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Introduction1: Camels play a major role in the life of people in parts of Africa and Asia, especially in the desert 

areas. Today, camels are important for sustainable livestock production species in many arid regions of the world. 
Camels are economically important in terms of meat, milk and wool production in the desert. Due to climate 
change, camel as a desirable animal for arid areas, requires more extensive scientific view. According to FAO 
statistics, about 95% of 35 million humped camels worldwide are single-humped camels. The cytochrome b 
sequence is part of the mitochondrial DNA, passing from mother to offspring’s, can be used to elucidate genetic 
diversity and evolutionary history within and between different species. The aim of this study was to compare the 
genetic diversity using cytochrome b sequence in Turkmen camel and its genetic relationship with one and two-
humped camels. In addition, the genetic relationship of within and between different species of camels has been 
objected. 

Materials and Methods: After preparing a blood sample from the abdominal vein of Turkmen camel, DNA 
extraction was performed using salting out method. Turkmen camel sequencing was performed using Illumina 
HighSeq 2000. Sequencing creates 150 bp reads of the genome sequence. The reads were assembled by Denovo 
method using CLC software and the contig of containing the cytochrome b gene was isolated based on the 
reference gene, NC_009849. Relevant data were obtained to compare the CYTB reference gene in new (Lamini) 
and old (Camelini) world species of camels. To study the genetic diversity of the camel species, a total of 42 one-
humped camels, 31 wild tow-humped camels, 121 domestic tow-humped camels, and wild lamas including 31 
guanicoe (Lama guanico) And 6 vicogna-vicogna (vicogna vicogna) and domestic llamas including 6 lama glama 

and 5 alpaca (Lama pacos) were compared. The alignment of CYTB gene sequence samples of different species 
was performed using CLC Genomics Workbench 12 software. Then the number of gaps, the number of differences 
and identities were obtained. A phylogenetic tree was drawn to investigate the genetic relationships between and 
within species. Sequences of Turkmen camels and other Iranian and Arabian one-humped camels along with other 

species were analyzed for alignment using CLC software. Phylogenetic tree of DNA and proteins sequences of 
the gene was performed using Neighbor Joining method with Jukes-Cantor protein distance size with 1000 

bootstrap replications. 
Results and Discussion: DNA extraction based on spectrophotometry was 304 ng/μl and was suitable for 

sequencing. After sequencing, 589,326,158 readings of 150 base-pairs containing more than 88 billion bases were 
obtained. Assembling of the obtained reads produced 235978 contigs from which the contig of containing 
cytochrome b gene was selected based on the reference gene. The sequence of other camel species was extracted 
from the database and used based on the fact that the data contained the entire cytochrome b gene, which 
corresponds to 1140 bp of the reference gene. There is the biggest difference between new world of wild and 
domestic camels. There was a minimal difference between Arabian and Turkmen camels with 100% similarity, 
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followed by Lama Glama and Lama Guanico, as well as between wild and domestic two-humped camels. The 
Turkmen camel was completely similar to the Arabian camel and had the greatest difference with wild two-humped 

camels. In the study of Di Rocco et al. (2010) it was shown that the difference of cytochrome b sequence between 
wild camels (VV and L Cuanicoe) was 6.4%, which in this study was 6.3% which could be due to the larger 

number of samples in this study. The phylogenetic tree of cytochrome b protein sequence showed that the llamas 

and one and two-humped camels are located in different branches of the tree. According to the results of DNA 
phylogenetic tree, llamas were on one side and two-humped camels were on the other side of the tree and one-

humped camels were located between them. There was a great diversity within the population of llamas. Some 
domestic one and two-humped camels are associated with wild two-humped camels. The results indicate that wild 
two-humped female camels were mated with domestic one and two-humped males that resulted one and two-
humped domestic camels phenotype. The same is true of llamas, with domesticated Lama Glama and Lama Pacos 
locating among the wild species of Lama Guanicoe and Vicogna vicogna phylogenetic branch. Ming et al. (2016) 
demonstrated that domestic and wild two-humped camel species are genetically distinct from each other. In this 
study, it was shown that the domestic and wild two-humped camels is phylogenetically close to each other and 
distanced from one-humped camels. Based on the cytochrome b sequence, Cui et al. (2007) were concluded that 
one and two-humped camels separated before migrating to Eurasia. Similarly, in this study, it has been shown that 
one-humped camels are separated from two-humped camels, then wild and domestic two-humped camels are 
separated from each other. As a result, there is a greater phylogenetic distance between llamas and humped camels. 

Conclusion: Iranian one-humped camels can be classified into four genetic groups, two of which are originated 
from wild and domestic two-humped camels and the other two groups are among the one-humped camels. Iranian 
domestic two-humped camels were also phylogenetically divided into four genetic groups. 

 
Keywords: Cytochrome B, Genetic diversity, Phylogenetic tree, Turkmen camel. 
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 مقاله پژوهشی

 

والی ژن اساس تهاي مختلف شتر برتنوع مولكولی و تجزيه فيلوژنتيكی شتر تركمن و گونه

 bسيتوكروم 
 

 3، شكوفه غضنفري2، عباس بهاري*1كريم نوبري

 13/13/3011تاریخ دریافت: 

 31/11/3011بازنگری: تاریخ 

 31/1۰/3011تاریخ پذیرش: 

 
ژن  اساس تواليهاي مختلف شتر برتنوع مولكولي و تجزيه فيلوژنتيكي شتر تركمن و گونه (.1041) .ش، غضنفريو  .،ع، بهاري .،ك، نوبري
 .004-054، (3)10 ،ايرانهاي علوم دامي پژوهش. bسيتوكروم 

 

 چكيده

لزم عنوان حيوان مطلوب براي اين مناطق مستبهبا توجه به تغييرات اقليمي،  و باشدمهم در مناطق خشك و بياباني ميهاي بسيار شتر يكي از دام
اخت هاي دامي صورت گرفته است. شنمطالعات اندكي در رابطه با تنوع و خصوصيات ژنتيكي آن در مقايسه با ساير گونهتري است. نگاه علمي دقيق

يكي موجود منظور بررسي ساختار جمعيتي و تنوع ژنتبه. كندهاي حفظ تنوع ژنتيكي و اصلاح نژاد كمك تواند در تعيين استراتژيخصوصيات ژنتيكي مي
ميتوكندري استفاده نمود. هدف اين مطالعه مقايسه تنوع ژنتيكي با  DNAهاي موجود بر روي توان از نشانگرهاي مختلف شتر ميدر بين و درون گونه

 ،هاي شتر بدون كوهان بود. براي اين منظوركوهانه و گونهدو كوهانه،شترهاي تك اتركمن ب كوهانهتكميتوكندري شتر  bاز توالي سيتوكروم استفاده 
نفر شتر  04 در bآمد و با توالي سيتوكروم  دستبهيابي كل ژنوم جفت باز در شتر تركمن با استفاده از روش توالي 1104طول به bتوكروم يتوالي كامل س

( و Lama guanicoeكو )اگوان رأس 31نفر شتر دوكوهانه اهلي، شترهاي بدون كوهان وحشي شامل  141نفر شتر دوكوهانه وحشي،  31كوهانه، تك
 Lamaآلپاكا ) رأس پنج( و Lama glamaلاما گلاما ) رأس شش( و شترهاي بدون كوهان اهلي شامل vicugna vicugnaويكونا )-ويكونا رأس شش

pacos .وهانه كه ماده شترهاي دوكطوريبه داشتند،كوهانه ايراني با شترهاي دوكوهانه وحشي ارتباط ژنتيكي شترهاي تك( مورد مقايسه قرار گرفتند
 طور كاملبهكوهانه داراي مادران دوكوهانه وحشي در شجره خود، شترهاي تكرسد كه به نظر مياند. كوهانه آميزش داده شدهوحشي با شترهاي نر تك

 باشند. از كشور ايران مي
 

 .تركمن، شتر bفيلوژنتيكي، سيتوكروم  ژنتيكي، درخت تنوع ي كليدي:هاواژه
 

   1 مقدمه

هاي مختلف شتر داراي تنوع ژنتيكي بوده و تعداد زيادي از جمعيت
تواند براي افزايش تنوع ژنتيكي كه مي دارندهاي منحصر به فرد آلل

گرفته شوند. اطلاعات در رابطه با تنوع  كاربههاي شتر ديگر جمعيت

                                                           
 ايران. ان،استاديار بخش تحقيقات علوم دامي، مركز تحقيقات و آموزش كشاورزي و منابع طبيعي گلستان، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي، گرگ -1
 .هاي نوين زيستي، دانشگاه زنجان، زنجان، ايرانپژوهشكده فناورياستاديار  -4
 .، گروه علوم دام و طيور، پرديس ابوريحان،دانشگاه تهران، پاكدشت، ايراندانشيار -3

 Email: k.nobari@areeo.ac.ir)                       نويسنده مسئول: -)*
DOI: 10.22067/ijasr.2021.69937.1017 

ي مورد و بهبود ژنتيك هاي حفاظتتواند در تعيين استراتژيژنتيكي مي
(. شتر در زندگي مردمان  2020et al.Piro ,) قرار گيرده استفاد
مناطق صحرايي، نقش اساسي  خصوصبههايي از آفريقا و آسيا، بخش

هت حمل و نقل، منبع . شتر ج( et al.Bahbahani, 2019) داشته است
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گرفته است. امروزه شتر مي اراده قرا و همچنين جنگ مورد استفغذ
دامي پايدار براي پرورش در بسياري از مناطق خشك  هعنوان گونبه

دليل توليد شير، بهشتر (. Burger, 2016باشد )جهان داراي اهميت مي
گوشت، پشم، چرم، حمل بار، راهپيمايي طولاني، مقاومت به دماي زياد 

;Bhakat and  Faraz, 2019) باشدداراي اهميت ميو شرايط خشك 

Gebreyohanes and Assen, 2017 Sahani 2019;).  شترهاي
ار در مناطق صحرايي از لحاظ توليد گوشت، شير و پشم داهلي كوهان

. بر ( 2010et al.Groeneveld ,) باشندميداراي اهميت اقتصادي 
دار در سراسر دنيا شتر كوهان رأسميليون  35حدود  فائواساس آمار 
كوهانه تشكيل درصد آن را شتر تك 55كه  (FAO, 2019) وجود دارند

 .( 2015et al.Hashim ,) دهدمي
اي هاي نوار مرزي استان گلستان در محدودهشتر تركمن در بيابان

قلا، گميشان و س، آقوه، كلاله، گنبد كاوتپبين شهرهاي مراوه
ود. شمي پرورش داده براي مصرف شير و توليد گوشتو بندرتركمن 

 واسطه فرهنگ و سنتبهدهندگان اين اكوتيپ از شتر ايراني، پرورش
 اند. خود، توليد شير را بيشتر از ساير صفات مورد توجه قرار داده

، در camelida( و خانواده Artiodactylaسمان )شتر از راسته زوج
كردند كه حدود سه ميليون ائوسن در آمريكاي شمالي زندگي مي هدور

سال پيش مهاجرت خود را به اوراسيا و آمريكاي جنوبي آغاز كردند كه 
 دار و بدون كوهان امروزي بوده استنتيجه آن ايجاد شترهاي كوهان

(Wheeler, 1995شترهاي كوهان .)كوهانه و دار شامل شترهاي تك
 Wu) كننددوكوهانه هستند كه در صحراهاي آفريقا و آسيا زندگي مي

, 2014et al. خانواده .)camelida  داراي سه جنسcamelus ،
vicugna  وlama باشد كه جنس ميcamelus شتر  هداري سه گون

شتر  ( وferus(، شتر دوكوهانه وحشي )dromedariesكوهانه اهلي)تك
داراي دو گونه  vicugna( و جنس bactrianusاهلي ) هدوكوهان

vicugna  وpacos  و جنسlama  داراي دو گونهglama  وguanicoe 
 40هاي اين خانواده داراي تمام گونه (. 2019et al.Ali ,) باشدمي

جفت( بوده و از لحاظ مقدار و الگوي توزيع  34كروموزوم )
 (. et al.Balmus, 2007) هتروكروماتين با يكديگر تفاوت دارند

هاي در حال داراي هر دو نوع از كدون bتوالي ژن سيتوكروم 
كه داراي مناطق بسيار حفاظت شده طوريبه ،تكامل سريع و كند بوده

(.  2016et al.Kameshpandian ,باشد )و مناطق بسيار متغير مي
باشد كه اين نوع ميتوكندريايي مي DNAبخشي از  bتوالي سيتوكروم 

 DNAگردد. توالي از مادر به فرزند منتقل مي معمولاًتوالي 
 هخچژنتيكي و تاري تواند براي شفاف نمودن تنوعايي ميميتوكندري

 et al.Ming ,) هاي مختلف استفاده گرددتكاملي درون و بين گونه

استفاده  bدر اين نوع مطالعات از تولي سيتوكروم  ،. بنابراين(2016
گوشت حيوانات  أبراي تشخيص منش bگردد. توالي ژن سيتوكروم مي

 et al.Farag ,) باشداهلي، وحشي و ماهيان نيز قابل استفاده مي

( كه  2020et al.AlAskar ,و همكاران ) الاسكردر مطالعه . (2020

 11نوع شتر كه در  44نفر از  441 بر روي STRماركر  14با استفاده از 
هنده بين دكه تنوع ژنتيكي تمايز شود، نشان دادكشور مختلف يافت مي

 ،هدف اين مطالعه شود.كوهانه مورد بررسي يافت نميشترهاي تك
 كوهانهتكدر شتر  bمقايسه تنوع ژنتيكي با استفاده از توالي سيتوكروم 

 كوهانه بود.كوهانه و دوتركمن و رابطه ژنتيكي آن با شترهاي تك
هاي بررسي وضعيت روابط ژنتيكي در درون و بين گونه ،بر آنهوعلا

 نظر بوده است. دار و بدون كوهان مدمختلف شترهاي كوهان
 

 هامواد و روش
 دادهآوري جمع

 در شتر تركمن B (CYTB)سيتوكروم  توالي ژن

ستخراج ا، شتر تركمن يك نفر تهيه نمونه خون از رگ شكمي از بعد
DNA با  شتر تركمن يابيتواليروش بهينه نمكي انجام گرفت. به

هاي صورت گرفت. خوانش Illumina HighSeq 2000استفاده از 
اسمبل شده  Denovoروش به CLC افزارنرمآمده با استفاده از  دستبه

كانتيگ مربوط به ژن  هاآنكه از ميان  ندآمد دستبه هاو كانتيگ
شد. سپس ژن سيتوكروم  جداسازيس بر اساس ژن رفرن bسيتوكروم 

b  شتر تركمن بر اساس ژن رفرنس شمارهNC_009849 گاز كانتي 
 جداسازي گرديد.

 

 داده در بانك CYTBتوالي ژن 
هاي مختلف شتر و در گونه CYTBجهت مقايسه ژن رفرنس 

هاي آوردن تنوع ژنتيكي شترها در درون گونه دستبههمچنين براي 
توالي ژن رفرنس و توالي شترهاي مختلف  ،نهكوهانه و دوكوهاتك

كوهانه و دوكوهانه از بانك داده نوكلئوتيدي هاي شتر تكدرون گونه
آمد.  دستبه( NCBIمربوط به مركز ملي اطلاعات بيوتكنولوژي )

گونه شترسانان شامل دو گونه شتر  هفتكلي ژن رفرنس در  طوربه
و چهار گونه شتر بدون كوهان از  كوهانهتككوهانه و يك گونه شتر دو

المللي اخذ گرديد. جهت بررسي تنوع ژنتيكي درون بانك داده بين
و دو كوهانه، شترهاي دنياي  كوهانهتك بدون كوهان، هاي شترگونه

نفر شتر  31كوهانه، نفر شتر تك 04قديم، در مجموع تعداد جديد و 
رهاي بدون كوهان نفر شتر دوكوهانه اهلي، شت 141دوكوهانه وحشي، 

 رأس شش( و Lama guanicoeكو )اگوان رأس 31وحشي شامل 
( و شترهاي بدون كوهان اهلي vicogna vicognaويكونا )-ويكونا
 Lamaآلپاكا ) رأس پنج( و lama glamaلاما گلاما ) رأس شششامل 

pacos.ژن  ي مختلفهااز بين توالي ( مورد مقايسه قرار گرفتند
هايي انتخاب گرديد تنها نمونه توالي ،د در بانك دادهموجو bسيتوكروم 
 جفت باز بودند. 1104برابر  هاآنكه طول 

هاي ژن رفرنس و ترسيم درخت تجزيه و تحليل توالي
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 ي مختلفهافيلوژنتيكي در گونه

 افزارنرمهاي مختلف با استفاده هاي رفرنس گونهژن 1ترازيهم
CLC Genomics Workbench 12 ها، صورت گرفت. سپس گسست

آمد. جهت بررسي ميزان روابط ژنتيكي  دستبهها و تشابه تعداد تفاوت
وارد فوق با م برعلاوهها نيز درخت فيلوژنتيكي ترسيم گرديد. بين گونه

هاي رفرنس توالي پروتئين ( ژنAnnotationنگاري )توجه به حاشيه
ترازي آمده مورد تجزيه هم دستبههاي پروتئين آمد. توالي دستبهنيز 

رديد. ها محاسبه گها و تشابهتعداد تفاوت ها،قرار گرفته و ميزان گسست
درخت فيلوژنتيكي  Neighbor Joiningسپس با استفاده از روش 

 ترازي ترسيم شده براي توالي پروتئين نيز ترسيم گرديد.مربوط به هم
رفرنس با  هايبه ژنترسيم درخت فيلوژنتيكي توالي پروتئين مربوط 

-Jukesبا اندازه فاصله پروتئيني  Neighbor Joiningاستفاده از روش 

Cantor  انجام گرفت. 1444با تعداد تكرار بوت استراپ 
 

ي هاي گونههاي ژن در جمعيتهاتجزيه و تحليل توالي

 مختلف

به  هكوهانتكتوالي شتر تركمن و ساير شترهاي ايراني و عربي 
ترازي تحت تجزيه هم CLC افزارنرمي ديگر با استفاده از هاهمراه گونه

ها و ها، تفاوتقرار گرفتند. پس از مشخص شدن تعداد گسست
درصد شباهت و تفاوت، درخت فيلوژنتيكي با استفاده از روش  ها،شباهت

Neighbor Joining هاي مختلف شتر ترسيم هاي گونهبراي جمعيت
 گرديد.
 

 نتايج و بحث

 توالي ژناخذ 

نانوگرم در  340بر اساس اسپكتروفتومتري مقدار  DNAاستخراج 
عداد تيابي بود. پس از توالي يابيتواليميكروليتر و مناسب براي 

باز  دميليار 11جفت بازي شامل بيش از  154خوانش  151/343/515
 435541آمده تعداد  دستبههاي آمد. خوانش دستبهيابي از توالي
روم كانتيگ مربوط به ژن سيتوك هاآناز ميان  توليد كردند كهكانتيگ 

b ر هاي شتر نيز ب. توالي ساير گونهبر اساس ژن رفرنس انتخاب شد
كه منطبق با  bاساس اينكه داده مورد نظر حاوي كل ژن سيتوكروم 

از بانك داده استخراج و مورد  ،باشدجفت باز ژن رفرنس مي 11104
 استفاده قرار گرفت.

 
 

 هاي ديگرمقايسه توالي ژن در شتر تركمن با گونه

هاي رفرنس آمده از شتر تركمن به همراه ژن دستبهكانتيگ 

                                                           
1- Alignment 

ترازي ي مختلف شتر تحت تجزيه همهادر گونه bمربوط به سيتوكروم 
 .(1)شكل  قرار گرفتند

ها در نوكلئوتيد ژن ها و تشابهتفاوت ها،سپس تعداد گسست
 (. 1 )جدول هاي مختلف مورد بررسي قرار گرفتنددر گونه bسيتوكروم 
شود، بيشترين تفاوت بين شتر طور كه در جدول مشاهده ميهمان

دوكوهانه وحشي و آلپاكا وجود دارد. حداقل تفاوت بين شتر عربي و 
درصد و سپس، لاما گلاما و لاما گواناكو و  144تركمن با تشابه 

وحشي و اهلي وجود داشتند. شتر  همچنين بين شترهاي دوكوهانه
صورت كامل مشابه شتر عربي بود و بيشترين تفاوت را در تركمن به

-يددر مطالعه دار با شتر دوكوهانه وحشي داشت. بين شترهاي كوهان
( نشان داده شده كه درصد  2010et al.Di Rocco ,و همكاران ) روكو

 Vكوهان وحشي )در بين شترهاي بدون b يتوكرومستفاوت توالي 

vicugna  وL Cuanicoe )0/3 كه در اين  درصد محاسبه شده بود
تواند تعداد باشد كه دليل تفاوت آن ميمي 3/3مطالعه اين ميزان برابر 

 ترسيم درخت فيلوژنتيكي توالي نمونه بيشتر در اين مطالعه باشد.
 Neighborبا استفاده از روش  رهاي مختلف شتگونه هاي رفرنسژن

Joining  با اندازه فاصله نوكلئوتيديKimura 80  تكرار  1444با تعداد
 .(4)شكل  استراپ انجام گرفتبوت

آمده و مورد تجزيه  دستبههاي رفرنس توالي پروتئين ژن
آمده نشان داد كه هيچ گسستي  دستبهترازي قرار گرفتند. نتايج هم

ت در درخ هاي مختلف شتر وجود ندارد.تئين گونههاي پروبين توالي
وهانه در ككوهان، دوكوهانه و تكفيلوژنتيكي ترسيمي شترهاي بدون

 آورده شده است. 4هاي مختلف قرار گرفتند كه در شكل شاخه

ن ترازي توالي پروتئين ژها در همها و تشابهها، تفاوتتعداد گسست
 جدول محاسبه گرديد.صورت بههاي مختلف شتر رفرنس گونه

در رنس هاي رفمربوط به ژن هايدرخت فيلوژنتيكي توالي پروتئين
 شكل زير آورده شده است.

 

 هايتوالي ژن شتر تركمن در بين گونه

هاي مختلف شتر با ترسيم درخت فيلوژنتيكي براي موقعيت گونه
آمد. نتايج ترسيم درخت فيلوژنتيكي  دستبهها هاي گونهجمعيت

 باشد.مي صورت زيربههاي مختلف گونه
هاي بدون كوهان در شتر ،شودطور كه در شكل مشاهده ميهمان

يك طرف و شترهاي دوكوهانه در طرف ديگر درخت قرار دارند و 
اند. در درون جمعيت قرار گرفته هاآنكوهانه در بين شترهاي تك

 شترهاي بدون كوهان تنوع زيادي وجود داشت.
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 هاي شتردر شتر تركمن و ساير گونه bژن سيتوكروم  DNAترازي توالي هم -1شكل 

Figure 1- Alignment of DNA sequence of cytochrome b gene in Turkmen camel and other camel species 

 

 هاي مختلف شترگونه bها و تشابه نوكلئوتيدهاي توالي سيتوكروم تعداد گسست، تفاوت -1جدول 
Table 1- Number of gaps, differences and identities of CYTB in different camel species 

 تعداد تشابه

Identities 
 هاتعداد تفاوت

Differences 
 هاتعداد گسست

Gaps 
 گونه

Species 
7 6 5 4 3 2 1 7 6 5 4 3 2 1 7 6 5 4 3 2 1  
      1108       32       0 2 
     1068 1072      72 68      0 0 3 
    1014 1025 1035     134 123 113     16 16 16 4 
   939 966 957 963    209 175 184 178    16 2 2 2 5 
  1140 939 966 957 963   0 209 175 184 178   0 16 2 2 2 6 
 1024 1024 937 976 972 974  116 116 211 165 169 167  0 0 16 2 2 2 7 

1108 1030 1030 940 972 964 966 32 110 110 208 169 177 175 0 0 0 16 2 2 2 8 
 (1(، شتر دوكوهانه اهلي )4شتر دوكوهانه وحشي )(، 3(، شتر تركمن ايراني )5(، شتر عربي )0(، لاما پاكوس يا آلپاكا )3(، ويكونا ويكونا )4(، لاما گواناكو )1لاما گلاما )

Lama glama (1), Lama guanicoe (2), Vicugna vicugna (3), Lama pacos or Alpaca (4), Arabian camel (5), Iranian Turkmen camel (6), 

Wild Bactrian camel (7), Bactrian camel (8) 

 

 
 bهاي رفرنس سيتوكروم ژن DNAدرخت فيلوژنتيكي توالي  -2شكل 

Figure 2- Phylogenetic tree of DNA sequences of cytochrome b reference genes 
 

مشخص  ،هاي مختلف شترگونه bبا بررسي فيلوژني سيتوكروم 
كوهانه و دوكوهانه اهلي با شترهاي گرديد كه برخي از شترهاي تك

 هوحشي ارتباط دارند. نتايج حاكي از آن است كه شترهاي ماددوكوهانه 
كوهانه و دوكوهانه اهلي آميزش دوكوهانه وحشي با شترهاي نر تك

 پرورش هاآنيا دوكوهانه اهلي حاصل از  كوهانهتكيافته و فنوتيپ 

جود اي وتداخل بين گونهاند. در ميان شترهاي بدون كوهان نيز يافته
 Lama Pacosو  Lama Glamaشود مشاهده مي كهطوريبه دارد،

و  Lama Guanicoeهاي وحشي كه اهلي هستند در ميان گونه
Vicogna vicogna گيرند.قرار مي 
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L Glama: Lama glama; L Guanico: Lama guanico; VV: Vicugna vicugna; LP: Lama pacos or Alpaca; CD: Arabian camel; 

TurkmenCamelCYTB: Iranian Turkmen camel; CF: Wild Bactrian camel; CB: Bactrian camel 

 هاي شتردر شتر تركمن و ساير گونه bترازي توالي پروتئين ژن سيتوكروم هم -3شكل 
Figure 3- Alignment of protein sequences of cytochrome b gene in Turkmen camel and other camel species 

 
 هاي مختلفدر گونه bترازي توالي پروتئين ژن سيتوكروم ها در همها و تشابهها، تفاوتتعداد گسست -2 جدول

Table 2- Number of gaps, differences and identities of CYTB protein in different camel species 
 تعداد تشابه

Identities 
 هاتفاوتتعداد 

Differences 
 هاتعداد گسست

Gaps 
 گونه

Species 
7 6 5 4 3 2 1 7 6 5 4 3 2 1 7 6 5 4 3 2 1  
      377       3       0 2 
     373 376      7 4      0 0 3 
    358 360 361     22 20 19     0 0 0 4 
   343 358 356 357    37 22 24 23    0 0 0 0 5 
  380 343 358 356 357   0 37 22 24 23   0 0 0 0 0 6 
 365 365 347 361 358 359  15 15 33 19 22 21  0 0 0 0 0 0 7 

372 368 368 347 361 358 359 8 12 12 33 19 22 21 0 0 0 0 0 0 0 8 
 (1(، شتر دوكوهانه اهلي )4(، شتر دوكوهانه وحشي )3(، شتر تركمن ايراني )5عربي )(، شتر 0(، لاما پاكوس يا آلپاكا )3(، ويكونا ويكونا )4(، لاما گواناكو )1لاما گلاما )

Lama glama (1), Lama guanicoe (2), Vicugna vicugna (3), Lama pacos or Alpaca (4), Arabian camel (5), Iranian Turkmen camel (6), Wild 
Bactrian camel (7), Bactrian camel (8) 

 

 
 bهاي رفرنس سيتوكروم هاي ژندرخت فيلوژنتيكي توالي پروتئين -4 شكل

Figure 4- Phylogenetic tree of protein sequences of cytochrome b reference genes 
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L Glama: Lama glama; L Guanico: Lama guanico; VV: Vicugna vicugna; LP: Lama pacos or Alpaca; CD: Arabian camel; 

TurkmenCamelCYTB: Iranian Turkmen camel; CF: Wild Bactrian camel; CB: Bactrian camel 

 هاي مختلفدر گونه bسيتوكروم  ژن DNAدرخت فيلوژنتيكي توالي  -5شكل 

Figure 5- Phylogenetic tree of DNA sequences of cytochrome b in different species 

 

 

شترهاي بدون كوهان از  ،مشخص است 3شكل طور كه در همان
يكي ويكوناها از لحاظ ژنت ،باشندمي لحاظ ژنتيكي بسيار نزديك به هم

با  انواع اهلي لاما قرابت ژنتيكي امّا ،ها دارندكوافاصله بيشتري با گوان
كوهان نيز در بين هر دونوع وحشي فوق دارند. برخي از شترهاي تك

كه شترها داراي طوريبهگيرند. شترهاي دوكوهانه وحشي قرار مي
ها قرار از لحاظ ژنتيكي در ميان دوكوهانه امّا ،بودند كوهانهتكفنوتيپ 

اهلي نيز از لحاظ ژنتيكي منشعب  هآن، شترهاي دوكوهان برعلاوهدارند. 
از لحاظ ژنتيكي بين  هاآنباشند و برخي از هاي وحشي مياز دوكوهانه
باشند. يك شتر هاي وحشي ميو دوكوهانه كوهانهتكشترهاي 

قرار گرفت. براي  اهليهاي دوكوهانه وحشي نيز در ميان دوكوهانه
ق نموداري با فو دمشخص كردن موقعيت جغرافيايي هر يك از موار

مكارن و ه مينگترسيم گرديد.  هاگونهجغرافيايي  أمشخص كردن منش
(, 2016et al.Ming در بررسي گونه ) هاي شتر دوكوهانه اهلي و

صورت مستقل از همديگر تكامل بهوحشي نشان دادند كه اين دو گونه 
رهاي فاصله فيلوژنتيكي شت كه ها مشخص گرديدآندر مطالعه  ،يافتند

 كوهانهتكدوكوهانه اهلي و وحشي به همديگر نزديك و از شترهاي 
( بر اساس توالي  2007et al.Cui ,و همكاران ) سويباشند. دور مي

نه كوهااند كه شترهاي تكبه اين نتيجه رسيده bحاصل از سيتوكروم 

 حاضر نيزاند. در مطالعه به اوراسيا از هم جدا شده هاآنقبل از مهاجرت 
 ،از دوكوهانه جدا شده كوهانهتكنشان داده شده است كه شترهاي 

ند اند. همانسپس شترهاي دوكوهانه وحشي و اهلي از يكديگر جدا شده
كوهان و ، فاصله فيلوژنتيكي بيشتري بين شترهاي بدونهاآننتايج 
. فيلوژني ترسيم شده در اين ( 2007et al.Cui ,) دار وجود داردكوهان

كه بر  ( 2012et al.Hassanin ,) و همكاران حسنينتحقيق با نتايج 
 دارد. مطابقت ،اندترسيم نموده شتر هاي مختلفروي ميتوكندري گونه

اي كه از لحاظ كوهانهشترهاي تك ،طور كه مشخص گرديدهمان
ط به هاي مربوتماماً نمونه ،ژنتيكي در بين شترهاي دوكوهانه قرار دارند

هاي هكوهانه اين نمونباشند. بدان معني كه شترهاي تككشور ايران مي
كه ماده شترهاي طوريبه ،ايراني داراي مادران دوكوهانه وحشي بودند

اهلي آميزش داده  كوهانهتك عنوان مولد با نرهايبهوحشي  دوكوهانه
ن كوهانه ايراني نيز در بيهاي ديگر شترهاي تكاند. برخي از نمونهشده

 كه هيچ قرابت ژنتيكي باطوريبه ،كوهانه قرار گرفتندشترهاي تك
اني كوهانه ايربرخي از شترهاي تك نداشتند. وحشي كوهانهدوشترهاي 

 كوهانهتكشتر  نيز قرابت نزديكي با شترهاي دوكوهانه اهلي داشتند.
ن شترهاي در بي يابي شده در اين تحقيق نيز كاملاًتركمن ايراني توالي

هر چند از لحاظ ژنتيكي، با انواع ايراني در اين  ،قرار داشت كوهانهتك
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 4طور كه در شكل ور كلي، همانطبهگروه اندكي فاصله داشت. 
مشخص است، با در نظر گرفتن شتر تركمن، چهار گروه ژنتيكي براي 

دهنده تنوع ژنتيكي در كوهانه ايران وجود دارد كه نشانشترهاي تك
جغرافيايي نمونه شتر دوكوهانه وحشي  أمنشباشد. اين گونه دامي مي

 ژاپن بود.هاي اهلي قرار داشت، كشور كه در بين دوكوهانه
 

 گيري كلينتيجه

ايراني را با در نظر گرفتن نمونه تحقيق حاضر  كوهانهتكشترهاي 
اراي د هاآنبندي نمود كه دو گروه توان در چهار گروه ژنتيكي دستهمي
باشند و دو گروه ديگر در ميو اهلي شترهاي دوكوهانه وحشي  أمنش

لي هاي دوكوهانه اهگيرند. شتراصيل قرار مي كوهانهتكبين شترهاي 
. يم بودندار گروه ژنتيكي قابل تقسايراني نيز از لحاظ فيلوژنتيكي به چه
توان در تعيين راهبردهاي اصلاح از نتايج حاصل از اين تحقيق مي

 نژادي اين گونه ارزشمند استفاده نمود.

 

 
 هاي مختلفدر گونه bسيتوكروم  ژن DNAدرخت فيلوژنتيكي توالي  -6شكل 

Figure 6- Phylogenetic tree of DNA sequences of cytochrome b in different species 
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 ها و كشورهاي مختلفهاي گونهدر نمونه bسيتوكروم  ژن DNAدرخت فيلوژنتيكي توالي  -7شكل 

Figure 7- Phylogenetic tree of DNA sequences of cytochrome b in samples of different countries and species 
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