 7.6 .انجام شد  

  

  بحث نتايج و

 از شده اجاستخر DNAكه  داد نشان سنجي طيف نتايج  .شد موفقيت انجام با ها نمونه تمامي در DNAاستخراج 

 %١روز الكتروفورز محصول واكنش روي ژل آگا ،PCRپس از انجام  .است برخوردار PCRبراي  مناسبي كيفيت

ه تكثير شد ه خوبيقطعه اختصاصي با ناحيه كنترلي ب ليت نموده ونشان داد كه آغازگرهاي طراحي شده به خوبي فعا

  ).١(شكل  است

  

  
  %١روي ژل آگاروز  ١٠٧٥به طول قطعه  واكنش زنجيره اي پليمراز  محصولات الكتروفورز -١شكل 

  

 از هانمونه به مربوط هايتوالي از حاصل نتايج و گرفت ها انجامنمونه تمامي براي مطالعه مورد قطعات توالي تعيين

توالي  انجام شد. صحتCLC Sequence Viewer 7.6  نرم افزار باز، توسط هر براي يابيتوالي كيفيت لحاظ

 بود مناسب ي يابيتوال كه نشان داد كيفيت شدندبررسي   Chromas افزارنرمده از به دست آمده با استفا ئيدينوكل

  ند.بودند از دو انتهاي قطعه مورد نظر حذف شد ي كه داراي كيفيت پايينييهاوتيدنوكلئي ) و٢شكل(

 MH553570):ومهرباني MH699967، دالاق:MH699973(زل: در بانك جهاني ژن با شمارههاي نهايي توالي

هاي هاپلوتايبهاي مورد مطالعه با توالي تواليي همه ،براي تعيين روابط فيلوژنتيكي و انجام همپوشانيثبت شدند. 

هاي برخي وتوالي ) E:HM236183،D:HM236180 ،C:903302 ،B:HM236176 ،A:AY829400(مرجع 

(تركيه: هريك، ساكيز و كارياكا، عربستان: نعيمي، مصر: سعيدي و اوسيمي، عراق: كرادي،  گوسفندان خاورميانه

رسم شد سپس درخت فيلوژنتيكي  .هم تراز شدندشد، كه از بانك جهاني گرفته  )سوريه: آواسي و نعيمي، همداني

قرار   Aدار هستند در هاپلوتايپدنبه(سعيدي، نعيمي و هريك) كه  كنار نژادهاي ديگردر نشان داد كه نژاد مهربان  و

محققين  بيشتر كه .واقع شدند  Bهاپلوتايب درهستند نژاد زل در كنار نژادهاي اروپايي كه بيشتر نيم دنبه  گرفتند. و

در نژادهاي  قرار دارند. A هاپلوتايب بررسي كردن كه بيشتر انها در فند ايرانينژادهاي اهلي گوس بر روي كه ايراني

در  ، )٢٠١٧ ،همكاران جوادمنش و( مغاني، لري بختياري، سنگسري، بلوچي، كرماني، شال، قرهگل و كردي



 

مي  (Shafaq et al., 2008) و در نژاد بلوچي )Mohamadhashemi et. al., 2011( نژادهاي  شال و سنگسري

محل  بودن نزديك دليل به نژاد دالاق نزديك با نژاد زل واقع شد و احتمالاً نتايج فيلوژنتيكي نشان داد كه  .باشد

   گلستان زيست مي كنند. مي باشد كه هردو نژاد در استان هاي مازنداران و آنها پراكنش

با  ,.Meadows et al) 2011(قت دارد كهواقع شد كه با نتايج ميدواس وهمكاران مطاب Eنژاد آواسي در هاپلوتايب 

  .قرار دارد Eبررسي كامل ژنوم ميتوكندري نژاد آواسي نتيجه گرفت كه نژاد آواسي در هاپلوتايپ 

ه با مقايسر داند تر نزديكهمچنين مشخص شد كه نژادهاي ايراني با نژادهاي كشورهاي همسايه (عراق، سوريه) 

- يمها آني ان زيستاحتمالا به علت نزديك جغرافيايي مك كه صله بيشتر دارندمصر وعربستان كه فا، نژادهاي تركيه

  .باشد

(Tapio et al., 2006) د كه بيشتردر بررسي تنوع ژنوم ميتوكندري نژاد اروپايي، قفقاز و آسيا گزارش دادن 

  درصد) قرار گرفته است.  ٧١( Bدرصد) و  ٢٢( Aگوسفندان آسيا در هاپلوتيب 

 تنوع )et al., 2015) (A-E)  Othman است شده داده تشخيص گوسفند گونه در وه هاپلوتيپيگر پنج تاكنون

براي  را لوتيپيهاپ گروه ٥ آنها .دادند قرار مطالعه مورد ايتاليايي و مصري گوسفندان نژادهاي را در ژنتيكي

 دركشورهاي  Cوتيپيهاپل گروه ا،اروپ و آسيا در B و A هاپلوتيپي هايگروه .گرفتند نظر در شده مطالعه گوسفندان

 اسرائيل، تركيه، درE هاپلوتيپي گروه و روماني و كراچي قفقاز، در D هاپلوتيپي گروه پرتغال، و تركيه قفقاز، چين،

 اولين غرافياييج هايمكان أساس بر B  و A هاپلوتيپي گروه تعيين. دارند بيشتري پراكندگي ميانه شرق و سوريه

   .شد گزارش (Wood and Phua, 1996) توسط بار

)Hiendleder et al., 1998(  يابي كامل ژنوم ميتوكندري گوسفندان اهليتواليدر پي )Ovis aries( مقايسه  و

شود كه مي در آنها ديده Bو A   نژاد مختلف اروپايي و آسيايي دريافتند دو گروه هاپلوتايپي عمده چندين

ش دند پيداينهاد كرپلوتايپ منشآ گوسفندان اروپايي است. همچنين آنها بيشها گوسفندان آسيايي و هاپلوتايپ منشآ

ر خاور مان داز دو جد مادري متفاوت است و تقريبا در يك ز ،اين دو گروه ناشئ از اشتقاق گوسفندان امروز

   نزديك اتفاق افتاده است.

  

  
                                      

  Chromas ابي توسط نرم افزار . بررسي كيفيت توالي ي٢شكل 



 

  

  
تلف هاپلوتيب هاي مخبرخي از نژادهاي خاورميانه با  رخت فيلوژنتيكي ناحيه كنترلي بين نژادهاي مورد مطالعه ود -٣شكل 

  گوسفندان
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Abstract 

Sheep as a domestic animal for centuries has played an important role in supplying food to 
people in plateau of Iran, and this geographic area is considered as the place of domestication 
of sheep. Study of the phylogenetic relationship of each species with other species and breeds 
is important in order to know more about evolution and to find solutions for the conservation 
of genetic reserves. Analyzing sequences of mitochondrial genome regions due to the high 
rate of mitochondrial genome evolution compared with the nucleus provides more reliable 
evidence about the genetic diversity and evolutionary origin of the species. The aim of this 
research was to use the sequence of mitochondrial control region to investigate the 
phylogenetic relationship and genetic distances between some domestic sheep breeds of Iran 
and some domestic sheep breeds from other Middle Eastern countries. For this purpose, blood 
samples were collected from Zel, Dalagh and Mehrabani sheep. After DNA extraction, 
polymerase chain reaction was carried out by using specific primers. Then standard 
sequencing was performed after purification of PCR products. Sequences obtained from this 
study were compared with sequences from Middle Eastern breeds registered in the NCBI. 
Analysis of phylogenetic tree of the main haplotypes of sheep revealed that the Zel breed with 
other thin-tailed breeds, such as Karayaka and Sakiz are grouped in the haplotype B. In 
general, most thin-tailed breeds also belong to the same haplotype. The Mehrabani breed 
sheep also placed in Haplotype A along with other Middle Eastern fat-tailed breeds such as 



 

Naeimi and Saidi in agreement with previous reports. This study showed that the use of the 
control region sequence could  estimate the genetic distances in sheep breeds with high 
precision.  

Keywords: Control region, genetic distance, Iranian sheep, Middle East sheep, mitochondrial 
genome  
 
 


