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 چكيده

 اهميت با بسيار زيستي تنوع حفظ نظر از هاآن نگهداري و هستند طرحم ملي ژنتيكي يرذخا عنوان به بومي طيور

 آن در موجود تنوع ميزان از مناسبي شاخص تواندمي نژادها ساير با آن مقايسه و نژاد يک در ميتوکندري ژنوم بررسي. است

ژنوم  D-loopحيه از نا  (HVR-I)1بسيار متغير  توالي بخشتعيين  با هدف پژوهشاين . دهد ارائه را جمعيت

 گيريخون تصادفي طور به فارس بومي مرغقطعه  22 تعداد ازبه اين منظور . گرفت صورت فارسميتوکندري مرغ بومي 

و سپس  تكثير اختصاصي آغازگرهاي از استفاده با HVR-I ناحيه کامل، خون از DNA استخراج از پس. شد انجام

هاپلوتيپ از  3تعداد  ،هاتواليبعد از تجزيه و تحليل  .آمد دسته ب مناسب تکيفي با توالي عدد 12 کل در. شد يابيتوالي

بودند. اين تغييرات به  (SNP) ي تک نوکلئوتيديجايگاه چند شكل 5 يداراکه  مشخص شد يمورد بررس هاييبين توال

 ژنوم مشابه هايتوالي اخذ از پسدرخت فيلوژني  مشاهده شدند. 444تا  212شماره  هايطور عمده از نوکلئوتيد

 با فارس بومي انمرغ که کرد مشخص فيلوژني نتايج .ژن ترسيم شد جهاني بانک در موجود نژادهاي ديگر ميتوکندري

مرغ  دار،خطپر راك پليموت، (يخاکستري )سونرات يمرغ جنگل، يمرغ ابريشم سفيد، لگهورن آذربايجان، کشور بومي مرغان

 داراي ممكن است فارس مرغ که کرد گيرينتيجه توانمي بنابراين. دارند قرار دسته يک رد مرندي و مازندراني ايران يبوم

 .باشد نژادها اين با ژنتيكي هايشباهت برخي

 يفيلوژن،  (SNP)ي تک نوکلئوتيديچندشكل ،(HVR-I) 1 متغير بسيار ناحيه ،ژنوم ميتوکندري: کليدي هايواژه
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مقدمه

 به كيتيژن مهم رذخاي از ،بومي نژادهاي

 هايهسرماي عنوان به نظر نيا از و روندمي شمار

 ورطي از استفاده. هستند مطرح ملي كيژنتي

 در هپاي كيژنتي مولد تجمعي عنوان به بومي

 شناخت و کشور ورطي نژادي اصلاح هايبرنامه

 براي هاآن مورد در شتربي اطلاعات کسب و قدقي

 رسدمي نظر به ضروري كي،ژنتي رذخاي ناي حفظ

)1.) 

 1توکندريمي ژنوم از استفاده امروزه

((mtDNA بررسي در کاربردي هايروش از كيي 

 نژادها و هاگونه نبي ابيارزي و ستيزي تنوع

 اندامكي توکندريمي(. 9) شودمي محسوب

 بدن هايسلول شتربي در که است توپلاسميسي

 انرژي دتولي به قادر که اندامک ناي. دارد وجود

 حلقوي DNA داراي است، لسلو براي

 و است ايهسته DNA از مستقل و اختصاصي

 که کندمي کد را ژن 39 جانوري هايگونه در

 ژن 22 تنفسي، رهزنجي کننده کد ژن 13 شامل

 rRNA کننده کد ژن 2 و tRNA کننده کد

 (.11) است

-D نام به ايهناحي داراي توکندريمي ژنوم

loop ژن گونه هر دفاق که استي کنترل هناحي اي 

 جهش نوع هر وقوع نبنابراي و بوده ايکنندهرمز

 جهش زانمي .شود تتثبي جاآن در تواندمي

 برابر 17 حدود منطقه ناي در دهانوکلئوتي

DNA و جهش بالاي زانمي (.1) است ايهسته 

 سبب هناحي ناي در مختلف افراد در تفاوت وجود

                                                           

1 Mitochondrial DNA 

 از هحيان ناي مختلف هايبخش ابييتوالي تا شده

 و كيژنتي تنوع نتعيي جهت توکندريمي ژنوم

 قرار توجه مورد مختلف، نژادهاي منشأ يشناساي

 کاملا   کنترلي هناحي سه به D-loop هناحي. ردگي

 هناحي اي نآغازي قطعه: شودمي متقسي مشخص

 هناحي اي انتهايي قطعه(، I-HVR) 12ل کنتر

 هناحي اي انيمي قطعه و HVR-III)) 3 کنترل

 فوق هناحي دو نبي در که ( (2HVR-II ترلکن

 (.11) دارد قرار

 به مرغ توکندريمي ژنوم کامل توالي ناولي

 قطعات طول نهمچني و باز جفت 11995 طول

با  1229 طول به D-loop هناحي لقبي از آن ژني

 (.3) است شده گزارش X52392 يکد دسترس

( با مطالعه 1و همكاران ) يتوه يسپس فوم

پرندگان  mtDNAکننده کد يررل غکنت يهناح

 يمرغ جنگل يرگونهز، RFLPمختلف به روش 

به عنوان جد مادري  را قرمز )گالوس گالوس(

 کردند. يمرغ معرف يتمام نژادهاي اهل

توالي و بررسي  تعيين مطالعه، اين از هدف

 D-loop ناحيه از HVR-I بخش نوکلئوتيدهاي

 عيينت ايران، فارس بومي مرغ ميتوکندري ژنوم

 ترسيم و جمعيت اين در موجود تنوع ميزان

ثبت شده  مرغ نژادهاي ساير با آن فيلوژني رابطه

 .بودژن جهاني در بانک 

 

 

 

                                                           

2 Hyper Variable Region 
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 هاروش و مواد
 فارس بومي مرغ معرفي

 بر که بوده فارس استان بومي نژاد، اين

، ميانگين کل درصد آمده بدست نتايج اساس

مرغ  تخم گذاري، وزن تخم مرغ و تعداد تخم

ماهه  12 توليدي در طي يک دوره تخم گذاري

 ± 91/1 درصد، 32/39 ± 70/1به ترتيب 

 بوده عدد 27/117 ± 11/39 و گرم 95/12

، 0ميانگين وزن بدن در سنين  همچنين. است

هفتگي به ترتيب  17و  11، 30، 37، 10، 12

11/119 ،11/111 ،11/090 ،11/1212 ،

 گرم 05/1512و  03/1171، 17/1335

  (.17) گزارش شده است
 

 DNAاستخراج  ها ونمونهجمع آوري 

 مرغ قطعه 27 تعداد پژوهش ناي انجام براي

به طور تصادفي از مرکز ( خروس 17 و مرغ 17)

آباد ، واقع در شمسفارس بومي پرورش مرغ

 هايمونهاخذ ن. گرفتقرار  استفاده مورد رازشي

 از استفاده با و بالي رزي دوري قطري از خون

 داخل بلافاصله، سپس صورت گرفت سرنگ

 ضد ماده حاوي تريليميلي 5/1 هايوبميكروتي

 فلاسک داخل و ختهري ،EDTA خون انعقاد

 استخراج زمان تا و دش داده قرار خي محتوي

DNA در  وسسلسي درجه -27 دماي در

 DNA استخراج. ندشد نگهداري آزمايشگاه

 براي. شد مانجا (2) مكارانه و لزبي روش توسط

 زانمي و شده استخراج  DNAزانمي از آگاهي

 0/7 آگارز ژل روي الكتروفورز از آن، خلوص

 استفاده شد. اسپكتروفتومتر دستگاه و درصد

 

 مرازاي پليواکنش زنجيره انتخاب آغازگرها و

 آغازگرجفت يک  از پژوهش ناي در

 طراحي شده بر اساس برگشت و رفت اختصاصي

 (D-loop)قسمت اول ناحيه ژنوم ميتوکندري 

 (X52392کد دسترسي )با  اهلي مرغ گونه

به شرح زير  هاتوالي آغازگر(. 3) دش استفاده

 است:
F (5’-GGCTTGAAAAGCCATTGTTG-3’) 

R (5’-CCCCAAAAAGAGAAGGAACC-3 (’  
 

 27 از به حجماي پليمرواکنش زنجيره

 5/1نومي، ژ  DNAنانوگرم 57ميكروليتر شامل 

ميلي مولار از مخلوط  2MgCl ،2/7 ميلي مولار

dNTP ،9  از پرايمرها، بافر پيكومول از هر کدام

 DNA Taq، يک واحد آنزيم PCR يک برابر

پليمراز بود. برنامه حرارتي شامل دماي واسرشته 

 3درجه سانتيگراد به مدت  11شدن اوليه 

 15چرخه دمايي با دماي واسرشت  37دقيقه، 

ثانيه، دماي اتصال  37درجه سانتيگراد به مدت 

ثانيه، دماي  15درجه سانتيگراد به مدت  55

ثانيه و  17درجه سانتيگراد به مدت  92تكثير 

درجه سانتيگراد به مدت  92دماي تكثير نهايي 

دقيقه انجام شد. براي اطمينان از تكثير  17

اندازه روي ژل  DNAها و قطعه مورد نظر، نمونه

 .تروفورز شدنددرصد الك 5/1آگارز با غلظت 

 

 
 محصولات تكثيرشده تعيين توالي

پس از اطمينان از تكثير ناحيه مورد نظر، 

-ExoSAP کيت از استفاده با PCRمحصولات 
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IT ( شرکتUSB نآلما )سپس و هشد تخليص 

 USB )شرکت ابييتوالي تکي از استفاده با

 محصولات منظور نبدي .شدند ابييتوالي (آلمان

 درصد 1 دآکريلاميپلي ژل روي شده آماده

ي هااز بررسي اوليه توالي پس .شدند بارگذاري

تغييرات  مشخص شد تمامي، دست آمدههب

قرار  جفت باز 1-155 هلنوکلئوتيدي در فاص

بنابراين همين اندازه مبناي مقايسه براي دارند، 

 بدست آمده قرار گرفت. هايتمامي توالي
 

 هاتجزيه و تحليل توالي

هاي مربوط به مرغ بومي فارس ليکليه توا

 و شدند رديفهم BioEdit7 (0) افزارنرمتوسط 

 از پس MEGA5 (15) افزارنرم به کمک

 آمده، دستب هايتوالي کردنرديفهم

 شده، اضافه يا و حذف جايگزين، نوکلئوتيدهاي

. شدند مشخص نيز هاهاپلوتيپ و گرديد تعيين

 لوتيپيهاپ تنوع پي،هاپلوتي درون فاصله

 توسط( π) دينوکلئوتي تنوع و( تيهتروزيگوسي)

 .ندشد حاسبهم Arlequin3.5 (5) فزارامنر

برنامه دست آمده با استفاده از ههاي بهاپلوتيپ

Sequin1  پايگاه اطلاعاتي جهت ثبت در

(NCBI)2 مرغ  3)جامع( يکل يتوال. ارسال شدند

و در نژاد هاي مشابه يتوال فارس با يبوم

از بانک اخذ شده  يمختلف مرغ اهل يهاسويه

MEGA5 (15 ) افزار ژن، در ابتدا به کمک نرم

                                                           

1/.ncbi.nlm.nih.gov/Sequinhttp://www 1 

2 National Center for Biotechnology Information 
3 Consensus 

استفاده از با  فيلوژني درخت سپس و رديفهم

  رسم شد. 5ML يهبر پا 4NJ يهرو
 

 بحث نتايج و

دست آمده، ههاي بپس از بررسي توالي

 و گرفت انجام خوبي به نمونه 27 در يابيتوالي

در  هتروپلاسميوجود به علت  ،نمونه هشت فقط

يابي نبودند و يا اينكه فقط نمونه قادر به توالي 3

به همين دليل  يابي شدند،در يک جهت توالي

 در متوسط طور به. مورد استفاده قرار نگرفتند

 مورد نوکلئوتيد 155 تعداد ها،نمونه تمام

 جايگاه 5 ن مياناز اي که گرفتند قرار استفاده

 به تغييرات اين مشاهده شد. (SNP) شكل ندچ

 111تا  219 شماره دنوکلئوتي از عمده طور

مورد  هايدر نمونه يبه طور کل. شدند مشاهده

)جدول  هاپلوتيپ مشخص شد 3تعداد  يبررس

1). 

 هااز نمونه دست آمدهبه هاپلوتيپ هايتوالي

مرکز ملي اطلاعات نوکلئوتيد در  155طول  به

دهاي دسترسي با ک (NCBI) آوريزيست فن

KF973201 ،KF973202  وKF973204  ثبت

 شدند.

                                                           

4 Neighbor-Joining 
5 Maximum Likelihood 

 



 

 

 

5 

 

 فارس يمرغ بوم يهانمونه يبدست آمده برا هايپو هاپلوتي SNP -1جدول 

 

 

فراواني نسبي نوکلئوتيدها در توالي تک 

توالي کلي )جامع( مرغ  HVR-Iرشته ناحيه 

نوکلئوتيد با توالي ناحيه  155فارس به طول 

به  (1) و مرندي (12) مشابه در مرغ مازندراني

ثبت شده در بانک ايراني با توالي عنوان دو نژاد 

 ژن به ترتيب با کدهاي دسترسي جهاني

JQ7882.1-JQ7900.1  وGU481096-105  در

ست که تفاوت بسيار آورده شده ا 2جدول 

با اين وجود  شود.مشاهده مي هااندکي در آن

د وکلئوتيدي و هاپلوتيپي در مرغ نژاتنوع ن

مرندي بيشتر است که بيانگر وجود تنوع بيشتر 

  باشد.در اين جمعيت مي

 
مرغ فارس،   HVR-Iتعداد هاپلوتيپ، درصد فراواني نسبي نوکلئوتيدها، تنوع نوکلئوتيدي و هاپلوتيپي ناحيه -2جدول 

 .(12) و مازندراني (9) مرندي

 جمعيت
تعداد 

 نمونه

تعداد 

 هاپلوتيپ
A G C T تنوع هاپلوتيپي تنوع نوکلئوتيدي 

 ± 77313/7 2/37 1/29 1/13 3/21 3 12 فارس

7711/7 

1791/7 ± 51/7 

 ± 77101/7 2/37 5/29 1/13 2/21 5 17 يمرند

7115/7 

7111/7 ± 02/7 

 ± 77321/7 2/37 1/29 1/13 2/21 1 11 ندرانيزما

7751/7 

7705/7 ± 91/7 

ر فيلوژني رسم شده توالي نمودا 3شكل 

مرغ بومي  D-loopاز ناحيه   HVR-Iکلي بخش

نژاد مرغ موجود  10مشابه از  هايفارس و توالي

 هادر بانک جهاني ژن به همراه کد دسترسي آن

همانطور که در شكل مشخص  دهد.را نشان مي

ست توالي اين ناحيه در مرغ فارس با مرغ بومي ا

دار، مرغ رندي، مازندراني، پليموتراك پرخطم

بومي آذربايجان، (، جنگلي خاکستري )سونراتي

لگهورن سفيد و مرغ ابريشمي نزديكي بيشتري 

دارد که اين امر ممكن است به دليل مشابهت 

اي ژنتيكي مرغ فارس ايران به نژادهاي مديترانه

يز چنين ن پژوهشگراندر مطالعات ساير  باشد.

 SNP يت موقع

 هاپلوتيپ فراواني 219 211 201 371 111

T T A C C 9 1 
. . . T . 1 2 
C C G . T 1 3 
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که به  ايدر مطالعه تشابهاتي وجود دارد مثلا  

 mtDNAکدکننده روي ناحيه غير  RFLPروش 

زير گونه مرغ انجام شده است،  پرندگان مختلف

جنگلي قرمز )گالوس گالوس( را به عنوان جد 

ام نژادهاي اهلي مرغ معرفي کردند مادري تم

که به منظور  ديگري مطالعههمچنين در  .(1)

بررسي منشا مادري و تعيين روابط فيلوژنتيک 

مرغ بومي ژاپني و بومي اندونزيايي نژاد  27

نتيجه گرفتند که بعضي نژادهاي  انجام دادند

اند و نگرفته منشأمنتسب به ژاپن از داخل ژاپن 

هاي بومي ژاپني مرغ پايه ،نژادهاي ساير کشورها

 (.11اند )را تشكيل داده

 

 

 

 
 

و بومي فارس مرغ م ميتوکندري وتكثير شده از ژن ناحيه )جامع( ي کليلتوا( N-Jنمودار فيلوژني )نمودار درختي  -3شكل 

 .هابرخي از نژادهاي مرغ موجود در بانک جهاني ژن به همراه کد دسترسي آن
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 يتوکندري،ژنوم م اربردهاياز ک ينهمچن

هاي ان گوشت گونهزمهم يصبه تشخ توانيم

گوسفند و بز در  يش،مختلف مثل: گاو، گاو م

( 1و همكاران ) ياسيمخلوط گوشت توسط ال

 اشاره کرد.

 5 يمرغان بوم يتنوع ژنتيك ايدر مطالعه

شد. در اين  يسريلانكا بررس يناحيه مجزا

ناحيه  يبررس يبرا يمرغ بوم 117پژوهش 

 ده قرار گرفت. درمورد استفا mtDNA يکنترل

گروه  1هاپلوتيپ در  12و  SNP 11نهايت 

نشان  D-loop يهاپلوئيدي مشخص شدند. توال

 يتوکندريم ژنومجفت باز از  12داد که 

سريلانكا از دست رفته است و  يبوم يهامرغ

شدت  سريلانكا به يمشخص شد که مرغان بوم

 2سبز يو گونه جنگل 1قرمز يبه گونه جنگل

گونه با  يکمتر ييكمربوط هستند و ارتباط ژنت

دارند )مرغ جنگلي سيلان(  3يتيگالوس لافا

(13.) 

 27 ي( تنوع ژنتيك12و همكاران ) پيراني

را با استفاده از  يمازندران يقطعه مرغ بوم

ناحيه ميتوکندريايي را  HVR-I يابييتوال

هاپلوتيپ  1کردند که در نهايت  يبررس

 يجايگاه چند شكل 17 يشناسايي شدند که دارا

SNP مشخص کرد که  يبودند. نتايج فيلوژن

 يايران، بوم يمازندران با مرغ مرند يمرغان بوم

کشور آذربايجان، لگهورن سفيد، پليموتراك 

 يخاکستر ي،جنگل ي،دار، مرغ ابريشمپرخط

                                                           

1 Gallus gallus 
2 Gallus Various 

3 Gallus Laffayetti 

ها ارند. بنابراين آن( در يک دسته قرار دي)سونرات

احتمالا   يگرفتند که مرغ مازندران چنين نتيجه

با اين نژادها  يژنتيك يهاشباهت يخواجد بر

 . باشديم

 يقطعه مرغ بوم 15 ديگر پژوهشيدر 

تنوع در  يو بررس يابيي، پس از توالمرندي ايران

هاپلوتيپ مشخص شد.  5تعداد  HVS-Iقطعه 

 يمشخص کرد که مرغان بوم ينتايج فيلوژن

کشور آذربايجان،  يايران با مرغ بوم يمرند

لگهورن سفيد، مرغ دار، پليموتراك پرخط

 4(ي)سونرات يخاکستر يو مرغ جنگل يابريشم

دارد، که اين امر ممكن است به  يبيشتر ينزديك

و  يجغرافيايي زيستگاه نژاد مرند كيدليل نزدي

کشور آذربايجان و همچنين مشابهت  يبوم

 يامديترانه يايران با نژادها يمرغ مرند يژنتيك

 (.1) اشدب

جفت باز از  577( 19و همكاران ) ياکوب

 يمرغان بوم يميتوکندرياي D-loopناحيه 

کردند و به اين  يابييعربستان سعودي را توال

و گونه گالوس  ينتيجه رسيدند که مرغان بوم

واحد باز  11با  يتكرار يگالوس، يک جفت توال

در T و C هاپلوتيپ  2دو رونوشت دارند. و  در

داد که . اين نتايج نشان شد شناساييها اين مرغ

 گالوس گالوس يهابه گونه يمرغان بوم ينژادها

 و 5وساسپاديك گالوسگالوس و همچنين 

 ربط دارند. 6گالوس گالوس بانكيوا

                                                           

Gallus gallus Sonerati 4 

 padiceusSGallus gallus  5 

ankivaB allus gallusG 6 
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 شده خارجي به کشور هاي اصلاحورود مرغ

هاي به ظرفيت توليدي مرغ توجهيموجب بي

بومي شده است. با توجه به سازگاري نژادهاي 

زندگي خود و محل مرغ بومي نسبت به شرايط 

هاي اصلاح نژادي امكان افزايش به کمک شيوه

استفاده از  .ها وجود داردظرفيت توليدي آن

ژنوم  D-loop يهاز ناح HVR-Iبخش  يابييتوال

 يبه عنوان شاخص مناسب واندتيم يتوکندريم

بانک  يلنژادها به شمار رود. تشك ييجهت شناسا

ورد در م خصوصبه  يبوم ياطلاعات نژادها

که در معرض خطر انقراض قرار دارند،  يينژادها

 دستههمچنين ثبت توالي ب .مايدنمي يضرور

قدمي موثر براي شناساندن اين نوع نژادها  آمده

صين و دست اندرکاران اصلاح نژاد در به متخص

سطوح جهاني است. مرغ فارس ايران نژادي 

بومي و در حال انقراض است که با توجه به 

 هاينتيكي با نژادهاي تجاري، بررسيشباهت ژ

بيشتر و سرمايه گذاري در جهت استفاده از آن 

به رفع خطر انقراض اين نژاد  ،به عنوان نژاد پايه

ورد طيور بومي م هايو همچنين افزايش قابليت

استفاده در روستاها منجر خواهد شد. منشا 

که  ايمشترك اين نژاد با نژادهاي مديترانه

ي خصوصيات تخمگذاري خوبي دارا عموما 

هاي اين نژاد تواند گوياي تواناييهستند، مي

براي پرورش به منظور تخمگذاري باشد، از 

به  مي و مقاومتطرفي سازگاري با شرايط بو

اي نيز از مزاياي اين نژاد هاي منطقهبيماري

  است.

 تشكر و قدرداني

و دست اندرکاران مرکز  يناز مسئول وسيله بدين

در  يلاستان فارس به دل يش مرغ بومپرور

 يخون جهت اجرا هايگذاشتن نمونه ياراخت

 يآقا يشگاهاز آزما ينپژوهش حاضر و همچن

 تعيين در شانارزنده هايکمک خاطر به 1وايگند

 .شوديم قدرداني و تشكر هانمونه يتوال

                                                           

1 S.Weigend )Institute of Farm Animal Genetics, 

Mariensee, Germany) 
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Abstract 

Native chickens are considered as national genetic resources and their conservation is 

very important from biodiversity aspects. The study of mitochondrial genome in one breed 

and comparing it with others can be a useful index about genetic diversity in that 

population. This study carried out for determining the sequences of mitochondrial high 

variable 1 (HVR-I) of D-loop region in Fars native chicken. Blood samples were collected 

randomly from 20 birds. After extracting DNA from whole blood, the HVR-I region was 

amplified using specific primers then sequenced. Totally, 12 sequences were obtained 

properly. After analyzing of the sequences, three haplotypes were identified comparison of 

5 single nucleotide polymorphic sites (SNP). These changes were mainly observed from 

nucleotides 217 to 446. After obtaining similar mtDNA sequence from GenBank, 

phylogenetic tree was drawn. Phylogenetic results indicated the Fars native chickens were 

clustered with Azerbaijan native, White Leghorn, Silky, Sonneratii, Barred Plymouth Rock, 

Iranian Marandi and Mazandarani native chickens. Therefore, we conclude that the Fars 

chicken might has some genetic similarities with these chicken breeds. 

Keywords: mitochondrial genome, Highly variable region I (HVR-I), single nucleotide 

polymorphism (SNP), Phylogenetic 


