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Introduction: Domestic sheep (Ovis aries), one of the earliest domesticated animal species, have played a 

major role in human nutrition and clothing and have expanded to nearly all regions of the world through 

human migrations. The genetic diversity of domestic sheep is crucial for understanding their domestication 

history and evolutionary relationships. This study was conducted to investigate the genetic diversity and 

phylogenetic structure, with particular emphasis on indigenous Iranian breeds. 

 

Materials and Methods: In the present study, a total of 933 mitochondrial genome nucleotide sequences of 

domestic sheep, representing 202 breeds from 49 countries, were retrieved from the NCBI Genome 

Database. The dataset was classified into 14 geographical regions. The sequences were aligned using 

MAFFT v7.526 on the Galaxy v25.0.2 platform with the FFT-NS-2 algorithm. Nucleotide composition, 

genetic distance, and the number of transition and transversion mutations were calculated using MEGA12 

software. Genetic diversity parameters, including nucleotide diversity (π), mean number of nucleotide 

differences (k), number of haplotypes, polymorphic sites, and total number of mutations, were estimated 

using DnaSP 6. A phylogenetic tree for the entire dataset was constructed in MEGA12 using the Neighbor-

Joining algorithm, the resulting tree was visualized using iTOL v7.Molecular variance analysis was 

performed using Arlequin 3.5.Neutrality tests to assess nucleotide diversity deviations from the neutral 

evolution hypothesis and to detect signatures of natural selection (Tajima’s D and Fu’s Fs) were conducted 

in DnaSP 6. The obtained haplotypes were matched against the reference genome in the National Center for 

Biotechnology Information (NCBI) using BLAST. Haplotype networks for Iranian breeds were constructed 

using PopART1.7, while NETWORK 4.1was used for the entire dataset. 

 

Results and Discussion: The results revealed significant haplotype diversity across different regions and 

Iranian breeds, highlighting patterns of genetic differentiation within and between populations. The mean 

nucleotide composition indicated an AT-rich sequence. The level of conserved sequences across all samples 

was 0.861. A total of 686 haplotypes were identified globally, including 57 haplotypes in Iran. The haplotype 

network, with over 500 unique haplotypes and the predominance of haplogroup B in Europe and Africa, 

haplogroup A in Asia, confirmed the Fertile Crescent origin and global dispersal. Haplogroup B, with a 
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frequency of 528, was the most prevalent across geographical regions, while haplogroup D, with only 3 

occurrences, was the least frequent. The highest haplogroup diversity was observed in geographical regions 

2, 3, and 5 (West Asia, Central Asia and East Asia). Haplogroup E was detected in Georgia, China, 

Afghanistan, and Palestine, while haplogroup D was observed in Turkey and Georgia. Haplogroups A and B 

were present in all geographical regions. In Iran, the frequencies of haplogroups were 52% for A, 30% for B, 

and 18% for C. Out of 72 samples, 57 haplotypes were identified, of which 80% were unique. Mitochondrial 

genome sequences from Iranian local breeds exhibited haplogroups A, B, and C. Haplogroups A and B were 

observed in Moghani and Maku breeds, A and C in Baluchi and Shirazi Gray breeds, A in Shal breed, and A, 

B, and C in Afshari and Qaregol breeds. Tajima’s D and Fu’s Fs statistics were negative in 13 geographical 

regions, indicating population expansion, particularly in regions with ancient domestication histories. The 

phylogenetic tree revealed evolutionary relationships between Iranian breeds and global populations. Most 

studied breeds clustered in closely related branches, suggesting gene flow between different geographical 

regions and historical admixture. Asian populations exhibited higher haplotype diversity compared to 

European populations. Molecular variance analysis revealed that the majority of genetic variance (71.53%) 

occurred within populations, indicating high genetic diversity at the local level. However, 23.68% of the 

variation was observed among four continental groups, reflecting significant genetic differentiation across 

continents (Asia, Europe, Africa, and South America). The high statistical significance of these indices 

confirms the presence of a robust genetic structure and significant differentiation between continents and 

populations, likely reflecting the influence of geographical, historical, or ecological factors on genetic 

dispersal. 

 

Conclusion: This study demonstrated that the mitochondrial genetic diversity of domestic sheep has been 

shaped by the intertwined processes of domestication, human migrations, and subsequent gene flow. A 

significant genetic structure was observed among geographical regions, with high local diversity primarily 

attributed to within-population differences. Haplogroup patterns, particularly the predominance of 

haplogroup B and the geographical distribution of haplogroups A and C, indicate rapid expansion following 

domestication and the influence of ancient trade routes. These findings underscore the importance of 

conserving high genetic diversity, particularly in regions like Iran with unexplored genetic potential, and 

highlight the need for more advanced genomic studies. To preserve the genetic diversity of domestic sheep 

and sustainably utilize their genetic potential, conservation strategies focused on local populations with high 

diversity, especially in regions like Iran, should be designed and implemented. 
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 1و حسین بزی*1، غلامرضا داشاب1فرشته احسانی فر
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  چكيده

تنووع  یبررساین مطالعه، ها دارد. هدف آن یو روابط تکامل یازسیاهل خچهیدر درک تار ی( نقش مهمOvis aries) یگوسفندان اهل یکیتنوع ژنت
تورازی و رسو  هو  .بوود رانیوا یبوم یبر نژادها ژهیو دیجهان، با تأک کشور 4۹نمونه از  ۹۳۳ ییایتوکندریکامل م یهایتوال ،یلوژنیو ساختار ف یکیژنت

-شکلی و انواع جهشهای چندجام شد. تنوع نوکلئوتیدی، هاپلوئیدی و جایگاهان MEGA12افزار وسیله نرمی بهگیهمسا-اتصالروش درخت فیلوژنی به

 محاسوهه گردیود. بورای رسو  شوهکه هواپلوگروهی ازARLIQUIN3.5 وسویله و تجزیه واریانس مولکولی به 6نسخه  DNAspافزار ها توسط نرم

popART1.7 وNETWORK4.163   .موای)تاج یآموار یهالیتحل ،یهاپلوتیپ یهاشهکه  یترس ها،هاپلوتیپ ییشناسا قیها از طردادهاستفاده شد 
D،Fu’s F  وAMOVAاز  شیبو) هاپلوتیپ در کول 686بود. تعداد  861/0شده در کل حفاظت یتوال زانیم .گردید یبررس یلوژنی( و ساخت درخت ف

 یجهوان یو پراکندگ زیمنشأ هلال حاصلخ اروپادر  Bو آسیا در  Aهاپلوگروه  ۀ. غلهندشد ییشناسا رانیهاپلوتیپ در ا 57و  (فردهاپلوتیپ منحصربه 500
را نشوان  هواتیدرصد درون جم 5۳/71ها و در قاره هاتیجمع نیدرصد ب 7۹/4ها، قاره نیوع بندرصد از ت 68/2۳ یمولکول انسیوار هیکرد. تجز دییرا تأ
دسوت آمود کوه ه بو یمنفو ییایومنطقه جغراف1۳در  Fu’s Fو  D مایتاج یهاآماره بندی شدند.گروه Cو  A ،B یهاهدر هاپلوگرو یرانیا ی. نژادهاداد

 یهواتینسوهت بوه جمع یبواتتر یتنووع هواپلوتیپ ییایآس یهاتیجمع .نشان داد یباستان یسازیاهل خچهیدر مناطق با تار ژهیورا به یتیگسترش جمع
حفاظوت از تنووع و  تیوگوسفندان روشن کرده و بور اهم یکیتنوع ژنت یدهرا در شکل بخامهاجرت و انت ،یسازینقش اهل هاافتهی نیداشتند. ا ییاروپا

 دارد.  دیتأک یلیتکم یمطالعات ژنوم
 

 گوسفندان اهلی ، جریان ژنی،تکامل، تنوع ژنتیکیهای كليدی: واژه

 

 1مقدمه

و  روندیشمار مبه شدهیاهل واناتیح نیاز نخست 2ان اهلیگوسفند
 فوایا یغذا، پوشاک و موواد خوام جواموش بشور نیدر تأم یدینقش کل
در جهوان در  یگوسوفندان اهلو تی، جمعFAOبراساس آمار  اند.کرده
تعوداد  2022رأس بوده و توا سوال  اردیلمی 1٫284بالغ بر  2021سال 
. اکثور (FAO, 2023) شده است یینژاد مختلف گوسفند شناسا 1۳84

هوزار  11 اتو 8اند که حودود منشأ گرفته ۳ییایآس ریالاین نژادها از او
 رانیوزاگرس )ا یهاکوه ژهیوبه ز،یدر منطقه هلال حاصلخ شیسال پ
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2- Ovis aries 
3- Ovis orientalis 

 Lv et) شدند یاز شام اهل ییهاو بخش هی(، عراق، شرق ترکیامروز

al., 2015; Wanjala et al., 2021; Koshkina et al., 2023) .
 ه اسوت.رخ داد یانسان یهاهمراه با مهاجرت یگوسفندان اهل پراکنش

دو مسیر اصلی در پراکنش نژادهای گوسفند در دنیا گزارش شده است 
رسویدند و بوه اروپوا کوه و دره دانووب  ترانهیمد یایدر قیطر یکی از
 یغربو جنووب شومالبوه  هیروس یاهقفقاز و استپ قیاز طردیگری 

. گسوترش افتنودیقاره هنود گسوترش فولات مغولسوتان و شوهه ن،یچ
و  شروع شوده و جنوب فرانسه ایتالیشمال ااز ابتدا گوسفندان در اروپا، 

 کشوویده شوودند یو شوومال یمرکووز یاروپووا هووایبووه بخش سووپس
.(Koshkina et al., 2023). 

ابزاری ضروری در مطالعات ژنتیک تکواملی و  میتوکندریایی،ژنوم 
دارای چنودین ویژگوی مطلووب کوه  شودمحسوب می ژنتیک جمعیت

تعداد و مقدار فوراوان در سولول، انودازه کوچوک ژنووم، حالوت  شامل
ای و هسته DNAهاپلوئید، وراثت مادری، نرخ جهش باتتر نسهت به 
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میتوکنودری را ژنوم ها، ین ویژگیهمه ا .باشدی مینوترکیه نرخ پایین
ژنتیوک به نشانگری سوودمند و یکوی از پرکواربردترین نشوانگرها در 

و معمووت  از آن بورای تعیوین سواختار  سوتا مولکوولی تهودیل کورده
جوانوران  ژنیفیلوومطالعوات جمعیت، تنوع ژنتیکی، تکامل جمعیوت و 

 Nikbakhsh et al., 2022; Jalilian Majd et)  شووداسوتفاده می

al., 2023). 
روابوط  جوادیا ی،دودموان موادر یابیورد ی بورایمتعدد مطالعات

 و ژن D براسواس حلقوه تیساختار و تنوع جمعو بررسی  یکیلوژنتیف

CytB انجوام شوده اسوت (Koshkina et al., 2023)یهوالی. تحل 
گوسوفندان نشووان داده کووه همووه  یاییتوکنوودریم یتوووال یگذشوته رو

 شووندیمو  یتقس یمادر یگروه اصلهاپلوبه پنج  ایدن یگوسفندان اهل
 ,.Ilmira et al) اندشوده یگوذارنام E و A ،B ،C ،Dکه با حوروف 

2018; Meadows et al., 2011; Kandoussi et al., 2020  Lv 

et al., 2015). یخاصو ییایومحودوده جغراف یهوا دارااز آن یبرخو 
 یدادهایومتعودد و احتموات  رو یمادر یهاهستند و دتلت بر خاستگاه

در آسویا . Lv et al., 2015)) مستقل در گوسفندان دارنود یسازیاهل
 . هواپلوگروهستغالب ا Bهاپلوگروه و در اروپا  B و A یهاهاپلوگروه

C نسهت به یشتریب یکیبا تنوع ژنت A و B نیو. اشوودیمشخص مو 
 . هاپلوگروهشودمی افتی ایو آس انهیهاپلوگروه در پرتغال، قفقاز، خاورم

D اسوت 1یهقوچ کو به هاپلوگروه تریننزدیک (., et alKoshkina 

 ی،کراچو گوسوفنداندر اسوت و مورتهط  Aبوا هواپلوگروه  ( که2023
 ه،یسوور انوه،یدر خاورم Eوجوود دارد. هواپلوگروه  یو قفقاز ییایرومان

 Eو  Dهوای طورکلی، هاپلوگروهبوه .شوودمی افتی هیفلسطین و ترک
، اروپا، قفقاز ه،یترک گوسفندانند که فقط در هست هاهاپلوگروه نینادرتر
 ۳5توا  5هوا احتموات  از هاپلوگروه نیواند. اشده ییشناسا رانیو ا تهت

 ;Koshkina et al., 2023) اندشووده لیتشووک شیهووزار سووال پوو

Wanjala et al., 2021; Ilmira et al., 2018; Meadows et 

al., 2011; Kandoussi et al., 2020.) 
 یهواجهش یاست که با بررس یروش یکیلوژنتیف لیو تحل هیتجز

تکامول،  یچگوونگ ،مجودد یهواشیها و آرااضوافهو  ، حذفیانقطه
یگونه را نشان مو کی یهاتیجمع ایافراد  نیب یدشاونیو خو ییجدا
 کیوتکامل  یبرا یکی. تنوع ژنت(Kalaydzhiev et al., 2023) دهد
و  یطویمح ای ییوهواآب طیدر شرا راتییگونه در صورت تغ ای تیجمع
 یموجود ضرور یطیمح طیدر شرا واناتیح یسازگار شیافزا نیهمچن
مطالعوه جوامش از کول ژنووم  ک. یو(Wanjala et al., 2021) اسوت

کوه در طوول  یتکوامل یدادهایواز رو ییامکان رمزگشا ییایتوکندریم
ها آن یسازیاهل خیدر طول تار یگوسفندان اهل یهاتیمهاجرت جمع

 نیوا هودف .کنودیکشورها رخ داده است، فوراه  مو ریو سا رانیدر ا
گوسوفندان از نمونه  ۹۳۳ یتوکندریکامل م یهایتوال لیتحل ق،یقتح
و  ییمنظور شناسابه ،یرانیا یبر نژادها ژهیو دیکشور با تأک 4۹از  یاهل

                                                           
1- Ovis gmelini anatolica Valenciennes 

تنووع  یابیوهواپلوگروهی، ارز یهامحاسهه شوهکه ها،هاپلوتیپ یابیرد
  ی( و ترسAMOVAو  D مای)تاج یآمار یهالیتحل قیاز طر یکیژنت

مهواجرت  یو الگوهوا یروابوط تکوامل یبررس یبرا کیتلوژنیفدرخت 
 بود. رانیا یبوم یو نژادها یدر سطح جهان یگوسفند یهاتیجمع

 

 ها مواد و روش

 یتوکنودریکامول ژنووم م یتوال 1000پژوهش، از مجموع  نیدر ا
 (GenBank) ژنووم یکه در ابتودا از بانوک اطلاعوات یگوسفندان اهل

NCBI ۹۳۳ ،ی کنتورل کیفویارهایعمال مع، پس از انداستخراج شد 
 یارهای. معدیکشور انتخاب گرد 4۹نژاد و  202مربوط به  یینها یتوال

 :ندبود ریحذف شامل موارد ز
-D) یفاقد پوشش کامل منطقوه کنترلو ایناقص  یهایتوال -الف

loopکدکننده، یها( و ژن 
 یحواو ایو( Phred score <30) نییپوا تیفیبا ک یهایتوال -ب
 گپ، ای( Nمهه  ) دینوکلئوتزیادی  تعداد
 کسان،ینژاد  کیاز  یتکرار یهایتوال -ج
بووا  دشوودهییآشووکار )تأ یآلووودگ یدارا ایوو دیووهریه یهووایتوووال -د

BLAST یمقدمات یکیلوژنتیو درخت ف،) 
 .ینژاد ای ییایجغراف قیفاقد اطلاعات دق یهانمونه -ه
 تیوفیبوا ک ،کدسوتی یامجموعوه داده ،کیفی ارزیابی ندیفرآ نیا
 یواقعو نودهیکرد که نما جادیا یریگنمونه خطایاز  یبات و عار اریبس

 جینتوا نوانیاطم تیوو قابل باشوند ی دنیواگوسوفندان اهلو یتنوع جهان
 یاطور قابول ملاحظوهرا بوه یبعد یتیجمع یهالیو تحل یکیلوژنتیف

 جدولبندی شدند )منطقه جغرافیایی تقسی  14ها به داده. دهد شیافزا
از  یهویبراسواس ترک 1جودول در  ییایومناطق جغراف یبند یتقس (.1
در  شدهرفتهیپذ یهایبندطهقه، استاندارد یستزی–ییایجغراف یارهایمع

مراکوز  یواقع ییایجغراف تیموقع ،گوسفند یکیمقاتت مرجش تنوع ژنت
با محوریت  مهاجرت گوسفندان یخیتار یرهایو مس یسازیاهل یصلا

 انجام شده است. جداگانه برای ایران

 از تفادهبا اس منظور دستیابی به نواحی مشترکهای مذکور بهتوالی
( در پلتفوورم Katoh & Standley, 2013) MAFFT7.526ابووزار 

Galaxy25.0.2 (Afgan et al., 2022) وسویله الگووریت بهFFT-

NS-2   شوده، محاسوهه فراوانوی ویرایش توالی همتورازتراز شدند. ه
 ،۳یو تقواطع 2یانتقوال یهواتعداد جهوشنوکلئوتیدی، فاصله ژنتیکی، 

انجوام  (Kumar et al., 2024) 12نسخه  MEGAافزار وسیله نرمبه
( از معادلوه Rنسهت تهدیل انتقالی/ تقاطعی ) دست آوردنشد. برای به

 استفاده شد. 1
 

                                                           
2- Transition 
3- Transversion 
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 NCBI  یاطلاعات گاهیپا از یاستخراج یاهل گوسفندان یدارا یکشورها و نژادها ،ییایجغراف مناطق-1 جدول

Table 1- Geographical regions, breeds and countries with domestic sheep extracted from the NCBI database 

 منطقه

Region 
 ییایجغراف منطقه

Geographical area 
 کشورها نام

Names of countries 

 ونهنم تعداد

Number of 

samples 

 نژاد تعداد

Breed 

number 

1 
 یمرکز یایآس

Central Asia 
 رانیا

Iran 
72 9 

2 
 ایآسغرب 

West Asia 

 هیترک فلسطین، عراق، عراق، نکردستا

Iraqi Kurdistan, Iraq, Palestine, Türkiye 
29 9 

3 
 یمرکز یایآس

Central Asia 

 ازبکستان گرجستان، جان،یآذربا قزاقستان، افغانستان،

Afghanistan,Kazakhstan,Azerbaijan, Georgia, Uzbekistan 
38 8 

4 
 ایآسجنوب 

South Asia 

 اردن لانکا،یسر نپال، پاکستان، هند،

India, Pakistan, Nepal, Sri Lanka, Jordan 
122 28 

5 
 ایآسشرق 

East Asia 

 مغولستان ن،یچ

China, Mongolia 
172 41 

6 
 اروپاشمال 

Northern Europe 

 سلندیا فنلاند، سوئد، نروژ،

Norway, Sweden, Finland, Iceland 
65 13 

7 
 ایتانیبر ریجزا

British Isles 
 ولز س،یانگل اسکاتلند، ند،رلیا

Ireland, Scotland, England, Wales 
32 12 

8 
 غرب اروپا

Western Europe 

 سیچک،سوئ یجمهور ا،یاسپان فرانسه، هلند، آلمان،

Germany, Netherlands, France, Spain, Czech Republic, 

Switzerland 

95 19 

9 
 اروپاجنوب و شرق 

Eastern and Southern 

Europe 

 لهستان ،یکرواس صربستان، ،یرومان ا،یتالیا

Italy, Romania, Serbia, Croatia, Poland 
57 15 

10 
 قایآفرشمال و شرق 

East and North Africa 

 مراکش چاد، ،یوپیات ،یهیل مصر،

Egypt, Libya, Ethiopia, Chad, Morocco 
91 16 

11 
 قایآفرجنوب و غرب 

West and South Africa 

 نیبن نافاسو،یبورک ه،یجرین

Nigeria, Burkina Faso, Benin 
36 6 

12 
 ایآس شمال

North Asia 

 نیاوکرا ه،یروس

Russia, Ukraine 
107 19 

13 
 هیانوسیاق

Oceania 

 یاندونز ا،یاسترال

Australia, Indonesia 
6 4 

14 
 یجنوب یکایآمر

South America 

 لیبرز

Brazil 
11 4 

 
 (1)معادله 

 
 

: بوورای 2Kهووا و : نسووهت انتقووال بوورای پووورین1Kر آن، کووه د
شوامل  یکویتنووع ژنت یهاها است. برای محاسهه فراسنجهپیریمیدین
 یهوواتعووداد تفاوت نیانگیوو(، مS) یچندشووکل یهوواگاهیتعووداد جا
و تعداد  (Hd) ی(، تنوع هاپلوتیپH) ها(، تعداد هاپلوتیپK) یدینوکلئوت

اسوتفاده شود  6نسوخه  DNAsp افوزارنورماز  (Etaهوا )کول جهوش
(Rozas et al., 2017 تنوع هاپلوتیپی مطابق بوا معادلوه )محاسوهه  2

 شد.
 (2)معادله 

2

1

1
1

n

i

i

n
H X

n 

 
  

  
 

 n:فراوانی هاپلوتیپی از هور هاپلوتیوپ در نمونوه و  X:که در آن، 
محاسوهه  ۳معادلوه اندازه نمونه است. ضریب تمایز ژنتیکوی براسواس 

 گردید.
معادلووووه 

(۳)  
هوای میانگین تفاوت B:Fشاخص تثهیت ژنتیکی،  ST:Fکه در آن، 

های بین دو میانگین تفاوت W:Fهای مختلف و بین دو فرد در جمعیت
  (.Manesh et al., 2022باشد )فرد در درون یک جمعیت می

( بوا یتوکندریکامل م یتوال ۹۳۳) تیکل جمع یکیلوژنتیدرخت ف
 MEGAافوزار در نرم (NJ) 1همسوایگی-اتصوال الگووریت استفاده از 

و افوزودن اطلاعوات  یشناسییهایبههود ز یشد. برا  یترس 12نسخه 
 نیوآنلا تفورمدر پل یی(، درخوت نهواه)نژاد، کشور و هواپلوگرو یلیتکم
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ITOL7 (Letunic & Bork, 2024 )دیگرد یرسازیو تصو یبازساز. 
 یداخلو یهاتلاش بر حداقل کردن طول شاخه ،NJ ت یدر الگور1

توووان کوواربرد یروش را موو نیووو سووپس طووول کوول درخووت اسووت. ا
برمهنای  NJ ت یدر نظر گرفت. الگور یافاصله یهادر داده یمونیپارس

 یلتکوام یهوادرخوت ینوساز یمشخص برا یآمار یتکامل یالگوها
 ،هوا اسوت( که شوامل کول شواخهQ) سیروش از ماتر نیاست. در ا
بودن شوهاهت  مقدار که نشان از بات نیشود و سپس کمتریاستفاده م
بوه  یلووژنیانشعاب از درخوت ف کی شوند و دریانتخاب م ،شاخه دارد

 روند.یکار م
 Q(i,j)=(r-2)d(i,j)-Σd(i,T)-Σd(j,T) (4)معادله 

ام Tشواخه : T ،Tو  i، jشواخه  نیفاصوله بو :d (i,j) کوه در آن،
 jو i یهواشواخه ی: مقودار عوددQ(i,j)ها و تعداد کل شاخه: rدرخت، 
 (. Asghari & Dashab, 2018هستند )

 ۳نئووی -و موودل تووامورا 2یهوویترک یینموواحووداکثر درسووتاز روش 
(Tamura et al., 2004; Kumar et al., 2024)  بورای محاسوهه

 اسوتفاده شود. MEGA12 (افوزارها در نرمدینوکلئوت ینیگزیجا میزان
 یابیارز یبرا ای تاجیما و نئیبا مدل فاصله 4یمولکول انسیوارتجزیه 

 Arlequin (Excoffier 3.5افزار نرمبا  هاتیو درون جمع نیب زیتما

& Lischer, 2010) بورای بررسوی بوودن  یخنث تحلیل .گردید انجام
تنوع نوکلئوتیدی حاصل از مشاهدات و انحراف از فرضیه صفر تکامل 

( Fu’s Fs و 5D تاجیموا )خنثی و شناسوایی اثورات انتخواب طهیعوی 
  .انجام شد 6نسخه   DNAspدر

مورد مطالعه، تمام  ین اهلگوسفندا تیجمع ههاپلوگرو نییتع یبرا
 گواهیدر پا BLASTnآمده با اسوتفاده از ابوزار دستبه یهاگروههاپلو

NCBI یمرجش گوسوفند اهلو یتوکندریژنوم م کاملی با توال (Ovis 

ariesیکد دسترس ی( دارا NC_001941.1 نیوداده شودند. ا قیتطه 
 یهواههاپلوگرو نیویتع یبورا یان اسوتاندارد جهوانعنومرجش به یتوال
شده و در مطالعات  رفتهی( پذEو  A ،B ،C ،Dگوسفند ) ییایتوکندریم

 یهور تووال همورد استفاده قرار گرفته است. هاپلوگرو زین نیشیمتعدد پ
( D-loop) یشده در منطقه کنترلشناخته یهاجهش یبراساس الگوها

  یترسو .دیوگرد نیویژنوم مرجوش تع نینسهت به ا کدکننده یهاو ژن
 NETWORKافوزار نورمبرای کل جمعیت توسط  هاپلوگروهشهکه ها
افوزار در نرم 6انوهیم-شوهکه اتصوالو برای جمعیت ایوران  4.1نسخه 

PopART1.7 (Leigh et al., 2015 ترسی ) شد. 
 

                                                           
1- Neighbor joining tree 
2- Maximum composite likelihood 
3- Tamura-nei   
4- AMOVA 
5- Tajima's D 
6- Median-joining 

 نتایج و بحث

نتایج حاصل از درصد جایگزینی تووالی نوکلئوتیودی ژنووم کامول 
احتموال ( ارائه شده اسوت. 2جدول سفندان اهلی در )میتوکندریایی گو

محاسوهه نئی -تامورا مدلهر باز براساس روش  یدینوکلئوت یگزینیجا
شده مربوط به جوایگزینی انتقوالی مقادیر مشاهده نیباتتر شده است.
ر و تها بود. نورخ جوایگزینی تقواطعی پوایینها یا پیریمیدینبین پورین

ترتیب بوه Rو  K ،2K 1درصد مشاهده شد. مقوادیر 57/0تا  22/0بین 
و عودم  Rبه دست آمد. انحراف بواتی  ۳08/26و  4۹۳/57، 216/56

کننده عواملی مانند انحرافات جهشی، تقارن در نرخ جایگزینی منعکس
سازوکار ترمی  ژنوم یا فشوار انتخواب اسوت. فراوانوی نسوهی آدنوین، 

و  ۹0/25، ۳6/27،  66/۳۳ترتیب ، و گوووانین بووهتیمووین، سوویتوزین
درصود  02/61ها برابر در طول توالی A+Tدرصد بودند. نسهت 08/1۳
ایون نسوهت بوا دو بواز اسوت.  نیودهنده غالوب بوودن انشان کهبود 
 ;Hu & Gao, 2016)های برخوی از محققوان مطابقوت داشوتیافته

Qiao et al., 2020) . 
 mtDNA یسویو رونو ریوتکث نودیدر فرآ (D-loopکنترل ) هیناح
. شوودیشناخته مو زین ATاز  یغن هیعنوان ناحبه و دارد یدینقش کل

 A+Tژنوووم میتوکنوودریایی نسووهت بووه هسووته معموووت  دارای نسووهت 
دلیل فشوارهای تکواملی و کوارآیی بواتتر در باتتری اسوت. ایون بوه

 GCاز  یغنو یتوال ازی و رونویسی ژنوم میتوکندریایی است.همانندس
سوهب پایوداری بیشوتر  A+Tنسهت بیشتر  مستعد جهش است. شتریب

DNA می( شودVinogradov & Anatskaya, 2017 .) 

از ژنوم هستند که در طول تکامل  ییهابخش ،شدهحفاظت ینواح
 ایو purifying selection) کنندههیتصوف انتخواب یتحت فشوار قوو

negative selectionمعناسوت کوه  نیوامور بوه ا نیاند. ا( قرار داشته
 یهواجهش ایو یمعنره یغ یهاجهش ژهیو)به یعملکرد یهاجهش
( شووندیمو نیپوروتئ ایوعملکرد ژن  رییتغ باعثکه  انیب کننده یتنظ

( هموراه بووده و در fitness) یتوجوه برازنودگ معموت  با کاهش قابول
 اندحوذف شوده تیواز جمع یعویطور مؤثر توسط انتخواب طهبه جهینت
(Wanjala et al., 2021.) 

. دهودیرا ارائوه مو DNAبخوش از  کیو تیسطح حفاظت، اهم
دور از ه   ییهاگونه نیب یاساس یها با عملکردهامناطق کدکننده ژن

بوا  هیوناح 44شده حفاظت ینواح تجزیهحاصل از  جیاند. نتاحفظ شده
از  یاریبسوورا نشووان داد.  861/0میووزان حفاظووت توووالی برابوور بووا 

مطالعوه  یبورا DNA یهاچندشوکلیاز  تیوجمع کیمتخصصان ژنت
 هواتیجمع نیدام، درون و بو یهاو روابط گونه یواقع یکیساختار ژنت

 یهوواگوواهیتعووداد جا (.Wanjala et al., 2021) انووداسووتفاده کرده
 یدیلذا از فراسنجه تنوع نوکلئوت ،وابسته به تعداد نمونه است چندشکل

کوه بوه طوول  شوودمیاستفاده  دیدر سطح نوکلئوت یتیگوسیهتروزا ای
DNA تفوواوت  نیانگیووم انگریوونوودارد و ب یو تعووداد نمونووه بسووتگ



 127     احسانی فر و همکاران، تجزیه فیلوژنی و تعیین هاپلوگروه نژادهای مختلف گوسفند براساس ژنوم کامل میتوکندریایی

. تنوع (Asghari & Dashab, 2018) است گاهیدر هر جا یدیئوتنوکل
دهنوده ( نشوانشوودیشناخته مو زین یعنوان تنوع ژن)که به یهاپلوتیپ

اسووت،  یشووده تصووادفیبردارنمونووه احتمووال متفوواوت بووودن دو آلوول
 یهوواتعووداد تفاوت نیانگیووعنوان مبووه یدیووکووه تنوووع نوکلئوتدرحالی

 DNA یهایتوال نیب یجفت یهاسهیدر مقا گاهیجادر هر  یدینوکلئوت
 (.De Jong et al., 2011) شودیم فیتعر

 

 
 یاهل گوسفندان مختلف هاینژاد در ییایتوکندریم ژنوم در دهاینوکلئوت ینیگزیجا یفراوان -2جدول

Table 2- Maximum composite likelihood estimate of the pattern of nucleotide substitution in different breeds of domestic sheep 

G C T A  
12.49 0.44 0.46 - A 
0.22 25.28 - 0.57 T 
0.22 - 26.71 0.57 C 

- 0.44 0.46 32.13 G 
     

 ینیگزیجا ید. الگواننشان داده شده یصورت معمولبه یهش تقاطعو ج  یصورت ضخبه یانتقال هایدرصد جهش ،جدول نیاست. در ا گریبه ستون د فیرد کیاز  یهر ورود ینیگزیاحتمال جا
 به ترتیب بازهای آدنین، تیمین، سیتوزین و گوانین هستند( Gو  A ،T ،C) برآورد شدند. یهیترک یینماحداکثر درست یاستفاده از روش آمارو با  ینت-تحت مدل تامورا

The probability of substitution is of each entry from one row to another column. In this table, the percentage of transitional subsitution is shown in 

bold and transversional subsitution in italic text. The substitution pattern was estimated under the Tamura-Netti model using the combined maximum 
likelihood statistical method. (A, T, C and G are the Adenine, Thymine, Cytosine and Guanine bases, respectively) 

 
هاپلوتیووپ  686و گوواهیجا172۹تعووداد  چندشووکلی، یدر بررسوو

کوه تنووع  دهنودینشوان مو ۳جودول  لیوتحل جینتوا .ندشد ییشناسا
وجوود  انگریکه ب کندیم رییتغ ۹۹4/0تا  ۹82/0در محدوده ی هاپلوتیپ
کوه تنووع ، درحالیاسوت هواتیجمع انیوتوجه در م قابل یکیتنوع ژنت

 ترنییدهنده نرخ پا، نشان00546/0تا  00105/0 در دامنه یدیلئوتنوک
و  5در ناحیوه جغرافیوایی تنووع  نیشوتریاسوت. ب یدینوکلئوت راتییتغ

از کواهش  یکه ممکون اسوت ناشومشاهده شد  14کمترین در ناحیه 
بوا تعوداد  )ایوران( 1منطقه  باشد. یعیفشار انتخاب طه ای یکیتنوع ژنت
، تفووواوت (H=57) هاپلوتیوووپ ،(S=360)ی چندشوووکل یهوووامکوووان

( Hd=0.994( و تنوووع هاپلوتیووپ بووات )K=62.353)نوکلئوتیوودی 
 انگریوب جینتا نیا .دش ییشناسا بات یکیبا تنوع ژنت یاعنوان منطقهبه
در  یکوویتنوووع ژنت یبوور الگووو یو تکووامل ییایووعواموول جغراف ریتووأث
بوه انتخواب الگوها ممکون اسوت  نیااست. مورد مطالعه  یهاتیجمع
مختلوف  ییایودر منواطق جغراف یکویژنت ینوزواا ایومهاجرت  ،یعیطه

 . مرتهط باشد
روابط یایی برای درک توکندریم ژنومکنترل  هیتنوع ناحدر بررسی 

 272یی قوایگوسوفند آفر ی اهلوینژادهای شناستیو جمع یکیلوژنتیف
 یهواگاهیتعوداد جا گزارش شود. فردمورد منحصربه 207 با ،هاپلوتیپ
 بیترت)بوهگوزارش شود بات  یو هاپلوتیپ یدیتنوع نوکلئوت ،یچندشکل
 ,.Wanjala et al) (002/0 ± ۹۹۳/0 و 012/0 ± 254/0، 284

2021.) 
 یبووم انگوسفند ینژادها یکیلوژنتیف لیو تحل هیتجزدر تحقیق 

 ۹۹۹/0وتیپی یایی، تنوع هواپلتوکندریم ی ژنومهایبراساس توال هیروس
 ,.Koshkina et alگووزارش شوود ) 00۳78/0و تنووع نوکلئوتیوودی 

 و هاپلوتیوپ 74نژاد از گوسفندان ایرانی،  10(. در تحقیق روی 2023

و  یدیوتنوع نوکلئوت ،یتنوع هاپلوتیپنشان داد.  یچندشکل گاهیجا 12۳
 ،00۳/0 ± ۹۹6/0 بیوترتبوه یدیونوکلئوت یهواتعداد تفاوت نیانگیم

 ,Rafia & Tarangگوزارش شودند ) 2۳/25 و 0001/0 ± 0۳72/0

2016.) 
 Fu andو  D ،Fu and Li’s Fتاجیموا  یهاآزمون جینتا لیتحل

Li’s D موورد  یهواتیدر جمع یمتنووع یتکامل یدهنده الگوهانشان
در  یهایتوال نیب زیتما یبرا D مایآزمون تاج .(4جدول ) مطالعه است

دار تکامول کوه تحوت انتخواب جهوت ییهایو توال یحال تکامل خنث
دهنوده انتخواب مثهوت و دهد. مقادیر منفوی نشواناند، نشان مییافته

مقادیر مثهت بیانگر انتخاب متعادل کننده یوا کواهش انودازه جمعیوت 
 کیدر حال تفک یدینوکلئوت یهاگاهیجا ینآزمون از فراوا نیاهستند.  
 رینشان داد که مقواد جی. نتا(Wanjala et al., 2021) کندیاستفاده م

D بوه  تواندیمتفاوت است و م یتوجه طور قابلدر مناطق مختلف به
 D ریمقاد11و  7، 4 هیاشاره کند. در ناح یو انتخاب یتکامل یندهایفرآ
( کوه ممکون P< 0.05بودنود ) دارمعنوی پنج درصدو در سطح  ینفم

 تخوابانتخواب مثهوت )ان ر،یواخ یتویدهنده انهسواط جمعاست نشوان
 نیو. ا( et alDe Jong.2011 ,) باشود 1یجاروب انتخواب ایدار(، جهت

بوا  یکویتطوابق ژنت ایو تیواندازه جمع شیافزا جهینت توانندیالگوها م
 ،ینوواح یدر برخ نیمناطق باشد. همچن نیخاص در ا یطیمح طیراش
D از  یشوتریبوود، کوه شودت ب دارمعنوی یک درصوددر سطح  یمنف

 یدادهایوو احتموات  بوه رو دهودیم انرا نش یانحراف از تعادل تکامل
 De) اشاره داردی کیگلوگاه ژنت ای یتیمانند بطالت جمع دتریشد یتکامل

Jong et al., 2011). بوا مقودار  1۳ هیودر مقابول، ناحD اموّا  ،مثهوت
دهنده وجوود نشوان توانودی( مشاهده شد، که مP>0.05) داریرمعنیغ

                                                           
1- Selective Sweep 
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 یداریباشود، هرچنود عودم معنو داریپا یکیتنوع ژنت ای یتیتعادل جمع
 نییتنووع پوا ایومحودود  یبردارنمونوه لیدلممکون اسوت بوه یآمار

 یمنفو Dبوا  زنیو 1و  2، ۳، 5، ۹، 12، 14واحی نو باشود. یدینوکلئوت
 یدهنده عدم وجود فشار انتخابمواجه بود که احتمات  نشان داریرمعنیغ

 یرانوویا یهانمونووه یجهووان یبووا پراکنوودگ جینتووا نیوواسووت. ا یقووو
راسوتا اسوت و ممکون اسوت ( ه کیولوژنتیشده در درخت ف)مشاهده
 De) باشود هواتیجمع نیب تهادل ژن ای یخیاز مهاجرت تار یانعکاس

Jong et al., 2011). 
 

 مناطق جغرافیایی مختلف دنیا نیدر ب یدینوکلئوت یتوال یکیتنوع ژنت یهاشاخص -3 جدول
Table 3- Nucleotide sequence genetic diversity indices among different geographical regions of the world 

 همنطق
Region 

 1ی دینوکلئوت یتوال یکیتنوع ژنت یهاشاخص
1Nucleotide sequence genetic diversity indices 

S H Hd Pi Eta K  
1 360 57 0.994 0.00406 0.00488 62.353 
2 381 28 0.998 0.00546 0.00623 85.229 
3 311 31 0.990 0.00402 0.00473 63.104 
4 430 92 0.994 0.00185 0.00516 28.974 
5 646 146 0.997 0.00389 0.00726 61.050 
6 267 35 0.982 0.00126 0.00360 20.462 
7 223 27 0.990 0.00169 0.00352 26.651 
8 286 59 0.985 0.00105 0.00350 16.436 
9 286 40 0.985 0.00264 0.00383 42.634 

10 397 74 0.996 0.00110 0.00487 17.642 
11 125 26 0.983 0.00084 0.00189 13.559 
12 585 95 0.998 0.00342 0.00704 54.624 
13 116 6 1.000 0.00377 0.00311 61.533 
14 41 10 0.982 0.00079 0.00085 12.945 

1 Sیشکلچند گاهی: تعداد جا، Hتعداد هاپلوتیپ :، Hdی: تنوع هاپلوتیپ، Piیدی: تنوع نوکلئوت، Etaها، : تعداد جهشKتیجمع نیها ب دی: تفاوت نوکلئوت. 

l number of S: Number of polymorphic loci, H: Number of haplotypes, Hd: Haplotypic diversity, Pi: Nucleotide diversity, Eta: Tota 1

mutations, K: Nucleotide difference between populations. 

 

 
کننده نتایج فووق هسوتند. در ه  تأیید Fu's Fsهای نتایج آزمون

 کیگوسفند نزد یهاتیدر تمام جمع مایتاج Dگوسفندان اهلی روسیه 
تکامول  دهودیبوود، کوه نشوان مو زینواچ یبه صوفر و از نظور آموار

 ,.Koshkina et al) بووده اسوت ینسهتا  تصوادف یمادر یهادودمان

 ;** -10.572) یمنفوو Fu’s Fs یبووات ریحووال، مقوواد. بااین(2023
 رشدهنده گسوتنشوان کوه گزارش شودگروه  نی( در چند** -8.۹87
در  یمشووابه جینتووا(. Koshkina et al., 2023) اسووت تیووجمع

؛ -Fu’s Fs =12/26؛ -۹7/0؛ -D =1/2ی )تاجیموا گوسوفندان هنود
66/25-()Sharma et al., 2020یی )تاجیموا قوایآفر ( و درگوسفندان
D =۹21/0- ،175/۳ ؛Fu’s Fs =00۳/24- گزارش شود -126/10؛ )
(Wanjala et al., 2021.)  یبورابررسی گوسفندان صحرایی سودان 

 Salim et) را نشان داد یداریمعن یمنف ریمقاد Fu’s Fsو  D مایتاج

al., 2023قابل توجه  یمنف مقادیر یتهت انوسفند( و همچنین برای گ
 (.Liu et al., 2018گزارش گردید ) یو بزرگ
دهنده نشوان مواجیشده در آزموون تامشاهده یالگوها طورکلی،به

در منواطق مختلوف اسوت.  انگوسوفند یهواتیدر جمع یتنوع تکامل
انتخواب  ایو یتویممکن اسوت بوه انهسواط جمع داریمعن یمنف ریمقاد
یمو داریرمعنویغ یمنف ایمثهت  ریکه مقاداشاره کنند، درحالی یعیطه

 ن،یوبور اعلاوه. ها باشوندودن دادهب یا ناکافیدهنده تعادل نشان توانند
 یهاهاپلوتیپ یدارا تیکه جمع دهدیقابل توجه نشان م یمنف ریمقاد

 ,.De Jong et al) اسوت یاز حود انتظوار در حالوت خنثو شینادر بو

 ایوو  یژنو یتنگناها ،یدهنده رانش ژنمثهت آن نشان ریمقاد .(2011
 است. تیجمع یتکامل خیطول تارکننده در اثرات متعادل

عنوان یوک روش تجزیوه آمواری در ی بوهمولکول انسیوار هیتجز
هوا و میوزان تمووایز درون محاسوهه تنووع ژنتیکوی و سواختار جمعیوت

براسواس  جینتا (.Shariat et al., 2019شود )ها محسوب میجمعیت
 در( 71/%5۳) یکیژنت انسیروا تیکه اکثر دهدینشان م جهش 102۳
در سطح  یکیژنت یتنوع بات انگریرخ داده که ب هاتجمعی درون سطح
چهار گروه  انیم تنوع درصد 68/2۳حال، . بااین(5جدول ) است یمحل
اروپوا،  ا،یها )آسقاره انیتوجه م قابل یکیدهنده تفاوت ژنتنشان ی،اصل
ها شاخص نیا یبات یآمار یمعنادار ( است.یبجنو یکایو آمر قا،یآفر

(P< 0.001) معنوادار  زیو تموا یقوو یکیوجود ساختار ژنت دکنندهییتأ
کننده اثورات عوامول است که احتمات  منعکس هاتیو جمع هاقاره نیب

 اسووت یکوویژنت یبوور پراکنوودگ یشووناختبوم ایوو یخیتووار ،ییایووجغراف
(Sharma et al., 2020) . 
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 در مناطق جغرافیایی مختلف دنیا D و آزمون تاجیما Fهای آزمون -4 جدول
Table 4- Fus F test and Tajima D test in geographical regions of world 

 منطقه               در مناطق جغرافیایی مختلف دنیا D و آزمون تاجیما Fهای آزمون

Region Fu and Li's D (FLD) Fu and Li's F(FLF) Tajima's D 

1 -2.02 -1.72 -0.58 
2 -0.78 -0.81 -0.48 
3 -1.08 -1.07 -0.56 
4 -2.93* -3.07** -2.13* 
5 -5.97** -4.51** -1.50 
6 -3.88** -3.93** -2.33** 
7 -1.61 -2.07 -1.99* 
8 -2.72* -3.06** -2.34** 
9 -1.12 -1.34 -1.11 

10 -3.94** -4.06** -2.64** 
11 -2.22 -2.58* -2.06* 
12 -3.89** -3.50** -1.73 
13 0.95 1.14 1.36 
14 -0.90 -0.86 -0.35 

 داری در سطح یک درصدمعنی : **داری در سطح پنج درصد، معنی :*
Significant at the 1% level**Significant at the 5% level, * 

 
 انسیووار تیواکثرای گوسوفندان بوومی روسویه، در مطالعه نژاده

موورد  یهاتیجمع نیتفاوت ب و( درصد 87/77) اهگروه درون یکیژنت
. در (Koshkina et al., 2023) شودگوزارش  درصود 1۳/22مطالعوه 

در گوسوفندان  ییایتوکنودریم ژنووم یکویهاپلوتیپ و تنوع ژنت یبررس
 گزارش نژادها نیبدرصد  ۳و نژادها درون تنوع درصد ۹7 ،رانیا یبوم

 6۹/54 یی،قوایآفر یاهلو ینژادهوا در .(Moradi et al., 2017شود )

هوا درصود درون جمعیت ۳0/45ها و ی بین گروهکیژنت انسیدرصد وار
بررسی تنووع تووالی در (. در Wanjala et al., 2021گزارش گردید )

نوژاد گوسوفند بوومی ایوران،  10ژنوم میتوکنودریایی D- loop ناحیه 
 نیدرصود از تنووع در بو 4۳/۳نشان داد که  یمولکول انسیوار لیتحل
 Rafiaشد ) افتی هاتیدرصد تنوع در داخل جمع 57/۹6 و هاتیجمع

& Tarang, 2016). 
 

  ایهای نوکلئوتیدی ژنوم میتوکندریایی گوسفندان اهلی بین قارهاریانس مولکولی توالیتجزیه و -5 جدول
Table 5- Analysis of molecular variance of nucleotide sequences of mitochondrial genomes of intercontinental domestic sheep 

 درصد تغییر
Fixation indices 

 درصد تغییرات
Percentage of varation 

 مولفه واریانس
Variance componeents 

 مجموع مربعات
Sum of squares 

 درجه آزادی
df 

 منابش واریانس
(Source of Varyance) 

=0.23684***CTF 23.68 8.88 Va 5521.86 3 
 هابین گروه

Among groups 

=0.06372***SCF 4.79 1.79 Vb 1429.24 10 

 هابین جمعیت
Among populations  

 های هر جمعیتزیر گروه

 71.53 26.83 Vc 24659.55 919 Subgroups of each population 

=0.28471***STF 100 37.51 31610.66 932 
 کل
Total 

  001/0داری در سطح : معنی***
Significant at the 0.001 level.*** 

 
ژنووم  بوا DNAspافوزار آمده از نورمدستهاپلوتیپ به 686تعداد 

 و A ،B ،C،  Eشوامل هواپلوگروهی  مرجش تطهیق داده شد و در پنج

Dدرصوود  5/75شووده هاپلوتیووپ مشوواهده 686بنوودی شوودند. از دسووته
افوراد موورد  نیب توجهی قابل تنوع دهندهنشان که بودند فردمنحصربه
 درصود 25مشترک، کمتر از  یهاهاپلوتیپ درصد 5/24. از بودمطالعه 

تر درون طور خوواصدرون منوواطق و بووه ،ایقووهفرامنط صووورتبه
 خاص مشترک بودند.  یکشورها

جغرافیوایی منواطق هوا در هواپلوگروهاز  کیوهور  ینسوه یفراوان
 2شوکل هوا در و شهکه پیوسته حاصل هواپلوگروه 1شکل در مختلف 
 نیشوتریب ،موورد 528 یبا فراوان B هاپلوگروه داده شده است. نمایش
با  D هاپلوگروهکه درحالی شت،دا ییایمناطق جغراف انیرا در م یفراوان
اول توا  ییایو. در منواطق جغرافشترا دا یفراوان نیمورد، کمتر ۳تنها 
 )اروپوا، آفریقوا( منواطق ریو در سوا A هاپلوگروه یفراوان )آسیا( پنج 

یی ایودر مناطق جغراف هاپلوگروهتنوع  نیغالب بود. باتتر B هاپلوگروه
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در کشوورهای گرجسوتان، چوین،  Eهاپلوگروه  مشاهده شد. 5و  ۳، 2
در کشورهای ترکیوه و گرجسوتان D افغانستان و فلسطین؛ هاپلوگروه 

در تمامی مناطق جغرافیوایی وجوود  Bو  Aمشاهده گردید. هاپلوگروه 
 داشتند.

سوه  ییایوتالیو ا یمصور اندر گوسوفند یمطالعه تنووع هواپلوتیپ
نشان داد. هموه  یمورد بررس یهانمونه را در Cو  A ،Bهاپلوگروهی 

 نیو همو ندشود یبنودخوشوه Bبوا هواپلوگروه  ییایوتالیا یهوانمونه
 یاموّا در نوژاد بوارک ،هو  غالوب بوود یمصر یهاهاپلوگروه در نمونه

 کیو ، در نوژاد اوسویمیAبوا هواپلوگروه  انهخوشه جداگ کی یمصر
دو خوشوه جداگانوه بوا و همچنوین  Cاگانوه بوا هواپلوگروه خوشه جد
 Othman etند )گوزارش شود یرحماننژاد در  C و Aهای هاپلوگروه

al., 2015). ینژادهوا یتوکنودریکنترل ژنوم م هیتنوع ناح یدر بررس 
گردیود ( را گزارش Cو  A ،B) یسه هاپلوگروه اصل یی،قایگوسفند آفر

(Wanjala et al., 2021)رگووروهیز، مطالعووه نیوو. در ا B1  شووامل
 B2 رگوروهیبوود، ز قوایشرق و شومال آفر ،غرب گوسفنداناز  یتعداد

( و ریوشمال )موراکش، مصور و الجزا یهاتیاز جمع ینشامل گوسفندا
 انندگوسف یشامل نژادها B3 رگروهی. زند( بودایکنتا  )عمد قایشرق آفر
 شیوواز توز هاپلوتیووپ یبندبووود. خوشووه یجنوووب یقووایاز آفر یباسووتان
 ینژادهوا یدر برخو Bگزارش شد که گروه و  نکرد یرویپ ییایجغراف

و موراکش  یوا، مصور، کنیجنووب یقوای، آفریوپی، اتریگوسفند از الجزا

 ن اهلی روسیهدر گوسفندا (.Wanjala et al., 2021) است نیترجیرا
 Dدرصد و  C 5/5درصد،  A ۹/28درصد،  B 8/64فراوانی هاپلوگروه 

در مطالعوات  (.Koshkina et al., 2023درصد گوزارش شودند ) 8/0
 A57  درصود، B۳6 قزاقسوتان هواپلوگروه  یبوم انگوسفندمشابه در 
 یبووم اندر گوسفند(؛ Tarlykov et al., 2021درصد ) C 7  درصد،

 C14/۳ و  درصود A ۹۹/77درصوود،  B 87/18هواپلوگروه  پاکسوتان
(؛ در گوسووفندان صووحرای سووودان Ahmed et al., 2025درصوود )

(؛ در Salim et al., 2023) درصود A 15درصود و  B 85هواپلوگروه 
 درصود A 8/4درصود و  B 2/۹5هشت نوژاد گوسوفندان بلغارسوتان 

(Kalaydzhiev et al., 2023گزارش شدند که با نتایج به )آمده دست
 خوانی داشت.ه 

باشود، در شهکه هاپلوگروهی نژادهای ایران که شامل نُه نژاد موی
 Aدرصود،  B ۳0فراوانی هواپلوگروه  ش داده شده است.نمای ۳شکل 
هاپلوتیپ تشوکیل داده  57نمونه تعداد  72بودند. از   C 18درصد،  52

هووای ژنوووم بودنوود. در بررسووی توووالی فرددرصوود منحصووربه 80کووه 
های عنوان محلی ایران ثهت شده بودند، هاپلوگروهمیتوکندریایی که به

A ،B  وC دهوای مغوانی و مواکویی مشاهده شد. در نژاA و B نوژاد ،
و در نژادهووای  A، نووژاد شووال Cو Aبلوووچی و خاکسووتری شوویرازی 

    مشاهده شدند.     Cو  A ،Bافشاری و قره گل 

 
 

 
 های مختلف گوسفندان اهلی دنیاهای مختلف براساس ژنوم میتوکندری در نژادپراکندگی هاپلوگروه -1شكل 

Figure 1- Haplogroup distribution of different mitochondrial genomes in different breeds of domestic sheep of world  
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ها شامل شماره هاپلوتیپ واندازه های مختلف گوسفندان اهلی )شمارههاپلوتیپ مربوط به توالی نوکلئوتیدی ژنوم میتوکندریایی در نژاد 686شهکه پیوسته حاصل از  -2شكل 

 متناسب با فراوانی هر هاپلوگروه است( هادایره
Figure 2- Continuous network resulting from 686 haplotypes related to the nucleotide sequence of the mitochondrial genome in 

different breeds of domestic sheep (numbers include haplotype number and the size of the circles is proportional to the frequency of 

each haplotype) 

 
 یدر نژادهووا یتوکنوودریم D-Loopی توووال راتییووتغدر مطالعووه 

 نوژاد 10از  شاوندیرخویگوسفند غ 82که شامل  رانیا یبوم انگوسفند
 & Rafiaگووزارش شوودند ) Eو  A ،B ،C یهوواهاپلوگروهبودنوود، 

Tarang, 2016( مورادی و همکواران .)Moradi et al., 2017 در )
بختیواری و زل -را در دو نژاد لری Bو A گروه  بررسی خود، دو هاپلو
 یکنترل هیناح از یبخش یکیلوژنتیو ف یکیژنت لیتحلگزارش کردند. در 

 ینوژاد زنود شواوندیخوریورأس گوسفند غ 25 که بر یتوکندریژنوم م
نوژاد  یدیوتنووع نوکلئوتدهنده کمتور بوودن انجام گرفت؛ نتایج نشان

درخوت   یترسو جینتوا بود. یو بلوچ ینسهت به گوسفندان مغان یزند
-یمو Aمتعلق به هاپلوگروه  ینشان داد که گوسفند نژاد زند یلوژنیف

مشووابه روی در مطالعووه  (.Pirkhazraian et al., 2017باشوود )
قورار گرفوت  Aگوسفندان نژاد بلووچی، ایون نوژاد نیوز در هواپلوگروه 

(Bahri et al., 2018.) 
 یبورا یتکوامل یرهاینشان دادن مسو لیدلبه کیلوژنتیدرختان ف

 ی،درختو یهوانمودار نیند. در اهست مناسب اریبس یدرک روابط تکامل
 یشوتریمشوابهت ب یتووارث یهار مولکولد یمورد بررس هرچه نمونه

نمودارها از  نیرس  ا یدارند. برا یترکینزد یشاوندیداشته باشند، خو

 نیوانتخاب بر ا ریثأت گردد، زیرامیاستفاده  ی ژنوم میتوکندریهایتوال
 دنودهیرا نشوان مو یواقع یکیلوژنتیروابط ف و ها کمتر استنوع داده

(Ahmed et al., 2025)رسوو  درخووت  یمطالعووه بوورا نیوو. در ا
(. 4شوکل استفاده شود )( (NJ همسایگی-اتصال از روش یکیلوژنتیف

کننوده نتوایج مهاحوث نتایج حاصل از بررسی درخت فیلووژنتیکی تأیید
های مربوط به تر درخت فیلوژنتیک شاخهقهلی است. برای درک آسان

های سهز، صوورتی، ترتیب با رنگبه Eو  A ،B ،C ،Dهای وگروههاپل
هوای متعلوق بنفش روشن، بنفش تیره و آبی نمایش داده شدند. نمونه

گوذاری شودند. در درخت با رنگ سویاه علاموت 1به ناحیه جغرافیایی 
 یشاخه اصولسه به  فیلوژنی درخت دهد،نتایج نشان میطور که همان

ای کواملا  مجوزا و در شواخه Dهواپلوگروه مجزا تفکیک شده اسوت. 
 هوای در شاخه دیگری و در نهایت هواپلوگروه Eو  Cهای هاپلوگروه

Aو B  در شاخه اصلی سوم قرار گرفتند که تأییدی بر صوحت شوهکه
-باشد. بیشتر نژادهای مورد بررسی در شواخهمی 2هاپلوگروهی شکل 

دهنده جریان ژنوی نهای نزدیک به یکدیگر قرار گرفتند. این امر نشا
 جینتاباشد. گری در گذشته میبین مناطق جغرافیایی مختلف و آمیخته

تنوع فوراوان  دادننشان بر ی علاوهکیلوژنتیدرخت ف یحاصل از بررس
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بنودی در ی؛ عودم پیوروی تنووع و خوشوهرانیا انگوسفند ینژادها در
اد. در نژادهای اهلی گوسفندان از مناطق جغرافیایی مختلف را نشوان د

در ایوران،  ییایآسواوریوال  ژنووم میتوکنودری لیو تحل هیتجزمطالعه 
 تیوجمع نیچنود Cهاپلوگروه نتایج درخت فیلوژنتیک، منشأ  براساس
ی رانویا ییایآس ، اوریالایآسی در جنوب و جنوب شرق یاهل انگوسفند

 (.Wang et al., 2025گزارش شدند )
رای به دست آوردن اطلاعات جوامش از نژادهوای تلاش ببا وجود 

ها از جمله متفاوت بوودن شورایط گوسفندان دنیا، امّا برخی محدودیت
گیری و آزمایش، محدود بوودن تعوداد نمونوه در برخوی نوواحی، نمونه

های ها و روشیابی و پوشش خوانشاحتمال ناهمگنی در کیفیت توالی
توانود موجوب ها میه و تحلیل دادههای مورد استفاده در تجزیو برنامه

 تفسیر متفاوت گردد.

 
 

 گيری كلینتيجه

 4۹از  یگوسوفند اهلو ۹۳۳ ییایتوکندریکامل ژنوم م یتوال لیتحل
کرد و  جادیکامل در جهان را ا mtDNAبانک داده  نیترکشور، بزرگ

 یرا در تنووع جهوان رانیوا یبوم ینژادها قیدق گاهیبار جا نیاول یبرا
تنووع  نیبواتتر یرانویا ینشوان داد کوه نژادهوا جید. نتامشخص نمو

 14 بووین( را در ۳5۳/62) یدیوو( و تفوواوت نوکلئوت۹۹4/0) یهوواپلوتیپ
 Cو  A ،B یند و در هور سوه هواپلوگروه اصولشتدا ییایمنطقه جغراف

 یعملو یامودهایپ هاافتوهی نیوند. اشوتدا داریحضور گسوترده و معنو
. و منطقه دارد رانیژاد گوسفند در ااصلاح ن یهابرنامه یبرا یمیمستق
فرد منحصربه یهاهاپلوتیپ یعنوان مخزن غنبه رانیا یبوم ینژادها

وارد  یبورا ی( منهوش ارزشومندرانیوا در شودهییهاپلوتیپ شناسا 57)
پربوازده )کوه  یتجوار یهاتیبه جمع دیجد ییایتوکندریکردن تنوع م

 .باشندمیهستند(  یاغلب دچار کاهش تنوع مادر

 

 
 ایران گوسفند یشده در نژادهاییشناساهای ارتهاطات هاپلوتیپ انهیشهکه اتصال م -3شكل 

 Figure 3- The median connectivity network of identified haplotypes in Iranian sheep breeds 
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Figure 4- Phylogenetic tree resulting from mitochondrial genome analysis in different breeds of domestic sheep 
 

 ی،رانوویا تیوودر جمع Cو  A ،B یهوواحضووور همزمووان هاپلوگروه
 یهایتلاق یمتفاوت را برا یمادر یهاامکان انتخاب هدفمند دودمان

( ایو آسو رانیو)غالب در ا Aهاپلوگروه  ژهیوبه کند؛ی  مفراه یاصلاح
 یبورا توانودیم و گرم و خشک همراه است طیبه شرا یکه با سازگار

 قیونقشوه دق اسوتفاده شوود. یصونعت یژادهوان یبههود تحمل حرارت
حامول  ینژادهوا ییامکوان شناسوا ی،رانویا یهواهاپلوتیپ یپراکندگ
 یتوا در بانوک ژن ملو کنودیفراه  مرا  یباستان اینادر  یهاهاپلوتیپ

 ،رانیوا یبووم ینژادهوابنوابراین،  .رندیقرار گ ریحفاظت و تکث تیاولو
در جهوان  یگوسفند اهلو یمنابش تنوع دودمان مادر نیتریاز غن یکی

اصولاح نوژاد  یهادر برناموه یدیوکل هیعنوان ماده اولبه دیهستند و با
و  یبوارور ،یطویمح یگاربههوود سواز یبورا ژهیو)به یاو منطقه یمل

مطالعه حاضر، پایه  جی. نتارندی( مورد استفاده قرار گیماریمقاومت به ب
از منوابش  داریوپا یبردارحفاظت و بهره یمل راههرد نیتدو یبراعلمی 

 .کندیفراه  مرا  رانیا انگوسفند یکیژنت
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