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 چکیده

است که با  MHC-DRB1ژن  2 یدر اگزون شماره نوکلئوتیدی های جدیدمورفیسممطالعه شناسایی پلیهدف از این 

قزل ایرانی در ارتباط است. در این تحقیق  بومی های دستگاه گوارشی در گوسفندان نژادایجاد مقاومت ژنتیکی نسبت به نماتد

-گله مردمی در سطح استان آذربایجان 5تصادفی از میان طورهود که بقزل استفاده شده ببومی  ماهه نژاد 6تا  4ی نر بره 100از 

ها با تعداد مقدماتی و ارتباط آن نوکلئوتیدی هایمورفیسمپلی PCR-RFLPبا استفاده از تکنیک و شرقی انتخاب شده بودند 

 طورهگله )یک نمونه از هرگله( بهای هر از بره PCRنمونه محصول  4 متعاقباً، .انگل شمارش شده در مدفوع، بررسی شدتخم

برای   NCBIبانک ژنهای نوکلئوتیدی ثبت شده در یابی با سایر توالییابی شدند. نتایج حاصل از توالیتصادفی انتخاب و توالی

 جهش حذفی،2مورفیسم جدید )پلی 9ها، ردیفینژادهای مختلف از سراسر جهان، مقایسه شدند. در نتایج حاصل از بررسی هم

در نژاد قزل شناسایی  MHC-DRB1ژن  2ی های اگزون شمارهجهش اضافه شدن نوکلئوتید( درتوالی2جهش جایگزینی و  5

اسیدی شده و در نتیجه منجر به ایجاد تغییرات های آمینوجدید باعث تغییر توالی نوکلئوتیدی هایمورفیسمشد. وجود این پلی

ها ژنی آنتیهای ارائه کنندهموجود در غشاء سلول DRه در پروتئین هترودایمریک در ساختار شکاف اتصال پپتیدهای بیگان

این ژن باعث تغییر ساختار پروتئین مربوط به  2یهای جدید در اگزون شمارهمورفیسمکلی احتمالاً وجود پلیطورهشود بمی

 شود.شناسایی شده و صفت مورد بررسی میمورفیسم آن شده و این موضوع نیز باعث افزایش اعتبار ارتباط بین پلی

 .قزل ایرانیبومی  گوسفند نژاد و نماتدهای دستگاه گوارش ،MHC-DRB1ژن  ،جدید نوکلئوتیدی مورفیسمپلی: کلمات کلیدی
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 مقدمه

تر تحقیق ها در گوسفند کمی بروز حساسیت و یا مقاومت نسبت به پاتوژنزمینه های ایمنی درنتایج ارزیابی ژنتیکی پاسخ

 دهد.خشبی ترجیح میشده است. پرورش گوسفند وابسته به مرتع بوده و این حیوان، چرا از علوفه کوتاه را به علوفه بلند و 

های دستگاه گوارشی هستند هایی که چرای آزاد دارند در معرض عفونت و آلودگی به لارو نماتددرصد از دام 100بنابراین تقریباً 

(Sharon, 2003در مبارزه با نماتد .)اما با گذر زمان و کاربری انگل مرسوم بوده، های ضدهای دستگاه گوارش استفاده از دارو

های مقاوم انگلی نسبت به داروهای ها و ایجاد سویهرویه از این داروها، منجربه بروز مقاومت ژنتیکی در انگلطولانی مدت و بی

ها بر سلامت انسان تر، بحث امنیت غذایی و تأثیر این داروها شده و همچنین باعث آلودگی مراتع و از همه مهمانگل در دامضد

شناسایی،  کار ساده و ارزان استفاده از تنوع داخل نژادی و. برای مقابله با این مشکل، یک راه(Hazelby et al, 1994) باشدمی

عنوان والدین نسل بعد( با استفاده از نشانگرهای مولکولی در اولویت محورهای ههای مقاوم به انگل )بانتخاب و پرورش دام

برای اجرای این روش باشد و همچنین بوده و مقرون به صرفه نمیبر فنوتیپی زمانکه استفاده از صفات تحقیقاتی بوده است، چرا

کار نیز باعث افزایش های مختلف صورت گیرد که اینهای مختلف و از خویشاوندیمتوالی رکوردگیری از نسلطورهبایستی ب

های کمپلکس یکی از لوکوس MHC-DRس لوکو (.Matika et al, 2011) شودمینتخاب فاصله نسلی و کاهش میزان پاسخ به ا

، که هریک از این βDRو  αDRهای هترودایمریک ) بوده و پروتئین 20ی روی کروموزوم شمارهبر 1اصلی سازگاری بافتی

 هاژنی آنتیهای ارائه کنندهو سلول Bهایباشند( موجود در غشاء سلولمی β1, β2و  α1, α2های ها نیز شامل دوماینپروتئین

ی کنند و در ایجاد پاسخ ایمنی نقش دارد و اگزون شمارههای لانگرهانس( را کد میهای دندریتیک و سلول)ماکروفاژها، سلول

کند که هنگام اتصال پپتیدهای بیگانه ( را کد میβ1نیز قسمتی از شکاف اتصال پپتیدهای بیگانه )دوماین  MHC-DRB1ژن  2

(. تا به امروز در  ,1996Schook & Lamontشناسایی شوند ) T+ 4CDهای ند توسط سلولتواها به این شکاف میژنو آنتی

در  MHC-DRB1ژن  2ی مورفیسم اگزون شمارهمطالعات مختلف انجام شده در ایران و سایر نقاط جهان که در آنها پلی

این ژن  2ی اند که اگزون شمارهرسیده های مختلف بررسی شده، به این نتیجهنژادهای مختلف گوسفند با استفاده از تکنیک

 ,Nikbakht et al, 2012; Sohrabi et al, 2013; Nikbakht et al, 2009; Jamshidi et al)ه بودمورفیک بشدت پلی

2011; Konnai et al, 2003; Gruszczyńska et al, 2005) مورفیسم در این ژن با ایجاد مقاومت و ثابت شده که وجود پلی

ها در نژادهای مختلف های دستگاه گوارش، صفات رشد و ایجاد مقاومت نسبت به سایر بیماریهای داخلی مختلف و نماتدانگلبه 

 ,Hajializadeh Valilou et al, 2015; Figueroa et al, 2011; Schwaiger et al, 1995; Shen et al)است  مرتبطنیز 

                                                           
1 - MHC: Major Histocompatibility complex 
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2014; Ashrafi et al, 2014; Gruszczyńska et al, 2005; Larruskain et al, 2012; Li et al, 2011 ) گوسفند نژاد .

دار، پشم رنگین و ضخیم بوده و بطور غالب در اکثر مناطق نوع اکوتیپ گوسفند در ایران با جثه بزرگ، دنبه 27قزل یکی از 

در پژوهش قبلی انجام شده  .(Tavakolian, 2000; Mason, 1996)شود غرب کشور توسط دامداران پرورش داده میشمال

های تک نوکلئوتیدی ها در شناسایی سایر جهشدلیل وجود محدودیته( بHajializadeh Valilou et al, 2015محقق )توسط 

های مورفیسمها و پلیای برای انجام تحقیق حاضر صورت گرفت تا سایر جهشاین ژن، انگیزه 2یمارهدر طول توالی اگزون ش

های جدید در اگزون مورفیسمهدف از این مطالعه شناسایی پلی جدید و مختص این نژاد گوسفند ایرانی مورد بررسی قرار گیرد.

های دستگاه گوارشی در گوسفندان نژاد است که با ایجاد مقاومت ژنتیکی نسبت به نماتد Ovar MHC-DRB1ژن  2ی شماره

 .قزل ایرانی در ارتباط است

 هامواد و روش

رو در گله مردمی مرتع 5تصادفی از میان قزل استفاده شد که بطوربومی ماهه نژاد  6تا  3ی نر بره 100در این تحقیق از 

-PCRها، با استفاده از تکنیک روی همین برهسطح استان آذربایجان شرقی انتخاب شده بودند. در مطالعات قبلی محقق بر

RFLP و همکاران  ولیلو )حاجی علیزاده قرار گرفته بودانگل مورد مطالعه ها با تعداد تخممقدماتی و ارتباط آن هایمورفیسمپلی

تصادفی های هر گله )یک نمونه از هرگله( بطوراز بره PCRنمونه محصول 4گله مورد مطالعه  5(. در تحقیق حاضر نیز از بین 2015

با استفاده  Ovar MHC-DRB1ژن  2ی سازی اگزون شمارهفزودهایابی شدند. کره توالی Bioneerانتخاب شده و توسط شرکت 

 F: 5-TAT CCC GTCکلئوتیدی وکه بترتیب دارای توالی ن 1995از دو پرایمر گزارش شده توسط آمیلز و همکاران در سال 

TCT GCA GCA CAT TTC-3  وR: 5-TCG CCG CTG CAC ACT GAA ACT CTC-3 پرایمری های بودند )توالی

 یها دارای شمارهدر گوسفند بوده که بطور نمونه یکی از آن 2ی های نوکلئوتیدی مربوط به اگزون شمارهقابل اتصال به توالی

ساخت شرکت سیناژن و توسط دستگاه ترموسایکلر  PCR Master Mixباشد( و با استفاده از محصول می LN735537دسترسی 

از  ng100-50بمقدار  µL26با حجم  PCRکشور آلمان( انجام شد. برای تهیه محصول  ساخت 3.26مدل  Biometra)مارک 

DNA  ،الگوµL5/12  آب وµL5/12 از محصولPCR Master Mix  با غلظتx1  شد که این محصول حاویاستفاده  mM/µL

25: 2MgCl ،mM/µL10 :dNTPs  وU/µL5: Taq DNA polymerase  بود. برنامه دمایی انجامPCR  نیز به این صورت

درجه  95سازی ثانویه در دمای دقیقه، و سپس انجام هریک از مراحل واسرشته 4مدت هب 95سازی اولیه در دمای بود: واسرشته

 35دقیقه، به تعداد  1مدت هدرجه و ب 72ثانیه و بسط در دمای  50مدت هدرجه و ب 61دقیقه، اتصال پرایمر در دمای  1مدت هب

توسط  PCR(. محصولات Amills et al,1995دقیقه ) 5مدت هدرجه و ب 72نهایت نیز انجام بسط نهایی در دمای چرخه و در 

مدت هب Vol90با ولتاژ  2آمریکا( در ژل آگارز % Bio-Rad)ساخت شرکت  PAC1000 الکتروفورز افقی و ترانس تغییر ولتاژ 

واحد  10نیز توسط  PCRهضم آنزیمی محصولات شدند. عکسبرداری  دقیقه الکتروفورز شده و توسط دستگاه ژل داکیومنت 45

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0006291X12020773
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Li%20R%5Bauth%5D
http://www.frontiersin.org/people/u/194855
http://www.frontiersin.org/people/u/194855
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 12مدت هو ب C65°و  37ترتیب در دماهای ه( و بThermo Scientific)محصول شرکت  TaqI و  PstIهای از هریک از آنزیم

های تولید ها )آللآورده شده است. محصولات هضم شده توسط آنزیم 3ها در جدولساعت انجام شد. مشخصات هریک از آنزیم

محصولات  از هم جدا شدند. اندازه Vol90ساعت در ولتاژ  1بمدت  3و % 2شده( با استفاده از الکتروفورز افقی و ژل آگاروز 

PCR ها نیز براساس های تولید شده توسط هضم با آنزیمآلل و اندازهDNA  سایز مارکرbp100  ها نیز توسط شدند. ژلتعیین

های نوکلئوتیدی بدست آمده  برای هر نمونه یابی )توالیآمیزی و عکسبرداری شدند. نتایج حاصل از توالیبروماید رنگاتیدیوم 

 Ovarژن  2ی های نوکلئوتیدی ثبت شده برای اگزون شمارههای نوکلئوتیدی ثبت شده )توالی( با سایر توالیPCRمحصول 

1DRB بانک ژن( در NCBI2 ن افزار آنلایسراسر جهان، )با استفاده از نرم ی ازبرای نژادهای مختلف ucleotideNNCBI 

Blast.افزارهایهای فواصل تکاملی و روابط فیلوژنتیکی از نرمبرای انجام بررسی ( مقایسه شدند MEGA5 version5.05  تامورآ(

  MAFFT-a multiple sequence alignmentیننلاافزار آو نرم Finch TV Free version 1.4.0( و 2011و همکاران 

 ;Neighbor-joining (Saitou & Nei, 1987استفاده شد. درخت و روابط فیلوژنتیکی و فواصل تکاملی نیز با استفاده از مدل 

Schaschl et al, 2004 و با )boot strap 1000 ( رسم شدندSingh et al, 2012; Tamura et al, 2011.)  ساختار سه بعدی

نیز با استفاده از نرم افزار آنلاین ارائه شده توسط دانشگاه میشیگان  Ovar MHC-DRB1ژن  2یحاصل از اگزون شمارهپروتئین 

ای ترجمه اسید آمینه از روی توالی I-TASSER: Protein structure and function predictionکشور ایالات متحده آمریکا؛

 بینی شد.یابی شده پیشهای توالییکی از نمونههای نوکلئوتیدی برای شده از روی توالی

 بحث ونتایج 

بخوبی و بدون وجود هیچ باند  bp285با طول باند  Ovar MHC-DRB1ژن  2ی سازی اگزون شمارهدر این مطالعه افزوده

 bp44و  241منجربه تولید باندهای به طول  PstIدر این مطالعه هضم آنزیمی با آنزیم  (.1-اختصاصی انجام شده بود )شکلغیر

باز شد. با انجام هضم آنزیمی توسط جفت 122و  163نیز منجربه تولید باندهایی به طول  TaqIشده و هضم آنزیمی با آنزیم 

 1B1Bنیز فقط دو نوع ژنوتیپ  TaqIمشاهده شد و متعاقب آن نیز با آنزیم  2A1 Aو  1A1Aفقط دو نوع ژنوتیپ  PstIآنزیم 

های آماری نیز دخالت داده نشد. تصاویر نیز تنها در یک بره مشاهده شد و در آنالیز 2B2Bمشاهده شد که ژنوتیپ  2B2Bو 

در جمعیت مورد  2A1Aو  1A1A هاینشان داده شده است. فراوانی ژنوتیپ 2های مشاهده شده در شکل مربوط به ژنوتیپ

در نتایج  بوده است. 135/0و  865/0ترتیب هنیز ب 2Aو  1Aهای بوده و همچنین فراوانی آلل 27/0و  73/0ترتیب هبررسی ب

جهش اضافه شدن نوکلئوتید( در  2جهش جایگزینی و  5جهش حذفی،  2مورفیسم جدید )پلی 9ها، حاصل از بررسی همردیفی

یابی شده( شناسایی شد. در توالی PCRمحصول  نمونه 4)در هر  Ovar MHC-DRB1ژن  2ی ون شمارههای اگزتوالی

، 3ها در شکل اند. با توجه به این شکلهای جدید شناسایی شده نشان داده شدهمورفیسمبه ترتیب تمامی پلی 7تا  3های شکل

                                                           
1- National Center for Biotechnology Information 
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در اثر جهش جایگزینی همجنس تبدیل به  Gنیز نوکلئوتید  4حذف شده و همچنین در همین نمونه در شکل  Aنوکلئوتید 

تغییر کرده و  Gنیز به  Aنشان داده شده نوکلئوتید  5ی دیگری که در شکل شماره شده و همینطور در نمونه Aنوکلئوتید 

نهایت در نمونه حذف شده و در Aدر نمونه دیگری نیز نوکلئوتید و  6نیز در این نمونه اضافه شده است. در شکل  Cنوکلئوتید 

تغییر کرده و همچنین  Tو  Cهای جایگزینی همجنس به نوکلئوتیدهای طی جهش Cو  Tنیز نوکلئوتیدهای  7چهارم و در شکل 

به توالی  Cه نیز نوکلئوتید تغییر کرده و همینطور در این نمون Cهمجنسی به نوکلئوتید نیز طی جهش جایگزینی نا Aنوکلئوتید 

روابط تکاملی و درخت فیلوژنتیک بین گوسفندان قزل ایرانی و سایر نژادهای اهلی دنیا )براساس  نوکلئوتیدی اضافه شده است.

ها باعث تغییر توالی های جدید شناسایی شده در تمامی نمونهمورفیسمپلی آورده شده است. 8ی دسترسی آنها( در شکل شماره

بعدی پیشبینی شده برای ساختارهای سه شود.شکاف اتصال پپتیدهای بیگانه( می βی ای پروتئین مربوطه )زنجیرهآمینهداسی

نشان داده  9در شکل  Ovar MHC-DRB1ژن  2ی موتانت و موتانت اگزون شمارهپروتئین حاصل از توالی نوکلئوتیدی غیر

شده است.

  

 
 PCR نتایج محصول -1شکل 

Figure 1, PCR product results 
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طول های حاصل از آن )سمت راست( و و ژنوتیپ PstIبا آنزیم  Ovar MHC-DRB1ژن  2اگزون شماره طول باند حاصل از هضم -2شکل 

 های حاصل از آن )سمت چپ(و ژنوتیپ TaqI با آنزیم Ovar MHC-DRB1ژن  2اگزون شمارهباند حاصل از هضم 
Figure 2. Ovar MHC-DRB1 gene exon 2 length fragments with PstI enzyme and its genotypes (right hand side) and 

with TaqI enzyme (left hand side) 
 

 

 

 
 از توالی Aحذف شدن نوکلئوتید  -3شکل 

Figure 3. A nucleotide deletion from the sequence 
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 Aوتید ئبه نوکل Gوقوع جهش جایگزینی و تبدیل نوکلئوتید  -4شکل 

Figure 4. Replacement mutation occurrence and nucleotide G substitute to nucleotide A 

 

 
 به توالی Cو اضافه شدن نوکلئوتید  Gوتید ئبه نوکل Aوقوع جهش جایگزینی همجنس و تبدیل نوکلئوتید  -5شکل 

Figure 5. Replacement mutation occurrence and nucleotide A substitute to nucleotide G and inserted of the nucleotide 

C 
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 از توالی Aحذف شدن نوکلئوتید  -6شکل 

Figure 6. A nucleotide deletion from the sequence 

 
 

 
همجنس و ، همچنین وقوع جهش جایگزینی نا Tو  Cوتید ئبه نوکل Cو  Tوقوع جهش جایگزینی همجنس و تبدیل نوکلئوتید  -7شکل 

 به توالی Cو اضافه شدن نوکلئوتید  Cبه نوکلئوتید  Aتبدیل نوکلئوتید 
Figure 7. The Replacement occurrence of uniform mutation and the substitute of nucleotide T and C to nucleotide C 

and T, as well as the occurrence of non-uniform replacement mutation and the substitute of nucleotide A to nucleotide 

C and the insertion of nucleotide C to the sequence 
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درخت فیلوژنتیک و روابط تکاملی بین گوسفند نژاد قزل )علامت سیاه رنگ( ایرانی و سایر گوسفندان اهلی دنیا از نظر میزان  -8شکل 

 MHC-DRB1ژن  2یشباهت در توالی نوکلئوتیدی اگزون شماره
Figure 8. Phylogenetic tree and evolutionary relationships among the Ghezel (black sign) and other domestic ovine 

sheep of similarity in the MHC-DRB1 gene exon number 2 nucleotide sequences 

 

 
)چپ(  یافته )راست( و جهش  یجهشحاصل از توالی نوکلئوتیدی غیرساختارهای سه بعدی پیشبینی شده برای پروتئین  -9شکل 

 Ovar MHC-DRB1 ژن 2ی اگزون شماره
Figure 9. The predicted 3D structures for the protein product exon 2 of the gene Ovar MHC-DRB1 

sequence nucleotide from the non-mutant (right hand side) and mutant (left hand side) 

 

 ,Ballingall et alباز است )جفت 11979اینترون بوده و طول توالی آن  5اگزون و  5دارای  Ovar MHC-DRB1ژن 

است. بنابراین  آن متمرکز شده 2یمورفیسمی نیز در اگزون شمارهاین ژن تنوع بالایی دارد و عمدتاً بالاترین میزان پلی (، 2008

های پپتیدی خاصی ژنهای حاصل از آن را در اتصال به آنتیپروتئین، این ژن 2یمورفیسمی بالا در اگزون شمارهوجود پلی
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-حاصل از افزوده PCRر نشان داد که اندازه محصول ضنتایج آنالیز مولکولی تحقیق حا (.1996کند )شوک و لامونت متمایز می

هضم با هردو  ها و تعداد آلل مشاهده شده در نتیجهو همینطور طول آلل Ovar MHC-DRB1ژن  2ی سازی اگزون شماره

نتایج مشابه با (. همچنین Amills et al, 1995) دست آمده در مقاله منبع مطابقت داردهنیز با نتایج ب( TaqIو   (PstI آنزیم

های مورد استفاده در تحقیق حاضر نیز مسلماً باعث ایجاد تغییر در جهش در جایگاه برش آنزیم مندرج در مقاله منبع، وجود

-PCRپروتئین مربوطه شده است.با استفاده از تکنیک  Cys)و یا  Valبه  Tyrو یا  Pheآمینه ای )تبدیل اسیدتوالی اسید آمینه

RFLP ژن  2ی اگزون شماره مورفیسمهای مختلف، پلیکار گیری آنزیمهو با بOvar MHC-DRB1  در نژادهای ایرانی و

، سنگسری، ماکویی، سافوک بررسی شده و تقریبا در تمامی این مطالعات به این نتیجه شال، افشاری، زلهمچون  خارجی

 Ashrafi et al, 2014; Jamshidi et al, 2011; Konnai)باشد دارای تنوع بالا میاین ژن  2ی اند که اگزون شمارهرسیده

et al, 2003; Nikbakht et al, 2011; Sohrabi et al, 2013،) شدت پلی مورفیک بوده و بالاترین میزان هچراکه این ژن ب

 یمورفیسمی بالا در توالی مربوط به اگزون شمارهباشد و وجود این پلیاین ژن می 2ی مورفیسمی نیز مربوط به اگزون شمارهپلی

 ,Konnai et alهای بیگانه همراه است )ای از عوامل بیماریزا و پپتیدت به طیف گستردهبا اتصال و ایجاد پاسخ ایمنی نسب 2

2003; Schook & Lamont, 1996.) های مختلف نشان داده که این ژن نقش مهمی در ایجاد مقاومت نسبت همچنین پژوهش

در چین که با استفاده از  Li et al (2011) که در تحقیق انجام شده توسط طوریهکند، بهای داخلی مختلف بازی میبه انگل

 ارتباط بین HinII)و   (MvaI, HaeIII, SacI, SacIIفهضم آنزیمی توسط پنج آنزیم مختلو با انجام  PCR-RFLPتکنیک 

و بیماری انگلی کیست هیداتیدوزیس را در سه نژاد  MHC-DRB1ژن  2ی اگزون شماره های مشاهده شده درمورفیسمپلی

های مورفیسمهای حاصل از پلیو مرینوس چینی بررسی کرده و متوجه شدند که ژنوتیپ  (Duolang)، دولانگ(Kazakh)قزاق 

داری با مقاومت نسبت به این بیماری انگلی این ژن )در گوسفندان سالم( دارای رابطه معنی 2یمشاهده شده در اگزون شماره

 PCR-RFLPدر چین انجام شد، با استفاده از  (2014و همکاران ) (. در تحقیق مشابه دیگر که توسط شن>01/0Pباشند ) می

را در گوسفندان مرینوس چینی  MHC-DRB1 ژن 2ی اگزون شماره مورفیسمها برای بار دوم پلیو با بکاربردن همین آنزیم

 Cystic)کیستی  های مشاهده شده را با بیماری انگلی اکینوکوکوسمورفیسمبار ارتباط بین پلیبررسی کرده و این

Echinococcosis)  این ژن در  2ی های مشاهده شده در اگزون شمارهمورفیسمپلیبررسی کرده و به این نتیجه رسیدند که

( با فنوتیپ مقاومت نسبت به این بیماری انگلی دارد. تحقیق حاضر نیز با شناسایی >05/0Pداری )رابطه معنیگوسفندان سالم 

 PCR-RFLPهایی موجود در انجام تکنیک این ژن )که با محدودیت 2یهای موجود در طول توالی اگزون شمارهسایر جهش

و اگزون  MHC-DRB1دهد که ژن ن را تأیید کرده و نشان مینبودند(، نتایج بدست آمده توسط این محققا قابل شناسایی

مورفیک بوده و نقش مهمی را در سیستم ایمنی و ایجاد مقاومت و یا حساسیت به در نژاد قزل نیز به شدت پلی 2 یشماره

و با بکار گیری  PCR-RFLPبا استفاده از تکنیک کند. در مطالعات مختلفی که ها بازی میهای داخلی و سایر بیماریانگل

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Li%20R%5Bauth%5D
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در نژادهای ایرانی و  Ovar MHC-DRB1ژن  2ی اگزون شماره های مختلف درمورفیسمهای مختلف به بررسی پلیآنزیم

های موجود در جایگاه برش یک آنزیم خاص مورفیسمپلی PCR-RFLPفقط با اتکاء به تکنیک خارجی پرداخته شده است 

های محتمل موجود در طول توالی نیز با احتمال خیلی زیاد دور از چشم مانده و قابل شناسایی با بررسی شده و سایر جهش

سایر  TaqIو  PstIآنزیم بکار رفته نبوده است. در تحقیق حاضر نیز علاوه بر بررسی تنوع موجود در جایگاه برش دو آنزیم 

های بکارکه ممکن است توسط آنزیم Ovar MHC-DRB1ژن  2ی های محتمل موجود در طول توالی اگزون شمارهجهش

مورفیسمی بالا را در این ژن را تائید یابی شناسایی شده است و صحت وجود پلیشناسایی نبوده باشد نیز با انجام توالیرفته قابل

 2ی اگزون شمارههای موجود در ها و جهشمورفیسمدر مطالعات مختلف انجام شده در سراسر جهان ارتباطی بین پلی کند.می

های داخلی مختلف در نژادهای مختلف دنیا شناسایی شده است ها و انگلو مقاومت به برخی از بیماری MHC-DRB1ژن 

(Hajializadeh Valilou et al, 2015; Figueroa et al, 2011; Larruskain et al, 2012; Sayers et al, 2005; 

Schwaiger et al, 1995های و های جدید در نژادهای بومی احتمال پیدا کردن ارتباط بین این جهشمورفیسم(. شناخت پلی

های جدید مختص ساختار ژنتیکی نژاد مورد بررسی بوده مورفیسمی را افزایش خواهد داد، چراکه پلیتنوع موجود در صفت بررس

های تک نوکلئوتیدی شناسایی مورفیسم و صفت مورد بررسی زمانی اعتبار بالایی خواهد داشت که جهشو ارتباط بین یک پلی

ی مربوطه بیشترین تأثیر را روی ساختار فضایی پروتئین آمینه ی اگزون بوده و با ایجاد تغییر در کدون اسیدشده در منطقه

 گذاشته و در نتیجه موجب تغییر عملکرد مورد انتظار آن شود.

 گیرینتیجه

های مورفیسممورفیک بوده و وجود پلیدر گوسفندان نژاد قزل ایرانی نیز بشدت پلی Ovar MHC-DRB1ژن 2یاگزون شماره

مورفیسم شناسایی پروتئین مربوط به آن شده و این موضوع نیز باعث افزایش اعتبار ارتباط بین پلیجدید باعث تغییر ساختار 

های جدید شناسایی شده در منطقه اگزون بوده و این ناحیه نیز کد و یا ترجمه شود. چراکه جهششده و صفت مورد بررسی می

کلی احتمالًا فضایی پروتیئن حاصل را تغییر می دهد و بطورشونده به پروتئین است و در نتیجه بروز هر جهش در واقع شکل 

تغییر در شکل فضایی و کنفورماسیون منجر به تغییر در عملکرد و وظیفه پروتئین می شود و سیستم ایمنی بر حسب این تغییر 

 دهد. ها نشان میالعمل متفاوتی را در برابر انگلعکس
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Abstract  
The object of this study was to identify the novel nucleotide polymorphisms in the second exon of 

MHC-DRB1 gene that has association with genetic resistance to gastrointestinal nematodes in Iranian 

indigenous Ghezel sheep breed. In this investigation 100 indigenous Ghezel sheep breed male lambs in 

4 to 6 months age were used that were randomly chosen from five different flocks in all over the East 

Azerbaijan province, In these lambs, the preliminarily nucleotide polymorphisms were identified using 

the PCR-RFLP technique and the relationship between these polymorphisms and fecal egg counts were 

investigated and also in present study four samples of PCR product randomly selected from each five 

flock's lambs (one sample from each flock) and were sequenced subsequently. The nucleotide 

sequencing results of the PCR products were aligned with other registered nucleotide sequence in NCBI 

(National Center for Biotechnology Information) gene bank for second exon of Ovar-DRB1 gene in 

various sheep breeds of world. In the results of alignments, nine novel polymorphisms (two deletions, 

five substitutions and two insertions) were identified in the second exon of MHC-DRB1 gene sequences 

of Ghezel sheep breeds. Existence of these nucleotide polymorphisms were caused to substitution of all 

the amino acid sequence and consequently lead to changes in the structure of foreign peptide binding 

cleft in the DR heterodimeric proteins in the membrane of antigen presenting cells. Existence of novel 

polymorphisms in the second exon of Ovar MHC-DRB1 gene has led to changes in protein structure 

and increased the validity of observed association between identified polymorphism and studied trait. 

  

Keywords: Novel nucleotide polymorphism, Ovar MHC-DRB1 gene, Gastrointestinal nematodes, 

Iranian indigenous Ghezel shee. 

 

 


