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  چکیده

بـا   حفـاظتی  دیـدگاه ژنتیـک   از نژادهـا  این به بیشتر توجه. اي داردها اهمیت ویژهابراین حفظ آننژادهاي بومی ایران بخشی از سرمایه ملی تلقی، بن
 فیلـوژنتیکی  و بیوانفورمـاتیکی  بررسـی  مطالعه، این از انجام هدف. برخوردار است زیادي از اهمیت مناطق، برخی ها درآن جمعیت شدید توجه به کاهش

 10بـراي ایـن منظـور    . میتوکندري در شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه ایرانی بود) COX3(یتوکروم اکسیداز کمپلکس س 3زیرواحد  توالی نوکلئوتیدي
 از از ژنـوم میتوکنـدریایی بـا اسـتفاده     بـازي  جفـت  979، قطعه DNAاستخراج  از پس). نمونه 20(نمونه خون از هر یک از این دو گونه جمع آوري شد 

 مطالعـات  از حاصل يها توالی هاي بدست آمده باتوالی و سپس صورت گرفت سانگر اتوماتیک روش با یابی توالی .دیدتکثیر گر پلیمراز اي زنجیره واکنش
 مختلـف  يهـا نمونـه هاي مختلف تک کوهانه و نمونه COX3توالی  نتایج به دست آمده نشان داد که هیچ تفاوت نوکلئوتیدي بین. شدند مقایسه دیگر،

بـا شـماره دسترسـی    )  شـتر عربـی  (در این دو گونـه بـه ترتیـب بـا شـتر تـک کوهانـه         هاي نوکلئوتیديشته و همچنین توالیایرانی وجود ندا دوکوهانه
NC_009849  با شماره دسترسی ) شتر باختري(و شتر دوکوهانهNC_009628  هـاي نوکلئوتیـدي و   مقایسـه تـوالی   .درصـد دارنـد   100، همولـوژي

تجزیـه و  . هسـتند  ژنتیکـی نزدیکـی   فاصلهداراي هاي شتر ایرانی نشان داد که این دو گونه در گونه COX3دي اي و همچنین ساختار سه بعاسیدآمینه
  .کمترین قرابت را دارند Lama guanicoeبا ، شترسانان خانواده مشخص کرد که این دو گونه در میان فیلوژنتیکیتحلیل 
  

  .میتوکندریایی COX3، DNA ،تک کوهانه شتر دوکوهانه، شتر،  :هاي کلیدي واژه
  

 1مقدمه

ــترها ــه ش ــانواده ب ــانان خ ــته ،شترس ــته، Tylopoda زیرراس  راس
Artiodactyla جنس شـتر بـه دو    .)10(تعلق دارند  پستانداران رده و

و دوکوهانـه  ) Camelus dromedaries( گونه شترهاي تک کوهانه
)Camelus bactrianus (شتر تـک کوهانـه سـاکن    . شودتقسیم می

که شـتر دوکوهانـه در آسـیاي    بوده، در حالیفریقا و خاورمیانه شمال آ
علاوه بر شتر تک کوهانه، شتر دوکوهانه نیز ). 2(مرکزي ساکن است 

). 1(در مناطق افغانستان، پاکستان و آسیاي جنوب غربـی وجـود دارد   
زیستگاه شترهاي دوکوهانه عمدتاً در مناطق صـحرایی سـرد چـین و    

). 6(مهمی در اقتصاد محلی این منـاطق دارنـد   مغولستان بوده و نقش 
شتر از جنبه تاریخی و اقتصادي در سراسر جهان گونه مهمی بوده بـه  

جمعیـت حیـوانی شـبه جزیـره عربسـتان را تشـکیل       % 16طوري که 
 و کوهانـه  تـک  شـترهاي  جمعیـت لازم به ذکر است که . )2(دهد  می
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. باشـد مـی نفـر   100و  150000در ایران به ترتیب در حدود  دوکوهانه
خطر محسوب شده  معرض در يها شترهاي دوکوهانه ایران جزء گونه

علیـرغم اهمیـت   ). 3(باشـد  می ایران غربی شمال ها درو زیستگاه آن
اقتصادي، فرهنگی و بیولوژیکی، مطالعات مولکولی مرتبط با ژنوم شتر 

همچنــین ). 1(محـدود بـوده و اطلاعـات زیـادي دردسـترس نیسـت       
ژنتیکی محدودي روي ژنوم شـتر در ایـران صـورت گرفتـه     مطالعات 

ناحیـه غیـر کـد     ، توالی نوکلئوتیدي)2014(خبیري و همکاران . است
را در  نوکلئوتیـد  1200کننده بالادست ژن کاپا کازئین با طول تقریبی 

 و ژنتیکـی  بررسـی مورد  گونه شتر تک کوهانه و دو کوهانه ایران دو
  ).7(قرار دادند فیلوژنتیکی 

) mtDNA(میتوکندریایی  DNAهاي کد کننده پروتئین در توالی
در هر گونه محافظت شده بوده، بنابراین براي مطالعه روابـط تکـاملی   

نسـبت بـه    mtDNAهمچنـین  ). 5(هاي مختلف مناسب اسـت  گونه
DNA    ژنومی داراي مزایاي متعددي شامل تکامل سـریع، نـوترکیبی

 mtDNA). 3(باشد نسخه بالا، می محدود، عدم وجود اینترون و تعداد
هاي مرتبط ژن کد کننده پروتئین 13در شتر مشابه سایر پستانداران از 

ژن  22، و 12s rRNAو  16s rRNAهـاي  بـا زنجیـره تنفسـی، ژن   
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tRNA  ســیتوکروم اکســیداز ). 1شــکل ) (6(تشــکیل شــده اســتC 
)COX (       آنـزیم نهـایی زنجیـره تنفسـی در میتوکنـدري و بسـیاري از

یک کمـپلکس آنزیمـی    Cسیتوکروم اکسیداز ). 9(باشد ها میباکتري
ها و غشاي الیگومري بوده که در غشاي داخلی میتوکندري یوکاریوت

سـاختمان مرکـزي ایـن    . هاي هوازي قـرار دارد پلاسمایی پروکاریوت
تشکیل شده اسـت  ) III )COX 1-3و  I ،IIکمپلکس از سه زیر واحد 

این سه زیر واحد کمپلکس سیتوکروم اکسـیداز  هاي کد کننده ژن). 8(
این سـه زیـر واحـد هسـته کاتـالیتیکی ایـن       . قرار دارند mtDNAدر 

احمد و همکاران در سـال  ). 12(دهند کمپلکس آنزیمی را تشکیل می
ــوالی 2013 ــده ژن  ت ــد کنن ــاي ک ــاي ه ، ND1 ،COX1 ،ATP6ه

کوهانـه   کوهانه عربی و دورا در شترهاي تک d-loopو  bسیتوکروم 
بـراي بررسـی    2007در سـال  ). 1(باختري، بررسی و مقایسه کردنـد  
شتر دو کوهانه وحشی بـه   mtDNAرابطه تکاملی خانواده شترسانان، 

تـوالی ژن میتوکنـدریایی    2008در سال ). 5(یابی شد طور کامل توالی
در شترهاي دوکوهانـه بـاختري و دو کوهانـه عربـی بـه       b سیتوکروم

  ).6(ها بررسی گردید ابطه تکاملی آنمنظور بررسی ر
  

  
  در شکل مشخص شده است COX3ژن : نقشه ژنوم میتوکندریایی شتر - 1شکل 

Figure 1- Camel mitochondrial genome map: The COX3 gene is specified 
 

ــه   ــیچ مطالع ــون ه ــا کن ــوالی   ت ــی ت ــورد بررس  DNAاي در م
بنـابراین، بـا   . استهاي شتر در ایران گزارش نشدهنهیی گومیتوکندریا

در بررسی و مطالعه رابطـه تکـاملی،    mtDNAتوجه به اهمیت توالی 
هـاي ژنتیکـی ژن   یـابی، بررسـی تفـاوت   هدف از ایـن مطالعـه تـوالی   

COX3      در شترهاي تک کوهانه و دوکوهانـه ایـران، تجزیـه تحلیـل
هاي ثبت شده در بانـک ژن  با توالی هافیلوژنتیکی و مقایسه این توالی

NCBIهمچنین ساختار ثانویه و ساختار سه بعدي پـروتئین  . باشد، می
COX3 بینی شده و مورد مقایسه قرار گرفتنددر این دو گونه پیش.  

  
  هامواد و روش

  DNAاستخراج 
 10(از شترهاي تک کوهانه به صورت تصادفی گیري خون نمونه 

و شـترهاي  ) جاده فریمان روستاي تپه سـلام ( کشتارگاه مشهد) نمونه

ایستگاه تحقیقات منابع طبیعی و امور دام اسـتان  ) نمونه 10(دوکوهانه 
با اسـتفاده   DNAاستخراج . صورت گرفت) روستاي جهاد آباد(اردبیل 
تغییرات  اندکیو با  Cat .NO: K-3032)آمریکا، ( Bioneerاز کیت 

اعمال شده به این صورت بـود کـه    تغییر. دستورالعمل انجام گرفت در
هـاي  هاي خون شتر، عبور دادن نمونـه به دلیل بالا بودن غلظت نمونه

به نسـبت   PBSهاي خون با خون از ستون مشکل بود، بنابراین نمونه
استخراج شده بـا اسـتفاده از    DNAکمیت و کیفیت . رقیق شدند 1:1

ــارز  ــپکتوفوتومتر  % 1ژل آگـ ــانودراپ اسـ ــتگاه نـ ــا، آ(و دسـ مریکـ
(THERMO ND-2000 تعیین گردید.  

  
 )1PCR(اي پلیمراز واکنش زنجیره

میتوکندري شترهاي تـک کوهانـه و    COX3 ژن تکثیر منظور به

                                                             
1- Polymerase Chain Reaction 
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 بـر  اختصاصـی آغـازگر   جفـت  یـک  نوکلئوتید، 784 طول بادوکوهانه 
و با  JN632608 دسترسی شماره با NCBI در شده ثبت توالی اساس

ــرم ــزار  اســتفاده از ن  Premierآمریکــا، ( Primer Premier 5اف
Biosoft (اي طراحی شدند کـه نـواحی   آغازگرها به گونه .شد طراحی

توالی کامل این  را تکثیر کنند تا COX3بالا دست و پایین دست ژن 
 موجود باشـد  ژن با صحت خوانش بالا، براي آنالیزهاي بیوانفورماتیکی

 . )1جدول(

   
 ایران شترهاي تک کوهانه و دوکوهانهژنوم میتوکندري  COX3تکثیر ژن جهت آغازگرها توالی  - 1 جدول

Table 1- The primer sequences in order to amplify COX3 gene from mitochondrial genome of Iranian Camelus dromedaries and 
Camelus bactrianus  

 توالی 
Sequence 

  PCRطول محصول 
PCR product length 

  رفتازگر آغ
Forward primer 

  برگشتآغازگر 
Reverse primer  

5′ TTGCCGTGGCTATGATCC 3′ 
  

′ GTACGAGAAGGGATGCTAAGG 3′ 

  جفت باز 979
979 base pair 

 
-Tآلمـان،  ( Biometraترموسایکلر  دستگاه توسط PCR واکنش
personal (برنامـه حرارتـی   . پـذیرفت  حرارتـی انجـام   چرخه 30 در و

 عبـارت بـود از واسرشـت    میکرولیتـر  25حجم نهایی  با PCRواکنش 
 بـه  ºC 60دمـاي   در ثانیه، اتصال 30به مدت  ºC 94دماي  در سازي
 ثانیـه؛ و یـک   60 مـدت  بـه   ºC 72در دمـاي  تکثیر و ثانیه 30 مدت

 یـک  و دقیقه 6مدت  به ºC 94دماي  در اولیه سازي مرحله واسرشت
 بـا  PCRمحصـولات  . شـد انجام  ºC 94دماي  در نهایی تکثیر مرحله
 رنگدرصد  5/1ژل آگارز  بر روي الکتروفورز توسط انتظار مورد اندازه

 جهـت . گردیدند مشاهده UVاشعه  زیر بروماید، اتیدیوم با آمیزي شده
 از میکرولیتـر  20 مـورد نظـر، مقـدار    تکثیر و تعیین توالی قطعـه  تایید

 غازگرهـاي آ از یـک  میکرولیتر از هـر  15 به همراه PCRمحصولات 
 MACRO GENشـرکت   بـه  پیکومـول  5غلظت  با رفت و برگشت

  .گردید جنوبی ارسال کره
  

  آنالیز بیوانفورماتیکی
افزارهـاي بیوانفورمـاتیکی   نـرم  از استفاده یابی باآنالیز نتایج توالی

CLC Main workebench 5.5 ،chromas Lite 2.01 ،MEGA 
 آمـده  بدست نوکلئوتیدي ايهتوالی ابتدا. گرفت انجام Bio Editو  5
 از پـس  شـدند،  ویـرایش  chromas Lite 2.01افزار نرم از استفاده با

ــوالی ــدیل ت ــاتب ــه ه ــت  ب ــزار FASTAفرم ــه  BLAST، از اب و روی
BLASTN ــاه  در ــزار و نـــرم NCBI پایگـ  CLC Mainافـ

workebench 5.5 بــا آمــده بدســت تــوالی شـباهت  جهــت تعیــین 
همچنین خود  و NCBIژن  بانک در ژن همین از ثبت شده هاي توالی
 داراي مـورد مطالعـه   ژن کـه  جـایی  آن از. شد استفاده ها با همتوالی
 CLC Mainافـزار  آن با نرم 1ORF باشد،می NCBIمرجع در  توالی

workebench 5.5 مـورد  ژن مرجـع و  توالی و بر اساس شباهت بین 
                                                             
1 Open Reading Frame 

مختلـف بـا    هـاي گونـه  بـین  فیلوژنتیکی درخت رسم. شد تعیین نظر
افــزار نـرم ) تکـرار  1000بـا  ( Neighbor-Joining اسـتفاده از رویـه   

MEGA 5 رویـه  از ژنتیکـی  فاصله تعیین جهت .انجام شد Create 
Pairwise Comparison افزار نرمCLC Main workebench 5.5 

بـه   COX3بینی سـاختار دوم و سـوم پـروتئین ژن    پیش. استفاده شد
 CLCافزار نرم Predict Secondary Structureترتیب توسط رویه 

Main workebench 5.5   3و نرم افزارDLigandSite )11 ( صورت
  .گرفت

  

  بحث و نتایج
کمیـت و   از شده استخراج DNA که داد نشان سنجی طیف نتایج

. اسـت  مـراز برخـوردار  اي پلـی براي واکـنش زنجیـره   مناسبی کیفیت
 داد درصـد نشـان   5/1گارز آ ژل روي بر PCR محصولات الکتروفورز

بالا دست و پایین دست  نواحیو  )COX3 )bp 784ژن  آغازگرها، که
ــول  در مجمــوع( آن ــا ط ــه و  را ) bp 979ب ــک کوهان ــترهاي ت در ش

   ).2شکل (اند کرده تکثیر دوکوهانه ایرانی به طور مناسبی
بـه   PCRسـازي محصـولات   ها پس از انجام خالصتمامی نمونه

توسـط   ،براي اطمینان کامل از صحت خوانش ،شتصورت رفت و برگ
هـا بـا   کیفیت این توالی. تعیین توالی شدند MACRO GENشرکت 

مـورد ارزیـابی    BioEditو  Chromas Liteاستفاده از نرم افزارهاي 
ها با کیفیت بسـیار بـالایی    که خوانش ندو نتایج نشان داد ندقرار گرفت

لیزهـاي بیوانفورمـاتیکی   بـراي انجـام آنا  و ) 3شـکل  (صورت گرفتـه  
  .مناسب هستند

کوهانه با یکدیگر در شترهاي تک  COX3توالی ژن  بین مقایسه
 Createاز رویـه   استفاده با و همچنین شترهاي دوکوهانه با یکدیگر

Alignment افزار نرمCLC Main workebench 5.5،  نشان دهنده
 تـوان  مـی  تیجـه ن در. یابی شده بـود هاي توالیعدم اختلاف بین نمونه

  .بودند پلوتایپها  فاقد ي مورد مطالعهها جمعیت گفت
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 درصد 5/1بر روي ژل آگارز  bp 979 طول با) به همراه بخشی از نواحی بالا دست و پایین دست( COX3ژن  PCRمحصولات  الکتروفورز - 2شکل 

Figure 2- Electrophoresis of COX3 gene PCR products (with part of upstream and downstream sequences) with 979 bp length on 
1/5% Agarose gel 

  

  
  COX3ژن  PCRمحصولات  یابیبخشی از نتایج توالی - 3شکل 

Figure 3- Part of sequencing results of COX3 gene PCR products  
  

 قـرار  ي بدست آمـده مـورد محاسـبه   ها توالی ترکیب نوکلئوتیدي
به ترتیب براي شترهاي تک  G+Cو  A+Tفراوانی ). 4ل شک(گرفت 

و بـراي شـترهاي دوکوهانـه برابـر بـا       476/0و  524/0کوهانه برابـر  

توان نتیجه گرفت کـه هـر   بود، که با توجه به آن می 468/0و  532/0
دو گونه از ترکیـب و فراوانـی نوکلئوتیـدي تقریبـاً مشـابه و یکسـانی       

   .برخوردار بودند
  

  
 

 در شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه ایران COX3ترکیب نوکلئوتیدي ژن  - 4شکل 
Figure 4- Nucleotide composition of COX3 gene in Iranian Camelus dromedaries and Camelus bactrianus  

  
و  NC_009849هاي دسترسـی  شماره( NCBIها در ده از آنثبت شتوالی بدست آمده براي شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه با تـوالی  

0.239 0.240 

0.295 0.287 

0.181 0.181 

0.286 0.292 
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NC_009628  به ترتیب براي شترهاي تک کوهانه عربی و دوکوهانه
 بدسـت هـاي  این مقایسه نشان داد کـه تـوالی  . مقایسه شدند) باختري

تـوان  هاي ثبت شده کاملاً مشابه هسـتند بطوریکـه مـی   آمده با توالی
ثبـت شـده داراي    هـاي عـه و گونـه  مورد مطال هاينتیجه گرفت گونه

آمـده از   بدسـت همچنین تـوالی  . نزدیکی هستند بسیار قرابت ژنتیکی
 Camelus(شتر دوکوهانه با توالی ثبت شده از شتر دوکوهانه وحشی 

ferus ( در پایگاهNCBI )   با شـماره دسترسـیNC_009629 (  مـورد
  ).2جدول (مقایسه قرار گرفت 

 
 

   ايآمینهها و تغییر اسید، موقعیت نوکلئوتیدي هر یک از آنCOX3ده در ژن اختلافات مشاهده ش -2جدول
Table 2- Differences in gene COX3, the position of each of its nucleotide and amino acid changes  

  هاي نوکلئوتیديموقعیت جهش  
Nucleotide mutation 

723  720  648  645  615  540  468  453  378  327  291  282  133 121 114  84  78  63 
  1 ایرانی دو کوهانه شتر

Iranian Camelus 
bactrianus1  

T A A A A A T G G T T T C G T G A C 

  2ختري دو کوهانه با شتر

Bakhtari Camelus 
bactrianus2 

T A A A A A T G G T T T C G T G A C 

  3دو کوهانه وحشی  شتر

Wild Camelus 
bactrianus3  

C G C G G G C A A C C C T A C A G T 

  تغییرات امینو اسیدي
Amino acid 
changes 

- - - - - - - - - - - - - V : I - - - - 

  شتر دوکوهانه مورد بررسی در این مطالعه 1
  NC_009628با شماره دسترسی ) Camelus bactrianus(توالی مرجع براي شتر دوکوهانه باختري  2
  NC_009629با شماره دسترسی ) Camelus ferus(اي شتر دوکوهانه وحشی توالی مرجع بر 3

1Studied Camelus bactrianus in this research   
2 Reference sequence for Bakhtari Camelus bactrianus with NC_009628 
3 Reference sequence for Wildi Camelus bactrianus with NC_009629 

  
  

بین شتر دوکوهانـه ایـران و شـتر دوکوهانـه      2ه جدول با توجه ب
تفـاوت نوکلئوتیـدي مشـاهده گردیـد کـه تنهـا در        18وحشی تعـداد  

،  اسیدآمینه والـین در شـتر دوکوهانـه    )41آمینه اسید( 121نوکلئوتید 
ایرانی به ایزولوسین در شتر دوکوهانه وحشی تغییر کرده است و سـایر  

ییري ایجاد نکرده و تنها باعـث تغییـر در   ها در نوع اسیدآمینه تغتفاوت
اي بـا توجـه بـه تغییـر اسـیدآمینه     . اسیدآمینه شده است کدون همان

تـوان  باشند مـی غیر قطبی می صورت گرفته و اینکه هر دو اسیدآمینه
در این دو گونه نقش کاربردي یکسانی  COX3نتیجه گرفت پروتئین 

  .باشدونه مشابه میداشته و همچنین ساختار فضایی در هر دو گ
اي و سـاختار پــروتئین  همچنـین تــوالی نوکلئوتیـدي، اســیدآمینه  

COX3   در شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه ایران مورد مقایسه قـرار
تفـاوت نوکلئوتیـدي، تنهـا تفـاوت      55از مجمـوع  ). 5شـکل  (گرفتند 

هـا بـه ترتیـب در    باعـث تغییـر اسـیدآمینه    130و  121نوکلئوتیدهاي 
ایزولوسـین و والـین بـه ترتیـب در شـترهاي تـک       ( 41هاي موقعیت

والین و لوسین به ترتیب در شترهاي تـک  ( 44و ) کوهانه و دوکوهانه
اي صـورت  جه به تغییرات اسـیدآمینه  با تو. شدند) کوهانه و دوکوهانه

هـاي غیرقطبـی   ها همگی جزء اسیدآمینهگرفته و اینکه این اسیدآمینه
در دو گونه تـک   COX3اختار فضایی پروتئین باشند احتمالاً در سمی

طـور  همـان ). c.5شـکل  (کوهانه و دوکوهانه ایران تفاوتی وجود ندارد 
شـود در ســاختمان ثانویـه پــروتئین   مشـاهده مــی  b.5کـه در شــکل  

COX3بتا است، بنابراین  دارآلفا کمتر از صفحات چین ، میزان مارپیچ
کرد ایـن پـروتئین داراي شـکل فضـایی متغیـر و       توان پیش بینیمی

  .است انعطاف پذیري
 شـترهاي تـک   COX3هـاي  یتـوال ) 3جـدول  ( یکیفواصل ژنت

هـاي شترسـانان موجـود در    کوهانه و دوکوهانه ایرانی با سـایر تـوالی  
 CLC Main workebenchبا استفاده از نـرم افـزار     NCBI گاهیپا

 بـین  ژنتیکـی  فواصـل  کـه  جاییآن از .قرار گرفت محاسبهمورد  5.5
 3حاصـله در جـدول    اعداد است، دو به صورت دو به مختلف حیوانات

-مـی  بررسـی  مورد هايتوالی نوکلئوتیدها بین جانشینی نشان دهنده
 بـین  فیلـوژنتیکی  همبسـتگی  بـا  حیوان، بین دو ژنتیکی فاصله. باشند

براي  وانتمی هم شاخص این از نتیجه در بود؛ مرتبط خواهد حیوانات
   .کرد استفاده مختلف حیوانات ژنتیکی نزدیکی و تعیین دوري
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 جهت فعال هايجایگاه اي وتوالی اسیدآمینه) b. ها با یکدیگرسازي آندر شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه ایران و همردیف COX3توالی نوکلئوتیدي ژن ) a - 5شکل 

 براي فعال هايجایگاه دهنده نشان تیره هايفلش و بتا دارچین تشکیل براي فعال هايجایگاه دهنده نشان روشن هايفلش: در این دو گونه COX3انویه تشکیل ساختار ث
نقاط تیره و روشن به ترتیب : COX3روتئین بینی شده براي پساختار سه بعدي پیش) c. دهدباشد؛ مربع قرمز تفاوت موجود در ساختار ثانویه را نشان میمی آلفا مارپیچ تشکیل

  .دهندهاي یکسان و غیر یکسان را نشان میاسیدآمینه
Figure 5- a) The nucleotide sequence of COX 3 gene in Iranian Dromedary and Bactrian camels and its alignment with each other. 

b) Amino acid sequence and secondary structure COX3 to form the active sites of the two species: the bright flash represents the 
active sites for the formation of wavy dark flash represents the beta and alpha helix is the site active to form, square red shows the 
difference in secondary structure. c) The predicted three-dimensional structure of protein COX3: the amino acid sequence identical 

and non-identical shown with dark and light points, respectively.  

a) 

b) 

c) 
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توان نتیجه گرفـت کـه شـتر تـک     می 3با توجه به جدول شماره 

ر خـانواده شترسـانان داراي   کوهانه ایرانـی از نظـر قرابـت ژنتیکـی، د    
و کمترین ) NC_009849(بیشترین شباهت با شتر تک کوهانه عربی 

همچنین شـتر  . است) Lama guanicoe )NC_011822 شباهت با 
شـتر  دوکوهانه ایرانی بیشترین و کمتـرین شـباهت را بـه ترتیـب بـا      

ــاختري  ــه بـــ  Lama guanicoeو ) NC_009628(دوکوهانـــ
)NC_011822 (توان نتیجه گرفت که بین شتر تـک  لاوه میبع. رددا

) 98/92(کوهانه و دوکوهانه ایران نیز قرابت ژنتیکـی تقریبـاً مناسـبی    
هـاي شترسـانان از نظـر    سـایر گونـه   با Lamaهاي وجود دارد و گونه

  .ژنتیکی بیشترین فاصله را دارند
  

 مثلث پایینی، و ژنتیکی فواصل مثلث بالایی،. است آمده بدست مختلف شترسانان هايگونه COX3توالی  مقایسه با تشابه که درصد و ژنتیکی ماتریس فواصل - 3 جدول
  .اندمشخص شده) *(هاي مربوط به این مطالعه با علامت گونه. دهندمی نشان را تشابه ژنتیکی درصد

Table 3- The genetic distance matrix and the percentage of sequence similarity of COX3 gene by comparing different species of 
Camelus species. The upper triangle, show genetic distances and the bottom triangle, show that the percentage of genetic similarity. 

Iranian species in this study remark with an (*) 
  1 2 3 4 5 6 7 

NC_009628 ( تر دوکوهانهش ) 
NC_009628 (Camelus 
bactrianus) 

1  0.00 0.02 0.07 0.07 0.20 0.20 

 شتر دو کوهانه ایرانی *
* Iranian Camelus bactrianus 

2 100.00  0.02 0.07 0.07 0.20 0.20 

NC_009629 (Camelus ferus) 
NC_009629 (Camelus ferus) 3 97.70 97.70  0.08 0.08 0.20 0.20 

 
NC_009849 (Camelus 
dromedarius) 

4 92.98 92.98 92.09  0.00 0.18 0.18 

 شتر تک کوهانه ایرانی *
* Iranian Camelus dromedaries 

5 92.98 92.98 92.09 100.00  0.18 0.18 

NC_011822 (لاما گوانیکوس) 
NC_011822 (Lama guanicoe) 

6 82.40 82.40 82.40 83.67 83.67  0.01 

NC_012102 (لاما گلاما) 
NC_012102 (Lama glama) 

7 82.65 82.65 82.65 84.06 84.06 98.85  

  
 درخـت س فواصـل ژنتیکـی،   جهت تایید نتـایج حاصـل از مـاتری   

شترهاي تک کوهانه و دوکوهانه ایرانی  COX3هاي یتوال کیلوژنتیف
افـزار  بـا اسـتفاده از نـرم    NCBI گـاه یپاهاي موجـود در  با سایر توالی
MEGA 5 نتایج ترسیم شده  یدرخت فیلوژنتیک. )6شکل ( ترسیم شد

کـه بـر   به طـوري . را تایید کرد س فواصل ژنتیکیبدست آمده از ماتری
اساس آن دو گونه شتر تک کوهانه و دوکوهانـه ایرانـی در یـک زیـر     
گروه قرار دارند که این موضوع بیانگر قرابت ژنتیکـی تقریبـاً نزدیـک    

گردد شتر علاوه بر این همانطور که مشاهده می. شدبااین دو گونه می
ژنتیکی بیشترین شـباهت را بـه    تک کوهانه و دوکوهانه ایرانی از نظر

و شـتر دوکوهانـه   ) NC-009849(ترتیب با شتر تک کوهانـه عربـی   
هـاي بـز   داشته و کمترین شباهت را با گونه) NC-009628(باختري 

)Capra ( و گوسفند)Ovis (به نتـایج بـه دسـت آمـده در     مشـا  .دارند
شتر دو کوهانه بـاختري در مقایسـه   ) 2007(مطالعه سوئی و همکاران 

  ).5(، قرابت ژنتیکی بیشتري با لاما دارد )Bos Tarus(با گاو 
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  .اندمشخص شده) ■(ي ایرانی با علامت رهاتوالی شت. هاي بررسی شده شتر ایرانی و گونه COX3فیلوژنتیکی توالی ژن  نمودار - 6 شکل

Figure 6- Phylogenetic diagram of COX3 gene sequence in Iranian camel species and other species. Iranian camels sequence 
specified with (■). 
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Introduction Camels belong to the family of Camelidae, suborder of Tylopoda, order of artiodactyla and 

class of mammalians. The family Camelidae has two old world species, double-humped camel (CAMELUS 
BACTRIANUS) and single-humped camel (CAMELUS DROMEDARIES) and four new world (tribe Lamini) 
species, guanaco (LAMA GUANICOE), llama (LAMA GLAMA), alpaca (LAMA PACOS) and vicuna 
(LAMA VICUGNA or VICUGNA VICUGNA) at present time. The single-humped camel inhabits Afro-
Arabia, Ethiopia and west Central Asia while the double-humped inhabits eastern Central Asia and China). 
Camel has been historically and economically an important species worldwide especially in the Africa and Asia. 
Camel has unique characteristics enable it to adapt its desert environment. The total worldwide camel population 
at present estimated to be about 23 million in the world. Somalia and Sudan together hold approximately 50% of 
the whole camel population. In the last 40 years, the number of camels has increased by almost 45%. Iranian 
native species are considered as part of the national capital so their preservation is so important. Due to severe 
decrease in their population in some areas, more attention to conservation genetics perspective of these species is 
very important. The aim of this study was to bioinformatics and phylogenetic analysis of mitochondrial sequence 
of cytochrome c oxidase subunit 3 (COX3) in Iranian Camelus dromedaries and Camelus bactrianus.  

Materials and Methods For this purpose 10 blood samples were collected from each species (totally 20 
samples). After DNA extraction, the fragment with 979 bp length from mitochondrial DNA was amplified using 
polymerase chain reaction. Sequencing was performed by automated Sanger methods then the obtained 
sequences were compared with sequences from other studies. The nucleotide sequences obtained were edited 
using the PHRED software (http://www.phrap.org /phredphrapconsed.html). After editing, basic local alignment 
search tool (BLAST) were used in order to find the homology of sequences. Further analysis of the sequences 
were carried out, by using the other software’s such as Chromas Lite (http://www.technelysium.com.au), Bio 
Edit (http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html) and the obtained sequences, were aligned with other 
COX3 gene of camel and other species, using CLC Main workbench 5.5 software (http://www.clcbio.com). The 
sequences were conducted using the maximum composite likelihood method by MEGA software 
(www.megasoftware.net, version v.5.2). Phylogenetic tree was constructed using the Neighbor-Joining method 
by the same software. 

Results and discussion The results shown that there are no differences between COX3 sequences in both 
samples from Iranian Camelus dromedaries and Camelus bactrianus and also their sequences have 100 percent 
homology with Camelus dromedarius (Arabian camel) and Iranian Camelus dromedaries Camelus bactrianus 
(Bactrian camel), respectively. Comparison of nucleotide and amino acid sequences and also three-dimensional 
structure of COX3 in Iranian camel species demonstrated that these two species have close genetic distance. 
Phylogenetic analysis revealed that these two species have the most genetic distance with Lama guanicoe among 
the CAMELIDAE FAMILY. The content of nucleotide sequences showed that the estimated frequencies of A + 
T and C + G were in the range of 52.4 and 47.6 percents for Iranian Camelus dromedaries and 53.2 and 46.8 
percents for Iranian Camelus bactrianus, respectively. 

Conclusion COX3 sequence analysis shown that Iranian Dromedarius and Bactrianus camels had high level 
homology in sequence and nucleotide content. 

 
Keywords: Camelus bactrianus, Camelus dromedarius, COX3, Mitochondrial DNA.  
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