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Introduction: Sheep as a domestic animal have played a key role in food 
resources of Iranian plateau people and this area is known as the origin of 
this spice. Among the genetic markers mtDNA sequencing is one of the most 
useful and common methods employed for inferring phylogenetic relation-
ship among closely related species and population and conservation of 
species.

Aim: This research seeks to determine the sequence of HVR1 and CytB region 
from the mitochondrial genome of Afshari sheep. 

Material and methods: For this study 40 blood samples from unrelated Af-
shari sheep were collected. The DNA was extracted and the HVR1 and cytB 
regions of mtDNA were amplified with specific primers using PCR. The HVR1 
and cytB of mtDNA of Afshari breed were sequenced, alingned and com-
pared with other breeds from all over the world. 

Results: The results showed 3 and 5 haplotype respectively. In addition both 
loci were high polymorphic. 

Conclusion: Sequencing of mitochondrial genome can showed genetic var-
iation and genetic relationship between oviane in the world. For this reason 
it is powerful and applicable tool to determine the level of genetic diversity.
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مقدمـــه: در بین نشـــانگرهای ژنتیكـــی، توالی‏یابی ژنـــوم میتوكندری یكـــی از بهترین و 

رایـــج ترین روش‏ها بـــرای طبقه‏بنـــدی ژنتیكی جمعیت‏هـــا و گونه‏های نزدیـــك به هم، 

بررســـی امكان اشـــتقاق گونه‏هـــای مختلف از یك جد مشـــرك، مطالعه رابطـــه فیلوژنی 

هر موجـــود با ســـایر گونه‏ها و نژادها و دســـتیابی بـــه راهكارهایی بـــرای حفظ ذخایر 

ژنتیكی می‏باشـــد.

هـــدف: این تحقیق بدنبـــال تعیین توالـــی ناحیـــه HVR1  و CytB از ژنـــوم میتوکندری 

گوســـفند افشـــاری می‏باشد.  

مـــواد و روش‌هـــا: بـــرای انجام ایـــن تحقیق تعـــداد 40 نمونه خـــون از هـــر دو جنس از 

گوسفندان غیرخویشـــاوند افشاری جمع‏آوری شد. پس از اســـتخراج DNA، ناحیه HVR1 و 

CytB توســـط پرایمرهای اختصاصی تکثیر شـــده و تعیین توالی شـــدند. توالی‌های به‌دست 

آمده با اســـتفاده از برنامه Chromas Lite 2.01 تجزیه و تحلیل شـــد. جهت تعیین بالاترین 

هومولوژی توالی گوســـفند افشـــاری از رویه Blast تحت پایگاه NCBI اســـتفاده شد. 

نتایج: پس از تعیین توالی، با مقایســـه توالی CytB و HVR1 از ژنوم گوســـفند افشـــاری 

با توالی ناحیه مشـــابه از ژنوم گوســـفندان ســـایر نژادهـــا از مناطق مختلـــف جهان به 

ترتیـــب 3 هاپلوتیـــپ و 5 هاپلوتیپ مشـــاهده شـــد. علاوه بـــر این هر دو مقـــر دارای 

چندشـــکلی بالایی بودند. 

نتیجه‌گیـــری: تعییـــن توالی ژنوم میتوکنـــدری به خوبـــی می‌تواند تنوع ژنتیکـــی و ارتباط 

خویشـــاوندی گونه‌های مختلف گوســـفندان را نشـــان دهد. لذا ابزار قدرتمندی اســـت که 

می‌تواند برای بررســـی تنوع ژنتیکی ســـایر نژادهای گوســـفندی مورد اســـتفاده قرار گیرد. 

 cytB DNA  و HVR-I شـــیوه آدرس‌دهـــی این مقالـــه : پهلوان افشـــاری ک*. آنالیز فیلوژنتیکی جمعیتی از گوســـفند افشـــاری با اســـتفاده از توالـــی

میتوکنـــدری. مجله دانش زیســـتی ایـــران. 1401؛ 17 )1(: 8-1

C حق مؤلف      ناشر: دانشـــگاه آزاد اســـامی واحد ورامین - پیشـــوا     شـــاپا چاپی: 4226-1735     شـــاپا الکترونیکی: 459X-2717     نویســـندگان:  
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مقدمه:

امـــروزه بحث‏هایی در مـــورد مدیریت ذخایر ژنتیکـــی حیوانات 

اهلی در ســـطح جهانی شروع شـــده اســـت. این بحث‏ها عموماً 

بر روی اســـراتژی حفظ نژادهای کمیاب متمرکز شـــده اســـت و 

از آنجایی‌کـــه ضرورت ارزیابـــی و حفـــظ منابع ژنتیکـــی به طور 

گســـرده در بیشـــر کشـــورها مورد توجه قرار گرفته است، حفظ 

دام‏هـــای بومی در هـــر کشـــوری از ضروریات می‌باشـــد. یکی 

از راه‌هـــای شناســـایی این نژادها اســـتفاده از ژنـــوم میتوکندری 

اســـت. میتوکندری‌اندامکی سیتوپلاســـمی اســـت که قـــادر به 

تولیـــد انرژی برای ســـلول اســـت دارای DNA حلقوی اختصاصی 

و مســـتقل از DNA هســـته‌ای اســـت و در گونه‌های جانوری 37 

ژن را کـــد می‌کند کـــه شـــامل 13 ژن کدکننده زنجیره تنفســـی، 

22 ژن کدکننـــده tRNA و 2 ژن کـــد کننده rRNA اســـت و طول 

تقریبی آن 16 کیلوجفت باز می‌باشـــد )1،2(. امـــروزه توالی‌یابی 

بخش‌هـــای مختلف ژنـــوم میتوکندری بـــه دلیـــل فراوانی میزان 

جهـــش در حـــدود 10 برابر DNA هســـته‌ای و داشـــن نواحی 

حفاظت‌نشـــده که هیـــچ پروتئینـــی را کد نمی‌کننـــد و تکثیر با 

اســـتفاده از پرایمرهـــای اختصاصی بـــه یکـــی از کاربردی‌ترین 

روش‌هـــا در بررســـی‌های تنوع زیســـتی و ارزیابی بیـــن گونه‌ها 

و نژادها تبدیل شـــده اســـت. بررسی شـــباهت توالی‌ها به كمك 

تعییـــن توالـــی كل ژنوم به پیـــش بینی محل و عملكـــرد نواحی 

كدكننـــده پروتیین‌هـــا و نواحی تنظیم رونویســـی و دیگر نواحی 

DNA ژنومی منجر خواهد شـــد. بخشـــی از ژنـــوم میتوكندری، 

منطقـــه D-Loop منطقه آغاز همانندســـازی ژنـــوم میتوكندری 

اســـت و دارای دو ناحیه بســـیار متغیر HVR 1 و HVR2 است. 

ایـــن دو منطقـــه، کدكننده هیـــچ پروتیئنی نیســـتند و در شروع 

رونویسی نقشـــی ندارند و جهش‌های ایجاد شـــده در آن‌ها بدون 

تغییـــر به نســـل‌های بعد منتقل می‌شـــود )2(. شناســـایی توالی 

این مناطق به عنوان مشـــخصه ژنتیکی ثابت محســـوب می‌شود 

و به تهیه شناســـنامه ژنتیکی و نگه‌داری خلـــوص نژادهای بومی 

کمـــک می‌کند و با مقایســـه گونه‌هـــا و نژادهای دیگـــر که در 

ســـال‌های مختلف مطالعه شـــده اســـت و توالی آن‌ها در بانک 

ژن موجود اســـت، امکان مطالعات فیلوژنتیکی، بررســـی اشتقاق 

گونه‌هـــا و فاصله نســـلی را فراهم می‌کند. از طرفـــی توالی‌یابی 

این مناطق شاخص مناســـبی را از میزان تنوع موجود در جمعیت 

ارائـــه می‌دهد و امکان تشـــخیص گونه‌هـــا و نژادهـــا را فراهم 

می‌کنـــد و به حفظ گونه‌هـــای بومی از خطر انقـــراض و اختلاط 

ژنتیکـــی با ســـایر نژادها کمـــک می‌کند)3(.

ســـیتوكروم B بخشـــی از ژنوم میتوكندری می‌باشـــد كه شناسایی 

توالـــی این منطقه به عنوان مشـــخصه ژنتیکی ثابت محســـوب 

می‌شـــود و بـــه تهیه شناســـنامه ژنتیکـــی و نگـــه‌داری خلوص 

نژادهـــای بومی کمک می‌کند و با مقایســـه گونه‌هـــا و نژادهای 

دیگـــر که در ســـال‌های مختلف مطالعه شـــده اســـت و توالی 

آن‌ها در بانک ژن موجود اســـت، امکان مطالعـــات فیلوژنتیکی، 

بررسی اشـــتقاق گونه‌ها و فاصله نســـلی را فراهم می‌کند )4،5(. 

عـــاوه بر ایـــن، با توجه بـــه این‌کـــه میتوكندری منشـــا مادری 

دارد، ایـــن خاصیت باعث تشـــخیص بهتر اختلافـــات ژنتیكی در 

ژنـــوم میتوكندریایی نســـبت به ژنوم هســـته شـــده اســـت. به 

همین جهت DNA میتوکندری نشـــانگر خوبی برای تشـــخیص 

بین گروه‌هایی اســـت که بـــرای 100 تا 10000 ســـال از هم جدا 

بودند )6،7(. لـــذا هدف از مطالعه حاضر تعییـــن هاپلوتیپ 40 

راس گوســـفند نژاد افشاری اســـتان زنجان با اســـتفاده از تعیین 

توالی نواحـــی HVR1 و CytB ژنوم میتوکندری می‏باشـــد.  

جامعه آماری مورد مطالعه
مناطق  از  افشاری  گوسفند  رأس   40 تعداد  از  تحقیق  این  در 

پراكنش آن در استان زنجان نمونه گیری صورت گرفت. نمونه‏های 

خون به مقدار 5 میلی‌لیتر از سیاهرگ وداج گردنی، در تیوب‌های 

آزمایشگاه  به  بلافاصله  و  اخذ   EDTA ضدانعقاد  ماده  حاوی 

بیوتکنولوژی دانشگاه آزاد اسلامی واحد شبستر انتقال و تا زمان 

 DNA نگهداری شدند. استخراج -ºC20 در فریزر DNA استخراج

از خون کامل با استفاده از روش اصلاح شده نمکی )7( انجام شد.

پرایمرهــای اختصاصــی براســاس توالــی نوكلئوتیــدی ناحیــه 

ســیتوكروم B و HVRI ژنــوم میتوکنــدری گوســفند با اســتفاده از 

 PCR طراحــی شــد. طــول محصــول Primer Premier نرم‌افــزار

بــرای ناحیــه HVRI، 432 جفــت بــاز و ناحیــه cytB بــه طــول 

863 بــود. توالــی پرایمرهــا بــه شرح زیــر اســت:

Forward(HVRI): 5' -GAACTGTGGGGGTACGATTT -3'

Reverse(HVRI): 5’ -TGTATTGAGGACGGGGTTA -3'

Forward(cytB): 5'-CATTCTCCTCTGTAACCCACATCTG -3'

Reverse(cytB): 5’-AATGATGTAGGGATGTTCAACTGGC -3'

 DNA در حجـم 25 میکرولیرت حـاوی 50 نانوگـرم PCR واکنـش

ژنومیـک ،2/5 میکرولیرت 10X PCRBuffer، 0/25 میلی-مـولار 

از هـر dNTPs، 1/5 میلی‌مـولار MgCl2، 7-5 پیکومـول از هـر 

ره 1 ان    .   سال1401    .   دوره 17   .   �ش دانش زیس�ت ا�ی

مواد و روش‌ها:



4

h tt p s : / / z i s ti . i a u v a r a m i n . a c . i r

ره 1 ان    .   سال1401    .   دوره 17   .   �ش دانش زیس�ت ا�ی
عی�ت از گوسفند ....                            ز فیلوژنتیکی �ج ل�ی لوان افشاری آ�ن �پ

تحقیـــق حـــاضر روی 40 راس گوســـفند افشـــاری بـــه منظور 

بررســـی تنوع ژنتیکی و تعییـــن هاپلوتیپ نمونه انجام شـــد. با 

اســـتفاده از نرم‌افزار Chromas Lite توالی‌های خوانش‌شـــده با 

فرمـــت ab1 به صـــوت منحنی و قله‌های رنگی قابل مشـــاهده 

درآمدند. ســـپس، بـــا تغییر میزان کشـــیدگی قله‌هـــای رنگی 

صحـــت خوانـــش نوکلئوتیدها در تمام توالی‌ها بررســـی شـــد. 

بررســـی‌ها نشـــان داد قســـمت ابتدای توالی بـــه خوبی مورد 

خوانـــش قـــرار نگرفته بود که محـــل اتصال پرایمر اســـت. این 

امـــر معمولا در توالی‌یابی محصولات PCR که کلون نشـــده‌اند، 

دیـــده می‌شـــود. توالی‌یابی در ســـایر نقاط با کیفیت بســـیار 

مناســـبی صورت گرفته بود. بـــه طور کلی کیفیـــت توالی‌یابی 

مناســـب بود که ناشـــی از خالص‌ســـازی قطعات تکثیری قبل 

از ارســـال نمونه‌ها می‌باشـــد. در شـــکل 1 نمونه‏ای از گراف‌های 

تعیین توالی cytB ارائه شـــده اســـت.

شـــکل 2 نتیجه هم‌ترازی نمونه‌هـــا برای ناحیه cytB را نشـــان 

می‏دهد. همـــه نمونه‌هـــا توســـط رویـــه ClustalW نرم‌افزار 

BioEdit هم‌ردیـــف شـــدند. همان‌طـــور کـــه در بخشـــی از 

توالی‏های هم‌ردیف شـــده در شـــکل مشـــاهده می‌شود، پس 

از هم‌ردیـــف کـــردن نمونه‌ها قســـمت‌های مشـــرک بین همه 

نمونه‌هـــا را بـــا علامت " . " مشـــخص شـــدند و قســـمت‌های 

متفـــاوت بـــا نـــام نوکلئوتیـــد در آن جایگاه مشـــخص تعیین 

گردیدند. نتایج نشـــان داد هم‌ریف شـــدن قطعات مورد آنالیز 

به خوبی صورت گرفته اســـت و نمونه‏ها در ســـطح 100 درصد 

با هم هم‌پوشـــانی داشـــتند.

نتایـــج حاصل از هم‌ریف كردن توالی‌های ناحیه cytB گوســـفند 

افشـــاری در جدول 1 آورده شده اســـت. همان‌طور که مشاهده 

می‌شـــود. 3 هاپلوتیپ در بیـــن 40 نمونه دیده می‌شـــود و در 

بین هاپلوتیپ‌هـــا 10 جایگاه پلی‌مورف وجود دارد. بیشـــرین 

و کمترین فراوانی بـــه ترتیب مربوط بـــه هاپلوتیپ‏های یک و 

ســـه با فراوانی 67/5 درصـــد و 2/5 درصد بود.

 HVRI نتایج حاصـــل از هم‌ریـــف كـــردن توالی‌های ناحیـــه

گوســـفند افشـــاری در جدول 2 آورده شده اســـت. همان‌طور 

که مشـــاهده می‌شـــود، 5 هاپلوتیـــپ در بیـــن 40 نمونه دیده 

می‌شـــود و در بین هاپلوتیپ‌هـــا 3 جایگاه پلی‌مـــورف وجود 

دارد. بیشـــرین و کمتریـــن فراوانـــی بـــه ترتیـــب مربوط به 

هاپلوتیپ‏های دو و یـــک با فراوانی 30 درصـــد و 5 درصد بود.

در ســـال‌های اخیر تعییـــن توالی نقاطـــی از DNA میتوکندری 

بـــرای برخـــی نژادهـــای گوســـفند در ایران به منظور کســـب 

اطلاعـــات و شـــناخت دقیق‌تـــر از نژادهای بومی انجام شـــده 

اســـت، اگرچه، انجام تحقیقـــات در مقیاس وســـیع و با تعداد 

نمونه بالا در حال حاضر مقدور نمی‌باشـــد، امـــا انجام تحقیقات 

در مقیـــاس کوچک و انتخاب توالی بخش‌هایـــی از ژن که توالی 

آنها در بانک ژن موجود اســـت و مقایســـه توالی‌های به دست 

آمده بـــا آنها می‌تواند بـــه اطلاعات ما در بـــاره نژادهای بومی 

کمک کند و زمینه را برای اســـتفاده بهتر از آنهـــا در برنامه‌های 

اطلاحـــی باز کنـــد. در مطالعه حاضر، دو ناحیه ســـیتوکروم B و 

بحث:

نتایج:

پرایمـر و 0/5 واحد آنزیمpolymerase Taq DNA )سـیناژن، ایران( 

صـورت گرفـت. تکثیر در 32 سـیکل، دمـای94 درجه سـانتی‌گراد 

بـه مـدت 1 دقیقـه، 63 درجـه سـانتی‌گراد 1 دقیقـه و 72 درجـه 

سـانتی‌گراد بـه مـدت 1 دقیقـه انجام شـد. دناتوراسـیون اولیه به 

مـدت 5 دقیقـه در 94 درجه سـانتی‌گراد و طویل‌سـازی نهایی به 

مـدت 10 دقیقـه در دمـای 72 درجـه سـانتی‌گراد صـورت گرفت. 

سـپس محصـولات PCR روی ژل آگارز 1/5 درصـد بـرده شـد و 

باندهـا بـا اسـتفاده از دسـتگاه ترانس‏ایلومیناتـور مـورد بررسـی 

قـرار گرفـت. در ادامـه، نمونه‌هـا بـا هـر دو پرایمـر مسـتقیم و 

معکـوس تعیین توالی شـدند. 

 Chromas Lite توالی‌های به‌دســـت آمده با اســـتفاده از برنامه

2.01 تجزیـــه و تحلیل شـــد. جهت تعیین بالاتریـــن هومولوژی 

 NCBI تحت پایـــگاه Blast توالی گوســـفند افشـــاری از رویـــه

اســـتفاده شـــد. مقایســـه توالی‌ها و هم‌ردیف کـــردن آن‌ها با 

 Consensus صورت گرفـــت. توالی ClastalW اســـتفاده از رویه

 Bioedit برای گوسفند افشـــاری با اســـتفاده از برنامه نرم‌افزاری

تعیین شـــد و این توالی توســـط برنامه Sequin پایگاه اطلاعاتی 

NCBI ثبـــت گردیـــد. جهت رســـم نمـــودار فیلوژنـــی از رویه 

Neighbor- joining نرم‌افزار MEGA5 اســـتفاده شـــد و برای 

مقایســـه فیلوژنی توالی ناحیـــه HVRI و cytB، یک فیلوژنی با 

توالی گوســـفند افشـــاری با ســـایر نژادها در جهان برای تعیین 

گروه هاپلوتیپی رســـم گردید. 
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شکل 1 - بررسی صحت توالی‌یابی نمونه‌ها.

شکل 2- توالی‌های هم‌ردیف شده برای تعیین جایگاه نوکلئوتیدهای متفاوت در نمونه‌ها.

HVRI ژنوم میتوکندری در 40 راس نژاد افشـــاری اســـتان زنجان 

تعیین توالی شـــد. در مطالعـــه حـــاضر، 3 هاپلوتیپ مختلف 

  cytBبـــرای ناحیه )SNP( براســـاس 10 نوكلئوتیـــد چندشـــكل

موجود در توالی‏ها شناســـایی شـــد. علت تنوع پاییـــن در این 

ناحیه، حفاظت‌شـــده‌بودن ناحیه ژنی مذکور اســـت و تغییرات 

نوکلئوتیدی در ایـــن ناحیه به نـــدرت رخ می‌دهد. 
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در ایـــن مطالعـــه تعـــداد 5 هاپلوتیـــپ مختلف براســـاس 3 

نوكلئوتید چندشـــكل )SNP( برای ناحیه  HVR1شناســـایی شد. 

در دو جایگاه )موقعیت‌های 29 و 36( جهش جانشـــینی از نوع 

انتقالـــی )حاصل تبدیل پورین به پریمیدیـــن( و در جایگاه دیگر 

)موقعیـــت 13( اضافه‌شـــدن نوکلئوتید رخ داده اســـت. همان 

طور که ملاحظه می‏شـــود، تمام تغییـــرات در 36 نوکلئوتید اول 

است.  داده  رخ 

Pirkhezranian و همکاران نیز 20 راس گوســـفند نژاد افشـــاری 

مربـــوط به یک ایســـتگاه اصـــاح نـــژاد در اســـتان زنجان را 

برای ناحیـــه HVRI تعیین توالـــی کردنـــد. در مطالعه مذکور 

5 هاپلوتیـــپ بـــرای ناحیه HVRI با ســـه جایـــگاه پلی‌مورف 

شناســـایی گردیـــد. هاپلوتیپ‌هـــای دو و چهار بـــا فراوانی 26 

درصـــد و هاپلوتیـــپ یـــک بـــا فراوانـــی 5 درصد بـــه ترتیب 

بیشـــرین و کمترین فراوانی هاپلوتیپ را بخود اختصاص دادند. 

پایین‌بـــودن تنوع نوکلئوتیدی در گوســـفندان نژاد افشـــاری در 

مطالعـــه Pirkhezranian احتـــالا دو دلیل می‌تواند داشـــته 

باشـــد: یکـــی کوچکی‌اندازه نمونـــه به نحوی که ممکن اســـت 

نمونه مطالعه شـــده بیانگر ســـطح تنوع واقعـــی در جمعیت 

اصلی گوســـفندان نژاد افشـــاری نباشـــد و دوماً به نظر می‏رسد 

از آنجایـــی که‌انـــدازه موثر جمعیت1 این گوســـفند در کشـــور 

کـــم می‌باشـــد، ایســـتگاه‌های تحقیقاتی به منظـــور حفظ این 

گونه از انقراض، مجبور به تلاقی گوســـفندان خویشـــاوند با هم 

هســـتند که این خـــود می‏تواند باعث کاهش چشـــمگیر تنوع 

ژنتیکی شـــود. لازم به ذکر اســـت که نمونه‌های به‌دســـت آمده 

در مطالعـــه Pirkhezranian همگـــی از یـــک مرکز تحقیقاتی 

می‏باشـــد که خـــود می‏توانـــد دلیلی بـــرای کم بـــودن تنوع 

نوکلئوتیـــدی باشـــد. در حالی که در تحقیق حـــاضر نمونه‌ها در 

 .)8( پراکنده‌اند  اســـتان  سطح 

MohammadHashemi و همـــکاران مطالعـــه مشـــابهی روی 

گوســـفند نژاد مغانی انجام دادند کـــه 5 هاپلوتیپ و 9 جایگاه 

 .)9( گردید  شناســـایی  پلی‌مورف 

Nazari و همـــکاران مطالعـــه‏ای را بـــه منظـــور توالی‏یابـــی 

ناحیه بســـیار متغیـــر D-loop میتوکندری )HVR1( در ســـه 

نـــژاد گوســـفند ایرانی لری، لـــری بختیاری و عربـــی به منظور 

1. effective population size

عی�ت از گوسفند ....                            ز فیلوژنتیکی �ج ل�ی لوان افشاری آ�ن �پ

جــدول 1- نوکئوتیدهــای متفــاوت در بیــن نمونه‌هــای توالی‌یابــی شــده و تعییــن هاپلوتیپ‌هــای مختلــف ناحیــه cytB )اعــداد بالای ســتون‌ها 

بیانگــر جایــگاه )شــاره( نوکلئوتید متفاوت می‌باشــند(.

ــالای  ــداد ب ــه cytB )اع ــف ناحی ــای مختل ــن هاپلوتیپ‌ه ــده و تعیی ــی ش ــای توالی‌یاب ــن نمونه‌ه ــاوت در بی ــای متف ــدول 2 - نوکئوتیده ج

ــند(. ــاوت می‌باش ــد متف ــاره( نوکلئوتی ــگاه )ش ــر جای ــتون‌ها بیانگ س

Location

766590513475294265254174171106Frequency from 40Haplotype

GACTCGATTC271

GACTTAATTC122

AGTCCAGCCT13

Location

36291340 Frequency fromHaplotype

TCG21

ATA122

ATG83

ACC104

ACG85
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تعییـــن توالی ژنوم میتوکندری بخصوص ناحیه D-Loop منجر به شـــناخت بهـــر روابط فیلوژنتیکی و ارتباط ژنتیکی گوســـفندان بومی 

ایران شـــده اســـت. هر چقدر تعداد نمونه‌های مورد بررســـی بیشـــر باشـــد نتایج می‌تواند به واقعیت نزدیکتر باشـــد.

نویسنده مقاله از کارشناسان آزمایشگاه بیوتکنولوژی دانشگاه آزاد اسلامی واحد شبستر تشکر و قدردانی می‌نماید.

از طرف نویسنده تعارض منافعی گزارش نشده است.

عی�ت از گوسفند ....                            ز فیلوژنتیکی �ج ل�ی لوان افشاری آ�ن �پ

تعارض منافع:

نتیجه‌گیری:

تقدیر و تشکر:

بررســـی تنوع ژنتیکـــی و فیلوژنتیکی بین نژادهـــای مذکور و 

همچنین بررســـی ارتباط مـــادری این نژادها با ســـایر نژادهای 

جهانی انجـــام دادند. در این مطالعه از 33 راس گوســـفند بومی 

خوزستان خونگیری انجام شـــد. نتایج بررسی پارامترهای ژنتیکی 

نشـــان داد که تنوع هاپلوتیپی گوســـفند عربی از نـــژاد لری و 

لری بختیاری بیشـــر اســـت. به طـــوری کـــه 9 هاپلوتیپ برای 

گوســـفند عربی )با تنـــوع هاپلوتیپـــی 0/95(، 3 هاپلوتیپ برای 

گوســـفند لری )تنـــوع هاپلوتیپـــی 0/618( و 7 هاپلوتیپ برای 

گوســـفند لری بختیاری شناســـایی شـــد. در این مطالعه علت 

تنـــوع بالا در گوســـفند عربی و لری بختیـــاری و تنوع پایین در 

گوســـفند لری را منشـــا و خاســـتگاه آنها ذکر می‏کنند. دو نژاد 

عربـــی و لری به گوســـفندان کشـــورهای ترکیه نزدیـــک بوده، 

در حالـــی که نژاد لری بختیـــاری به گوســـفندان چینی نزدیک 

اســـت. پژوهش‏هایـــی که قبلا انجـــام شـــده و روایت‏هایی که 

راجـــع به خاســـتگاه اقوام لـــر و بختیاری وجـــود دارد می‏تواند 

دلایلـــی بر صحـــت و تایید مطالعه صـــورت گرفته باشـــد. به 

نظر می‏رســـد باتوجه به نتایج به دســـت آمـــده در این تحقیق 

که گوســـفند نژاد لری بختیاری در شـــاخ‌های نزدیک به شـــاخه 

چین قزاقســـتان و تاجیکستان قرار گرفته اســـت این نظریه که 

خاســـتگاه لرهای بختیاری را از مناطق شـــال شرق ایران قدیم 

از جمله کشـــورهایی همچون قزاقســـتان و تاجیکستان می‏داند 

را تقویـــت می‏کند. به نظر نمی‌رســـد که قوم بختیـــاری از عراق 

و یـــا ترکیه بـــه ایران مهاجرت کرده باشـــند. در حالـــی که قرار 

گرفـــن نژاد لری در کنـــار نژادهای ترکیه و یونـــان نظریه کوچ-

کردن قوم لر از آســـیای صغیر به طرف شـــال ایران و ســـپس 

غرب ایـــران )باخـــر( را تایید می‏کنـــد و آنـــرا تقویت می‌کند 

.)10(

Sajjadi Zarjani و همـــکاران مطالعه مشـــابهی را روی 30 راس 

گوســـفند از نژادهای مختلف ایران )قزل، مهربان، لک قشقایی، 

بهمئی، قـــره گل و کرمانی( انجـــام دادند. در ایـــن مطالعه نیز 

ناحیـــه HVRI میتوکندری تعیین توالی شـــد. در مطالعه مذکور 

بیشـــرین تنوع در نژاد مهربـــان و کمترین تنـــوع در نژادهای 

کرمانی و قره گل مشـــاهده شـــد. تنـــوع بالای نـــژاد مهربان 

نیز به منشـــا آن نســـبت داده شـــده اســـت که مانند نژاد لری 

بختیاری بـــه نژادهای گوســـفند چین نزدیک اســـت، زیرا ایران 

در مســـیر جاده ابریشـــم قرار داشـــته و گذرگاهی بـــرای عبور 

گوســـفندان از آســـیا به اروپـــا و افریقا و بالعکس بوده اســـت 

 .)11(

Binabaj و همکاران مطالعـــه‌ای به منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی 

در 30 راس گوســـفند نژاد بلوچ انجام دادنـــد. در این مطالعه 8 

هاپلوتیپ مختلف شناســـایی شـــد. علت بالا بودن تنوع ژنتیکی 

این نـــژاد احتمالا جمعیت بالای این نژاد در کشـــور اســـت که 

منجر بـــه افزایش میزان جمعیـــت موثر این نژاد می‌شـــود. در 

ایـــن مطالعه نـــژاد بلوچ هماننـــد نژادهای مغانی و افشـــاری 

دارای هاپلوتیپ یکســـان و کمترین فاصله ژنتیکـــی را از هم دارا 

.)12( می‏باشند 
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