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  چكيده

. هاي نامشخص تـاريخي آن مـوثر باشـد    تواند در شناخت جنبه تر خاستگاه اين حيوان ميلي ساختار ژنتيكي گاو در جهت شناخت دقيقمطالعه مولكو
رسد هر دو به نظر مي. تقسيم مي شوند) Bos indicus(و اينديكوس كوهان دار ) Bos Tuarus(نژادهاي گاو به دو گروه اصلي تائورس بدون كوهان 

هـا مشـخص   با مطالعات ملكولي مي توان وابستگي گاوها را به هر يك از اين گروه. هاي ايران موجود مي باشندذكر شده در جمعيت گاو گروه گاوههاي
هـاي ژنـي    هـدف از ايـن مطالعـه بررسـي تـوالي نوكلئوتيـدي جايگـاه       . هـا داراي اهميـت خاصـي اسـت    شناخت اين وابستگي از نظر خاستگاه آن. نمود

Cytochrome-b  و HVR 1&2  ناحيه ژنيD-loop  درDNA       سـوئيس بـود   ميتوكندريايي در سـه گـروه ازگاوهـاي سيسـتاني، سـرابي و بـراون .
نمونه خون از هر نژاد از بانك خون گروه علوم دامي دانشكده كشاورزي دانشگاه فردوسي مشـهد بـا در نظـر گـرفتن عـدم       20از تعداد  DNAاستخراج 

واكنش زنجيره اي پليمراز با طراحي پرايمرهـاي  . سيليكاژل استخراج شد -ها به روش گوانيدين تيوسياناتآن DNAته و خويشاوندي بين نمونه ها گرف
از تـوالي ژنـوم ميتوكنـدري براسـاس روش اسـتاندارد انجـام         Cyt-bوHVR 1&2 جفت بازي نواحي ژني  751و  701اختصاصي براي تكثير قطعات 

تنـوع   .به روش سـانگر صـورت گرفـت   ) ABI 3130(با استفاده از دستگاه خودكار  D-loopو  Cyt-bهاي شده از ژن توالي يابي نواحي تكثير. گرديد
هـاي  با توجه بـه مشـاهده تفـاوت   . برآورد شد 0029/0و  0024/0، 0037/0نوكلئوتيدي به ترتيب براي نژادهاي براون سوئيس، سرابي و سيستاني حدود 

 UPGMAنتايج آزمون فيلوژنتيكي بـا اسـتفاده از   . نسبت به ثبت آنها در ژن بانك جهاني اقدام شد HVR 1&2و  Cyt-bنوكلئوتيدي در نواحي ژني 
  .براي هر دو جايگاه ژني نشان داد كه گاوههاي سرابي و سيستاني در يك گروه و گاو نژاد براون سوئيس در گروه ديگر قرار دارند

 

  Cytochrome-b ،D-loop ،HVR 1&2ومي، ميتوكندريايي، گاو ب DNA: واژه هاي كليدي
 

  5 4 3 2  1 مقدمه
DNA ميتوكندريايي )mtDNA (   در تشخيص گونه هـا و ترسـيم

رابطه فيلوژنتيكي داراي مزايايي از جمله تعداد زياد نسخه به ازاي هـر  
 DNA، انـدازه كـوچكتر آن از   )نسـخه و بيشـتر   1000تقريبـاً  (سلول 
، هاپلوئيد بودن، عـدم  )28(يري مادري ، وراثت پذ)27و  12، 5(ژنومي 

، و )29(، وجود نواحي حفاظت شـده  )23و  13(آنها  وجود نوتركيبي در 
بـراي مطالعـات    D-Loopاي مانند ناحيـه   وجود نواحي حفاظت نشده

از ايـن رو  ). 19و 10، 6، 3، 1( باشـد  هـاي وابسـته مـي    تكـاملي گونـه  
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mtDNA    ــين ــراي تشــخيص ب ــهنشــانگر بســيار مناســبي ب اي  گون
. انـد  سـال از هـم جـدا بـوده     10000تا  100هايي است كه براي  گروه

ــل   ــالاي تكام ــين ســرعت ب ــا  mtDNAهمچن  DNAدر مقايســه ب
. اي، باعث شده كه از آن براي مطالعات تكـاملي اسـتفاده گـردد    هسته

 mtDNAهـا در برخـي از نـواحي ژنـي      سرعت جـايگزيني نوكلئوتيـد  
اي اسـت   برابـر بيشـتر از ژنـوم هسـته     10ا ت 5داران عالي تقريباً  مهره

در بين نشانگرهاي ژنتيكي، توالي يابي ژنوم ميتوكندري يكي از ). 23(
كاربردي ترين روشها براي تعيين رابطه فيلوژنتيكي بين جمعيت هـا و  

  ).11و  10، 9، 8(شود  هاي نزديك به هم محسوب مي گونه
و مشـخص شـدن    يابي ميتوكندري با مقايسـه نوكلئوتيـدها   توالي

هاي مختلف، تنوع نوكلئوتيدي و هاپلوتايپي تعيـين   اختلاف بين توالي
با استفاده از اين اطلاعات، رابطه فيلوژنتيكي و فيلوژئوگرافي . گردد مي
به كمـك ايـن روش و همچنـين اسـتفاده از     . ها ترسيم مي شود گونه

 ها و بررسي فراينـد اهلـي سـازي    ، تشخيص گونه6اطلاعات بانك ژن
                                                            
6- National Center for Biotechnology Information 
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  ).22و  21، 16، 15، 14(ميسر مي شود 
به دليل هاپلوئيد بودن ژنوم ميتوكندري و در نتيجه انجـام نشـدن   
فرآيند ميوز، ژنوم ميتوكندري قابليت بالايي در مطالعـات فيلـوژنتيكي   

كه كد كننـده پـروتئين    اي در ژنوم ميتوكندري وجود دارد منطقه. دارد
ايـن منطقـه در   . تجمع پيدا كندنبوده و جهش در آن منطقه مي تواند 

ناحيه پيشبر براي آغاز  D-Loop). 1شكل ( قرار دارد D-Loopناحيه 
 HVRدو منطقه به نامهاي ). 2( همانند سازي ژنوم ميتوكندري است

وجود دارد كه بـه دو دليـل زيـر ميـانگين     D-Loop در  HVR 2و  1
اول : جهش در آنها بيشتر از ساير قسمتهاي ژنـوم ميتوكنـدري اسـت   

اينكه اين دو ناحيه كد كننـده هـيچ پروتئينـي نيسـتند، دوم اينكـه در      
كه پيشبر رونويسي است نقش مهمي ندارند و از ايـن   D-Loopناحيه 

لافتـاس و  ). 18( رو جهش هاي صورت گرفته در آن ابقاء مـي شـوند  
ــا اســتفاده از تنــوع )20(همكــاران  ــدريايي، شــواهد  DNA، ب ميتوكن

انشعاب گاوهاي زبو و تائورين قبل از اهلي شدن، از  مولكولي مبني بر
و چگـونگي وقـوع ايـن دو رونـد اهلـي سـازي         يكديگر را ارائه نموده

چندشـكلي تـوالي بـين نژادهـاي     . مستقل از يكديگر را نشان داده اند
و نيـز   tRNAدار و بدون كوهان در نواحي كمتر متغير ژنهـاي  كوهان

در ). 24(نيز شناسـايي شـده اسـت    در منشأ همانندسازي رشته سبك 
مطالعه اي ديگـر مشـخص شـد كـه وجـود تفـاوت در توزيـع تـوالي         

mtDNAهاي متفاوت جمعيت گاوهـاي   ، نشان دهنده وجود خاستگاه
  ).7(باشد  بدون كوهان بومي آفريقا و اروپا مي

  

 
  .)2( ناحيه كد كننده پروتئين مي باشد 13و   tRNAنندهناحيه ژني كد ك 22ميتوكندري كه حاوي  DNAتصوير شماتيك ساختار حلقوي  - 1شكل 
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 mtDNAهـاي  در كشور تحقيقي كه به منظور شناسايي جايگـاه 
صورت گرفته باشـد،   D-loopمبتني بر توالي يابي ناحيه حفاظت شده 

ها به منظور شناسـايي   بنابراين مطالعه اين جايگاه. مشاهده نشده است
تنوع زياد گونه ها و زير گونه . ري استبهتر نژادهاي بومي كشور ضرو

ها، اطلاعات ناقص در مورد منشا اهلي شدن و همچنين عـدم انجـام   
مطالعات ژنتيكي، مبناي انجام اين پژوهش، به منظور بررسـي ميـزان   

و تجزيه و ) كوهان دار و بدون كوهان(تنوع موجود در اين دو جمعيت 
 ـ هـاي ژنـي   والي جايگـاه تحليل فيلوژنتيكي اين نژادها جهت بررسي ت

Cyt-b  وD-loop  ازDNA    ،ــتاني ــاي سيس ــدريايي در گاوه ميتوكن
  . سرابي و براون سوئيس بود

  
  مواد و روش ها

  DNAو استخراج  خون نمونه گيري
نمونه هاي خون از سـه جمعيـت گاوهـاي بـومي ايـران شـامل        

دار گاوهـاي بــدون كوهــان ســرابي و بـراون ســوئيس و گــاو كوهــان  
از بانك خون گروه علوم دامي دانشكده كشـاورزي دانشـگاه   سيستاني 

فردوسي مشهد كه بانك ژنومي ايران نيز مي باشد تهيه و از هـر نـژاد   
هـا  نمونه خون با اطمينان از عدم رابطـه خويشـاوندي بـين نمونـه     20

نمونه هاي خون تا زمان استخراج در لوله هاي حـاوي  . انتخاب گرديد
EDTA1 اســتخراج . درجــه نگهــداري شــد -20 در فريــزر در دمــاي

DNA  با استفاده از كيـتDIAtom DNA Prep     محصـول شـركت
Isogene    صـورت  )5(كشور روسيه مبتني بر روش بـوم و همكـاران ،

سنجي بـا  استخراج شده به روش طيف DNAكميت و كيفيت . گرفت
شـركت   Nano Drop- ND 2000استفاده از دسـتگاه اسـپكتوفتومتر  

Thermo سنجيده شد آمريكا.  
  

  طراحي پرايمر
و  HVR 1&2طراحي پرايمر براي تكثيـر بخشـي از تـوالي ژن     

Cyt-b  ازmtDNA  بــا اســتفاده از نــرم افــزارPrimer Premier 5 
موجـود   BLASTسپس با استفاده از رويـه  ). 1جدول (صورت گرفت 

در پايگاه بانك جهاني ژن، ميزان همپوشاني آنها با توالي هاي موجود، 
  .ايسه گرديدمق

  مرازاي پليواكنش زنجيره
جفت  751و  701مراز براي تكثير قطعات اي پليواكنش زنجيره 

توسـط دسـتگاه    mtDNAاز  Cyt-bو  HVR 1&2بازي نواحي ژني 
براسـاس روش  ) T-personal, Biometra, Germany(ترموسايكلر 

 25در حجــم نهــايي  PCRاجــزاي واكــنش . اســتاندارد انجــام شــد

                                                            
1- Ethylendiamine-tetraacetate 

 mM Tris-HCl (pH 8.8): وليتر و غلظت مواد به شرح زير بودميكر
100 ،U 1  آنزيمTaq  ،2ميلي گرم بر ميلـي ليتـر   1/0پليمراز(BSA) ،
mM 2/0  ــر ــر  MgCl2 ،pmol 5از  dNTP ،mM 5/1از ه از پرايم

هـدف كـه بـا اسـتفاده از      DNAنانوگرم از  100اختصاصي هر ژن و 
. )3و  2جـداول  (ل تكثيـر شـد   سـيك  35برنامه حرارتي ذكر شـده در  

 5/1اي پليمراز بر روي ژل آگارز  الكتروفورز محصولات واكنش زنجيره
  .درصد و رنگ آميزي ژل با اتيديوم برومايد صورت گرفت

  
و رســم درخــت  Cyt-b، D-loopتــوالي يــابي نــواحي ژنــي 

  فيلوژنتيكي
اي پليمـراز،   ميكروليتر از محصولات واكـنش زنجيـره   100مقدار 

ميكروليتر از هر يـك از آغازگرهـاي    50ص سازي شد و به همراه خال
پيكامول بـه منظـور تعيـين     10رفت و برگشت مورد استفاده با غلظت 

هـا بـا    ايـن نمونـه  . كره جنوبي ارسال شـد  Bioneerتوالي به شركت 
يـابي   به روش اتوماتيك سـانگر تـوالي   ABI 3130استفاده از دستگاه 

و ابـزار   3/3نسـخه   BioEditز نـرم افـزار   سپس بـا اسـتفاده ا  . گرديد
ــد  ــه  BLASTقدرتمنـــ ــاه blastnو رويـــ  NCBIدر پايگـــ

)http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST ( ــوژي ــزان همولـ ميـ
براي همچنين به منظـور بررسـي   . هاي بدست آمده سنجيده شد توالي

ژادهاي مورد مطالعه، نمودار درختـي بـا اسـتفاده از    رابطه فيلوژنتيكي ن
هاي همرديف شده، بـه كمـك نـرم     توالي Neighbor-Joiningرويه 
هـا از رويـه    بـراي تعيـين هاپلوتيـپ   ). 17(رسم گرديد  BioEditافزار 

Disparity Index Analysis     و جهت بررسـي تنـوع نوكلئوتيـدي از
در ايـن  ). 26(فاده شـد  اسـت  MEGA4نرم افزار  Tajimas testرويه 

تحقيق به كمك يك آناليز اينـدكس عـدم توافـق بـر اسـاس فاصـله       
  . توان تشخيص داد ها را نيز مي ها، هاپلوتيپ تركيب نوكلئوتيدي توالي

  

  نتايج و بحث
. از خون در تمامي نمونه ها با موفقيت انجام شد DNAاستخراج 

كيفيـت   اسـتخراج شـده از   DNAنتايج طيف سـنجي نشـان داد كـه    
الكتروفـورز محصـولات واكـنش    . برخوردار است PCRمناسبي براي 

ــره ــارز  زنجي ــر روي ژل آگ ــراز ب ــه   5/1اي پليم ــان داد ك درصــد نش
پرايمرهاي طراحي شده به خوبي فعاليت نموده و قطعـات اختصاصـي   

جفت باز به  751و  701به طول  Cyt-bو  HVR 1&2هاي براي ژن
نتـرل منفـي پـاك و قطعـات اختصاصـي      وجود ك. ترتيب توليد نمودند

علاوه بر اين وجود يـك  . نشان از دقت و صحت انجام واكنش داشت
اي بـراي جفـت شـدن     باند اختصاصـي نشـان داد كـه تـوالي مشـابه     

هاي ديگر ژنوم وجود نداشـته اسـت    آغازگرهاي طراحي شده در محل
                                                            
2- Bovine Serum Albumin 



  447      ...تجزيه و تحليل ژنتيكي و فيلوژنتيكي نواحي

    ).2شكل (

  D- loopو  Cyt-bتوالي پرايمرهاي اختصاصي ژن هاي  -1جدول 

  شماره دسترسي  توالي پرايمر  )bp(قطعه تكثير شده
  نام پرايمر  ناحيه ژني  )دامنه تكثير(  

 
751  

CGCTTCCATAAATACAAAGAGCCT AF492350* 
(14375-15125)  Cyt-b  Cyt-F 

CGCTTCCATAAATACAAAGAGCCT Cyt-R  
 
701  

CGCTTCCATAAATACAAAGAGCCT AF492350* 
(15444-16144)  D- loop  HVR 1&2-F  

CGCTTCCATAAATACAAAGAGCCT HVR 1&82-R  
  شماره ثبت ژن در بانك جهاني ژن*: 

  
  HVR 1&2اي پليمراز جهت تكثير  شرح برنامه واكنش زنجيره -2جدول 

  واسرشت  اتصال تكثير نهايي  تعداد چرخه
  دقيقه5درجه   95  --------  --------  1
  ثانيه 35درجه   72  ثانيه45درجه 60 ثانيه30درجه 95  35
  --------   --------  دقيقه5درجه 72  1

  
 Cyt-bمراز جهت تكثير شرح برنامه واكنش زنجيره اي پلي -3جدول

  واسرشت اتصال تكثير نهايي تعداد چرخه
 دقيقه5درجه   95 -------- -------- 1
 ثانيه 35درجه   72  ثانيه45درجه 67 ثانيه30درجه 95 35
  --------  -------- دقيقه5 هدرج72 1

  

  
 ژن PCRمحصولات : 1-5شماره . Cyt-bو HVR 1&2هاي اي پليمراز ژن الكتروفورز محصولات واكنش زنجيره - 2شكل 

 Cyt-b محصولات : 6-9، شمارهPCR  ناحيه ژنيHVR 1&2 كنترل منفي، : 10، شمارهM :ت نشانگر وزني مورد استفاده براي تعيين اندازه محصولاPCR . اندازه باندهاي
  ).50-100-150- 200-250-300- 400-500-600- 700-800- 900-1000(از بالا به پايين برحسب جفت باز به قرار زير مي باشد  M50نشانگر وزني 

  

يكي از روش هـاي معمـول جهـت     1هاي مورد توافق تعيين توالي
 HVRهـاي بـراي    تـوالي . ثبت و شناسايي نژادهاي مختلف مي باشد

جفـت بـاز بـه عنـوان      651و  602به ترتيب به طول  Cyt-bو  2&1
  . توالي شاخص در نژادهاي مورد مطالعه، تعيين گرديد

به منظور بررسي رابطه فيلوژنتيكي نژادهاي مورد مطالعه، نمـودار  
  . هاي همرديف شده، رسم گرديد درختي با استفاده از توالي

ا را بر اسـاس همرديـف   ه اين تصاوير دسته بندي هاپلوتيپي نمونه
آنــاليز اطلاعـات نشــان داد كــه دو نــژاد گاوهــاي  . شـدن تاييــد كــرد 

                                                            
1- Consensus 

بـا اينكـه در دو   ) سـرابي ( و بدون كوهان ايران ) سيستاني(دار  كوهان
گروه هاپلوتيپي مجزا قرار دارند ولـي داراي نزديكـي زيـادي بـه هـم      

اه اين دهنده نزديكي منشا خاستگ اين امر ممكن است نشان . باشند مي
 . دو نژاد باشد

كـه   2006در سـال   ،)25( اين نتايج بـا بررسـي لـي و همكـاران    
انجام ميتوكندريايي گاوهاي چيني  D-loopاي بر روي جايگاه  مطالعه

هـا در هـر دو نـوع     آناليز فيلوژنتيكي اين توالي. مطابقت داردداده اند، 
آنهـا بـه    بنـدي  دار چيني منجر به طبقهكوهان و كوهانگاوهاي بدون

  .دوگروه عمده گاوهاي شمالي و جنوبي گرديد
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  Cyt-bگاوهاي سرابي، سيستاني و براون سوئيس براي جايگاه  Neighbor-Joiningدرخت فيلوژنتيكي بر اساس رويه  - 3شكل
  
  

  
  HVR 1&2ون سوئيس براي جايگاه گاوهاي سرابي، سيستاني و برا Neighbor-Joiningرابطه فيلوژنتيكي بر اساس رويه  - 4شكل

  
نشان داده انـد كـه گـاو بـومي      مطالعات ژنتيكي و ريخت شناسي

 Turano-Mongolianكوهان بوده و نماينـده نـوع   ژاپن از نوع بدون
در عـين حـال داده هـاي ژنتيكـي بيشـتري در مـورد       ). 25(مي باشد 

ايـن،   علاوه بـر . كوهان در شمال شرق آسيا وجود نداردخاستگاه بدون
در چنـد كشـور شـرق آسـيا از چنـد نـژاد       براي اصلاح گاوهاي بومي 
نتيجه اين تحقيق نيـز در مـورد نـژاد    ). 22(اروپايي استفاده شده است 

كند كه علاوه بر فاصله بـراون   براون سوئيس بر اين موضوع تاكيد مي
سويئس از نژادهاي بومي، براي تعيين خاستگاه اصلي و دقيـق آن بـه   

  .  باشد هاي ژنتيكي بيشتري نياز مي داده
كوهـان در  بـي و  داركوهانهاي  هر چند گسترش جغرافيايي گروه

اين تحقيق مورد بررسي قرار نگرفـت، امـا آناليزهـاي فيلوژنتيـك بـر      
همچنين تحقيقات . داشتن فاصله بين نژادهاي مورد مطالعه تاكيد دارد

 Cyt-bيـابي   صورت گرفته بر روي گاوهاي بومي چين به كمك توالي
ر از جنوب به سمت شمال چين را نشـان داد بـه   نيز يك تنوع شيب دا

طوريكه سهم زبوي كوهان دار از جنوب به سمت شمال كمتر شـده و  
  ). 28(سهم تائورين بدون كوهان بيشتر مي شود 

، تحقيقي را بر روي تـوالي كامـل   )15(هندلر و همكاران در سال 

. دار انجـام دادنـد  ژنوم ميتوكنـدريايي دو نـژاد بـي كوهـان و كوهـان     
نوكلئوتيد بودند كـه   16339و  16338هاي بدست آمده به طول  توالي

هاپلوتيپ  210در مجموع تعداد . موقعيت با هم تفاوت داشتند 237در 
با اينكه در تحقيق مـا تنهـا سـه گـروه     . در اين مطالعه مشاهده گرديد

توان بر اين امر تاكيـد نمـود كـه بـا      هاپلوتيپي مشخص گرديد اما مي
ها و گسترش ناحيه مورد مطالعه علاوه بـر تعيـين    داد نمونهافزايش تع

توان محـل خاسـتگاه و تعـداد جايگـاه      هاي هاپلوتيپ بيشتر، مي گروه
 .    چندشكل را نيز در نژادهاي بومي ايران تخمين زد
 HVR 1&2هـاي   بررسي تنوع تركيب چهار باز موجود در جايگاه

ــژاد ســرابي، سيســتاني و   Cyt-bو  ــراي ســه ن ــراون ســوئيس در ب ب
بـا اسـتفاده از ايـن تركيـب     . نشان داده شـده اسـت   6و  5هاي  شكل

و  A+Tو  G+C، نسبت Gو  A ،T ،Cتوان به مقادير  نوكلئوتيدي مي
همچنـين  . وزن مولكولي يك رشـته و دو رشـته دسترسـي پيـدا كـرد     

هـا   ها در آناليزهاي تنوع و بررسي هاپلوتيـپ  امكان استفاده از اين داده
بـه   Cyt-bو  HVRلذا تفاوت رديف نوكلئوتيـدي نـواحي   . دارد وجود

صورت مجزا در نژادهاي براون سوئيس، سرابي و سيستاني با اسـتفاده   
  ). 8و 7شكل (بررسي گرديد MultAlin نرم افزار

 سرابي

 سيستاني

 بروان سوئيس

 سرابي

 سيستاني

 بروان سوئيس
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 Cyt-bو  HVR 1&2 ها با بخش مشابه خود از تـوالي  اين توالي
% 99در سـطح   NCBIهـاي ميتوكنـدري موجـود در پايگـاه      در  ژنوم

 HVR 1&2و  Cyt-bدر مورد جايگاه . داراي بيشترين همپوشاني بود
دار و بـراي   براي گاوهاي سيستاني حداكثر مشابهت با نژادهاي كوهان

  . گاوهاي سرابي و براون سوئيس با گاوهاي بدون كوهان بدست آمد
ها نشان داد كه بيشـترين   فاصله تركيب نوكلئوتيدي در بين نمونه

همانطور كـه  . ه ميان نژادهاي سرابي و براون سوئيس وجود داردفاصل
شـود در مجمـوع سـه هاپلوتايـپ      ملاحظه مـي  3در ماتريكس جدول 

برآورد گرديد، كه اين مطلب رسم صحيح نمودار فيلوژنتيكي بر اساس 
ها را تاييد  براي نمونه ها و تعيين هاپلوتيپ Neighbor-Joiningرويه 

  ).3جدول (مي كند 

  

  
  تعداد نوكلئوتيد تيمين: 4تعداد نوكلئوتيد گوانيدين، : 3تعداد نوكلئوتيد سيتوزين،: 2تعداد نوكلئوتيد آدنين، : 1شماره . Cyt-bتنوع نوكلئوتيدي جايگاه  - 5شكل 

 

  
  تعداد نوكلئوتيد تيمين: 4تعداد نوكلئوتيد گوانيدين، : 3تعداد نوكلئوتيد سيتوزين،: 2تعداد نوكلئوتيد آدنين، : 1شماره . HVR 1&2تنوع نوكلئوتيدي جايگاه  - 6شكل 
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  ميتوكندري DNAاز  HVRتفاوت رديف نوكلئوتيدي ناحيه  - 7شكل 

 

  
  ميتوكندري DNAاز  Cyt-bتفاوت رديف نوكلئوتيدي ناحيه  - 8شكل 

  
  و سيستاني سرابي نژادهاي براون سوئيس، ماتريكس آناليز ايندكس عدم توافق براي -3جدول 

  سيستاني    سرابي  براون سوئيس  ادنژ
  015/0    024/0  0  براون سوئيس

  011/0   0  024/0  سرابي
  0    011/0  015/0  سيستاني

  
هايي كه براي تعيين رابطه بين نژادهـاي مختلـف    يكي از شاخص
تنوع نوكلئوتيدي . باشد گيرد، تنوع نوكلئوتيدي مي مورد بررسي قرار مي

پي مورد مطالعه در اين پژوهش به ترتيب بـراي  هاي هاپلوتي بين گروه
و  0024/0، 0037/0و سيستاني حدود  سرابي نژادهاي براون سوئيس،
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از مقايسه اين ميزان بـا مقـدار تنـوع مربـوط بـه      . برآورد شد 0029/0
، تنوع به دست آمـده  )25(، و چند نژاد آسيايي )28(گاوهاي نژاد چيني 

اگرچـه تنـوع   . رسـد  بـه نظـر مـي    با توجـه بـه انـدازه نمونـه، معقـول     
نوكلئوتيدي محاسبه شده براي نژادهاي ايراني كمتر از مقادير گزارش 

، اما ميزان آن نسبت بـه  )14(شده براي اين سه گروه هاپلوتيپي است 
كـم بـودن ميـزان تنـوع در     . باشد ، بيشتر مي)28(گاوهاي شمال چين 

انـدازه نمونـه   هاي مورد مطالعه ممكن است به دليل كـوچكي   جمعيت
  ).      14(باشد 

با توجه به اينكه اكثر گاوهاي ايراني از زير گروه كوهـان دار مـي   
باشند، لذا مطالعه گاو سيسـتاني بـه عنـوان شـاخص آنهـا از اهميـت       

از طرف ديگر مطالعه نژادهاي گـاو زيـر گـروه    . خاصي برخوردار است
وئيس نيـز از  تائورين بدون كوهان همانند گاوهاي سرابي و بـروان س ـ 

به منظور تعيين فاصـله بـا گـاو سيسـتاني      mtDNAنظر جايگاههاي 
نژاد مـورد   3نتايج اين مطالعه نشان داد كه در مجموع . صورت گرفت

بررسي به لحاظ فيلوژنتيكي به يكديگر نزديك بوده و احتمالا همگـي  

همچنين دو نژاد سرابي و سيستاني بـه  . اند از يك جمعيت منشا گرفتنه
اگرچـه انجـام   . ان دو نژاد ايراني در يك زيـر گـروه قـرار گرفتنـد    عنو

مطالعه در مقياس وسيع و با تعداد نمونه بـالا در حـال حاضـر مقـدور     
هايي  نيست اما انجام تحقيق در مقياس كوچك و انتخاب توالي بخش

هـاي بـه    از ژن كه توالي آنها در بانك ژن موجود بوده و مقايسه توالي
تواند به اطلاعـات بدسـت آمـده بـراي گاوهـاي       ها ميدست آمده با آن

بومي ايران كمك نمـوده و زمينـه را بـراي اسـتفاده بهتـر از آنهـا در       
 . هاي اصلاحي فراهم آورد برنامه
  

  تشكر و قدرداني
از معاونت پژوهشي و فناوري دانشگاه فردوسي مشهد كـه اعتبـار   

وتكنولوژي حيـواني  انجام اين پژوهش را تامين نمود و از آزمايشگاه بي
دانشكده كشاورزي كه امكانـات و تجهيـزات مـورد نيـاز را در اختيـار      

  .محققان قرار داد، صميمانه تشكر و قدرداني مي شود
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