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 ریبوزومی و ناقل در  RNAهای بررسی تنوع ژنتیکی و اثر انتخاب ژن

  ژنوم میتوکندری شترهای تک کوهانه و دو کوهانه

 
 

 

 گروه علوم دامی، دانشكده كشاورزی، دانشگاه جیرفت، جیرفت، ایران :زهرا رودباری 

 مازندران، بابلسر، ایرانعلوم ورزشی، دانشگاه  گروه فیزیولوژی ورزشی، دانشكده :*خدیجه نصیری 

 
 1397 اسفندتاریخ پذیرش:            1397 آذر تاریخ دریافت:

 

 چکیده

 از میزان تنوع مناسب شاخص ای یکگونه درون و بین میتوکندری ژنوم بررسی و ژنتیکی ساختار از آگاهی با ژنتیکی ذخایر از حفاظت            

ها عناصر تنطیمی درگیر در  tRNAو  16sRNA،12sRNAژن های غیرکدکننده که که جائیآن است. از جمعیت ژنتیک مطالعه جهت ژنتیکی

موجود در ژنوم میتوکندریایی شترهای تک  tRNA 22و rRNA  2 هایپژوهش توالی این در باشند.همانندسازی و رونویسی میتوکندری می

کننده کدغیر RNAهای ی قرارگرفت. نتایج نشان دادکه در مقایسه توالی ژنکوهانه و دوکوهانه مقایسه و مورد تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیک

باشد که ها متغیر می tRNAنوکلئوتید در  44و  12sRNAنوکلئوتید در  16sRNA ،45نوکلئوتید در توالی  46شترهای تک کوهانه و دوکوهانه 

بررسی پیامدهای ساختاری این نوکلئوتیدهای متغیر با  .دار بودندمعنی خنثی تکامل هایتستها نسبت به  tRNAژن از  4و  rRNAژن  2تنها 

 tRNAسبب تغییر شکل فضایی ساختار برگ شبدری  tRNA-Trpاز ژن  Dسازی تأیید کرد که تنها نوکلئوتیدهای متغیر در حلقه استفاده از مدل

های شتر حفاظت غیرکدکننده ژنوم میتوکندری گونه RNAهای نهای این پژوهش ژشود. براساس تجزیه و تحلیلتریپتوفان و انرژی آزاد گیبس می

 اند.شده

  کدکننده، نواحی غیرانتخاب، حفاظت ژنتیکی اثرژنوم میتوکندری،  کلیدی: کلمات

 kh.nasiri@umz.ac.ir: * پست الكترونیكی نویسنده مسئول
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 مقدمه

تر از نوع شتر تک کوهانه است و به منابع ژنتیکی شتر بیش        

اطلاعات  تعداد خیلی کم شترهای دو کوهانه وجود دارد و براساس

ها در حال کاهش دلیل عدم توجه به این دام، تعداد آنموجود به

آید حساب میباشد که در واقع یک جمعیت در معرض انقراض بهمی

(Han  ،در2004و همکاران .) کوهانه تک شترهای جمعیت نیز ایران 

 که باشندمی نفر 100 و 150000 حدود در ترتیببه کوهانه دو و

 خطر معرض در هایگونه جزء ایرانی دوکوهانه شتر هک دهدمی نشان

 که ددند نشان مطالعات(. 1394 پور،ازغندی و طهمورث) باشدمی

 که هاگونه بین در محدوده یک هایجمعیت ژنتیک ساختار شناسایی

 است، اهمیت حائز کندمی کمک نژادی اصلاح هایطرح ریزیبرنامه به

 پتانسیل شناخت در جمعیت یک ژنتیکی ساختار از آگاهی زیرا

 گونه، گرفتن قرار انقراض  معرض در ریسک و مذکور جمعیت حفاظت

 و Hilborn ؛1997 همکاران، و Hughes) است اهمیت با بسیار امری

 در موجودات شناسایی هایراه ترینکاربردی از یکی(. 2003 همکاران

وجود در های مهای ژنتیکی در توالی ژنتفاوت شناسایی انقراض خطر

که طوریهژنوم میتوکندریایی با استفاده از تکنیک مولکولی است. ب

صورت به قوی ژنتیکی عنوان نشانگرامروزه نواحی ژنوم میتوکندریایی به

و  Hussain ؛2014و همکاران،  Patwardhan) گسترده کاربرد دارند

های مختلف نرخ جهش متفاوت است (. در میان ژنوم2015همکاران، 

تری دارند، تنوع ژنتیکی بالاتری در هایی که روند تکامل سریعنو ژ

هایی دهند. از ژننشان می یابندهایی که کندتر تکامل میمقایسه با ژن

هم )یعنی های نزدیک بهتری دارند در مطالعه گروهکه تکامل سریع

یابند در هایی که دیرتر تکامل میها( و از ژنها و زیرگونهجمعیت

ها( استفاده ها و خانوادهها، جنسهای دورتر )یعنی گونهه گروهمطالع

های مختلف تکاملی ژن نرخ (. بنابراین تفاوت درAvise ،2000) شودمی

تری تر یا آهستههایی که تکامل سریعکه با انتخاب ژن معنی است بدین

های مختلف تاکسونومیکی را مورد مطالعه قرار داد توان گروهدارند می

(Freeland  ،2011و همکاران). دلایل های ژنوم میتوکندریایی بهژن

 Drummondمتعدد کاربرد زیادی در مطالعه ژنتیک جمعیت دارند )

هایی نظیر کوچکی اندازه و یکسان بودن (. ویژگی2005و همکاران، 

ها این امکان را فراهم های آن در میان اغلب گونهترتیب قرارگیری ژن

وان با استفاده از آغازگرهای عمومی طیف وسیعی از آورد که بتمی

مهره را مورد مطالعه قرار داد. ثانیاً با وجود دار و بیموجودات مهره

ها، ژنوم گیری ژنحفاظت شده بودن و عدم تغییر در ترتیب قرار

 میتوکندریایی در جانوران از نرخ جهش بالایی برخوردار است

(Wallace  ،؛1999و همکاران Ballard  وWhitlock، 2004).  ژنوم

کننده ژن کد 13میتوکندریایی در شتر مانند سایر پستانداران از 

 12sو  16s rRNAهای های مرتبط با زنجیره تنفسی، ژنپروتئین

rRNA ژن 22 و tRNA تشکیل شده است (Kujoth  ،؛2002و همکاران 

Bao  ،؛2008و همکاران Gray ،2012ری (. بنابراین ژنوم میتوکند

ها از اجزای اصلی که تمامی آن کننده تعداد محدودی پروتئین استکد

ها  rRNAباشند، علاوه بر این سیستم فسفوریلاسیون اکسیداتیو می

ها در های مورد نیاز برای ترجمه این پروتئین tRNAو بسیاری از 

های میتوکندری نیز، در ژنوم این اندامک وجود دارند،. دیگر پروتئین

های هسته کد شده که تصور بر این است که دریایی توسط ژنمیتوکن

اند های اجدادی به هسته منتقل شدهها از ژنوم میتوکندریاین ژن

(Cooper  وHausamn ،2007برای اولین .) برای  2007بار در سال

بررسی رابطه تکاملی خانواده شترسانان، ژنوم میتوکندری شتر 

، و همکاران Cuiالی یابی شد )طور کامل تودوکوهانه وحشی به

برای بررسی ارتباط تکاملی شتر  2009چنین، در سال (. هم2007

دوکوهانه اهلی و دوکوهانه وحشی و بررسی منشاء پیدایش شتر دو 

از ژنوم میتوکندریایی مورد مطالعه  bکوهانه اهلی توالی ژن سیتوکروم 

میلیون سال  700زایی از قرار گرفت و نتایج نشان داد که زیرگونه

پیش از دو دودمان شروع شده است و شتر دوکوهانه وحشی دارای 

ای است و جد مشترک مستقیم با شتر دوکوهانه اصل و نسب جداگانه

(. اغلب مطالعات انجام شده روی 2009و همکاران،  Jiاهلی ندارد )

های کد کننده پروتئین کوهانه و دوکوهانه مربوط به ژنشترهای تک

بنابراین با توجه به  ی مرتبط با صفات اقتصادی بوده است.هاو ژن

اهمیت توالی ژنوم میتوکندریایی در بررسی و مطالعه رابطه تکاملی، 

 RNAهای های ژنتیکی در ژنهدف از این مطالعه بررسی تفاوت

چنین، اثر انتخاب وارد بر ریبوزومی و ناقل ژنوم میتوکندریایی و هم

 های شتر بود.ده ژنوم میتوکندریایی در گونهکننکدغیر RNA های ژن
 

 هامواد و روش

نوکلئوتیدی  توالی 30 :شتر میتوکندری ژنوم توالی سازیآماده       

میتوکندری مربوط به شترهای تک کوهانه و دوکوهانه ایران و ژنوم 

منظور انجام آنالیز ( بهNCBIسایر کشورها از طریق بانک جهانی ژن )

های مورد استفاده در این پژوهش در جدول شماره توالی دست آمد.به

های گونه نوکلئوتیدی مربوط به ژنوم میتوکندری توالی اند.آورده شده 1

 Mega 6افزار در نرم Clustal Wگزینه  شتر مورد مطالعه با استفاده از

(Tamura  ،2013و همکاران) سازی چندگانهردیفهم (Multiple 

Alignment) های های مربوط به ژنصورت دستی توالیبه شدند و

tRNA  وrRNA  در ژنوم میتوکندری شترهای تک کوهانه و دو کوهانه

 سازی شدند.های بعدی آمادهجهت انجام آنالیز
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 ، کشور و گونه شترهای مورد استفاده در این پژوهش: شماره دسترسی1جدول

 کشور گونه شماره دسترسی ردیف کشور گونه شماره دسترسی ردیف
1 NC009849.1 16 دبی تک کوهانه JN632608.1 فرانسه دو کوهانه 
2 KX554931.1 17 ایران تک کوهانه NC009628.2 آمریکا دو کوهانه 
3 KX554932.1 18 ایران تک کوهانه KX554925.1 ایران دو کوهانه 
4 KX554933.1 19 ایران تک کوهانه KX554926.1 ایران دو کوهانه 
5 KX554934.1 20 ایران تک کوهانه KX554927.1 ایران دو کوهانه 
6 KU605072.1 21 قطر تک کوهانه KX554928.1 ایران دو کوهانه 
7 KU605073.1 22 عربستان تک کوهانه KX554929.1 ایران دو کوهانه 
8 KU605074.1 23 عربستان تک کوهانه KX554930.1 ایران دو کوهانه 
9 KU605075.1 24 عربستان هانهتک کو EF212037.2 چین دو کوهانه 
10 KU605076.1 25 اتریش تک کوهانه EF212038.2 چین دو کوهانه 
11 KU605077.1 26 دبی تک کوهانه EF507798.2 چین دو کوهانه 
12 KU605078.1 27 کنیا تک کوهانه EF507799.2 چین دو کوهانه 
13 KU605079.1 28 سودان تک کوهانه EF507800.2 چین دو کوهانه 
14 KU605080.1 29 پاکستان تک کوهانه EF507801.2 چین دو کوهانه 
15 EU159113.1 30 دبی تک کوهانه AP003423.1 ژاپن دو کوهانه 

های یابتدا توال: انتخاب اثرات تنوع ژنتیکی و شناسایی آنالیز       

یه اده از روابتدا با استف rRNAو tRNAهای نوکلئوتیدی مربوط به ژن

Clustal W افزار در نرمMega 6 سازی چندگانه شدند. سپسردیفهم 

 در این مقایسه پارامترهای اساسی تنوع ژنتیکی مانند تعداد کل

افزار رمها، تعداد هاپلوتایپ و تنوع نوکلئوتیدی با استفاده از نجهش

DnaSP v.5.10.05 (Librado  وRozas ،2009 محاسبه گردید. به )

 های تکاملگونه انحراف از فرضیه صفر تکامل خنثی، تستور هرمنظ

با استفاده  Fs   Fu´sو D  Tajima´sشامل (Neutrality Test) خنثی

مینان ها اطداری آنمحاسبه  و از معنی DnaSP v.5.10.05 افزار از نرم

 Fs  Fu´sو D  Tajima´sهایداری برای تستحاصل شد. سطوح معنی

وع چنین جهت بررسی وقهم نظر گرفته شد.در 01/0و   05/0ترتیب به

 یافزارهانرم از شتر هایگونه میتوکندری ژنوم RNA هایژن در نوترکیبی

SimPlot (Lole  ،1999و همکاران)  وDnaSP v.5.10.05 .استفاده شد 

در  tRNAهای غیرکدشونده سازی ساختار دوم ژنمدل       

موجود در ژنوم  tRNAهای غیرکدشونده ژن: ژنوم میتوکندری شتر

تکامل خنثی  هایتست با داشتند را جهش ترینکه بیش شتر میتوکندری

رد در این پژوهش انتخاب شدند و برای بررسی پیامدهای ساختاری مو

با  های ژنوم میتوکندری شتر tRNAآنالیز قرار گرفتند، ساختار دوم 

 شده ژنوم میتوکندریحفاظت دوم ساختار براساس سازیمدل از استفاده

 kinefoldافزار با استفاده از نرم و (2000و همکاران،  Helm) پستانداران

(Xayaphoummine  ،انجام شد و جهت بررسی 2005و همکاران )

 mfoldافزار بینی شده از نرمهای پیش tRNAساختاری های ویژگی

(Zuker ،2003 .استفاده شد ) 
     

 نتایج 
ها، تعداد هاپلوتایپ تعداد کل جهش مانند ژنتیکیتنوع ارامترهایپ       

نشان داده شده است.  2و تنوع نوکلئوتیدی محاسبه و نتایج در جدول 

نوکلئوتید در  46در مقایسه توالی شترهای تک کوهانه و دوکوهانه 

نوکلئوتید در  44و  12sRNAنوکلئوتید در  16sRNA ،45توالی 

tRNA های که در ژن ها وجود داردrRNA ها مختص به همه جهش

یک نژاد هستند و هیچ جهش مشترکی بین شترهای تک کوهانه و 

چهار جهش  tRNAهای دوکوهانه وجود نداشت اما در بین ژن

-tRNAهای مشترک بین شترهای تک کوهانه و دو کوهانه در ژن

Trp ،tRNA-Asn  وtRNA-Gly  ژن  22وجود دارد. از میانtRNA  و

ترتیب ها بههاپلوتایپ ترین تعدادمیتوکندریایی، بیش rRNAژن  2

نوکلئوتید  967( با طول توالی 11)هاپلوتایپ  12sRNAمربوط به ژن 

نوکلئوتید  1560هاپلوتایپ( با طول توالی  8) 16sRNAو سپس ژن 

نوکلئوتیدی  61-74دارای توالی  tRNAهای که ژنبود. با توجه به این

یک جایگاه داشتند  جهش بیش از tRNAهای خی از ژنباشند اما برمی

نوکلئوتید بود  tRNA 4های ترین تعداد جهش در ژنکه بیشطوریهب

تریپتوفانtRNA-Trp(tRNA  ،) های که در توالی نوکلئوتیدی ژن

tRNA-Asn (tRNA و )آسپارژین tRNA-Gly (tRNA  )گلایسین

 اپلوتایپ تشکیل ه 3 ها،که این جهشای به گونهمشاهده شدند 

 (.  2دهند )جدول می
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 پارامترهای تنوع ژنتیکی در مقایسه توالی شترهای تک کوهانه و دوکوهانه :2جدول

 03/0حدود  tRNAهای مقادیر تنوع نوکلئوتیدی در این ژن       

16sRNA (013/0 )( و 02/0) 12sRNAهای است که نسبت به ژن

با توجه  rRNAهای بالاتر می باشد. بنابراین تنوع ژنتیکی پایین ژن

 (. 2جدول) به محاسبه پارامترهای اساسی تنوع مشهود است

منظور بررسی بهFs   Fu´sو D  Tajima´sهای خنثی شاملتست       

گونه انحراف از فرضیه صفر تکامل خنثی و شناسایی اثرات انتخاب هر

ها در شترهای تک کوهانه و دو کوهانه محاسبه و طبیعی بر این ژن

 (.2دست آمده اطمینان حاصل شد )جدول هداری مقادیر باز معنی

 خنثی های تکاملنتایج این مطالعه نشان داد که مقادیر تست       

-12sRNA ،16sRNNA، tRNAهای داری فقط برای ژنر معنیطوبه

Trp ،tRNA-Asn  ،tRNA-Gly  وtRNA-Thr  مثبت است و در این

 منفی نشان ندادند.  Fsو  D ها مقادیر عددی کدام از ژنپژوهش هیچ

های نتایج آنالیز نوترکیبی نشان داد هیچ جایگاه نوترکیبی در توالی ژن

منزله عدم نوترکیبی است. برای بررسی که به مورد مطالعه وجود ندارد

، tRNA-Trpهای ژن های موجود درپیامدهای ساختاری جهش

tRNA-Asn ،tRNA-Gly  وtRNA-Thr سازی ها مدلساختار دوم آن

های ژنوم میتوکندری پستاندارن  tRNAبا  tRNAهای شد و این ژن

مقایسه شدند و ارائه شده است  (2000)و همکاران  Helmکه توسط 

های شتر با سایر پستانداران   tRNAبینی و مقایسه ساختارنتایج پیش

-tRNAهای موجود در توالی جهش نشان داده شده است. 1در شکل 

Trp ساختار برگ شبدری  سبب تغییر شکل فضاییtRNA-Trp  و

 tRNA-Trpدر  انرژی آزاد گیبس نسبت به سایر پستاندارن شده است

هستند و دو جهش دیگر  Dدو جهش از چهار جهش در ناحیه حلقه 

هستند اما برای  tRNAو بازوی اضافی ساختار  TѱCدر نواحی حلقه 

ها در ترتیب جهشبه tRNA-Thrو  tRNA-Asn  ،tRNA-Glyسه 

و TѱC بازوی ، Dو بازوی  TѱCکدون، حلقه و بازوی آنتی Dبازوی 

ها تغییری در شکل فضایی کدون وجود دارند و این جهشبازوی آنتی

های ژنوم  tRNAشده با ساختار بینیساختارهای برگ شبدری پیش

 اند.میتوکندری پستانداران نشده

  

 Fu and Li's Fتست  Fu and Li's Dتست  D  Tajima´sتست  تنوع نوکلئوتیدی تعداد هاپلوتایپ تعداد جایگاه متغیر نام ژن
16sRNA 46 8 013/0 **888/2 360/1 **971/2 
12sRNA 45 11 020/0 **798/2 **666/1 **325/2 

tRNA-phe 3 3 022/0 *340/2 949/0 562/1 

tRNA-Val 2 2 015/0 *130/2 806/0 362/1 
tRNA-Leu 2 2 013/0 *130/2 806/0 362/1 
tRNA-Ile 2 3 014/0 *055/2 806/0 338/1 
tRNA-Gln 3 2 021/0 *447/2 949/0 598/1 

tRNA-Met 1 2 007/0 621/1 594/0 010/1 
tRNA-Trp 4 3 03/0 **582/2 *564/1 *848/1 
tRNA-Ala 0 1 0 0 0 0 
tRNA-Asn 4 3 03/0 **676/2 *564/1 *776/1 
tRNA-Cys 2 2 015/0 *130/2 806/0 362/1 
tRNA-Tyr 1 2 007/0 621/1 594/0 010/1 
tRNA-Ser 0 1 0 0 0 0 
tRNA-Asp 3 2 023/0 *447/2 949/0 598/1 

tRNA-Lys 1 2 007/0 507/1 594/0 974/0 
tRNA-Gly 4 3 029/0 **623/2 *554/1 *758/1 
tRNA-Arg 2 3 015/0 *139/2 806/0 365/1 
tRNA-His 1 2 007/0 635/1 594/0 014/1 
tRNA-Ser 1 2 008/0 621/1 594/0 010/1 
tRNA-Leu 1 2 007/0 621/1 594/0 010/1 
tRNA-Glu 1 2 007/0 621/1 594/0 010/1 

tRNA-Thr 4 2 029/0 **670/2 *558/1 *774/1 
tRNA-Pro 2 2 015/0 *130/2 806/0 362/1 
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 بحث 

خصوص دوکوهانه هب و کوهانهتک شترهای جمعیت اندازه در کاهش       

حفظ نژادهای کمیاب در بسیاری از  هایی در موردمنجر به نگرانی

های ژنتیکی نواحی جهان شده است. بنابراین مشخص کردن ویژگی

حفظ و توسعه  مانده برایهای باقیجمعیت و عملکردی شکل گرفته در

باشد. از نتایج مطالعاتی که تاکنون بر مانده ضروری میجمعیت باقی

نتایج توان به می روی ژنوم میتوکندری شتر در سراسر جهان انجام شد

و همکاران  Cuiتجزیه و تحلیل توالی ژنوم میتوکندریایی توسط 

( اشاره کرد که نشان داد که دو گونه شتر دو کوهانه وحشی 2007)

اند میلیون سال پیش از یک جد مشترک جدا شده 25حدود  Lamaو 

چنین منشا اصلی شتر دو کوهانه اهلی و وحشی در شمال آمریکا و هم

باشند. هم می جدا از دارای منشأ و شترهای اهلی و وحشی ده استرخ دا

 D-loopروی ناحیه  ( بر1393پور )در مطالعه دیگر ازغندی و طهمورث

هاپلوتایپ در  3ژنوم میتوکندری شتر تک کوهانه و دوکوهانه ایران 

نژادهای دوکوهانه مشاهده کردند.  در هاپلوتایپ 6کوهانه و نژادهای تک

 دارای هایگونه میانه در شتر گونه که نشان داد ن محققیننتایج ای

 مرجع هایتوالی با را شباهت ترینبیش ژنی، بانک در شده ثبت توالی

 ممکن امر این که دارد باشندمی عربی شترهای به مربوط که شده ثبت

 نژادهای با ایرانی شترهای نزدیک بسیار ژنتیکی قرابت دلیلبه است

 نوکلئوتیدی توالی مقایسه در (1393) پورطهمورث و شهابی .باشد عربی

 شتر میتوکندری ژنوم NADH4L و NADH3 هایژن ایاسیدامینه و

 دوکوهانه شتر با گونه این که دادند نشان هاگونه سایر با ایران دوکوهانه

شتر دوکوهانه که  Lamaاست و با  نزدیکی ژنتیکی قرابت دارای اهلی

( در 1395عباسی و همکاران ) .یکی را دارندترین قرابت ژنتکم وحشی

کوهانه تک شتر از ژنوم میتوکندری COX3نتایج خود مبنی بررسی ژن 

نوکلئوتیدی در این دو گونه  و دوکوهانه ایران گزارش کردند که توالی

کوهانه عربی و شتر دوکوهانه باختری شتر تک نوکلئوتیدی شتر با توالی

دوگونه شتر ایرانی دارای فاصله ژنتیکی  اینو  را دارد همولوژی تریبیش

 ترین قرابت ژنتیکی را دارند.کم Lamaنزدیکی دارند و با گونه شتر 

ها در پارامترهای تنوع ژنتیکی که تفاوت حاضر نشان دادند تحقیق نتایج

ریبوزومی  RNAها )کدام از ژندهد که فرایند تکامل برای هرنشان می

ها اعمال شده ی فشار انتخاب متفاوتی به آنو ناقل( متفاوت است یعن

که انتخاب جهت دار عمل کرده باشد یا افزایش  هاییبین گونه است. در

های خنثی دار در اندازه جمعیت موثر شده باشد، مقادیر تستمعنی

دار این که مقادیر مثبت و معنیحالیباشد، دردار میمنفی و معنی

به رانش ژنتیکی، تنگناهای ژنتیکی  دهنده اثرات مربوطها نشانتست

در این  ها است.گونه تاریخ تکاملی طول کننده در و یا اثر انتخاب متعادل

منفی نشان ندادند که  Fsو D  عددی ها مقادیرکدام از ژنپژوهش هیچ

والدی و هاپلوئید که ژنوم میتوکندری تکدلیل اینبه تواندنتایج می این

 ژنتیکی حساس است رخ دهد نتیکی و رانشژ است نسبت به تنگناهای

(Chen  ،؛1995و همکاران Manfredi  ،از طرف 1997و همکاران .)

های با برای جمعیتFs  Fu´sاند که تست دیگر مطالعات نشان داده

 

 

 

 
هایی که بیشترین جهش را داشتند  tRNAپیش بینی ساختار  :1شکل

 پستاندارن tRNAها با و مقایسه ساختار آن

 بینیپیش ساختارهای به مربوط چپ، سمت در رنگ سبز شبدری برگ ساختارهای)

  پستانداران به مربوط راست سمت در مشکی ساختارهای و پژوهش این در شده

 (.اندشده اقتباس (2000) ارانهمک وHelm  پژوهش از که باشندمی
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های با اندازه بزرگ و برای جمعیت D  Tajima´sاندازه کوچک و تست 

داری نتایج (. عدم معنی Rozas ،2002و  Ramos-Onsins) است کاراتر

ممکن است به  2های مورد مطالعه در جدول ها برای برخی ژنتست

در  کار گرفته شده در این آنالیز باشد.های بهدلیل تعداد اندک نمونه

مطالعه در این پژوهش هیچ جایگاه نوترکیبی وجود  های موردتوالی ژن

اکی از این است منزله عدم نوترکیبی است این نتایج حنداشت که به

گونه تغییری از مادر به فرزند هیچ پستانداران بدون ژنوم میتوکندری که

توان بیان کرد که چنین میهم (.2017و همکاران،  Yi) شودمنتقل می

والدی و هاپلوئید وجود نوترکیبی در ژنوم میتوکندری و توارث تک عدم

وم میتوکندری بودن ژنوم که منجر به کاهش قابل توجه در اندازه ژن

شود، تأثیرپذیری آن را از مشکلات رایج ای میمقایسه با ژنوم هسته در

مانند رانش ژنتیکی و بروز تنگناهای ژنتیکی در جمعیت در مقایسه 

کلی از این تجزیه و تحلیل طوربه دهد.ای افزایش میبا ژنوم هسته

کی بالاتری ژنتی تنوع که ای tRNA هایژن که گرفت نتیجه چنین توانمی

که حاکی  است ترمنفی rRNA هایژن ها نسبت بهانتخاب آن فشار دارند

 این و براساس باشندمی شدیدتری منفی انتخاب فشار تحت که این است از

 یهاتیموقع از یبرخ که شودیم شنهادیپ بیوانفورماتیکی تحلیل و تجزیه

ممکن کدشونده غیر RNAهای نژ در شده ییشناسای دینوکلئوت ریمتغ

ها و این جهش آن مهم باشد میو تنظ یتوکندریعملکرد م یاست برا

چنین توانند موثر باشند. هممی شتر هایگونه روابط تکاملی شناسایی در

 ساختاری هایژن ریبوزومی و ناقل جزء RNAهای ژن کهبا توجه به این

مناسب  نشانگر نعنوابه توانندمی باشند،می میتوکندریایی کدکنندهغیر و

 کار روند.بههای شتر برای رمزنگار مولکولی در گونه
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