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 گروه کشاورزی، دانشگاه پیام نور، تهران، ایران  :*آزاده ترابی 

 دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه جیرفت، جیرفت، ایرانگروه علوم  :زهرا رودباری 

 
 1399 مهرتاریخ پذیرش:            1399 تیر تاریخ دریافت:

 چکیده

كند. با هوايي، محصولاتي مانند شير و گوشت توليد مي ترين شرايط آب واي بسيار مقاوم در برابر خشكي است كه در سختشتر گونه 

هدف . شترهاي ايران در حال كاهش است، براي حفظ و بهبود توليدات اين گونه، مطالعات كاربردي ژنتيكي ضروري استكه تعداد توجه به اين

كوهانه و دوكوهانه ايراني شترهاي تک ميتوكندري 16S rRNAژن  از انجام اين مطالعه، بررسي بيوانفورماتيكي و فيلوژنتيكي توالي نوكلئوتيدي

 ،DNAپس از استخراج  .شد يخون جمع آور نمونهكوهانه مناطق مختلف، نمونه شتر تک 10نمونه شتر دوكوهانه و  10در پژوهش حاضر از  .بود

 شترهاي نوكلئوتيدي كاملرديفي هم .شد تكثيرهاي اختصاصي آغازگربا استفاده از  جفت باز 1512يتوكندريايي به طول م 16S rRNA ژن

 مقايسه ديگر مطالعات از حاصل هاييبا توال آمده دستبه هايتوالي سپس و گرفت صورت سانگر اتوماتيک روش با يرانيو دوكوهانه ا كوهانهتک

ژن  يموجود در بانک جهان شترسانان ساير كامل رديفيهم با يتوكندرياييم 16S rRNAژن  يدينوكلئوت شباهتدست آمده نشان داد به نتايج. شد

رديفي كامل هم يلوژنتيكيف رخترسم د و ژنتيكي فواصل ماتريس رسم يدي،رديفي نوكلئوتهم يسه. مقايددرصد محاسبه گرد 100تا  98/93

 ترينيشب يراندوكوهانه ا يو شترها يعرب كوهانهتک شتر با شباهت ترينبيش ايران كوهانهتک شترهاي كه داد نشان يكيفاصله ژنت يزآنال از حاصله

 هستند. يلتيکگروه مونوف يک يرانيا يشترها يتنشان داد كه جمع درخت اين يمترس ينچندارد. هم يشباهت با شتر دوكوهانه باختر

 شتر ،16s rRNA، تنوع ژنتیکی، ژن میتوکندریDNA :  کلمات کلیدی:

 azadehtorabi@gmail.com پست الکترونیکی نویسنده مسئول:* 
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 مقدمه

 که شوندمی نژادهای بومی ایران بخشی از سرمایه ملی تلقی       

تر به این نژادها از دیدگاه ای دارد. توجه بیشها اهمیت ویژهحفظ آن

ها در برخی مناطق، بسیار ژنتیک با توجه به کاهش شدید جمعیت آن

میلیون شتر در سطح جهان وجود دارد  35از بیش  .حائز اهمیت است

(FAO ،2019 که در بسیاری از کشورهای آفریقای شمالی و آسیا .)

عنوان منبع غذایی برای عشایر و جمعیت روستایی کم درآمد و به

(. 2018و همکاران،  Khalkhaliگیرند )مسابقه مورد استفاده قرار می

( Dromedary camels) کوهانهدرصد از شترهای موجود تک 95حدود 

ها برای زنده ماندن در نظیر آندلیل توانایی بیتر بههستند که بیش

(. این 2015و همکاران،  Hashimاند )های بیابانی شناخته شدهمحیط

حیوانات به شدت با شرایط سخت بیابانی از جمله درجه حرارت بالا، 

درجه  40از  کمبود مواد غذایی و آب سازگار هستند و در دمای بیش

روز بدون  35تا  20توانند کنند و میخوبی تحمل میگراد را بهسانتی

درصد از وزن بدن خود را از دست  25 تنهاکه آب زنده بمانند در حالی

(. 2006و همکاران،  Musa؛ 2011و همکاران،  Agrawalدهند )می

نظیر شترها در مقاومت در برابر شرایط سخت محیطی توانایی بی

آل ها، این حیوانات را به یک مورد ایدههمراه با مزایای پزشکی آن

 .(2016و همکاران،  Romli) تر تبدیل کرده استجهت مطالعات بیش

طورکلی در کشورهای در حال توسعه پرورش جا که شترها بهاز آن

شود. این در حالی است ها محدود مییابند، مطالعات در مورد آنمی

تواند پرورش شتر را عات گسترده ژنوم در شترها میکه افزایش اطلا

درصد  84بیش از  (.2018و همکاران،  Khalkhali) بهبود ببخشد

خشک است و برخی مناطق تحت تأثیر افزایش ایران خشک یا نیمه

زایی معرض بیابان اند و درفشار جمعیت بر منابع زمین و آب قرار گرفته

 (.2014 همکاران، و Lehane ؛Squires، 2013و  Heshmati) دارند قرار

های دینی و فرهنگی سنتی ایرانیان شرایط آب و هوایی به همراه ارزش

دهنده پتانسیل بالایی برای پرورش شتر است. متأسفانه، پرورش نشان

شود. صورت علمی انجام نمیشتر در ایران، مانند اکثر نقاط جهان، به

تواند می تحقیقات ژنوم بومی شتر ایرانیکه  رسدنظر میبا این وجود، به

های درک تکامل شتر را افزایش دهد و فرصتی ارزشمند را برای برنامه

 DNA (.2018و همکاران،  Khalkhali) و تولیدمثل فراهم کند پرورش

ژن کدکننده  13در شتر مشابه سایر پستانداران از میتوکندریایی 

 12s rRNA و 16s rRNA هاینژ تنفسی، مرتبط با زنجیره هایپروتئین

نالیز آ (.2009و همکاران، Ji تشکیل شده است ) tRNAژن  22و 

هایی روش ازجمله  12sو 16sریبوزومی  زیرواحدهای ههای کدکنندژن

بندی و شناسایی استفاده طور گسترده برای طبقهاست که امروزه به

بندی فیلوژنی آن شده در طبقه الزامات کلیدی ژن مطالعه. شودمی

مبتنی بر علم و حاوی اطلاعات  تکثیر، است که همگانی، پایدار، قابل

د رونشمار میفیلوژنی به علمیه های ریبوزومی پاژن .ژنی بالایی باشد

پروتئین  ههای کدکنندنسبت به ژن های ریبوزومیعلاوه بر این، ژنو 

تحلیل فیلوژنی  و ستند و این امر در تجزیههبه آرامی در حال تکامل 

 یا مرتبط با هم بسیار حائز اهمیت است و هم از های دورگونه

(Ahmed  ،2013و همکاران.) های ژن هویژه مدل ساختار ثانوی به

 دستهای بهتحلیل توالی و براساس مقایسه و تجزیه ریبوزومی صرفاً

 و پایداری شدگیت ظاحف میزان رسدنظر می. بهگیردیمآمده صورت 

 عملکرد از جزئی عنواننقش مهم و اساسی این ساختار به هنتیجآن 

دلیل کد نکردن های ریبوزومی بهزیرا ژن ،باشد سلولی حیاتیو  اساسی

 در این گونه فعالیت آنزیمی ندارند و سلول اغلب جهشپروتئین، هیچ

های اختارها در اثر جهشسین ابه این معنا که  ،کندتحمل می ژن را

ف و یا اضافه شدن نوکلئوتیدی دچار تغییر ماهیتی و ای، حذنقطه

 فیلوژنی هایدر بررسی . این در حالی است کهشوندملکردی نمیع

ها آن توالی شدگی ثبات و حفظ وجود دارد که میزان اندکی هایژن

 ؛2014و همکاران،  Patwardhan) باشد ریبوزومی یهاژن توالی مشابه

Ansari-Renani  ،غلب مطالعات انجام جا که ااز آن (.2010و همکاران

های کدکننده کوهانه و دوکوهانه مربوط به ژنشده روی شترهای تک

)رودباری و  های مرتبط با صفات اقتصادی بوده استپروتئین و ژن

ژنتیکی نژادهای بومی که مطالعه تنوعجه به این( و با تو1398نصیری، 

که این وضروری است  بومی هایبرای حفاظت از منابع ژنتیکی دام

 میتوکندری شتر دو کوهانه rRNA 16sن ای در مورد ژتاکنون مطالعه

 و هدف این پژوهش تجزیه گزارش نشده است، ایران کوهانهو تک

ژنوم میتوکندری  rRNA 16sن ژ فیلوژنتیکی و بیوانفورماتیکی تحلیل

 .بود ایران کوهانهو تک کوهانهشتر دو

 

 هامواد و روش

 10نمونه خون از شترهای تک کوهانه و  10تعداد : گیرینمونه      

نمونه خون از شترهای دوکوهانه از بانک خون موجود در آزمایشگاه 

صورت تصادفی انتخاب گروه علوم دامی دانشگاه فردوسی مشهد، به

کوهانه و های خون شترهای تکشدند. لازم به ذکر است که نمونه

فریمان روستای تپه سلام(  )جاده از کشتاگاره مشهدترتیب دوکوهانه به

و ایستگاه تحقیقات منابع طبیعی و امور دام استان اردبیل )روستای 

های در لوله های خون تا زمان استخراجنمونه بودند. تهیه شده جهادآباد(

 داری شدند.گراد نگهدرجه سانتی -20فریزر در دمای  در EDTA حاوی

از خون کامل، با استفاده از  DNAاستخراج : DNAاستخراج        

( با اندکی تغییرات در Cat NO. K3032)کره جنوبی  Bioneerکیت 

 شده به این تغییر اعمال کیت انجام گرفت. دستورالعمل
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صورت بود که برطبق دستورالعمل کیت، میزان خون مورد نیاز برای 

غلطت بالای نمونه دلیل میکرولیتر بود که به 200هر بار استخراج 

های خون از ستون مشکل بود، های شتر، عبور دادن نمونهخون

مایکرولیتر  100ها، این میزان به منظور رقیق کردن آنبنابراین به

به حجم مورد نظر رسانده شد  PBSخون کاهش یافت و با استفاده از 

و سایر مراحل مطابق دستورالعمل کیت صورت گرفت. جهت بررسی 

ترتیب از روش الکتروفورز های استخراج شده بهDNAو کمیت کیفیت 

درصد، رنگ آمیزی شده با اتیدیوم برماید( و طیف سنجی  1)ژل آگارز 

، THERMO ND-2000با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر نانودراپ )

 آمریکا( استفاده شد.

جهت تکثیر ژن : (PCRای پلیمراز )انجام واکنش زنجیره       

rRNA 16s 1512طول  کوهانه و دوکوهانه باتک شترهای میتوکندری ،

ثبت شده برای  مرجع هایدو جفت آغازگر اختصاصی براساس توالی

و شتر دو  NCBI NC_009849کوهانه با شماره دسترسی شتر تک

( NCBIدر بانک جهانی ژن ) NC_009628 کوهانه با شماره دسترسی

Primer Premier 5 (Premier Biosoft, USA )افزار و با استفاده از نرم

ای طراحی شدند که نواحی بالادست و طراحی شد، آغازگرها به گونه

را تکثیر کنند تا توالی کامل این ژن با  rRNA 16sدست ژن پایین

صحت خوانش بالا، برای تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی موجود باشد. 

 صورت زیر بود:شده بهتوالی آغازگرهای رفت و برگشت طراحی 
Forward 1-5´- GGTATCCTGACCGTACAAAGGTAGC - 3´  

Reverse 1- 5´- GGAGGATGGGGACGATAAGTGTG - 3´ 

Forward 2- 5´- CTCGTCTATGTGGCAAAATAGTGAG -3´ 
Reverse 2-5´- ATTTCACTGATTGGAAGCAAGAGAC - 3´ 

 mtDNAاز  rRNA 16s ای پلیمراز جهت تکثیرژنزنجیره واکنش       

انجام شد.  T-personalمدل  Biometraتوسط دستگاه ترموسایکلر 

میکرولیتر بود که با استفاده  50در حجم نهایی  PCRاجزای واکنش 

گراد برای درجه سانتی 94سازی در دمای از برنامه حرارتی واسرشت

ثانیه، تکثیر در دمای  30درجه برای  58ثانیه، اتصال در دمای  30

سازی اولیه در دمای ثانیه، یک مرحله واسرشت 45ی درجه برا 72

دقیقه و یک مرحله تکثیر نهایی در دمای  5گراد برای درجه سانتی 94

منظور حصول سیکل تکثیر شد. به 30دقیقه در  10درجه برای  72

بر روی ژل آگارز  PCRاطمینان از تکثیر قطعات مورد نظر، محصولات 

از محصول واکنش  میکرولیتر 30مقدار  درصد، الکتروفورز گردیدند. یک

میکرولیتر از هر یک  10همراه و به سازی شدای پلیمراز، خالصزنجیره

منظور به پیکومول 10 با غلظت استفاده مورد و برگشت رفت از آغازگرهای

ها کره جنوبی ارسال شد. این نمونهMacroGen تعیین توالی به شرکت 

 یابی گردید.توالی سانگر اتوماتیک روشبه ABI 3130 دستگاه از با استفاده

منظور بررسی روابط فیلوژنتیکی و به: هاتجزیه و تحلیل داده       

های شتر در این مطالعه، در ابتدا کیفیت نتایج تعیین تکاملی گونه

مورد بررسی  (Carlsbad ،2011و  Hall) BioEdit 7 برنامه کمکبه توالی

 CLC Main workbench 5.5افزار استفاده از نرمقرار گرفت. سپس با 

موجود  blastnو رویه  BLASTکمک ابزار قدرتمند ها بههمسانی توالی

های دست آمده با توالیهای بهمیزان همولوژی توالی NCBIدر پایگاه 

منظور سرهم کردن نتایج دو ثبت شده در این پایگاه سنجیده شد. به

میتوکندری شتر  rRNA 16sکامل ژن  ولشده و داشتن ط قطعه تکثیر

 CLC Main workbench 5.5 افزارها نرمکردن توالی از رویه اسمبلی

بانک جهانی  شده از های انتخابهمراه توالیها بهاستفاده شد. این توالی

( Multiple Alignmennt) چندگانه سازیردیفهم و ادغام فایل یک در ژن

سازی شده حاصل ردیفهای همانجام شد. فایل BioEdit 7با برنامه 

 Disparity Index Analysisرویه با هاهاپلوتایپ تعیین جهتبرنامه  این از

استفاده شدند و برای تعیین میزان درصد تشابه  MEGA6افزار نرم

کوهانه و دوکوهانه این تحقیق با های شتر تکنوکلئوتیدی بین گونه

افزار های در دسترس از سایر کشورها از نرمیکدیگر و با سایر جدایه

SDT v.1.2 (Muhire ،استفاده شد. جهت تعیین 2014 و همکاران )

 Create Pairwise) فاصله دو به دو و ایجاد رویه مقایسه ژنتیکی به فاصله

Comparison) ترسیم درخت فیلوژنتیکی با رویهمنظور و بهNeighbor 

Joining (NJ) 5.5 افزارهاینرم ترتیببه تکرار 1000 با Main 

Workbench  CLC وMEGA 6 (Tamura 2011همکاران،  و)  استفاده

شدند و برای بررسی هر گونه انحراف از فرضیه صفر تکامل خنثی، 

با استفاده از Fs   Fu´sو D  Tajima´sشامل Neutralityهای تست

محاسبه ( Rozas ،2002و  Ramos-Onsins)DnaSP v.5.10.0  افزارنرم

داری برای ها اطمینان حاصل شد. سطوح معنیداری آنو از معنی

درنظر گرفته  01/0و  05/0ترتیب بهFs   Fu´sو D  Tajima´sهایتست

 شد. 

 

 نتایج
نشان داد  DNAنتایج سنجش تعیین کمیت و کیفیت استخراج        

 DNA ها با موفقیت انجام گرفته واز تمام نمونه DNAکه استخراج 

ای پلیمراز استخراج شده از کیفیت مناسبی برای انجام واکنش زنجیره

 1الکتروفورز محصولات تکثیر شده بر روی آگارز  برخوردار است.

صورت اختصاصی توالی درصد نشان داد که آغازگرهای طراحی شده به

مجموع با  را در دست آنو نواحی بالادست و پایین rRNA 16sژن 

کوهانه و دوکوهانه ایرانی تکثیر تک باز را در شترهایجفت  1512طول 

 rRNA 16s جفت بازی ژن 731و  781نمودند. تعیین توالی قطعات 

ها مورد ارزیابی قرار نمونه انجام گرفت، کیفیت این توالی 20برای هر 

ها با کیفیت بسیار بالایی صورت گرفت و نتایج نشان دادند که خوانش

بیوانفورماتیکی مناسب هستند.  هایتجزیه و تحلیلو برای انجام  گرفته
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ها یابی و سرهم کردن آندست آمده از توالیهپس از ویرایش قطعات ب

سازی ردیفحاصل شد که براساس هم rRNA 16s توالی کامل ژن

تغییرات نوکلئوتیدی در یک جایگاه  BioEdit 7افزار ها در نرمتوالی

جایگاه در شتر دوکوهانه ایرانی مشاهده شد که  10شتر تک کوهانه و 

ترکیب این تغییرات باعث ایجاد هاپلوتایپ گردیده که مقایسه توالی 

نمونه شتر دوکوهانه  10کوهانه و نمونه شتر تک 10نوکلئوتیدهای 

 افزارنرم Disparity Index Analysisابزار  با استفاده از ایرانی

MEGA   هاپلوتایپ در  1هاپلوتایپ در شترهای دوکوهانه و  3وجود

(. ماتریس فواصل ژنتیکی 1شترهای تک کوهانه را ثابت نمود )شکل 

صورت مطالعه به مورد شترهای رابطه تبارزایی نتایج مربوط به 2 شکل در

کوهانه و تک های شترفواصل ژنتیکی و تفاوت نوکلئوتیدی بین توالی

 های مختلف شترسانان براساس ژندوکوهانه ایران و دیگر گونه

rRNA 16s دهد.میتوکندریایی را نشان می 

 

 
 میتوکندریایی rRNA 16sهای مختلف شترسانان براساس ژن های شترهای ایرانی و دیگر گونهژنتیکی بین توالی: ماتریس درصد تشابه 1شکل 

 

 
 میتوکندریایی rRNA 16sژن های مختلف شترسانان براساس های شترهای ایرانی و دیگر گونه: ماتریس فواصل ژنتیکی بین توالی2شکل
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جهت تایید نتایج حاصل از ماتریس درصد تشابه نوکلئوتیدی و        

 میتوکندریایی rRNA 16sژن  توالی کیلوژنتیف درخت ژنتیکی، فواصل

های میتوکندریایی شترتک کوهانه و دوکوهانه ایرانی با سایر توالی

 ترسیم شد MEGA 6افزار با استفاده از نرم NCBI گاهیپاموجود در 

 .(3)شکل 

 

 
های این ژن در بانک جهانی ژن به میتوکندریایی شترهای ایرانی و سایر توالی rRNA 16sژن : ترسیم درخت فیلوژنی براساس توالی 3شکل 

 باشد.گیری میمرتبه نمونه 1000اعداد روی گره مربوط به درصد مشابهت درون گروهی حاصل از  .هاهمراه کد دسترسی آن

Phylogenetic tree of 16s rRNA gene among populations with used NJ methods 

منظور بهFs   Fu´sو D  Tajima´sشامل Neutralityهای تست       

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

کوهانه و دوکوهانه در شترهای تک rRNA 16sژن انتخاب طبیعی بر 

دار عمل هایی که انتخاب جهت(. در بین گونه1)جدول  محاسبه شد

دار در اندازه جمعیت موثر شده باشد، کرده باشد یا افزایش معنی

که حالیباشد، دردار میمنفی و معنی Neutralityهای مقادیر تست

دهنده اثرات مربوط به رانش ها نشاندار این تستمقادیر مثبت و معنی

ژنتیکی، تنگناهای ژنتیکی و یا اثر انتخاب متعادل کننده در طول 

ها است. نتایج این مطالعه نشان داد که مقادیر تاریخ تکاملی گونه

مثبت است و در این  rRNA 16sژن برای  Neutralityهای تست

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

 
 در شترهای تک کوهانه و دو کوهانه ایرانیمیتوکندریایی  rRNA 16sژن برای  Neutralityهای : نتایج تست1جدول 

 Fu and Li's Fتست  Fu and Li's Dتست  D  Tajima´sتست  گونه

 1/1 88/0 44/1 کوهانهشتر تک

 86/1 73/1 49/1 شتر دوکوهانه

 بحث 

 rRNA 16sژن مطالعه حاضر که جهت تکثیر و تعیین توالی        

شده کوهانه و دوکوهانه ایرانی انجام میتوکندری شترهای تکژنوم 

 10کوهانه و نمونه شتر تک 10است. مقایسه توالی نوکلئوتیدهای 

هاپلوتایپ در شترهای دوکوهانه  3نمونه شتر دوکوهانه ایرانی وجود 

کوهانه را ثابت نمود. علت پایین بودن هاپلوتایپ در شترهای تک 1و 

دلیل های مورد مطالعه، ممکن است اولاً بهتعداد هاپلوتایپ در نمونه

که ممکن است نمونه مطالعه شده نحویکی اندازه نمونه باشد، بهکوچ

بیانگر سطح تنوع واقعی در جمعیت اصلی شترهای ایرانی نباشد و 

که اندازه موثر جمعیت این شترها در جاییرسد از آننظر میدوماً به

ها از منظور حفظ این گونههای تحقیقاتی بهایستگاهکشور کم است، 
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مجبور به تلاقی شترهای خویشاوند با هم هستند که این خود انقراض، 

(. 1394تواند باعث کاهش چشمگیر تنوع ژنتیکی شود )ازغندی، می

دست آمده جهت انجام این ههای بعلاوه لازم به ذکر است که نمونههب

آوری شده بودند که خود مطالعه همگی از یک مرکز تحقیقاتی جمع

های مورد بودن تعداد هاپلوتایپ در نمونه تواند دلیلی برای کممی

درصد تشابه  SDT v.1.2افزار مطالعه باشد. در ادامه با استفاده از نرم

کوهانه شترهای تک میتوکندریایی rRNA 16sژن نوکلئوتیدی توالی 

تعیین شد.  NCBIهای ثبت شده در پایگاه و دوکوهانه ایرانی با توالی

ترین تشابه را با توالی ژن درصد بیش 100ها در سطح اکثریت توالی

rRNA 16s  شترهای ایرانی داشتند که نتایج بر این دلالت دارد که

ترین درصد کم میتوکندریایی دارای ژنوم هایژن در بین rRNA 16s ژن

های که این ژن جزء ژنجاییباشد. از آنتغییرات نوکلئوتیدی می

نشانگر مناسب  عنوانبه باشدمی کدکننده میتوکندریایی و غیر ساختاری

 Aliabadianرود )کار میهای جانوری بهدر گروه برای رمزنگار مولکولی

پایه مقایسه چند ردیفی که بر  1توجه به شکل با (. Nijman ،2012و 

کوهانه و دوکوهانه ایرانی با سایر در سطح نوکلئوتیدی شترهای تک

 به صورت دوبه مختلف حیوانات بین است و درصد تشابه شترسانان

تیرگی رنگ هر مربع بیانگر میزان تشابه است که هر چه  است، دو

توان نتیجه تر است. میتر باشد درصد تشابه بین دو حیوان بیشتیره

کوهانه ایرانی از نظر قرابت ژنتیکی، در خانواده گرفت که شتر تک

( NC009849) عربی کوهانهتک شتر با شباهت ترینبیش دارای شترسانان

چنین شتر دوکوهانه ایرانی ترین شباهت با گونه لاما است. همو کم

ترتیب با شتر دوکوهانه باختری ترین شباهت را بهترین و کمبیش

(NC9628و لاما دارد. ب )توان نتیجه گرفت که بین شتر علاوه میه

درصد(  97مناسبی ) کوهانه و دوکوهانه ایران قرابت ژنتیکی تقریباًتک

های شترسانان از نظر ژنتیکی های لاما با سایر گونهوجود دارد و گونه

 هایفاصله دارند که تاییدی بر مطالعات قبلی بود که براساس ژن

NADH3 وNADH4L  (.1394پور، و طهمورث )شهابی بود شده انجام 

 بین دو ژنتیکی با فاصلهنوکلئوتیدی که درصد تشابه با توجه به این

برای  توانمی هم شاخص این از نتیجه در رابطه عکس دارند حیوان

چنین هم کرد. استفاده مختلف هایگونه ژنتیکی نزدیکی و دوری تعیین

طور های زمانی طولانی که بهکه تکامل در طول دورهبا توجه به این

شناسان مجبورند افتد، زیستمستقیم قابل مشاهده نیست اتفاق می

استنباط روابط تکاملی میان جانداران امروزی بازسازی ها را با فیلوژنی

های مولکولی و برای تشخیص روابط تبارزایی و ساخت کنند. داده

که اعداد حاصل جاییشوند. از آنهای فیلوژنتیک استفاده میدرخت

صورت دو به دو است، در های مختلف بهاز فواصل ژنتیکی بین گونه

های زان جانشینی نوکلئوتیدها بین توالینتیجه این اعداد نمایانگر می

با  گونه، دو بین ژنتیکی فاصله و باشندبررسی می مورد هایگونه

، Van de Peer) ها مرتبط خواهد بودهمبستگی فیلوژنتیکی بین گونه

جهت تایید نتایج حاصل از ماتریس درصد تشابه نوکلئوتیدی  .(2009

 میتوکندریایی rRNA 16s ژن توالی کیلوژنتیف درخت فواصل ژنتیکی، و

 گاهیپاهای موجود در شترتک کوهانه و دوکوهانه ایرانی با سایر توالی

NCBI ،و دوکوهانه  کوهانهکه براساس آن شتر تکطوریهب ترسیم شد

و دوکوهانه اهلی در یک گروه و با فاصله کوهانه ایرانی با شترهای تک

تواند تاییدکننده این امر میقرار گرفتند که لاما  تکاملی زیاد از گونه

های بسیار وجود جد مشترک شترهای ایرانی با شترهای اهلی در زمان

ها در یک خانواده مشترک عبارت دیگر قرار دادشتن آنباشد. بهدور 

 (. این نتایج حاصل از این پژوهش با نتایج3مونوفیلتیک( باشد )شکل )

Cui  وDing (2007)  که کل ژنوم میتوکندری را بررسی کردند و با

ند که دو دتجزیه و تحلیل ساعت مولکولی ژنوم میتوکندریایی نشان دا

اند اما گونه شتر دو کوهانه وحشی و لاما از یک جد مشترک جدا شده

باشند شترهای دو کوهانه اهلی دارای جد جدایی از گونه لاما می

های دیگری از یر محققین که ژنچنین با نتایج سامطابقت دارد. هم

کوهانه و دوکوهانه ایرانی را بررسی ژنوم میتوکندری شترهای تک

 کوهانه و دوکوهانه ایرانی کردند و گزارش کردند که شترهای تک

ترتیب با شتر عربی و شتر دوکوهانه باختری در یک زیر گروه قرار به

و  ی: شهاب1395و همکاران،  باشد )عباسیدارند در یک راستا می

این بررسی نشان داد که  از سوی دیگر نتایج(. 1394 پور،طهمورث

وش مناسبی در تمایز ر rRNA 16sژن  یابیاستفاده از روش توالی

که حتی قادر است دو گونه نزدیک به هم یعنی طوری، بهها استگونه

کوهانه و دوکوهانه را از هم متمایز نماید و این ادعا در شترهای تک

صورت واضح در درخت فیلوژنتیکی ترسیم شده نمایش به 3شکل 

دست آمده از این منطقه از ههای بدر نهایت توالیداده شده است. 

 1512 کوهانه و دوکوهانه ایرانی با طولژنوم میتوکندری شترهای تک

 -KX554925 جفت باز برای اولین بار در بانک ژن با کدهای دسترسی

KX554934 ت شدند.ثب  

منظور بررسی هر گونه انحراف از هب Neutralityهای تستنتایج        

ژن فرضیه صفر تکامل خنثی و شناسایی اثرات انتخاب طبیعی بر 

rRNA 16s کوهانه و دوکوهانه نشان داد که مقادیر در شترهای تک

مثبت است و در این  rRNA 16sژن برای  Neutralityهای تست

 منفی نشان ندادند Fsو D ها مقادیر عددی گونهکدام از پژوهش هیچ

ژنوم میتوکندری تک  کهدلیل اینتواند بهکه این نتایج می ،(1)جدول 

ژنتیکی حساس  ژنتیکی و رانش به تنگناها نسبت والدی و هاپلوئید است

(. از طرف دیگر مطالعات نشان 1392پناه، )زارعی و علیاست رخ دهد 

های با اندازه کوچک و تست برای جمعیتFs  Fu´sاند که تست داده
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D Tajima´s های با اندازه بزرگ کاراتر استو برای جمعیت (Ramos 

Onsins و Rozas، 2002ژن ها برای داری نتایج تست(. عدم معنی

rRNA 16s دلیل تعداد های مورد مطالعه ممکن است بهدر جمعیت

  .آنالیز باشدکار گرفته شده در این های بهاندک نمونه
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Abstract 
Camel is a resistant species to drought and cold weather and produces milk and meat in 

harshest environmental condition. Camel population has been decreasing during last decades in 

Iran, and genetic studies are quite necessary for considering the conservation and productivity of 

this species. The aim of this study was to bioinformatics and phylogenetic analysis of 

mitochondrial sequence of 16sr RNA gene in Iranian camelus dromedaries and Camelus 

bactrianus. In the present study, the blood samples were collected from 10 Bactrian and 10 

dromedary camels, and DNA was extracted; the mitochondrial 16S rRNA gene with 1512 bp 

was amplified using specific primers. Sequencing was performed by automated Sanger method. 

Then complete nucleotide sequencing of Iranian two-humped and one-humped camels was 

performed by Sangar automatic method and then the obtained sequences were compared with the 

sequences obtained from other studies. The results showed that the nucleotide similarity of 16S 

mitochondrial rRNA gene with the complete sequence of other camels in the World Bank of the 

gene was calculated to be 93.98 to 100%. Comparison of nucleotide sequence, construct of the 

genetic distance matrix and drawing of phylogenetic tree, the complete sequence obtained 

genetic distance analysis showed that Iranian one-humped camels are most similar to Arabian 

one-humped camels and Iranian double-humped camels are most similar to western two-humped 

camels. The drawing of this tree also showed that the population of Iranian camels is a 

monophyletic group. 
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