
 31                                                                كريم نوبری                                    تركمن شتر در ATP6ژن  تواليمقايسه 

 كوهانه، دوكوهانه اهلي و وحشيتك تركمن و ساير شترهاي شتر در ATP6ژن  توالي مقايسه

 3رضا كماليو  2كاظم يوسفي كلاريكلائي ،1*كريم نوبري

استاديار بخش تحقیقات علوم دامي، مركز تحقیقات و آموزش كشاورزی و منابع طبیعي گلستان، سازمان تحقیقات،  (3و  2 ،1

 .آموزش و ترويج كشاورزی، گرگان، ايران

 k.nobari@areeo.ac.irنويسنده مسئول: *

 28/06/1401تاريخ پذيرش:                                                                                             17/03/1401تاريخ دريافت: 

 

 چكيده

به  همچنينمنبع تامين گوشت، شير و پشم بوده و  عنوان سال قبل به 6000تا  3000آنها در  از زمان اهلي شدن داركوهان هايشتر

اي از مادر دو رشته DNAژنوم حلقوي ميتوكندري با . اندشد استفادهعنوان وسيلة حمل و نقل در مناطق بياباني گرمسيري و سردسيري 

مولا براي درك نرخ تنوع ژنتيك و باشد كه بررسي توالي آن معبه فرزندان منتقل شده و داراي نوتركيبي پايين و نرخ تكامل بالايي مي

برروي صفات اقتصادي تاثير گذار  تواندموثر بوده و ميو متابوليسم انرژي  ATPبر روي سنتز  ATP6ژن شود. تاريخچه تكامل استفاده مي

 و مقايسه آنها با شتر تركمن انجام در شترسانان ATP6توالي ژن  اياي و بين گونهبررسي درون گونه با هدف . بنابراين، اين مطالعهباشد

نفر شتر دوكوهانه اهلي، تك كوهانه و دوكوهانه  32و  26، 123به ترتيب براي  ATP6نوكلئوتيدي ژن  681توالي  براي اين منظور. گرفت

. سپس، شدنجام ا مربوطهفزار ابا استفاده از نرم ژن و ترجمة پروتئيني آنها هايتوالي هايترازي درون و بين گونههموحشي تهيه گرديد. 

اي شترها، نشان داد كه بيشترين . نتايج بررسي درون گونهشدتنوع ژنتيكي و درخت فيلوژنتيكي درون و بين گونه هاي شترسانان ترسيم 

اي نشان داد كه برخي از گونهكوهانه و دوكوهانه وحشي است، همچنين، بررسي بينمربوط به شترهاي تك ، به ترتيبو كمترين تنوع

در  ATP6اين تحقيق نشان داد كه تنوع ژنتيكي موجود در ژن  كوهانه قرابت نزديكي با شترهاي دوكوهانه وحشي دارند.تك هايشتر

 .استها كوهانه بسيار بيشتر از ساير گونهگونه شتر تك

 .درخت فیلوژنتیكي و ، تنوع ژنتیكيATP6شتر تركمن، ژن  هاي كليدي:واژه
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 مقدمه

در آمريكای ( Eoceneائوسن ) ةدر دورها Protylopus ،باشندمي Protylopus ،(Camelidaeخانواده شترسانان ) منشاء

 Tylopoda، زيرراسته  Artiodactylaشتر امروزی از راسته كردند و اندازة آنها كوچكتر از بز بودند. زندگي ميشمالي )ساوانا( 

حدود كوهان( )شتر بدون Laminiو  دار()شتر كوهان Cameliniاست. دو زير تیره اين خانواده شامل  خانواده شترسانان، 

میلیون سال قبل از تنگه برينگ به  7دار )شتر دنیای قديم( حدود كوهان از همديگر جدا شدند. شتر میلیون سال قبل 3/16

تحمل  واسطهاين گونه جانوری به . (Burger et al., 2019) اندپراكنده شدهو آفريقا مهاجرت كرده و در سراسر قاره آسیا آسیا 

كوهانه در مناطق كوهانه و دوتك های(. شترAbarghany et al., 2002مي باشد) زياد مشهوراندك و پتانسیل  احتیاجاتبالا، 

دارای  ، تفريح و مسابقات(Groeneveld et al., 2010) پشم، برای حمل و نقل، تامین گوشت، شیربیاباني گرمسیر و سردسیر 

كه شتر دوكوهانه در آسیای مركزی در حاليكوهانه ساكن شمال آفريقا و خاورمیانه بوده، شتر تك .باشنداهمیت اقتصادی مي

كوهانه، شتر دوكوهانه نیز در مناطق افغانستان، پاكستان و علاوه بر شتر تك(. Mohammadabadi et al., 2018) ساكن است

زيستگاه شترهای دوكوهانه عمدتاً در مناطق صحرايي (. Ghasemi Meymandi et al., 2016a) آسیای جنوب غربي وجود دارد

 شتر از(. Ghasemi Meymandi et al., 2016b) سرد چین و مغولستان بوده و نقش مهمي در اقتصاد محلي اين مناطق دارند

 جمعیت حیواني شبه جزيره عربستان را تشكیل %16جنبه تاريخي و اقتصادی در سراسر جهان گونه مهمي بوده به طوری كه 

كوهانه در سطح جهان وجود دارد میلیون نفر شتر تك 35حدود  ذكر است كهلازم به (. Barazandeh et al., 2016)دهد می

(Ansari-Renani et al., 2010 ) باشدهزار نفر مي 150حدود ايران كه سهم (Ghasemi Meymandi et al., 2015 .)

 غربي شمال ها درآن خطر محسوب شده و زيستگاه معرض در یهاجزء گونه ،نفر 100تعداد حدود  باشترهای دوكوهانه ايران 

اما علاوه  ،شودبردادی از شیر و گوشت نگهداری ميجهت بهره اًشتر اكثر. (Mohammadabadi et al., 2020) باشدمي ايران

یل اينكه اين گونه دامي علیرغم تغییرات اقلیمي پیش روی بدلهای جانبي ديگر است. برداریآن دارای مو و تولیدات و بهرهبر 

علیرغم اهمیت اقتصادی، فرهنگي و شود. بعنوان حیوان آينده شناخته ميكره خاكي، امكان تولید را فراهم خواهد ساخت، 

 (.Barazandeh et al., 2019) دسترس نیستبیولوژيكي، مطالعات مولكولي مرتبط با ژنوم شتر محدود بوده و اطلاعات زيادی در

اجتماعي، اهمیت تحقیقات -شرايط خشكسالي و تغییر اقلیم و آب و هوايي ايران با توجه به ضرورت توجه به مسائل اقتصادی

 . بخصوص در زمینه اصلاح نژاد شتر را دوچندان میكند

 است و ازای حلقوی دورشته DNAشامل ژنوم میتوكندری  باشد.جفت باز مي 16600ژنوم میتوكندری در شتر حدود  طول

های موجود بر روی ژنوم میتوكندری به واسطه ساختار ساده و نوتركیبي پايین و نرخ تكامل مادر به فرزندان منتقل شده و ژن

(. Ming et al., 2016؛ Hussain et al., 2015) گیردسريع برای فهم نرخ تنوع ژنتیكي و تاريخچه تكامل مورد استفاده قرار مي
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كد كننده های دخیل در متابولیسم انرژی، نواحي تنظیمي و نواحي غیرها، ژنRNAهای كد كننده وم میتوكندری شامل ژنژن

باشد كه در مورد های بهبود ژنتیكي در شتر آزمون تك ژني مييكي از روش .(Alaqeely et al., 2021) باشدبسیار متغیر مي

های موثر بر صفات تولیدی تواند ژن. آزمون تك ژني مي(Abri and Faye, 2019) گیردبرداری قرار ميرنگ شتر مورد بهره

 های بدست آمده انتخاب صورت گیرد.بر اساس ژنوتیپ تاژني ابداع های آزمايش تكروش ،يافت شده

و متابولیسم انرژی نقش دارد بنابراين به واسطه تاثیر آن برروی صفات اقتصادی، بررسي  ATPبر روی سنتز  ATP6ژن 

اسیدآمینه با وزن مولكولي  226پروتئین اين ژن دارای  باشد.ای تنوع آن در شترسانان دارای اهمیت ميای و بین گونهدرون گونه

بواسطه اينكه تنوع موجود  شناختي،اهمیت زيستعلاوه بر باشد. دالتون است كه دارای اهمیت حیاتي برای سلول مي 24817

 ATP6توالي ژن  ازبنابراين،  .(Hussain et al., 2015) میتوكندری قابل قیاس است D-loopدر توالي اين ژن با تنوع ناحیه 

 دست به اطلاعات، سوی دیگراز  (.Yi et al., 2017) كردها و ترسیم درخت فیلوژنتیكي استفاده برای بررسي هاپلوتیپ دتوانمي

 شباهت يافتن برای اطلاعاتي هایبانك در ها توالي كردن خط به در بیوانفورماتیك، علم وسیله به زيستي های داده تحلیل از آمده

 پروتئیني هایتوالي و هاژن میان فیلوژنتیك ارتباط يافتن و هان ژ محصولات عملكرد و ساختار گويي پیش ژني، های تفاوت و ها

 .(Mohammadipour et al., 2021) كندمي كمك

 مورد ATP6 ژن توالي اساس بر يكديگر كنار در دوكوهانه و كوهانهتك شترهای مختلف هایجمعیت ژنتیكي تنوع تاكنون

با روش های مختلف مورد بررسي  دوكوهانه و كوهانهتك شترهای مختلف هایجمعیت ژنتیكي تنوع .است نگرفته قرار بررسي

 كنار در دوكوهانه و تك كوهانه شترهای مختلف هایجمعیت ژنتیكي تنوع تاكنون اما( Yavari et al., 2022)قرار گرفته است 

 .است نگرفته قرار مورد بررسي ATP6 ژن توالي اساس بر يكديگر

 هامواد و روش

صورت گرفته  Illumina HighSeq 2000در ژنوم شتر تركمن كه با استفاده از توالي يابي  ATP6در اين مطالعه توالي ژن 

جفت باز صورت گرفت  150میلیون خوانش شفاف با طول  589مونتاژ ژنوم با بیش از (. Nobari et al., 2020) است، تهیه شد

مورد جستجو قرار گرفت. توالي ژن از ژنوم شتر تركمن  ATP6های بدست آمده برای وجود ژنوم میتوكندری و توالي و كانتیگ

ركوردهای . بعد از اخذ شد( تهیه NCBIاز مركز ملي اطلاعات بیوتكنولوژی ) نیز های شتردر ساير گونه ژنتوالي استخراج و 

های مختلف عیتجهت در نظر گرفتن موقعیت جغرافیايي جمورد تجزيه و تحلیل قرار گرفتند. ها متوالي كل ژن، داده حاوی

در جدول  های توالي يابي شده ثبت شدند.ها بر اساس مطالعه و موقعیت جغرافیايي نمونهتواليكوهانه، شترهای دوكوهانه و تك

 های مورد استفاده آورده شده است.اطلاعات نمونه 1
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 مطالعههاي مورد استفاده در اين : شماره دستري و عنوان مطالعات مربوط به داده1جدول 
رديف *

 مطالعه
 شماره دستری گونه شتر

1 
دوكوهانه 

 اهلي
AP003423 

2 
دوكوهانه 

 اهلي
EF212037, EF507798, EF507799 

3 
دوكوهانه 

 اهلي
KU666460, KU666461, KU666462, KU666463, KU666464, KU666465 

4 
دوكوهانه 

 اهلي
KX554925, KX554926, KX554927, KX554928, KX554929, KX554930 

5 
دوكوهانه 

 اهلي

MH109872, MH109873, MH109874, MH109875, MH109876, MH109877, MH109878, MH109879, MH109880, 

MH109881, MH109882, MH109883, MH109884, MH109885, MH109886, MH109887, MH109888, MH109889, 

MH109890, MH109891, MH109892, MH109893, MH109894, MH109895, MH109896, MH109897, MH109898, 
MH109899, MH109900, MH109901, MH109902, MH109903, MH109904, MH109905, MH109906, MH109907, 

MH109908, MH109909, MH109910, MH109911, MH109931, MH109932, MH109933, MH109934, MH109935, 

MH109936, MH109937, MH109938, MH109939, MH109940, MH109941, MH109942, MH109943, MH109944, 
MH109945 

6 
دوكوهانه 

 اهلي

MH109946, MH109947, MH109948, MH109949, MH109950, MH109951, MH109952, MH109953, MH109954, 

MH109955, MH109956, MH109957, MH109958, MH109959, MH109960, MH109961, MH109962, MH109963, 

MH109964, MH109965, MH109966, MH109967, MH109968, MH109969, MH109970, MH109971, MH109972, 
MH109973, MH109974, MH109975, MH109976, MH109977, MH109978, MH109979, MH109980, MH109981, 

MH109982, MH109983, MH109984, MH109985, MH109986, MH109987, MH109988, MH109989, MH109990, 

MH109991, MH109992, MH109993, MH109994, MH109995, MH109996, MH109997 

7 
دوكوهانه 

 اهلي
NC_009628 

8 
دوكوهانه 

 اهلي
NW_011512613, NW_011516773 

9 
دوكوهانه 

 وحشي
EF212038, EF507800, EF507801 

10 
دوكوهانه 

 وحشي

KU666451, KU666452, KU666453, KU666454, KU666455, KU666456, KU666457, KU666458, KU666459, 
MH109912, MH109913, MH109914, MH109915, MH109916, MH109917, MH109918, MH109919, MH109920, 

MH109921, MH109922, MH109923, MH109924, MH109925, MH109926, MH109927, MH109928, MH109929, 

MH109930 

11 
وهانه دوك

 وحشي
NC_009629 

12 
كوهانه تك

 اهلي
EU159113 

13 
كوهانه تك

 اهلي
JN632608 

14 
كوهانه تك

 اهلي

KU605058, KU605059, KU605060, KU605061, KU605062, KU605063, KU605064, KU605065, KU605066, 
KU605067, KU605068, KU605069, KU605070, KU605071, KU605072, KU605073, KU605074, KU605075, 

KU605076, KU605077, KU605078, KU605079, KU605080 

15 
كوهانه تك

 اهلي
KX554931, KX554932, KX554933, KX554934, MH109998, MH109999, MH110000, MH110001, MH110002, 

MH110003, MH110004, MH110005, MH110006, MH110007 

16 
كوهانه تك

 اهلي
NC_009849 

* 1. Mammal complete mitochondrial genome; 2. A complete mitochondrial genome sequence of the wild two-humped 

camel (Camelus bactrianus ferus): an evolutionary history of Camelidae; 3. Whole mitogenome scans reveal signatures of purifying 

selection in the genus Camelus; 4. Sequencing and bioinformatic analysis of mitogenome in Iranian; 5. Genome 

sequences of wild and domestic bactrian camels;Camelid genomes reveal evolution and adaptation to desert environments; 6.

 Genome sequences of wild and domestic bactrian camels;Camelid genomes reveal evolution and adaptation to desert 

environments; 7. A complete mitochondrial genome sequence of the wild two-humped camel (Camelus bactrianus ferus): an 

evolutionary history of Camelidae; 8. tRNAscan-SE: a program for improved detection of transfer RNA genes in genomic sequence; 

9. A complete mitochondrial genome sequence of the wild two-humped camel (Camelus bactrianus ferus): an evolutionary history 

of Camelidae; 10. Whole mitogenome scans reveal signatures of purifying selection in the genus Camelus; 11. Monophyletic 

origin of domestic bactrian camel (Camelus bactrianus) and its evolutionary relationship with the extant wild camel (Camelus bactrianus 

ferus); 12. Complete nucleotide sequence of mitochondrial genome of the dromedary camel, Camelus dromedarius: Structure and the 

control; 13. Pattern and timing of diversification of Cetartiodactyla (Mammalia, Laurasiatheria), as revealed by a comprehensive 

analysis of mitochondrial genomes; 14. Combined Hybridization Capture and Shotgun Sequencing for Ancient DNA Analysis of 

Extinct Wild and Domestic Dromedary Camel; 15. Sequencing and bioinformatic analysis of mitogenome in Iranian Bacterianus and 

Dromedaries camels; 16. Complete nucleotide sequence of mitochondrial genome of the dromedary camel, Camelus dromedarius: 

Structure and the control region 
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. در (QIAGEN ,2021) مورد تجزيه و تحلیل قرار گرفتند  21CLC Genomics Workbenchبا استفاده از نرم افزار  هاداده

 اهلي و وحشي صورت گرفت.تك كوهانه، دوكوهانه  ای شترهایمرحله اول با استفاده از اين نرم افزار همترازی درون و بین گونه

كه  گرديدمختلف مشخص  های ژن در افرادشباهت بین توالي ها، فواصل، درصد تفاوت ومیزان گسست ،یترازبا استفاده از هم

 توان میزان ارتباط تكامليدرخت فیلوژنتیكي مي به كمكباشد. اطلاعات حاصل از آن برای ترسیم درخت فیلوژنتیكي لازم مي

ای روش فاصلهبرای ترسیم درخت فیلوژنتیكي از پركاربردترين روشهای ترسیم درخت يعني  .نمودمشخص را ها هر يك از نمونه

ترين درخت روش . برای ترسیم مطمئن(Nobari et al., 2020) استفاده گرديد (Neighbor Joiningاتصال نزديك )

 Kimura نیز از مدل تصحیح فاصله تكامليتكرار، در كنار روش اتصال نزديك مورد استفاده قرار گرفت. برای  1000استراپ با بوت

های انتقال و تبديل در تصحیح فاصله تكاملي متفاوت در نظر گرفته تا سرعت جهش (Nobari, et al., 2020) بهره گرفته شد

 .شود

فیلوژنتیكي همانند روشهای ذكر  درخت ترازی وهمند. ها به پروتئین ترجمه شدنمونه توالي توالي ژن،ها بر روی بعد از بررسي

 .بدست آمدند ،ATP6شده در توالي ژن 

 نتايج و بحث

 مرجعشتر تركمن و ژنوم 

بدست  1شكل ژنوم شتر تركمن انجام شد و نتايج به صورت  ATP6موجود در ژنوم رفرنس با ژن  ATP6ترازی بین ژن هم

 آمد.

 

 ژنوم شتر تركمن و ژنوم رفرنس ATP6ترازي ژن : هم1 شكل

شماتیكي از طول توالي ژن در ژنوم مرجع و ژنوم شتر تركمن و همچنین میزان حفاظت شدگي توالي آن مشخص  1در شكل 

حاصل  2موجود در ژنوم شتر تركمن و ژنوم رفرنس نیز به صورت جدول  ATP6های بین ژن ها و تفاوتمیزان گسستباشد. مي

 .شد

 موجود در ژنوم شتر تركمن و ژنوم رفرنس ATP6هاي بين ژن ها و تفاوت: ميزان گسست2جدول 
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نوكلئوتیدی تكهای موجود در بین دو ژنوم وجود ندارد و همچنین يك تفاوت ترازی ژننتايج نشان داد كه هیچ گسستي در هم

ژن وجود داشت كه نوكلئوتید تیمین در ژنوم رفرنس به نوكلئوتید سیتوزين در ژنوم شتر تركمن تبديل شده  208در نوكلئوتید 

 بود.

 كوهانهتك شتر تركمن و ساير شترهاي

 .باشدمي 2شكل شتر تركمن و ساير شترهای تك كوهانه نیز صورت گرفت و نتايج به صورت  ATP6ترازی بین ژن هم

 

 شتر تركمن و ساير شترهاي تك كوهانه ATP6ترازي ژن : هم2 شكل

های مورد بررسي يك از نمونهكوهانه و شتر تركمن مشخص گرديد كه شتر تركمن در مقايسه با هیچترازی شتر تكدر هم

( MH110003را با يك نمونه شتر ايراني با شماره دسترسي ) نوكلئوتید( 54) دارای گسست نبودند. شتر تركمن بیشترين تفاوت

(، پاكستان KU605079(، سودان )JN632608هايي از مراكش )كمترين تفاوت را به تعداد يك نوكلئوتید با نمونهداشت. 

(KU605080( اردن ،)KU605072) و ( عربستان سعودیKU605074 ،KU605073  وKU605075.داشتند )  در بین

 10نمونه تفاوتي كمتر از  10نوكلئوتید داشتند و  50نمونه با يكديگر تفاوتي بیش از  16شترهای تك كوهانه به طور كلي 

 باشد.دهنده تنوع ژنتیكي بالای اين ژن در شترهای تك كوهانه مينوكلئوتید داشتند كه نشان

ان داد كه بیشترين تنوع ژنتیكي در افراد موجود در سری ( نش3سپس ترسیم درخت فیلوژنتیكي در شتر تك كوهانه )شكل 

های دسترسي دارای ابتدای داده مورد بررسي وجود دارد. شتر تركمن ايراني نسبت به ساير شترهای تك كوهانه ايراني )شماره
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MH  وKXدهد كه توالي ژن ( فاصله داشت. نتايج اين مطالعه نشان ميATP6 ی تنوع بیشتری شتر تك كوهانه ايراني دارا

 نسبت به ساير كشورها دارد.

 

 هاي شتر تك كوهانهاي نمونه: درخت فيلوژنتيكي درون گونه3شكل 

در شتر  ATP6ژن  ترازی پروتئینترازی قرار گرفتند. همها مورد همهای ژن به پروتئین ترجمه شده و نمونهسپس توالي

آمینه و اسید 11بیش از  ها به دو گروه مشخص قابل تقسیم هستند به طوری كه بین افراد گروهكوهانه نشان داد كه نمونهتك

های ژن مورد بررسي به ترازی پروتئیندرخت فیلوژنتیكي حاصل از هم اسیدآمینه تفاوت وجود داشت. 2درون هر گروه كمتر از 

 .باشدمي (4 شكل) زير صورت

 

 كوهانههاي تكدر نمونه ATP6: درخت فيلوژنتيكي توالي پروتئين ژن 4 شكل

 دوكوهانه وحشي هايشترتوالي ژن در 

دارای گسست نبود. ها يك از نمونههیچ توالي ژن مورد بررسي درهای شتر دوكوهانه وحشي نشان داد كه ترازی نمونههم

ها بجز يك نمونه هیچ گونه تفاوتي با يكديگر ندارند. يك ها نیز نشان داد كه همه نمونههای توالي نمونهبررسي تفاوت همچین
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بعد از همترازی توالي ژن  نوكلئوتید متفاوت بود. 11ها به تعداد ( با همه نمونهEF507800نمونه دارای تفاوت از كشور چین )

ATP6 های درخت فیلوژنتیكيبررسي طول شاخهخت فیلوژنتیكي آن در اين گونه ترسیم گرديد. ر، دشتر دوكوهانه وحشي 

( نشان داد كه تنوع ژنتیكي توالي اين ژن در اين گونه نسبت به شتر تك كوهانه 5)شكل  اين گونه هایحاصل از همترازی نمونه

ها نشان دهنده محدود بودن نین نحوه اتصال شاخه( ايجاد شده از ريشه درخت و همچCladeاندك مي باشد. تعداد كلايدهای )

 اجداد مشترك مي باشد.

 

 

 ATP6اي شتر دوكوهانه وحشي براي ژن : درخت فيلوژنتيكي درون گونه5شكل 

ترازی توالي پروتئین در شترهای دوكوهانه ترازی قرار گرفتند. همها تحت همتوالي ژن به توالي پروتئین ترجمه شده و نمونه

 نمونه مورد بررسي وجود نداشت.  32وحشي نشان داد كه هیچ تفاوتي بین توالي پروتئین 

 دوكوهانه اهلي هايشتر توالي ژن در

 قزاقستان و (MH109974از روسیه )نشان داد كه بیشترين تفاوت را دو نمونه همترازی شترهای دوكوهانه اهلي 

(MH109985) ها نوكلئوتیدی با ساير نمونهتفاوت تك 19و  45ها داشتند. آنها به ترتیب به طور متوسط حدود با ساير نمونه

حاصل از همترازی و ترسیم  ATP6تنوع ژنتیكي ژن نوكلئوتیدی و يا كمتر داشتند. تفاوت تك 4ها با يكديگر داشتند. ساير نمونه

دهنده تنوع ژنتیكي بیشتر اين ها نشاناست. بر اساس طول شاخه آورده شده 6درخت فیلوژنتیكي شتر دوكوهانه اهلي در شكل 

كلايدها در  ژن در اين گونه نسبت به گونه شتر دوكوهانه وحشي و تنوع كمتر آن نسبت به شترهای تك كوهانه مي باشد. تعداد

ترازی آنها نشان داد كه حداكثر تفاوت به پروتئین و هم DNAهای ترجمة توالي ها بیشتر مي باشد.اين گونه نسبت به همه گونه

ها و ساير نمونه MH109974باشد. تفاوت نمونه آمینه مياسید 2(، MH109974ها بجز نمونه كشور روسیه )بین جفت نمونه
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كه بعد از نمونه  MH109985بود. نمونه  7د. درخت فیلوژنتیكي مربوط به توالي پروتئین به صورت شكل نوكلئوتید بو 8تا  6

MH109974 اسیدآمینه  2های شتر دوكوهانه اهلي داشت، از لحاظ توالي پروتئین حداكثر تنها بیشترين تفاوت را با ساير نمونه

 ها تفاوت داشتند.با ساير نمونه

 

 ATP6براساس توالي ژن  فيلوژنتيكي شتر دوكوهانه اهلي: درخت 6شكل 

 

 شتر دوكوهانه اهلي ATP6 : درخت فيلوژنتيكي توالي پروتئين7 شكل
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 هاي شترشتر تركمن در مقابل همه گونه

كوهانه شامل شتر با گروهي از شترهای تك MH109974دوكوهانه  ها با يكديگر نشان داد كه نمونهترازی كلیه نمونههم

نوكلئوتیدی دارد در حالي كه با شترهای دوكوهانه ديگر  10نمونه ديگر تفاوتي بطور متوسط  14تركمن و ژنوم رفرنس به همراه 

توسط نفرة شامل شتر تركمن بطور م 16نیز با گروه  MH109985نوكلئوتید تفاوت داشت. نمونه دوكوهانه  45به طور متوسط 

تفاوت تك  18تفاوت و با گروه شترهای دوكوهانه وحشي بطور متوسط  16نفره تك كوهانه باقیمانده  10تفاوت و با گروه  36

 نوكلئوتیدی داشت.

 های مختلف شتر نسبت به يكديگر با استفاده از همترازی و بكارگیری آن برای ترسیم درخت فیلوژنتیكيبررسي همه گونه

نشان داد كه بین شترهای تك كوهانه با شترهای دوكوهانه وحشي رابطه بیشتری نسبت به شترهای دوكوهانه اهلي  (8)شكل 

 از لحاظ اين ژن دارند.

 ATP6براساس توالي ژن  : درخت فيلوژنتيكي همه گونه هاي شتر8شكل 

شترهاي دوكوهانه و داد كه  ها نشانهاي مختلف بعد از ترجمه مورد همترازي قرار گرفت، بررسي تفاوت همه جفت نمونههاي نمونهتوالي

آمينه تفاوت در توالي پروتئين خود دارند. اما تفاوت بين توالي پروتئين شترهاي اسيد 2كوهانه در درون خود حداكثر همچنين شترهاي تك

 با شترهای  MH109974ها تفاوت توالي پروتئين شتر دوكوهانه اهلي باشد. در بين نمونهآمينه مياسيد 13تا  11كوهانه و تك دوكوهانه
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 آمینه بود.اسید 7كوهانه تك

نشان  9 های مختلف شتر به طور همزمان ترسیم گرديد و در شكلترازی توالي پروتئین گونهدرخت فیلوژنتیكي حاصل از هم

 شده است. داده

 

 هاي مختلف شترگونه ATP6 ترازي توالي پروتئيندرخت فيلوژنتيكي حاصل از هم: 9 شكل

 بحث

( بدست آمده است. طول GeneBank databaseيابي و مابقي از بانك داده ژن )در اين مطالعه يك نمونه حاصل از توالي

بود به استثناء  ATG( بود. كدون آغازين در شتر دوكوهانه اهلي 2007) Cui et alهای مورد بررسي مطابق با تحقیق كلیه توالي

 Roccoبودند كه مطابق با تحقیق  ATGها دارای كدون آغازين ( و در شترهای دوكوهانه وحشي تمام نمونهGTGيك نمونه )

et al (2009بود. كدون آغازين توالي ژن در شتر تركمن )  دارای توالي  نمونه ديگر 16به همراهGTG  9بود، اما در مجموع 

بود كه با مطالعه فوق مطابقت نداشت. نتايج حاصل از درخت فیلوژنتیكي  ATGنمونه از كل شترهای تك كوهانه دارای توالي 

 et al Mishmar نشان داد كه تنوع ژنتیكي در رابطه با اين ژن در جمعیت گونه های مختلف شتر وجود دارد كه مطابق با مطالعه

  .بود (2003)

آمینه، حذف نمايد. برای اسید نوع تواند بعضي از تنوع موجود در توالي ژن را به دلیل كد كردن يكبررسي توالي پروتئین مي

در بررسي توالي ژن دارای تفاوت زيادی با ساير شترهای دوكوهانه داشت اما در ( MH109985)ای از قزاقستان مثال نمونه
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 ،هادر اينجا و همچنین ساير گونهباشد. گروهان خود ميبررسي توالي پروتئین مشخص شد كه تنوع توالي آن مشابه با ساير هم

 ای از روسیههمچنین نمونهباشد. تنفس میتوكندريايي مي اين امر به دلیل اهمیت زياد پروتیئن اين ژن در زنجیرة

(MH109974) ين تفاوت را با ساير شترهای دوكوهانه داشت در بررسي توالي پروتئین اين مقدار كه در بررسي توالي ژن بیشتر

تعديل يافت. اما بررسي توالي پروتئین نشان داد كه اين نمونه تفاوتي برابر با متوسط تفاوت شترهای دوكوهانه اهلي و شترهای 

های ايراني ت شتر تركمن مورد بررسي با يكي از نمونهتفاو بخشد.كوهانه دارد كه احتمال آمیخته بودن آن نمونه را قوت ميتك

تواند ناشي از انتقال های خارجي ميشد. قرابت شتر تركمن با برخي از نمونهآمیخته بودن آن نمونة ايراني بااحتمال به دلیل 

دلیل نگهداری آنها در شرايط  تواند بهتنوع نژادهای ايراني مي افرادی از اين نژاد به ساير كشورها در مقاطعي از تاريخ باشد.

 اقلیمي مختلف توسط اقوام متفاوت و لزوم آداپتاسیون بر شرايط محیطي و كاربرد منحصر به فرد باشد.

میلیون سال قبل از يكديگر جدا  11دار حدود ( نشان داد كه شترهای بدون كوهان و كوهان2016) Burgerمطالعة تحقیقاتي 

كوهانه اهلي و وحشي میلیون سال قبل از يكديگر تكامل يافتند. شترهای دو 6دوكوهانه حدود كوهانه و شدند و شترهای تك

بر اساس اطلاعات استفاده  ATP6لحاظ تنوع ژن  از حدود يك میلیون سال قبل از يكديگر جدا شدند. اين مطالعه نشان داد كه

 كوهانه دارند.بیشتری با شترهای تكشده، شترهای دوكوهانه وحشي نسبت به شترهای دوكوهانه اهلي قرابت 

دوكوهانه اهلي و دوكوهانه وحشي دارای بیشترين تنوع  كوهانه،بر اساس طول شاخه های درخت فیلوژنتیكي به ترتیب شتر تك

تنوع تواند به واسطه پراكنش وسیع اين گونه در قارة آفريقا و آسیا و همچنین ژنتیكي بود. تنوع ژنتیكي شترهای تك كوهانه مي

به دلیل  تواندمي های مختلف انتخاب برای آنها باشد. تنوع پايین شترهای دوكوهانه وحشيعملكرد مورد نیاز و در نهايت جهت

كاهش جمعیت و محدود شدن زيستگاه آنها باشد. شترهای دوكوهانه به واسطه تمركز آنها در مسیر جاده ابريشم و تبادل ژنتیكي 

ن محدود بودن كاربرد و در نهايت عملكرد مطلوب باعث انتخاب در جهت خاص شده كه منجر به آنها در طول مسیر و همچنی

اين مطالعه مطابق با  های مورد بررسي،كاهش تنوع در جايگاه ژني مورد بررسي شده است. از لحاظ متفاوت بودن كلايد گونه

 بود. Ming et al (2016)و  Wu et al (2014)مطالعه 

 نتيجه گيري كلي

باشد های شتر ميو توالي پروتئین آن بسیار بیشتر از ساير گونه ATP6كوهانه از لحاظ توالي ژن تنوع ژنتیكي شترهای تك

باشد. مي كوهانه بر روی صفات اقتصادیكه نشاندهنده افزايش احتمال موثر بودن تنوع موجود در توالي اين ژن در شترهای تك

 دهد.مي ها ارائهنسبت به ساير نمونه تری نسبت به وضعیت ژنتیكي هر نمونهبررسي تنوع موجود در توالي پروتئین راهنمايي دقیق
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