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Introduction: Mitochondrial DNA (mitogenome) is a small and extra-chromosomal DNA, located in the cytoplasm 
and presents an ideal model to study evolution and genetic similarity. Classical phylogenetics is based on the 
morphological characteristics of the organisms, while in modern approaches, the phylogenetic distance and its related 
comparative methods are estimated based on observed genetic diversity in the studied genetic sequences. The aim of 
the present study was to investigate the divergence and percentage of genetic similarity along with the phylogenetic 
analysis of the seven main known species of wild and domestic sheep based on the complete sequence of the 
mitochondrial genome and the separate sequences of 13 protein-coding genes for each genome. 
Materials and methods: In the present study, complete mitochondrial genome sequences along with separate 
sequences of 13 protein-coding genes (including NADH ubiquinone oxidoreductase (ND1, ND2, ND3, ND4, ND5, 
and ND6), cytochrome c oxidase (COX1, COX2, and COX3), ATP synthase (ATP6 and ATP8), NADH dehydrogenase 
4 L (ND4L), and cytochrome b (CYTB))  per each genome from six wild species of sheep including Asian Mouflon 
(Ovis orientalis), Bighorn (Ovis canadensis), Argali (Ovis ammon), Urial (Ovis vignei), Snow (Ovis nivicola), Dall 
(Ovis dalli), and domesticated species of sheep (Ovis aries) were retrieved from NCBI database and compared to each 
other. Mitochondrial genomes and genes’ alignment were accomplished by the MegAlign module of DNASTAR 
software and compared by the Clustal W method. The Sequence Distances sub-section of the MegAlign module of 
DNASTAR also was used for the analysis of complete genome and gene sequences divergence and similarity 
percentage. For phylogenetic analysis, complete mitochondrial genomes and protein-coding genes’ sequences were 
aligned using MEGA7 software. Based on the alignment, phylogenetic tree was constructed using the maximum 
likelihood method. The percentage of replicate trees of 1000 replicates of bootstrap test was used to represent the 
evolutionary history for the studied sheep species. 
Results and discussion: The results obtained from sequence distance analysis showed high genetic similarity (99.8 
%) between Ovis orientalis and Ovis aries. Also, the lowest similarity (95 %) was observed between Ovis aries and 
Ovis dalli. In phylogenetic analysis, two main clusters, each with different sub-clusters were identified. Domesticated 
species of sheep (Ovis aries) along with Ovis orientalis, Ovis vignei, and Ovis ammon wild species of sheep formed 
distinct cluster, and Ovis nivicola, Ovis dalli, and Ovis Canadensis fell in a same cluster. In terms of all 13 protein-
coding genes (including NADH ubiquinone oxidoreductase (ND1, ND2, ND3, ND4, ND5, and ND6), cytochrome c 
oxidase (COX1, COX2, and COX3), ATP synthase (ATP6 and ATP8), NADH dehydrogenase 4 L (ND4L) and 
cytochrome b (CYTB)), the results obtained from sequence distance similarity analysis and phylogenetic trees were 
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similar to the sequences of the complete mitochondrial genomes. More than 99% of the genetic similarity for ND1, 
ND2, ND5, ND6, COX1, COX2, COX3, and ATP6 genes and 100% of the genetic similarity for ND3, ND4, ND4L, 
ATP8, and CYTB genes between domestic sheep (Ovis aries) and Mouflon (Ovis orientalis) sheep species were found. 
Also, similar to the results obtained from the comparison of the complete mitochondrial genome, the domestic sheep 
species (Ovis aries) showed the least genetic similarity with the Dall (Ovis dalli) and Bighorn (Ovis canadensis) wild 
sheep species in all 13 protein-coding genes. Similar to the results of phylogenetic analysis of complete mitochondrial 
genomes, domestic sheep species (Ovis aries) together with Ovies orientalis wild sheep were placed in the same sub-
cluster and Ovis vignei and Ovis ammon species were placed in other distinct sub-clusters. In addition, the Ovis 
nivicola, Ovis dalli, and Ovis canadensis wild species fell in another main cluster, and in this cluster, Ovis dalli and 
Ovis canadensis were placed in a similar sub-cluster and Ovis nivicola in another distinct sub-cluster. 
Conclusions: In previous studies, small parts of the mitochondrial genome (such as a part of the control region or 
cytochrome b gene) have been considered to show the genetic differences and phylogenetic relationships between 
different species and breeds of sheep. In the present study, the complete sequences of the mitochondrial genome along 
with the complete sequences of 13 protein-encoding genes per each genome in seven main species of wild and 
domestic sheep have been considered for examining genetic similarity and divergence and phylogenetic analysis for 
the first time. Based on the results obtained from the present study, mitochondrial genome sequences could be used 
for accurate phylogenetic analysis and clustering of different species of sheep.   
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  پژوهشيمقاله 

 رب گوسفند وحشي و اهلي هايگونه تبارشناختيتجزيه و تحليل هاي ژنتيكي و شباهت
  اساس ژنوم ميتوكندريايي

  ٤نويد قوي حسين زاده ،٣فرجاد رفيعي ،*٢، رامين عبدلي١فاطمه ربيعي

  گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه بوعلي سينا ،آموخته كارشناسي ارشددانش -١
 مركز تحقيقات ابريشم كشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي، گيلان، ايران ،استاديار -٢

 گروه بيوتكنولوژي، دانشكده علوم كشاورزي، دانشگاه گيلان ،استاديار -٣

 گروه علوم دامي، دانشكده علوم كشاورزي، دانشگاه گيلان  ،استاد -٤

  

  )٠١/٠٥/١٤٠١تاريخ پذيرش:  - ١٥/٠٣/١٤٠١(تاريخ دريافت: 

     چكيده

پروتئين به ازاي هر ژنوم از شش  رمزگرژن  ١٣هاي جداگانه هاي كامل ژنوم ميتوكندريايي همراه با تواليحاضر، توالي در مطالعه
 Asian Mouflon )Ovis orientalis(، Bighorn )Ovis canadensis(، Argali )Ovis ammon(، Urial شامل گوسفند وحشي گونه

)Ovis vignei(، Snow )Ovis nivicola(، Dall )Ovis dalli(  گوسفند اهلي  گونهو)Ovis aries(  از بانك اطلاعاتيNCBI  استخراج
درصد) بين  ٨/٩٩دهنده بيشترين شباهت ژنتيكي (ها نشانفاصله توالي تجزيه و تحليلو با يكديگر مقايسه شدند. نتايج حاصل از 

 Ovisگوسفند اهلي (درصد) بين  ٩٥( ژنتيكي بود. كمترين شباهت )Ovis ariesگوسفند اهلي ( و Ovis orientalisگوسفند وحشي 

aries (گوسفند وحشي  وOvis dalli  هاي متفاوت هر كدام با زيرخوشه ،دو خوشه اصلي ،تبارشناختي تجزيه و تحليلمشاهده شد. در
 Ovis ammonو  Ovies orientalis ،Ovis vigneiبا گوسفندان وحشي همراه ) Ovis ariesاهلي ( گونهند گوسف .ندشناسايي شد

مشابه  در يك خوشه Ovis canadensisو  Ovis nivicola ،Ovis dalliوحشي  گونه گوسفندانهاي متمايزي تشكيل دادند و خوشه
 بر .مشابه بودند ،هاي ميتوكندرياييهاي كامل ژنومتواليبا نتايج حاصل از  پروتئين رمزگرژن  ١٣تمامي نتايج حاصل از  قرار گرفتند.
بندي دقيق و خوشه تبارشناختي تجزيه و تحليلتوانند براي هاي ژنوم ميتوكندريايي ميحاضر، توالي از مطالعه حاصلاساس نتايج 

  مورد استفاده قرار گيرند. گوسفندهاي متفاوت گونه

 ومميتوژن ،شباهت ژنتيكي، گوسفنددرخت تبارشناسي، هاي كليدي: واژه
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  مقدمه

به مطالعه تاريخچه  تبارشناختي ايمقايسه رويكردهاي
هاي الگو ها وبين گونه اتارتباط، تنوع، موجودات زندهتكاملي 

 ;Yang and Rannala, 2012( پردازندميتغييرات جمعيتي 

Cornwell and Nakagawa, 2017 .( تبارشناختيرويكردهاي 
 موجودات زنده شناسيريختهاي اساس ويژگي كلاسيك بر

ه ، تجزيه و تحليل فاصلنويندر رويكردهاي  ولي ندهست استوار
اساس  بر هاآناي مرتبط با هاي مقايسهو روش تبارشناختي

لعه مورد مطا ژنتيكيهاي تنوع ژنتيكي مشاهده شده در توالي
 هاي ژنتيكيتوالي). Abdoli et al., 2018( گيرندصورت مي

 DNA شاملتوانند مي تبارشناختياستفاده در مطالعات مورد 
 ژنوم نظير(خارج كروموزومي  DNAكروموزومي يا 

 ياي، ژنوم ميتوكندرياي. مشابه ژنوم هستهباشند )ميتوكندري
هاي متفاوتي را شده و ژنتشكيل اي دو رشته DNAاز 

 يجالبو هاي متمايز ويژگيكند. اين ژنوم از رمزگذاري مي
 ، اندازهبودنتغييرپذيري به دليل نرخ جهش بالا، حلقوي نظير 

وباز به يلك ١٦حدود  كيلوبازي (معمولاً ١٩تا  ١٤كوچك 
 مسيراز  كه كاملاً ( راثتو نحوه و حيوانات)عنوان ميانگين در 

كنون تا ).Chail and Craig, 2008(برخوردار است  )استمادر 
رده طور گستهاي ژنتيكي آن بهژنوم ميتوكندريايي و توالي

نژادي در  مرتبط با منشأ تبارشناختيهاي براي بررسي
 ;Cieslak et al., 2010; Lenstra et al., 2012حيوانات اهلي (

Ludwig et al., 2013; Pramod et al., 2018( و مطالعه 
 ,.Chandra et alها و سيستماتيك مولكولي حشرات (جمعيت

2006; Abdoli et al., 2022 .استفاده شده است (  
Ovis  يك تيره از پستانداران، بخشي از زير خانوادهCaprine 

). Grubb, 2005است ( Bodidaeو از خانواده نشخواركنندگان 
متعدد) هاي زيرگونه باگوسفند ( در حال حاضر هفت گونه

 گوسفندان كه به انواع وحشي شامل است شناخته شده
Argali  با نام علمي)Ovis ammon( گوسفندان ،Bighorn  با)

(با نام علمي  Dall)، گوسفندان Ovis canadensisنام علمي 
Ovis dalli گوسفندان ،(Mouflon  با نام علمي)Ovis 

orientalis گوسفندان ،(Snow  با نام علمي)Ovis nivicola ،(
) و  نوع اهلي Ovis vigneiبا نام علمي ( Urialگوسفندان 

اند بندي شده) دستهOvis ariesنام علمي گوسفندان (با 
)Wilson and Reeder, 2005.(  

گوسفندان اي از )، گونهBighorn )Ovis canadensisگوسفند 
. )Wilson and Reeder, 2005بومي آمريكاي شمالي است (

ترين جد آسيايي آن يعني گونه واگرايي اين گونه از نزديك
Snow )Ovis nivicola سال پيش رخ داده  ٦٠٠٠٠٠) حدود

اي از ، گونهSnowگوسفندان  ).Ramey, 1993است (
وحشي از مناطق كوهستاني در شمال شرقي  انگوسفند
در آمريكاي شمالي، گوسفندان وحشي به دو . هستندسيبري 

زيستگاه آنها كه  Bighornگوسفندان  شوند:گونه تقسيم مي
 گوسفندان و شودميجنوب غربي كانادا تا مكزيك را شامل  از

Dall )Ovis dalli ( پراكنده آلاسكا و شمال غربي كانادا در كه
 Ovis( Mouflonگونه  ).Loehr et al., 2006( هستند

gemelini(  كه با نام علميOvis orientalis هم شناخته مي -

 لشام آسياي ميانه، يك گوسفند وحشي بومي منطقه شود
ود شر ميوص. تشرق تركيه، ارمنستان، آذربايجان و ايران است

 نوين) Ovis ariesجد تمام نژادهاي گوسفند اهلي ( ،اين گونه
گوسفندان اهلي به احتمال  ).Hiendleder et al., 2002( است

و ايران  بودهاروپا و آسيا  Mouflonزياد از نسل گونه وحشي 
سازي اهليدر فرآيند  يجغرافيايي مركز هبه عنوان حلق

). گوسفند Alberto et al., 2018(شود گوسفند محسوب مي
Argali )Ovis ammon،(  ،در ارتفاعات غرب آسياي شرقي

ن تريكند و بزرگهاي آلتاي زندگي ميهيماليا، تبت و كوه
 ,.Mallon et alشود (گوسفندان وحشي را شامل مي گونه

، گوسفند وحشي بومي )Ovis vignei( Urial). گونه 2014
در ليست  Argali و همراه با گونه بودهآسياي مركزي و جنوبي 

 IUCN )International Union for Conservation ofقرمز 

Nature (بندي دستهدر معرض خطر  هايبه عنوان گونه
  . )Harris and Reading, 2008( اندشده

هاي زيادي به بررسي روابط تبارشناختي كنون پژوهشتا
هاي ژنوم اساس توالي ها و نژادهاي مختلف گوسفند برگونه

ژنوم ها، پژوهشاند، اما هيچ از اين ميتوكندريايي پرداخته
 آنها تنها بر بيشتركامل را مورد بررسي قرار نداده و نتايج 

هاي رمزگر مانند ژن هاي ژنتيكي برخي ژناساس توالي
يا  )Meadows et al., 2007( نواحي كنترليو  bسيتوكروم 

بوده  )Liu et al., 2016( كندرياييژنوم ميتو D-Loopناحيه 
 هاييهاي مورد بررسي نيز تفاوتاست. همچنين در نوع گونه

  .)Meadows et al., 2011( وجود دارد



  ٥                                                                 )                ١-١٣( ١٤٠١ پاييزوم/ستحقيقات توليدات دامي/سال يازدهم/شماره 
 

 

 شباهتواگرايي و درصد  بررسي ،هدف از مطالعه حاضر
اصلي  ههفت گون تبارشناختيژنتيكي همراه با تجزيه و تحليل 

اساس توالي  شناخته شده از گوسفندان وحشي و اهلي بر
 رمزگرژن  ١٣هاي جداگانه كامل ژنوم ميتوكندريايي و توالي

  . بودپروتئين به ازاي هر ژنوم 

  هامواد و روش

هاي كامل ژنوم : تواليهاي ژنوم ميتوكندرياييداده
 Asianميتوكندريايي شش نژاد گوسفند وحشي شامل 

Mouflon )Ovis orientalis ،(Bighorn )Ovis canadensis ،(
Argali )Ovis ammon ،(Urial )Ovis vignei ،(Snow )Ovis 

nivicola ،(Dall )Ovis dalli همراه با ژنوم كامل (
پايگاه داده) از Ovis ariesميتوكندريايي نژاد گوسفند اهلي (

استخراج شدند  NCBI در RefSeqهاي 
)/refseqhttp://www.ncbi.nlm.nih.gov.( هاي شماره

 ١ژنوم در جدول هر همراه با اندازه  هاي مزبوردادهدسترسي 
براي اين منظور، نام علمي هر گونه همراه با  ارائه شده است.

 mitochondrionكلمه كليدي ژنوم كامل ميتوكندريايي (

complete genomeاي ) در قسمت جستجوي پايگاه داده
NCBI .هاي توالي ،در ادامه مورد كاوش قرار گرفتند

) به تفكيك CDSپروتئين ( رمزگرژن  ١٣نوكلئوتيدي كامل 
توالي كامل ژنوم  به در صفحه مربوط براي هر ژنوم

ه ذخيرطور جداگانه يافت شده و به ميتوكندريايي هر گونه
يوبيكوئينون  NADHهاي شامل ژن ها. اين تواليشدند

)، ND6و  ND1 ،ND2 ،ND3 ،ND4 ،ND5( اكسيدوردوكتاز
 سنتاز COX3 ،(ATPو  COX1 ،COX2( اكسيداز cسيتوكروم 

)ATP6  وATP8 ،(NADH  4دهيدروژناز L )ND4L و (
طور جداگانه با يكديگر به كه ) بودندb )CYTBسيتوكروم 

ژنوم ميتوكندريايي  ،طور كليبه. )٢(جدول  شدندمقايسه 
براي  مورد ١٣ ،ژن ٣٧در اين كه  استژن  ٣٧داراي 

 موردها و دو tRNA  براي مورد ٢٢پپتيدها)، (پليها پروتئين
ها هستند. اين الگو rRNA  هاي كوچك و بزرگبراي زيربخش

 Chail and( است ها مشاهده شدهپرسلولي بيشتردر ميان 

Craig, 2008.(  
  

  )bpهاي مزبور (طول ژنوم با NCBIدسترسي آنها در پايگاه  شمارهمورد مطالعه به همراه هاي نام علمي گونه -١جدول 
Table 1. The scientific name of the studied species along with their accession numbers in NCBI with corresponding 

genomes’ length (bp) 
Name of the species RefSeq Accession Number Total Base Pairs 
Ovis aries NC_001941.1 16616 
Ovis orientalis NC_026063.1 16617 
Ovis ammon NC_020656.1 16613 
Ovis canadensis NC_015889.1 16463 
Ovis nivicola NC_039431.1 16471 
Ovis dalli NC_039432.1 16464 
Ovis vignei NC_026064.1 16697 

  
  )bpژن رمزگر پروتئين مزبور ( ١٣مطالعه و طول  موردهاي نام علمي گونه -٢جدول 

Table 2. The scientific name of the studied species and the length of the 13 protein-coding genes (bp) 

Species 
Genes 

ND1 ND2 ND3 ND4 ND5 ND6 COX1 COX2 COX3 ATP6 ATP8 ND4L CYTB 

Ovis aries 955 1042 346 1378 1821 528 1545 684 784 679 201 297 1140 
Ovis orientalis 955 1042 346 1378 1821 528 1545 684 784 679 201 297 1140 
Ovis ammon 955 1042 346 1378 1821 528 1545 684 784 679 201 297 1140 
Ovis canadensis 956 1042 346 1378 1821 528 1545 684 784 681 201 297 1140 
Ovis nivicola 956 1042 357 1378 1821 528 1545 684 784 681 207 297 1140 
Ovis dalli 956 1042 347 1378 1821 528 1545 684 784 681 201 297 1140 
Ovis vignei 955 1042 346 1378 1821 528 1545 684 784 679 201 297 1140 
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 هاي نوكلئوتيديها و تواليچندگانه ژنوم رديفي: همرديفيهم
طور جداگانه كه به پروتئين به ازاي هر ژنوم رمزگرژن  ١٣

همراه با نام علمي و شماره دسترسي گونه مربوطه در بخش 
EditSeq  ،رم ن ديگري از با استفاده از بخشذخيره شده بودند

 به وسيلهو  MegAlignبا نام   ١/٧نسخه  DNASTARافزار 
با . همچنين )Burland, 2005( انجام شد Clustal W ابزار

در نرم افزار  Sequence Distancesبخش استفاده از 
DNASTAR، ها و واگرايي و درصد شباهت ژنتيكي ژنوم

  . ندشد محاسبههاي نوكلئوتيدي توالي
ژنوم ،تبارشناختي: براي تجزيه و تحليل سيتبارشنادرخت 

رمزگر هاي نوكلئوتيدي هاي كامل ميتوكندريايي و توالي
 ,.MEGA11 )Tamura et alبا استفاده از نرم افزار ها پروتئين

 استفاده ازبا  تبارشناسيهاي و درخت هرديف شدهم) 2021
 ررصد پشتيباني بوت استرپ بروش حداكثر درست نمايي با د

   .شدند ميرستتكرار  ١٠٠٠ اساس

  نتايج

حاصل  نتايج :ژنوم ميتوكندريايي رديفي و شباهت ژنتيكيهم
رديفي نوكلئوتيدي به لحاظ شباهت از تجزيه و تحليل هم

د هاي گوسفندي مورميتوكندريايي گونه كامل هاي ژنومتوالي
يتوالدر بيشترين شباهت ارائه شده است.  ١مطالعه در شكل 

درصد) بين  ٨/٩٩(ژنوم كامل ميتوكندريايي  نوكلئوتيدي هاي

) و گونه گوسفند وحشي Ovis ariesگوسفند اهلي ( گونه
Mouflon  با نام علمي)Ovis orientalis .همچنين ) يافت شد

) Ovis ariesگوسفند اهلي ( گونهبر مبناي همين نتايج، 
 انگوسفند را با گونهدرصد)  ١/٩٥(كمترين شباهت ژنتيكي 

(با نام  Bighornو ) Ovis dalli(با نام علمي  Dallوحشي 
نتايج حاصل از معيار داشت. ) Ovis canadensisعلمي 

  نمايند.ييد ميرا تأ بالاهاي واگرايي نيز يافته
: نتايج حاصل از تجزيه و تحليل تجزيه و تحليل تبارشناختي

اصلي را در ابتداي درخت تبارنما نشان  دو خوشه ،تبارشناختي
اند (شكل ديگر تقسيم شده داد كه هر كدام به چند زير خوشه

گوسفند وحشي  جدا شده، ابتدا گونه ). در نخستين خوشه٢
Ovis ammon ديگر،  جدا شده و سپس در يك زيرخوشه

 ،و پس از آن Ovis vigneiگوسفند وحشي  نخست گونه
گوسفند  ) همراه با گونهOvis ariesگوسقند نژاد اهلي (

اند. هدر آخرين زير خوشه قرار گرفت Ovies orientalisوحشي 
 Ovisگوسفند وحشي  جدا شده، ابتدا گونه در دومين خوشه

nivicola  جدا شده و سپسOvis dalli  وOvis canadensis 
).  بنابراين به ٢متمايز قرار گرفتند (شكل  در يك زيرخوشه

-وماساس ژن رسد كه تجزيه و تحليل تبارشناختي برنظر مي

- بندي صحيح گونههاي كامل ميتوكندريايي منتج به خوشه

.هاي گوسفند مورد مطالعه شده است

   

 
Fig. 1. Similarity and divergence percentage of the complete mitochondrial genome of the studied species of sheep 

  گوسفند هاي مورد مطالعهدرصد شباهت و واگرايي ژنوم كامل ميتوكندريايي گونه -١شكل 
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Fig. 2. Molecular phylogenetic tree of the complete mitochondrial genome of the studied species of sheep by 

maximum likelihood method. Numbers at the nodes represent the bootstrap percentages for interior branches after 
1000 replications. Branch lengths indicate genetic change. In other words, the longer the branch, the more genetic 

change (or divergence) has occurred 
هاي مورد مطالعه گوسفند با استفاده از درخت تبارنماي مولكولي حاصل از تجزيه و تحليل ژنوم كامل ميتوكندريايي گونه -٢شكل 

 ١٠٠٠هاي داخلي بعد از استراپ براي شاخهدهنده درصدهاي بوتها نشانشده روي گرهروش حداكثر درستنمايي. اعداد درج 
(يا  اي بلندتر باشد، تغييرات ژنتيكيدهنده تغييرات ژنتيكي است. به عبارت بهتر، هر قدر شاخهها نيز نشانتكرار است. طول شاخه

 اگرايي) رخ داده در آن بيشتر استو

      
شباهت ژنتيكي و تجزيه و تحليل بررسي رديفي، هم

رغم وجود واگرايي علي: هاپروتئين رمزگرهاي ژن تبارشناختي
مورد مطالعه، نتايج  يپروتئين رمزگرهاي ژنهاي تواليبين 

-ژنوم مقايسهنتايج حاصل از مشابه  ،هاحاصل براي تمامي ژن

ژنتيكي بيش شباهت ). ٣هاي كامل ميتوكندريايي بود (شكل 
، ND1 ،ND2 ،ND5 ،ND6 ،COX1هاي درصد براي ژن ٩٩از 

COX2 ،COX3  وATP6  درصدي  ١٠٠و شباهت ژنتيكي

 بين گونه CYTBو  ND3 ،ND4 ،ND4L ،ATP8هاي براي ژن
 Mouflon) و گونه گوسفند وحشي Ovis ariesگوسفند اهلي (

)Ovis orientalis حاصلنتايج با ) يافت شد. همچنين مشابه 
گوسفند اهلي  از مقايسه ژنوم كامل ميتوكندريايي، گونه

)Ovis ariesگوسفندان  ) كمترين شباهت ژنتيكي را با گونه
) Ovis canadensis( Bighorn) و Dall )Ovis dalliوحشي 
  ژن رمزگر پروتئين نشان داد. ١٣در كليه 
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Fig. 3. Identity percentage, divergence and phylogenetic tree based on ND1, ND2, ND3, ND4, ND5, ND6, COX1, 
COX2, COX3, ATP6, ATP8, ND4L and CYTB genes 

، ND1 ،ND2 ،ND3 ،ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1 ،COX2هاي ژنبر مبناي درصد شباهت، واگرايي و درخت تبارنمايي  -٣شكل 
COX3 ،ATP6 ،ATP8 ،ND4L  وCYTB 

 
هاي مژنو تبارشناختيمشابه نتايج حاصل از تجزيه و تحليل 

) همراه Ovis ariesگوسفند اهلي ( گونهكامل ميتوكندريايي، 
در يك زير خوشه و  Ovies orientalisبا گوسفند وحشي 

هاي زير خوشهدر  Ovis ammonو  Ovis vigneiهاي گونه
 هگون انگوسفندقرار گرفتند. علاوه بر اين،  متمايز ديگر

در  Ovis canadensisو  Ovis nivicola ،Ovis dalliوحشي 
 Ovisمزبور نيز  در خوشهواقع شدند و اصلي ديگري  خوشه

dalli  وOvis canadensis مشابه و  در يك زير خوشهOvis 

nivicola متمايز ديگري قرار گرفتند در زير خوشه.  

  بحث

اير از س زيستيتوان به عنوان توسعه يك شكل تكامل را مي
يعي بط انتخاب راهآن به شكل فعلي از  أاشكال موجود يا منش

). Roy et al., 2014ها تعريف كرد (و تغييرات در طول نسل
 توانند به عنوان يكمي تبارشناختيهاي تجزيه و تحليل روش

ابزار بيوانفورماتيكي بسيار قابل اعتماد و مهم براي پرداختن 
مختلف در نظر گرفته شوند. اهميت  زيستيبه اين فرآيندهاي 
در تجلي ساده آن و مديريت  تبارشناختيتجزيه و تحليل 

هاي كنوني ها نهفته است. در همين راستا، پيشرفتآسان داده
ابي با توان بالا، تجزيه و تحليل يهاي تواليوريآفن

رح مطفيلوژنوميك  عنوان بادر قالبي جديد را  تبارشناختي
هاي با داده تبارشناسيادغام از . فيلوژنوميك، كرده است

قدرتمند براي مطالعه  يبه رويكرد ايجاد شده و ژنومي
 ,Behuraشده است (تبديل ها سيستماتيك و تكامل گونه

در بيشتر موجودات (ميتوژنوم)  ميتوكندريايي ژنوم). 2015
اي كوچك دو رشته DNA) يك مولكول Metazoanمتازوئن (

و شامل  داشتهكيلو باز طول  ٢٠تا  ١٥بين معمولاً است كه 
 رمزگرژن  ،واحد از آنها ١٣زيرواحد عملكردي است كه  ٣٧

) tRNA( ناقل RNA ،واحد آن ٢٢و بوده ) PCGs( هاپروتئين
 rRNAو  rRNA 12Sريبوزومي ( RNA ،واحد ديگرو دو 

16S (هستند )da Silva et al., 2020 در نظر گرفتن ). با
 فرآيندهاي نوتركيبي و سرعت بالاتر عدم وجودمواردي نظير 

اي، ميتوژنوم هاي مربوط به ژنوم هستهتجمع جهشتكامل و 
اصلي در انجام مطالعات تكاملي و ابزارهاي از  يبه عنوان يك

 گيردمورد استفاده قرار ميمهرگان داران و بيمهره بنديرده
)Boore, 1999; Brown et al., 1979 .(بر همين اساس، 

ه ب ميتوكندريايي در مطالعات تكاملي DNA استفاده از توالي
ابل توجهي را به همراه داشته ويژه در مورد گوسفند، نتايج ق

يابي كامل ژنوم در رابطه با توالي متعدديهاي و پژوهش
ندان گوسف نظيرگوسفند  مختلفميتوكندريايي در نژادهاي 

 Hu( Texelگوسفند نژاد  )،Fan et al., 2016بومي چين (

and Gao, 2016،(  گوسفندان نژادAlpine Merino )Qiao 

et al., 2020گوسفند نژاد آواسي اردن ( ) وBrake et al., 

   انجام شده است.  )2021
هاي كوچكي از ژنوم پيشين، بخش هايدر پژوهش

 )b(بخش از ناحيه كنترلي يا ژن سيتوكروم  ميتوكندريايي
 هاي ژنتيكي و روابط تبارشناختي بينبراي نشان دادن تفاوت

اند ها و نژادهاي متفاوت گوسفند مورد بررسي قرار گرفتهگونه
)Wu et al., 2003; Tapio et al., 2006( كه نتايج حاصل از ،

باعث شناسايي پنج گروه هاپلوتايپي در گوسفندان اهلي  آنها
هاي ميتوكندريايي شده است هاي جهاني تواليدر بررسي

)Meadows et al., 2011(،تجزيه و تحليل بر . با اين وجود 
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ممكن است هاي كوتاه از ژنوم ميتوكندريايي اساس محدوده
توليد كند كه فاقد استحكام آماري در  يتبارشناس درختان

در  ،). از اين روMeadows et al., 2011نتايج حاصله باشند (
همراه با  هاي كامل ژنوم ميتوكندريايياليتو ،پژوهش حاضر

ژن رمزگر پروتئين به ازاي هر ژنوم در  ١٣هاي كامل توالي
 اصلي گوسفند وحشي و اهلي براي بررسي شباهت هفت گونه

تحليل تبارشناختي مدنظر قرار تجزيه و اگرايي ژنتيكي و و و
 دهش بررسي هايدر پژوهشي با گونه، در همين رابطهگرفتند. 

ي ژن هااساس مقايسه توالي بر كه تنها مشابه با مطالعه حاضر
، سه گروه از صورت گرفته است ميتوكندريايي bسيتوكروم 

 هايكه شامل گونه اند) شناسايي شدهOvisگوسفندان (
Pachyceriforms  سيبري (گوسفندSnow و آمريكاي (

آسياي  Dall ،(Argaliformsو  Bighornشمالي (گوسفندان 
ناحيه اوراسيا  Moufloniforms) و Argaliمركزي (گوسفند 

 )domesticو گونه اهلي يا  Urial ،Mouflon(گوسفندان 
نتايج  بابندي اين تقسيم. )Wu and Wang, 2005( هستند

توكندريايي اساس ژنوم كامل مي مطالعه حاضر بر حاصل از
صورت مجزا مورد پروتئين كه به رمزگرژن  ١٣)، و ٢(شكل 

   ) مطابقت دارد.٣(شكل  اندهمقايسه قرار گرفت
به منظور  ديگر مشابه هايدر پژوهشعلاوه بر اين موارد، 

 وسفندانگنژادهاي  تبارشناختيبررسي تنوع ژنتيكي و تكامل 
مشخص ، bهاي ژن سيتوكروم اساس توالي چيني بر اهلي
دند مادري بو أكه گوسفندان بومي چيني از سه منش ه استشد

)Xin et al., 2006 .( نتايج حاصل از مطالعه بر اساس همچنين
جمعيت گوسفندان بومي شمال غربي چين  ١٩ تبارشناختي

 أميتوكندريايي، چندين منش DNAناحيه كنترلي  مبتني بر
در  ).Sulaiman et al., 2011( ده استششناسايي مادري 

طالعه مو  هاي تبارشناسياستفاده از تحليلپژوهشي ديگر با 
 اييميتوكندري رمزگرپنج ژن  در رونوشتتعداد روي تنوع 

)COX1 ،COX2 ،ATP8 ،ATP8  وCOX3 در هشت نژاد (
مشخص شد كه بومي چين و سه نژاد وارداتي،  اهلي گوسفند

ي جدايي جغرافيايناشي از  ميتوژنوموجود تفاوت در تركيبات 
 Xiao etد (شوي مييايمنجر به تفاوت در عملكرد ميتوكندر

al., 2018 .(  

روابط تبارشناختي سه نژاد گوسفند ايتاليايي مشتق بررسي 
احيه و ن ميتوكندريايياساس ژنوم كامل  شده از نژاد مرينو بر

 پيچيدگي عميق و نزديكي ژنتيكي نيز نشان دهنده كنترلي
 Lancioni etبه گوسفندان مرينو اسپانيايي بوده است ( آنها

al., 2013.(  
هاي مشابهي به منظور در گوسفندان ايراني نيز پژوهش

-Dاحيه ن تبارشناختيبررسي تنوع ژنتيكي و تجزيه و تحليل 

Loop و منطقه كنترلي )CR(  ژنوم ميتوكندريايي در
ل حاصنتايج  انجام شده است كه گوسفندان بلوچي و زندي

ژنتيكي متفاوت با ساير نژادهاي  فاصلهدهنده وجود نشان
 Pirkhezranian et al., 2017; Bahri( بوده استايراني 

Binabaj et al., 2018 .( همچنين، نتايج حاصل از تجزيه و
ژنتيكي و تبار شناختي سه نژاد گوسفند بومي ايران تحليل 

 HVRI D-Loopاساس ناحيه  (تالشي، شال و ماكويي) بر
و تنوع بين  يدرصد ١٠٠ يتنوع درون جمعيت وجودحاكي از 

ر بيانگر وجود تنوع بسيار بالا د ، كهبود يصفر درصد يجمعيت
  ). Nazari and Mohammadi Ahvazi, 2022است (اين نژادها 

  كلي گيرينتيجه

هاي ژنتيكي و تجزيه و تحليل در مطالعه حاضر، شباهت
ساس ا وحشي و اهلي گوسفند بر اصلي هفت گونه تبارشناختي

پروتئين به  رمزگرژن  ١٣ژنوم كامل ميتوكندريايي و توالي 
حاصل از مقايسه  جازاي هر ژنوم مورد بررسي قرار گرفت. نتاي

پروتئين مشابه  رمزگرژن  ١٣ميتوكندريايي و  كامل هايژنوم
، هاي ژنتيكينتايج حاصل از بررسي شباهتييد بوده و ضمن تأ

دو  ،تبارشناختيهاي نشان دادند كه در نتايج حاصل از تحليل
شناسايي  ،هاي متفاوتاصلي، هر كدام با زير خوشه خوشه

هاي ) با گونهOvis ariesگوسفند اهلي ( گونه .ندشد
 Ovisو  Ovies orientalis ،Ovis vigneiگوسفندان وحشي 

ammon هاي گوسفندان وحشي در يك خوشه و گونهOvis 

nivicola ،Ovis dalli  وOvis canadensis جداگانه  در خوشه
، از پژوهش حاضر حاصلبا توجه به نتايج  ديگر قرار گرفتند.

بررسي توانند براي هاي ژنوم ميتوكندريايي ميتوالي
ند گوسف هاي متفاوتبندي گونهدقيق و خوشه تبارشناختي

   .مورد استفاده قرار گيرند
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