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چکيد ه 

خلوص ژنتیکی نژادهای گوسفند با توجه به تلاقی های کنترل نشده رو به کاهش است به همین علت حفظ تنوع زیستی در نژادهای بومی به عنوان 
یک سرمایه ملی ضرورت دارد. بنابراین هدف از انجام این پژوهش بررسی تنوع ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه HVR I D-loop ژنوم میتوکندری، 
بین سه نژاد گوسفند تالشی، شال و ماکویی بود. جهت انجام آنالیزها از توالی های ناحیه D-loop میتوکندری سه نژاد تالشی، شال و ماکویی ذخیره 
شده در بانک اطلاعاتی NCBI استفاده شد. تنوع نوکلئوتیدی برای نژاد تالشی، شال و ماکویی به ترتیب 0/04160، 0/04552 و 0/04422 و تنوع 
هاپلوتایپی در هر سه نژاد 1/00 برآورد شد. همچنین نتایج تجزیه واریانس مولکولی )AMOVA( حاکی از آن بود که تنوع درون جمعیت ها 100 
درصد و تنوع بین جمعیت ها صفر درصد بود. این نتایج بیانگر وجود تنوع بسیار بالا در این نژادها می باشد. محاسبه D تاجیمای منفی برای نژاد 
تالشی بیان کننده این موضوع است که جمعیت نژاد تالشی بعد از گذراندن یک تنگنای ژنتیکی در حال گسترش است و انتخاب جهت دار در حال 
انجام است. در حالی که محاسبه D تاجیمای مثبت برای دو نژاد شال و ماکویی نشان می دهد که این دو جمعیت در حال گزینش متعادل کننده 
هستند. با رسم درخت فیلوژنتیک به روش NJ مشخص گردید هر سه نژاد گوسفند در گروه هاپلوتایپی D قرار دارند. از قرارگیری این نژادها در 
گروه نژادهای قفقاز و ترکیه می توان نتیجه گرفت که این سه نژاد از نژادهای قدیمی و باستانی هستند و باید جهت حفظ این سرمایه های ملی 

تلاش بیشتری کرد.
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The genetic purity of sheep breeds is declining due to uncontrolled crossbreeding, so it is essential to preserve biodiver-
sity in native breeds as a national asset. Therefore, the purpose of this study was to investigate the genetic and phyloge-
netic diversity of the mitochondrial HVR I region between the three Taleshi, Makui and Shal breeds. For this purpose, 
HVR I sequences of these three breeds were downloaded from NCBI database. Nucleotide diversity for Taleshi, Shawl 
and Makui breeds calculated 0.0416, 0.04552 and 0.04422, respectively, and haplotype diversity in all three breeds 
was estimated to be 1.00. In addition, the results of molecular analysis of variance (AMOVA) showed that the diversity 
within populations was about %100 and in fact the total diversity was included and the diversity between populations 
was %0. These results indicated high genetic variation in three sheep breeds. Negative Tajima's D for Taleshi breed in-
dicated that the this population is expanding after going through a recent bottleneck and selection sweep is in progress, 
while positive Tajima's D for shawl and Makui breeds demonstrated that these two populations are balancing selection. 
The NJ phylogenetic test results indicated that all three breeds of sheep were classified into haplotype D. From the 
classification of these breeds with the Caucasian and Turkish breeds in one branch, it can be concluded that these three 
breeds are the ancient breeds of sheep and more efforts should be made to preserve these national assets.

Key words: Genetic diversity, HVR I, phylogenetic tree, mitochondrial genome, sheep

مقدمه
گوسفندان با هدف بهره برداری از صفات تولیدی آن ها در اکثر نقاط دنیا 
پرورش داده می شوند و به دلیل دارا بودن نقش مهم در جامعه بشری، 
در پی مهاجرت های انسانی در جهان گسترش پیدا کرده اند )2(. شواهد 
حاکی از آن است که اهلی شدن گوسفند به 11000 سال قبل باز می گردد 
و گوسفند، بز و گاو از ناحیه آناتولی مرکزی تا شمال کوه های زاگرس، 
اهلی شده اند )27(. درصد خلوص ژنتیکی نژادهای گوسفند با توجه به 
تنوع  حفظ  علت  همین  به  است  کاهش  به  رو  نشده  کنترل  تلاقی های 
عنوان یک سرمایه ملی، ضروری  به  بومی گوسفند  نژادهای  در  زیستی 
به نظر می رسد. ایران با داشتن وسعت زیاد و همچنین تنوع نژادی نسبتا 

خوب دارای سابقه فراوان در زمینه پرورش گوسفند بوده است. 
مناطق زاگرس شمالی به دلیل اهمیتی که در اهلی کردن گوسفند دارند 
تحقیقی  در  است.  گرفته  قرار  بین المللی  در سطح  محققین  توجه  مورد 
آناتولیا، مرکز اصلی  تا جنوب  نشان داده شد که مناطق زاگرس شمالی 
اهلی شدن گوسفند است و گوسفندان از این مناطق به سایر بخش های 
از گذشته های دور  بومی که  نژادهای  از  جهان مهاجرت کرده اند )11(. 

تالشی  و  شال  ماکویی،  نژاد  گوسفند  می کردند  زندگی  مناطق  این  در 
است. گوسفند ماکویی نژادی گوشتی، پشمی با رنگ بدن سفید یکدست 
است اما لکه های سیاه رنگ در اطراف چشم، پوزه و روی زانو مشاهده 
تا  و  غربی  آذربایجان  ماکویی،  گوسفند  پراکنش  و  زیستگاه  می شود. 
پشمی  و  گوشتی  نژادهای  بهترین  از  و  است  آذربایجان شرقی  حدودی 
ایران محسوب می شود )23( )شکل 1 - الف(. نژاد شال در مناطق دشت 
قزوین، تاکستان، بوئین زهرا تا کرج نگهداری می شود. رنگ آن شکری 
لکه سفید  پیشانی  و روی  است  و دست سیاه  با سر  به خاکستری  مایل 
رنگی است که گاهی تا پشت سر گوسفند ادامه دارد. گوسفند نژاد شال از 
جمله نژادهای دنبه دار می باشد که هدف اصلی پرورش آن، تولید گوشت 
می باشد )23( )شکل 1- ب(. از دیگر نژادهای گوسفند بومی، نژاد تالشی 
تا تیره  با لکه های قهوه ای روشن  تا نخودی  از سفید  می باشد. رنگ آن 
می باشد. در رابطه با گوسفند نژاد تالشی تصور بر این است که این نژاد از 
جفت گیری گوسفند زل با نژاد مغانی بوجود آمده است. زیستگاه اصلی 
نژاد تالشی، شهرستان تالش در استان گیلان می باشد و از تالش تا آستارا و 

ارتفاعات حیران پراکنده هستند )شکل 1 – پ(. 
بقای  احتمال  که  تکامل،  اصلی  مؤلفه ی  عنوان  به  ژنتیکی  تنوع  وجود 
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تنوع  می باشد.  ضروری  می سازد،  ممکن  را  جمعیت ها  مدت  طولانی 
ژنتیکی به وسیله ی چندشکلی پروتئین، نشانگرهای ریزماهواره و تنوع 
قرار  بررسی  مورد  وحشی  و  اهلی  مختلف  گونه های  در  میتوکندریایی 
گرفته است )6(. یکی از کاربردی ترین شیوه های تعیین روابط تکاملی بین 
 (mtDNA) میتوکندریایی DNA .میتوکندریایی می باشد DNA ،جمعیت ها
ابزارهای مهم در شناسایی ژنتیک تکاملی و جمعیت حیوانات اهلی  از 
بشمار می رود. میتوکندری دارای مزایای زیادی از جمله نرخ جهش بالا )3، 
Displacement- یا D-loop 18(، وراثت مادری و داشتن ناحیه بسیار متغیر

یوکاریوتی  سلول های  تمامی  سیتوپلاسم  در  میتوکندری  می باشد.   Loop
وجود دارد و قادر به تولید انرژی برای سلول می باشد. ژنوم میتوکندری 
37 ژن را در گونه های جانوری کد می کند )Displacement-Loop .)24 یا 
D-loop یکی از بخش های مهم و ناحیه بسیار متغیر در ژنوم میتوکندری 
است که هیچ پروتئینی را کد نمی کند و با فرکانس بسیار بالا حدود 10 
برابر دی ان آ هسته تمایل به جهش دارد. به دلیل عدم وجود ژن رمز کننده 
پروتئین در این ناحیه، جهش می تواند در آن تجمع یابد )10(. در نتیجه، 
آنالیزهای  و  فیلوژنتیک  استنتاج  برای  مهم  ابزاری  میتوکندریایی   DNA

تنوع ژنتیکی در گونه های مختلف می باشد )5(. 
ایرانی  گوسفندان  میتوکندریایی   DNA با  رابطه  در  زیادی  پژوهش های 
و  ژنتیکی  تحلیل  و  تجزیه  به  می توان  جمله  از  که  است  گرفته  صورت 
مغانی  نژاد  گوسفند  در  میتوکندری  ژنوم  از   HVR-I ناحیه  فیلوژنتیکی 
ایران )12(، گوسفند زندی )16( ، قزل، مهربان، قشقایی، بهمئی، قره گل و 
کرمانی )19( عربی، لری و لری بختیاری )13( اشاره کرد. اما تحقیقی که 
به تجزیه و تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه HVR-I سه نژاد مهم شال، 
ماکویی و تالشی بپردازد گزارش نشده است. لذا با توجه به ضرورت حفظ 
و نگهداری خلوص نژادهای بومی در ارتباط با موضوع تنوع بالای گونه ها 
DNA میتوکندریایی  به مناسب بودن  با توجه  و زیرگونه ها و همچنین 
در مطالعه و بررسی روابط تکاملی گونه های مختلف، بنابراین هدف از 
انجام پژوهش حاضر، تجزیه و تحلیل ساختار ژنتیکی، بررسی میزان تنوع 
موجود و همچنین ترسیم روابط فیلوژنتیکی بر اساس ناحیه HVR-I از 
D-loop ژنوم میتوکندری در سه جمعیت از نژاد گوسفندان بومی )تالشی، 

شال و ماکویی( ایران و بررسی ارتباط آن ها با دیگر توالی های ثبت شده 
از گوسفندان خارجی موجود در بانک جهانی ژن NCBI، می باشد.

مواد و روش ها
از  ترتیب  به  توالی   10 و   7  ،12 تعداد  حاضر  پژوهش  انجام  منظور  به 
گوسفندان نژاد تالشی، شال و ماکویی موجود در پایگاه NCBI با هدف 
ژنوم   D-loop از   HVR-I ناحیه  فیلوژنتیکی  و  ژنتیکی  تحلیل  و  تجزیه 
جغرافیائی  توزیع  و  پراکندگی   2 شکل  گردید.  استخراج  میتوکندریایی، 
این سه نژاد را نشان می دهد. کد دسترسی توالی های مذکور در جدول 1 
عنوان شده است. پس از استخراج توالی های موردنظر از بانک ژن، ابتدا 
از ابزار BLAST و رویه BLASTN در بانک ژن جهت تعیین شباهت و 
در  موجود  شده  ثبت  توالی های  با  شده  استخراج  توالی های  همولوژی 
جهت   MEGA6 برنامه   Clastal W رویه  از  سپس  شد.  استفاده   NCBI

همردیفی و مقایسه توالی ها استفاده گردید.
تست تاجیما، به منظور شناسایی هرگونه انحراف از فرضیه صفر تکامل 
جمعیت هاي  در  ژن ها  این  بر  طبیعی  انتخاب  اثرات  شناسایی  و  خنثی 

مختلف برآورد و مورد استفاده قر ار گرفت )20(.
تنوع  هاپلوتیپ ها،  تعداد  جهش ها،  قبیل  از  مولکولی  تنوع  شاخص هاي 
نواحی  شاخص هاي  اضافه،  و  حذف  چندشکل،  جایگاه های  نوکلئوتیدي، 
حفاظت شده، تعداد جایگاه هایی که در آن جایگزینی مشابه اتفاق افتاده 
و بررسی تنوع با استفاده از نرم افزار Dnasp 6.1 انجام گرفت )17(. تجزیه 
 Gen از نرم افزار (AMOVA) واریانس مولکولی بین و درون جمعیت ها
فیلوژنی  منظور رسم درخت  به  نهایت  در   .)15( استفاده شد   Alex6.3
نژادهای  سایر  با  مطالعه  مورد  توالی های  فیلوژنتیکی  رابطه  بررسی  و 
همسایگی  اتصال  روش  به  هاپلوتایپی  گروه  تعیین  و  جهان  در  موجود 
(Neighbor-joining) ، از نرم   افزار MEGA6 با روش آماری بوت استرپ 

)1000 تکرار( استفاده گردید )21(.

نتایج و بحث 
و  تالشی، شال  گوسفند  نژاد  نوکلئوتیدی سه  توالی های  تحلیل  و  تجزیه 

شکل1- فنوتیپ نژادهای بومی گوسفند ایرانی مورد بررسی در این مطالعه. الف( ماکویی، ب( شال، پ( تالشی.
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ماکویی به طول 710 جفت باز به ترتیب بیانگر 12، 7 و 10 هاپلوتیپ 
متفاوت در جمعیت های مورد بررسی بود. وجود تعداد هاپلوتیپ های 
بالا در مقایسه با تعداد کل نمونه ها احتمالا به دلیل وجود تنوع بالا بین 
نمونه های مورد مطالعه می باشد. از آنجایی که ناحیه D-loop یک ناحیه 
بسیار متغیر می باشد این تغییرات حاکی از تنوع بالا در توالی های مورد 
تیمین،  آدنین،  نوکلئوتیدی  فراوانی  درصد  میانگین  می باشد.  بررسی 
سیتوزین و گوانین در سه جمعیت مختلف از گوسفندان بومی ایران شامل 
تالشی، شال و ماکویی به ترتیب برابر با 36/2، 28/1، 22/0 و 13/7 درصد 
محاسبه شد. با بررسی توالی ژنوم میتوکندری سه نژاد گوسفند تالشی، 
شال و ماکویی در برآورد میانگین درصد فراوانی نوکلئوتیدی مشخص شد 
که بیشترین باز آلی به کار رفته در قطعه مورد بررسی آدنین با میانگین 
36/2 و کمترین باز آلی، گوانین با میانگین 13/7 درصد بوده است )جدول 
2(.  همچنین جهش ها اکثرا از نوع جایگزینی انتقال یعنی جابه جایی دو 
باز پورینی G A→ بودند. نسبت جهش انتقالی به جهش متقاطع در ژنوم 
این نسبت نزدیک به 20 بوده که خیلی بیشتر  میتوکندری بیشتر است. 
از ژنوم هسته است. این جهش ها هم در ناحیه کدکننده و هم در ناحیه 
بیشتری  انتقالی  جایگزینی  مطالعه جهش  این  در  شده ند.  گزارش  کنترل 
نسبت به جهش متقاطع در ناحیه مورد سنتز دیده شد. این نتایج با نتایج 

تحقیقات سجادی زجانی و همکاران مطابقت داشت )19(.
که  داد  نشان  نژاد  سه  این  توالی های  بررسی  از  حاصل  نتایج  همچنین 
کمترین تعداد جهش های به وقوع پیوسته، در نژاد شال و بیشترین تعداد 
این  از  آمده  بدست  نتایج  که  گردید  ماکویی مشاهده  نژاد  در  جهش ها 
ناحیه  در  جهش  و  نوکلئوتیدی  تفاوت های  وجود  نشان دهنده  مطالعه 
مورد بررسی بوده است که با نتایج تحقیق سجادی زرجانی و همکاران 
را  میتوکندری  ژنوم  از   HVRI ناحیه  محققین  این  دارد.  مطابقت   )19(
در شش نژاد گوسفند ایرانی )قزل، مهربان، لک قشقایی، بهمئی، قره گل 
و کرمانی( را مورد بررسی قرار دادند نتایج آنها نشان داد که بیشترین 

جهش ها در نژاد مهربان و کمترین تعداد در نژادهای کرمانی و قره گل 
به وقوع پیوسته است. همچنین ناحیه HVRI از D-loop میتوکندریایی 
گوسفند نژاد مغانی مورد بررسی قرار گرفت. در این پژوهش تعداد 5 
هاپلوتیپ مشاهده گردید. همچنین هیچ جهشی از نوع حذف و اضافه 

گزارش نگردید )12(.
دارای  تالشی  نژاد  گوسفند  بررسی  مورد  بین جمعیت های  در  همچنین 
بیشترین جایگاه حذف و اضافه و گوسفندان نژاد ماکویی و شال دارای 

کمترین تعداد، با 7 جایگاه حذف و اضافه بودند.
ترتیب  به  ماکویی  و  شال  تالشی،  نژاد  برای  نوکلئوتیدی  تنوع  میزان 
0/04160.، 0/04552 و 0/04422 و تنوع هاپلوتایپی در هر سه نژاد 1/00 
وجود  عدم  و  بالا  بسیار  تنوع  وجود  بیانگر  نتایج  این  که  شد.  برآورد 
مطالعه  مورد  جمعیت های  در   HVR-I ناحیه  در  شده  حفاظت  مناطق 

بود )جدول 3(.
برای  آماری  روش  یک   (AMOVA) مولکولی  واریانس  تحلیل  و  تجزیه 
بین  ژنتیکی  تمایز  و  تنوع  میزان  محاسبه  و  جمعیت ها  ساختار  مطالعه 
مطالعه،  مورد  نژاد  سه  توالی های  تحلیل  و  تجزیه  با  است.  جمعیت ها 
نتایج بدست آمده از تجزیه واریانس مولکولی حاکی از آن بود که تنوع 
درون جمعیت ها حدود 100 % و در واقع کل تنوع را شامل شد و تنوع 
بین جمعیت ها صفر درصد بود که با نتایج دیگر محققان همخوانی دارد 
تنوع  کاهش  دلایل  از  احتمالا  آمده  بدست  نتایج  اساس  بر   .)19 و   13(
بین جمعیت های مورد مطالعه جریان ژنی بالا، آمیزش های خویشاوندی 
و محدود بودن تعداد نمونه ها بین جمعیت های موردنظر باشد )جدول 
4(. مطابق با نتایج این تحقیق، نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل واریانس 
مولکولی سه نژاد گوسفند ایرانی )عربی، لری و لری بختیاری( نشان داد 
که 96 درصد تنوع مربوط به درون جمعیت ها و 4 درصد بین جمعیت ها 
ایرانی  نژاد گوسفند  مولکولی شش  واریانس  تحلیل  و  تجزیه   .)13( بود 
نشان داد که 93 درصد تنوع مربوط به درون جمعیت ها و 7 درصد بین 

شکل 2- توزیع جغرافیایی سه نژاد گوسفند تالشی، شال و ماکویی روی نقشه ایران.
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جمعیت ها بود )19(.
شاخص  از  مختلف  بین جمعیت های  ژنتیکی  تمایز  بررسی  برای  معمولا 
تثبیت (FST) استفاده می شود. این شاخص معیار مهمی جهت مشخص 
 FST کردن تفکیک و تمایز ژنتیکی بین جمعیت ها بشمار می رود. ارزش
معیار  این  است. طبق  بین جمعیت  در  ژنتیکی  تمایز  نشان دهنده سطح 
بین  ژنتیکی  تفاوت  باشند،  یکسان  آللی  فراوانی  دارای  دو جمعیت  اگر 
آن ها وجود نداشته و FST برابر صفر است. حال اگر دو جمعیت دارای 
یک  با  برابر   FST مقدار  باشند،  لوکوس  هر  در  متفاوت  کاملا  آلل های 
است. اگر مقادیر FST بین 0/05 - 0 باشد، معمولا آن را به عنوان تفاوت 
ژنتیکی اندک، مقادیر 0/25 – 0/05 به عنوان تفاوت ژنتیکی متوسط و 
مقادیر بیشتر از 0/25 را تحت عنوان تفاوت ژنتیکی بارز قلمداد می کنند 
)4(. به نظر Wright مقادیر FST زیر 0/05 در حقیقت نشان دهنده تمایز 
ژنتیکی ناچیزی نیست )25(. مقادیر پایین تمایز ژنتیکی لزوما نشان دهنده 
اثر جریان ژنی نیست بلکه می تواند وجود جد مشترک و یا اندازه بزرگ 
جمعیت را نشان دهد. تحقیقات حاکی از آن است که FST به مهاجرت 

و پلی موفیسم حساسیت پایینی دارد )1(. 
جایگزینی  متوسط  تعداد   ،(GST) ژنتیکی  تمایز  ضریب   ،FST آماره 
نوکلئوتید  خالص  جایگزینی  تعداد  و   (DXY) جایگاه  هر  در  نوکلئوتید 
و  شال  تالشی،  نژاد  گوسفند  جمعیت  سه  بین   (D_a) جایگاه  هر  در 
برای  و   0/25 از  کوچکتر   FST مقادیر   .)5 )جدول  شد  محاسبه  ماکویی 
نژادها منفی محاسبه گردید که نشان می دهد تمایز قابل توجهی  تمامی 
 GST تمایز  است. ضریب  نداده  رخ  مطالعه  مورد  جمعیت های  بین  در 

می تواند میزان جریان ژن و رانش ژنتیکی را تا حدی نشان دهد، مقادیر 
GST محاسبه شده از 0/00038 تا 0/00390 متغیر بود. مقدار G_ST بین 
گوسفندان نژاد تالشی و شال، بیشترین )0/00390( و کمترین مقدار بین 

نژادهای ماکویی و تاشی )0/00038( بدست آمد )جدول 5(. 
واگرایی  با  می تواند  جمعیت ها  میان  در  تک نوکلئوتیدی  چندشکلی 
نوکلئوتیدی (DXY) و متوسط تعداد جایگزینی های نوکلئوتیدی خالص در 
هرجایگاه (D_a) نشان داده شود. میزان واگرایی )جایگزینی نوکلئوتیدی 
ایران بر اساس آزمون  ازای جایگاه( بین سه جمعیت گوسفند بومی  به 
نشان   DXY برآورد  از  حاصل  نتایج  شد.  زده  تخمین   (DXY) واگرایی 
می دهد که تعداد تقریبا مشابه و تعداد جایگزینی نوکلئوتیدی کمی در 
هر جایگاه، بین سه جمعیت گوسفند بومی ایران رخ داده است )جدول 

.)5
D تاجیما یک تست آماری ژنتیک جمعیت است که به عنوان تفاوت بین 
دو متغیر تنوع ژنتیکی برای تشخیص هر نوع انحراف از فرضیه تکامل 
می شود  محاسبه  ژن ها  این  بر  طبیعی  انتخاب  اثرات  شناسایی  و  خنثی 

)D .)20 تاجیما در جمعیت های گوسفندان بومی ایران محاسبه گردید. 
نتایج بررسی D تاجیما برای سه نژاد گوسفند بومی ایران )تالشی، شال و 
ماکویی( نشان داد که گوسفندان نژاد شال و ماکویی دارای مقادیر مثبت 
 D  .)6 )جدول  بودند   D منفی  مقادیر  دارای  تالشی  نژاد  گوسفند  و   D
تاجیما مثبت برای نژاد شال و ماکویی می تواند نشان دهنده این موضوع 
باشد که فراوانی آلل های کمیاب در این دو نژاد کم است و جمعیت این 
دو نژاد رو به کاهش است و  موازنه رانش ژنتیکی و گزینش متعادل بخش 

جدول 1- کدهای دسترسی توالی های مربوط به سه نژاد گوسفند تالشی، شال و ماکویی که از NCBI گرفته شده است.

جدول 2-درصد فراوانی نوکلئوتیدهای مختلف ناحیه HVR-I ژنوم میتوکندری در سه نژاد گوسفند بومی ایران.

شماره دسترسی در بانک ژنطول توالیتعداد توالینژاد دام

KR697998.1 698009.1 تا12710KRگوسفند تالشی

KR697989.1 697995.1 تا7710KRگوسفند شال

KR697979.1 697988.1 تا10710KRگوسفند ماکویی

درصد فراوانی نوکلئوتیدی
گوسفندان بومی ایراننمونه

GCTA

تالشی13/821/928/236/112

شال13/722/028/036/27

ماکویی13/622/128/036/310

میانگین-13/722/028/136/2
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(balancing selection) در حال انجام است. اما D تاجیما منفی برای نژاد 
تالشی می تواند بیان کننده این موضوع باشد که فراوانی آلل های نادر زیاد 
است و جمعیت نژاد تالشی بعد از گذراندن یک تنگنای ژنتیکی در حال 
گسترش است و چند شکلی های با فراوانی کم، نسبت به انتظار افزایش 
در  این جمعیت  در   (selection sweep) انتخاب جهت دار  و  است  یافته 

حال انجام است.

فاصله ی ژنتیکی
بدینوسیله از دکتر کسایی فاصله ژنتیکی به عنوان ابزار ساده ای در جهت 
مقایسه ی بین جمعیت ها به کار می رود. برای بررسی فاصله ی ژنتیکی، 
یا  و  پروتئین  است گروه خونی، جایگاه کدکننده  اطلاعاتی ممکن  منبع 
فراوانی آللی باشد. در این میان نشانگرهایی که دارای چندشکلی بالایی 
ارزش  دارای  بین جمعیتی  و  ژنتیکی درون  تنوع  بررسی  هستند، جهت 
تعداد  از  تابعی  ژنتیکی  فواصل  برآورد  دقت   .)14( می باشند  بیشتری 
جایگاه های بررسی شده، هتروزایگوسیتی در هر جایگاه و تعداد نمونه از 

هر جمعیت است. همچنین افزایش تعداد نمونه و جایگاه ها باعث افزایش 
دقت برآورد فاصله ی ژنتیکی می شود )14(. علاوه بر این اعداد بدست 
بیانگر میزان جانشینی نوکلئوتیدها در  از ماتریس فواصل ژنتیکی  آمده 
بین توالی های مورد مطالعه هستند. اگر جمعیت های مورد بررسی هیچ 
فاصله  و  یک  برابر  عدد  باشند  نداشته  جایگاهی  هیچ  در  مشترک  آلل 
میان آن ها دارای حداکثر مقدار خود است. عدم وجود تفاوت، به معنای 
بین  ژنتیکی  فواصل  از  آمده  بدست  نتایج   .)9( بود  فاصله صفر خواهد 
 D-loop از HVR-I سه جمعیت گوسفند مورد مطالعه در ارتباط با ناحیه
نژاد شال دارای بیشترین  با  نژاد ماکویی  ژنوم میتوکندری نشان داد که 
فاصله ژنتیکی با مقدار عددی 0/046 می باشد. همچنین نتایج حاکی از آن 
بود که نژاد تالشی با دو نژاد ماکویی و شال دارای فاصله ژنتیکی یکسان 

)0/045( می باشد )جدول 7(. 
فیلوژنتیک علمی است که با در نظر داشتن شباهت ها و تفاوت های بین 
 .)7( می پردازد  موجودات  تکاملی  روابط  توضیح  به  نژاد ها،  و  گونه ها 
انواع موجودات زنده را به گروه های  یا علم طبقه بندی،  تاکسونومی و 

جدول 3- شاخص های تنوع ژنتیکی توالی نوکلئوتیدی ناحیه HVR-I ژنوم میتوکندری در سه نژاد گوسفند بومی ایران.

جدول4- تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی در سه نژاد گوسفند مورد مطالعه.

جدول 5- نتایج حاصل از تمایز ژنتیکی.

میانگین تفاوت نوکلئوتیدیمجموع جهش هاتنوع نوکلئوتیدیتنوع هاپلوتیپیتعداد هاپلوتیپ هاتعداد جایگاه های دارای چندشکلینژاد

74121/0000/041607427/455تالشی

7071/0000/045527032/000شال

77101/0000/044227731/089ماکویی

 10/13134میانگین

درصد تغییراتمولفه های واریانسمیانگین مربعاتمجموع مربعاتدرجه آزادیمنبع

%215/0887/54400بین جمعیت ها

%26331/25712/74112/741100درون جمعیت ها

%12/741100-28346/345کل

D
_a

D
_XY

F
_ST

G
_ST

جمعیت1جمعیت2

تالشیشال0/002260/04192-0/053830/00390-

تالشیماکویی0/001370/04212-0/032560/00038-

شالماکویی0/002870/04320-0/066350/00189-
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بسیار زیادی تقسیم می نماید به نحوی که اعضاء هر یک از این گروه ها 
ویژگی های یکسان یا مشابهی دارند بدین ترتیب امکان طبقه بندی گونه ها 
فراهم می شود. در مطالعات تکامل، طبقه بندی شامل، تشکیل فیلوژنی نیز 
می گردند. به دلیل نشان دادن مسیرهای تکاملی، از درختان فیلوژنتیک 
برای درک روابط تکاملی می توان استفاده کرد. در واقع شاخه ها، فاصله ی 
تکاملی بین یک نژاد با نژاد دیگر را اندازه گیری می نماید. معمولا برای 
نشان دادن میزان انشقاق گروه ها، طول شاخه هایی که آن ها را به هم 
متصل می کنند مورد قیاس قرار می گیرد )25(. آنالیزهای فیلوژنتیک بر 
مبنای رسم درخت فیلوژنی ابزاری برای جدا کردن جمعیت های خاص و 

مشخص کردن گونه های نیازمند به حفاظت است )28(.
شاخه  یک  از  ایرانی  گوسفندان  که  داد  نشان  فیلوژنتیک  درخت  نتایج 
اصلی منشا گرفته اند و نزدیکی بیشتری نسبت به هم دارند که با وجود 
منطقه جغرافیایی و منشأ مشترک این نژادها نتایج این درخت فیلوژنی 
منطقی به نظر می رسد )شکل 3(. دو نژاد گوسفند تالشی و ماکویی در 
قرار  نژاد  دو  این  به  نزدیک  زیرشاخه ای  در  شال  نژاد  و  زیرشاخه  یک 
نشان  زیرشاخه  یک  در  ماکویی  و  تالشی  نژاد  دو  گرفتن  قرار  گرفت. 
دهنده ی وجود بیشترین تشابه در بین این نژادها است. از آنجایی که دو 
نژاد از نظر منطقه جغرافیایی، فاصله نسبتا نزدیکی بهم دارند، طبق نتایج 
نظر می رسد  به  منطقی  زیرشاخه  در یک  آنها  گرفتن  قرار  آمده  بدست 

)شکل 3(. 
 با توجه به پژوهش های مختلفی که بر روی ژنوم میتوکندری گوسفندان 
مناطق  اساس  بر  مختلف  هاپلوتایپی  گروه   5 است،  شده  انجام  اهلی 
جغرافیایی مشخص شده است )D, C, B, A و E( )8، 22(. هاپلوتایپ های 
A و B، شناخته ترین هاپلوتایپ ها هستند و اکثر نژاد های گوسفند اهلی 
جز این دسته هاپلوگروه ها قرار می گیرند و برای اولین بار توسط وود 
و فوآ در سال 1996 ثبت و توسط هایندلدر و همکاران )8( طبقه بندی 
شدند. همچنین، هاپلوگروه C، به مناطق هلال حاصل خیز، آسیا، قفقاز و 

شبه جزیره لیبی مرتبط می شود و کمترین پراکنش را بین هاپلوگروه های 
نادرترین  از   E و   D هاپلوتیپ  علاوه براین،  می باشد.  دارا  مختلف 
هاپلوتایپ ها و به گوسفندان مناطق قفقاز و ترکیه مربوط می باشند )22(.

و  تالشی، شال  نژاد  3 مشاهده می شود هر سه  در شکل  که   همانطور 
ماکویی در گروه هاپلوتایپی D قرار گرفتند. این موضوع نشان می دهد این 
نژادها جز نژادهای کمیاب، باستانی و قدیمی هستند. زیستگاه هاپلوتیپ 
D منطقه قفقاز و ترکیه بوده است. به دلیل زیستگاه اصلی این نژادها 
گردنه حیران،  تا  گیلان  از  )تالشی:  ایران  مناطق شمال و شمال غرب  در 
ماکویی: آذربایجان شرقی و آذربایجان غربی( و همسایگی این مناطق با 
کشور ترکیه می تواند دلیلی بر صحت این ادعا و قرارگیری این نژادها در 
گروه هاپلوتایپی D باشد. بیشتر نژادهای مناطق مختلف ایران جز گروه 
A و B هستند و همانطور که قبلا بیان شد گروه D جز نژادهای قدیمی 
 )1398( همکاران  و  محمدی اهوازی  توسط  مطالعه ای  است.  باستانی  و 
با هدف آنالیز ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه HVRI ژنوم میتوکندری در 
با  گرفت،  لری بختیاری( صورت  و  لری  )عربی،  ایرانی  گوسفند  نژاد  سه 
بررسی های صورت گرفته به این نتیجه رسیدند که گوسفندان نژاد عربی 
و لری متعلق به گروه هاپلوتایپی B و نژاد لری بختیاری متعلق به گروه 
هاپلوتایپی A می باشند )13(. پیرخضرانیان و همکاران )1395( با بررسی 
بخشی از ناحیه کنترلی ژنوم میتوکندری نژاد زندی، بیان نمودند که این 
نژاد متعلق به گروه هاپلوتایپی A می باشد و کمترین فاصله ژنتیکی را با 
نژادهای گوسفند ایرانی بلوچی، مغانی و افشاری دارد. )16(. همچنین در 

تحقیقی نژاد مغانی در گروه A طبقه بندی شد )12(.

نتیجه گیری کلی
 ،(D-loop) HVR-I استفاده از ژنوم میتوکندری و تعیین توالی بخشی از
می تواند برای شناخت دقیق تر نژادهای گوسفند بومی به کار رود. هدف 
روابط  ترسیم  و  ژنتیکی  ساختار  تحلیل  و  تجزیه  پژوهش،  این  انجام  از 
فیلوژنتیکی بر اساس ناحیه HVR-I از D-loop ژنوم میتوکندری در سه 
جمعیت از نژاد گوسفندان بومی )تالشی، شال و ماکویی( ایران و بررسی 
ارتباط آن ها با دیگر نژادهای موجود در جهان بود. نتایج حاکی از وجود 
تنوع بالا درون، و تنوع پایین بین جمعیت های مورد مطالعه بود. از دلایل 
بالا،  ژنی  جریان  می تواند  مطالعه  مورد  جمعیت های  بین  تنوع  کاهش 
آمیزش های خویشاوندی و محدود بودن تعداد نمونه ها بین جمعیت های 
موردنظر باشد. علاوه براین رسم درخت فیلوژنی نشان داد که گوسفندان 
ایرانی از یک شاخه اصلی منشا گرفته اند و نزدیکی بیشتری نسبت به هم 
دارند که با وجود منطقه جغرافیایی و منشأ مشترک این نژادها، نتایج این 

درخت فیلوژنی منطقی به نظر می رسد.
همچنین هر سه نژاد تالشی، شال و ماکویی در گروه هاپلوتایپی D قرار 
گرفتند که نزدیکی زیستگاه اصلی این نژادها و همسایگی این مناطق با 
کشور ترکیه می تواند، دلیلی بر صحت این ادعا و قرارگیری این نژادها در 
گروه هاپلوتایپی D باشد. فاصله ژنتیکی گوسفندان را می توان با مشخص 
کردن تغییرات mtDNA در طول زمان، تعیین کرد و همچنین در آینده 
از اطلاعات آن در ژنتیک مولکولی استفاده کرد. از قرارگیری این نژادها 
در گروه نژادهای قفقاز و ترکیه می توان نتیجه گرفت که این سه نژاد از 
نژادهای قدیمی و باستانی هستند و مسئولین مرتبط باید جهت حفظ این 

جدول 6- نتایج حاصل از تست D تاجیما در سه نژاد گوسفند بومی ایران.

جدول 7- فاصله ژنتیکی بین سه جمعیت گوسفند بومی ایران.

تست Tajima's Dجمعیت

0/47601-تالشی

1/05681شال

0/83014ماکویی

تالشیشالماکویی

تالشی

شال0/045

ماکویی0/0460/045
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سرمایه های ملی تلاش و برنامه ریزی کنند.

پاورقی ها
1- Analysis of molecular variance (AMOVA).
2-fixation index.
3-The genetic differentiation coefficient. 
4-average number of nucleotide substitutions persite between 
populations.
5-net nucleotide substitutions persite between populations.
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