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Abstract 

Introduction: Mitochondrial DNA (mtDNA), also referred to as the mitogenome, has emerged as a pivotal tool 
in evolutionary biology and phylogenetics due to its maternal inheritance, high mutation rate, and lack of 
recombination. These characteristics make it an ideal molecular marker for tracing lineage divergences and 
understanding genetic relationships among species. This study leverages complete mitochondrial genome 
sequences, protein-coding genes (PCG), and single-nucleotide polymorphism (SNP) data to elucidate the genetic 
similarities and phylogenetic relationships between Iranian dromedary (Camelus dromedarius) and bactrian 
(Camelus bactrianus) camels and seven major species of the Camelidae family, including wild and domesticated 
members (including Vicugna vicugna, Lama guanicoe, Vicugna pacos, Lama glama, Camelus ferus, Camelus 
dromedarius, and Camelus bactrianus). The Iranian dromedary and bactrian camels play a vital role in desert 
ecosystems and local livelihoods, yet their populations face challenges due to habitat loss and declining traditional 
pastoralism. The primary objectives of this research were to: 1) compare the complete mitochondrial genomes of 
Iranian camels with those of other Camelidae species to identify evolutionary divergences and conserved genetic 
regions, 2) analyze nucleotide and amino acid sequences of 13 protein-coding mitochondrial genes per each 
mitogenomes to assess functional conservation and divergence, 3) utilize SNP-based genomic data generated 
based on complete mitogenomes to construct a genomic relationship matrix (GRM) and validate phylogenetic 
inferences, and 4) resolve the taxonomic classification of Camelidae species and clarify the evolutionary position 
of Iranian camels within the family. 
Materials and methods: Complete mitochondrial genomes of seven Camelidae species (Vicugna vicugna, Lama 
guanicoe, Vicugna pacos, Lama glama, Camelus ferus, Camelus dromedarius, and Camelus bactrianus) and 10 
Iranian camel haplotypes (four Camelus dromedary, i.e., Haplotypes 1, 2, 3, and 4, and six Camelus bactrian, i.e., 
Haplotypes 1, 2, 3, 4, 5, and 6) were retrieved from NCBI. Afterwards, nucleotide and amino acid sequences of 13 
PCGs (ATP6, ATP8, COX1, COX2, COX3, ND1, ND2, ND3, ND4, ND5, ND6, ND4L, and CYTB) were extracted 
for comparative analysis. Also, a total of 3100 SNPs were derived from whole mitogenome alignments, filtered 
for quality, and used for population genomic analyses. The maximum likelihood (ML) method was applied 
to whole mitogenome sequences and PCG alignments to reconstruct evolutionary relationships. Nucleotide 
diversity was calculated for PCGs and mitogenome regions. GRM was generated to quantify pairwise genetic 
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distances. To visualize genetic structuring, heatmap clustering and principal component analysis (PCA) on the 
SNP dataset, and a level plot of common nucleotides were performed. A heatmap is a data visualization method 
based on color coding that is widely used to uncover hidden patterns in genomic data. A level plot is a graphical 
tool for displaying nucleotide similarity or differences between various samples based on SNP data, and is 
depicted as a color-coded or spectral matrix. 
Results and discussion: Phylogenetic trees revealed two primary clades: Clade/Claster A: 
Comprised Vicugna and Lama species (Vicugna vicugna, Lama guanicoe, Vicugna pacos, and Lama glama), 
forming a distinct group. Clade/Claster B: Included Camelus ferus, Camelus dromedarius, and Camelus 
bactrianus, with Iranian dromedaries and bactrians forming subclusters closely related to Camelus ferus. 
Sequence identity between Iranian camels and other species ranged from 82.4% to 100%, with the highest 
similarity observed among C. dromedarius haplotypes. Analysis of nucleotide and amino acid sequences of 
all PCGs showed a clustering pattern similar to that of the complete mitochondrial genomes. However, 
ATP8 exhibited the highest variability, while COX1 was the most conserved, reflecting differential evolutionary 
pressures. Heatmap, PCA, and level plot analyses of SNP-based nucleotide similarities and GRM data confirmed 
the results from the complete mtDNA analysis (the separation of Vicugna/Lama and Camelus camelids, with 
Iranian camels grouping distinctly within the latter), demonstrating that SNPs are an effective tool for 
phylogenetic and evolutionary studies. SNP-based analyses proved highly congruent with traditional mtDNA 
methods, validating their utility for high-resolution phylogenetic studies. 
Conclusions: This study provides a comprehensive genomic framework for understanding the evolutionary 
history of Camelidae, demonstrating the power of mitochondrial genomics and SNP-based approaches in 
phylogenetics, as comparative genomic analysis of mtDNA can robustly classify the major species of 
the Camelidae family and clarify their evolutionary relationships. The results of the present study not only refine 
the classification of Iranian camels but also offer a foundation for future research on camelid adaptation, 
domestication, and conservation. 
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هاي ژنتيكي و تجزيه و تحليل تبارشناختي شترهاي تك كوهانه و مطالعه شباهت
ايراني با هفت گونه اصلي موجود در خانواده شترسانان بر اساس ژنوم  دوكوهانه

 ميتوكندريايي
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 دانشگاه بوعلي سيناگروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي،  -١

  ، دانشگاه نيوانگلند، آرميدال، استراليا)AGBUواحد ژنتيك و اصلاح نژاد حيوانات ( -٢
  ، گيلان، ايران)AREEO( مركز تحقيقات ابريشم كشور، سازمان تحقيقات آموزش و ترويج كشاورزي -٣
  

  )١٣/٠٣/١٤٠٤: برخط انتشارتاريخ  – ١٣/٠٣/١٤٠٤تاريخ پذيرش:  – ٠٩/٠٣/١٤٠٤تاريخ بازنگري:  – ٢١/٠٢/١٤٠٤(تاريخ دريافت: 

     چكيده

، Vicugna vicugna ،Lama guanicoe ،Vicugna pacos هفت گونه اصلي شترسانان شاملميتوكندريايي  كامل ژنومهاي توالي
Lama glama ،Camelus ferus ،Camelus dromedarius ،Camelus bactrianus، دوكوهانهشتر  شش كوهانه وتك  شتر چهار 

 ٣١٠٠اي از ، مجموعهشدند. همچنيناستخراج  NCBI سايت ازازاي هر ژنوم ) بهPCGsرمزگر (ژن  ١٣هاي ي همراه با تواليرانيا
، براي اسيونتهيه شد كه پس از فيلتر هاي مورد بررسيگونه هاي كاملتوالياز  )SNPچندشكلي تك نوكلئوتيدي (

دو خوشه ، هاي كاملبر اساس توالي تبارشناختيهاي درختتند. نتايج ترسيم مورد استفاده قرار گرف ژنومي وابطماتريس ر  ساخت
، Vicugna vicugna ،Lama guanicoe ،Vicugna pacosهاي شكلي كه گونهبه ،را نشان دادهمراه با چند زير خوشه اصلي 

Lama glama  وCamelus ferus، هاي تك كوهانه (يك شاخه اصلي و باقي گونهCamelus dromedarius دوكوهانه) و 
)Camelus bactrianus همراه با (Camelus ferus،  يك زير شاخه اصلي ديگر با چند زير شاخه تشكيل دادند. درصد تشابه

هاي ژننواسيدي هاي نوكلئوتيدي و آميتوالي .درصد متغير بود ١٠٠تا  ٤/٨٢هاي ايراني بين گونه اصلي و گونه هفت ژنتيكي بين
 .مترين تنوع ژنتيكي را داشتندك ،COX1 ژن  بيشترين و ،ATP8 ژن  ند.نشان دادهاي كامل با توالي بندي مشابهوشهرمزگر، خ

مشابهي داشت. نتايج  هاي نوكلئوتيدي،نمودار سطحي شباهت و SNP هايمبتني بر داده PCAترسيم نقشه حرارتي و نمودار 
صورت را به هاي اصلي خانواده شترسانانگونهتواند ميهاي ژنوم ميتوكندريايي مقايسه توالي كه دادهاي اين مطالعه نشان يافته
هاي ارزشمندي براي مطالعات آينده در زمينه بينش  ،ها را روشن سازد. اين تحقيقبندي كند و روابط تكاملي آنطبقه قوي
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  مقدمه

 گرياز د زيستيشكل  كيعنوان توسعه به توانيتكامل را م
انتخاب راه از  يشكل فعلمنشا آن به ايموجود  هايشكل

 Roy etنمود ( فيتعر هادر طول نسل راتييو تغ يعيطب

al., 2014( .را  يتبارشناخت ليو تحل هيتجز يهاروش
قابل اعتماد  اريبس يكيماتانفورويب ابزار كيعنوان به توانيم

مختلف در نظر  زيستي يندهاآيپرداختن به فر جهتو مهم 
زنده معمولاً از  يهاتكامل گونه خچهيتار نحوي كهبه ،گرفت

- يختو ر ياطلاعات مولكول تبارشناختي ليو تحل هيتجز راه

قابل اثبات  ياضيمختلف ر يهابا استفاده از مدل يشناس
 ي،ابي يتوال يهايفناور نهيدر زم يكنون يهاشرفتيپ است.
عنوان  با يديرا به هدف جد يتبارشناخت ليو تحل هيتجز

ادغام  سكيلوژنوميف ،قتيدر حق. رسانده است سكيوژنوميلف
قدرتمند  روش كيبوده و به  يژنوم يهابا داده يتبارشناخت

شده  ليها تبدو تكامل گونه كيستماتيمطالعه س يبرا
هاي ابطهه مطالعه رب تبارشناسي. علم  (Behura, 2015)است
ها و (مانند گونهگروه از جانداران  نيچند نيب يتكامل

 ،يتبارشناخت ياسهيمقا يكردهايرو. پردازديمها) جمعيت
 نيتنوع ارتباطات ب ،هاميستكامل ارگان خچهيمطالعه تار

 سازديم پذيرامكانرا  يتيجمع راتييتغ يها و الگوهاگونه
)Yang & Rannala, 2012 .(بر  يتبارشناخت هياول هايشرو

 يول ،موجودات زنده بوده يشناستريخ يهايژگياساس و
و  يفاصله تبارشناخت ليو تحل هيتجز ،نينو يهاشدر رو
 يكيتنوع ژنتپايه مرتبط با آن بر  ياسهيمقا يهاروش

مورد مطالعه برآورد  يكيژنت يهايمشاهده شده در توال
ي (تبارنما درخت تبارشناس). Abdoli et al., 2018( شوديم

 گويندمي زيدرخت تكامل ن ،كه به آن )Phylogeny treeيا 
مختلف  يهاگروه نيب يتكامل هايابطهكه ر ستي انمودار

نشان هاي مشتركي هستند داراي نسبجانداران را كه 
  ).Mohamadipoor Saadatabadi et al., 2023( دهديم

 يهايدست آمده از توالبه اطلاعاتموجودات از  بيشتردر 
DNA با . شودياستفاده م يتكاملهاي رابطه نييتع يبرا

با  سهيدر مقا هااين گونه اطلاعات و داده نكهيتوجه به ا
 يطيعوامل مح ريكمتر تحت تاث ،يشناستريخ يهاداده

روابط  ،يبه نحو بهتر تواننديم بنابراين ،رنديگيقرار م
 يكيژنت يهايوالت نشان دهند.را  يقيحق يتبارشناخت

 DNAاز  توانيم ي رامطالعه تبارشناخت جهت استفاده شده
 يتوكندريژنوم م همانند يتوپلاسميس DNA اي ياهسته

از  ييايتوكندريژنوم م ي،اژنوم هسته همانند آورد.دست به
DNA يساختار حلقو داراي يساخته شده ول يادو رشته 
و  داشته يامتفاوت با ژنوم هسته يهاژن، ژنوم نيا. است

 توارث يدارا بوده و صرفاً  بازلويك ١٩تا  ١٤ مابين اندازه آن
يي آنجا )، و ازChial & Craig, 2008( است يمادر يانحصار

و  رسديمادر به ارث م سوياز صرفاً  يتوكندريكه ژنوم م
 موثر آن تياندازه جمع ، بنابراينداردهاپلوييدي  يتيماه

. بدين است اتوزمال ياژن هسته كيچهارم  كي برابر با
 ارياحتمال بس ييايتوكندريم يشناختردرخت تبا ،سبب

كوتاه نسبت به  گره انيم كي قيدق يابيرد يبرا ياديز
ژنوم ). Moore, 1995( است، دارا ژن يدرخت تبارشناخت

كاربردهاي بسياري در مطالعات  داراي ميتوكندريايي
 Arefnejad et( استپستانداران  يتكاملي و تفكيك نژاد

al., 2024 بهمرتبط با آن  يكيژنت يهايتوالاز  كنونتا) و -

مبدا و  مرتبط با يتبارشناخت يبررس صورت فراوان جهت
 ;Lenstra et al., 2012ي (اهل واناتيدر ح يمنشا نژاد

Ludwig et al., 2013; Pramod et al., 2018; Rabiei et 

al., 2022) آبزيان ،(Jamshidi & Abdoli, 2023; 

Pasandideh & Abdoli, 2024 ( حشرات)، وAbdoli et 

al., 2022ستفاده شده است. ) ا 

در شتر نيز مطالعات مولكولي و تبارشناختي مشابهي چه در 
داخل كشور و چه در خارج از كشور انجام گرفته است كه 

  ٨٠٠تا  ٦٠٠يابي ناحيه توان به برخي موارد شامل تواليمي
ژنوم ) I )COXIاكسيداز   Cنوكلئوتيدي از ژن سيتوكروم

ايراني  دوكوهانهشتر  DNAميتوكندريايي و ثبت باركدينگ 
)Parsa Yeganeh et al., 2020 بررسي بيوانفورماتيكي و ،(

ميتوكندري  16S rRNAفيلوژنتيكي توالي نوكلئوتيدي ژن 
 & Torabiشترهاي تك كوهانه و دوكوهانه ايراني (

Roudbari, 2020 تجزيه و تحليل ژنتيكي و تبارشناختي ،(
در شترهاي تك كوهانه و دوكوهانه ايران  D-Loopناحيه 

)Azghandi & Tahmoores-Pour, 2015 و مقايسه ژنوم ،(
با كشور عربستان  C. dromedariesميتوكندريايي گونه 

 ,.Manee et al( هاي اصلي خانواده شترسانانساير گونه

 شاره كرد. ) ا2019

رده ، شاخه طنابداران ،سلسله جانوران متعلق بهشتر 
است.  خانواده شترسانانو  راسته سم شكافتگان، پستانداران

تواند هاي اهلي مناطق بياباني است كه ميشتر از جمله دام
چندين روز متوالي را بدون خوردن آب سپري كرده و 

كه اين امر براي استفاده را از مراتع ببرد، در صورتي بيشترين
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داراي . اين حيوان استها مشكل و اغلب غيرممكن ساير دام
اهميت بسيار زيادي در اقتصاد برخي از پرورش دهندگان و 
روستانشينان حاشيه كوير از جهت توليد شير و گوشت و 

. شتر جزء استواسطه سواري و باركشي به ،همچنين
فراواني در هاي اقتصادي و كليدي كه نقش استحيواناتي 

ماني شمار زيادي از مردم نواحي خشك و حمايت و زنده
كند. اين حيوان اهلي، نيمه خشك آسيا و آفريقا بازي مي

هاي گرم و خشك است و نه تنها مناسب و سازگار با محيط
هاي شديد مقاوم بوده، بلكه توليد و ساليدر برابر خشك

توليدمثل آنها در اين شرايط نيز تداوم خواهد داشت 
)Ahmad et al., 2010( .  

هاي مهم بومي ايران با شتر دوكوهانه ايراني يكي از گونه
است، كه با توجه به  كشورغرب  توزيع پراكندگي در شمال

كاهش شديد جمعيت آن در معرض خطر انقراض گزارش 
ده و توجه بيشتر به اين نژاد از ديدگاه حفاظت تنوع ش

 ,.Parsa Yeganeh et alزيستي بسيار حائز اهميت است (

). اگرچه نتايج نشانگرهاي ريز ماهواره مورد استفاده 2020
در شترهاي دنياي جديد در شترهاي دوكوهانه ايراني 

دهنده تنوع ژنتيكي قايل قبول در اين جمعيت بوده و نشان
توان از هاي صحيح مديريتي و اصلاح نژادي ميبرنامهبا 

انقراض اين ذخيره ژنتيكي در كشور جلوگيري كرد 
)Talebi et al., 2014a .(،بر اساس آمار سازمان  علاوه بر اين

هزار نفر شتر  ٨٠به  قريب ،٢٠١٤در سال  يخواروبار جهان
 يزندگ رانيا يو جنوب يمركز ريكو يوهانه در نواحكتك

شتر جهان را شامل  تيدرصد جمع ٢٩/٠كه  كننديم
كشور از  يشترها بيشتر رو،). از اينFAO, 2014( شوديم

 انداستان كشور پراكنده ١٤و در  بودهكوهانه تك نوع 
)Salehi & Gharahdaghi, 2013( ،و حفظ . بنابراين

عنوان تنوع ژنتيكي در نژادهاي بومي ايران بهحراست از 
بررسي  و مطالعه و بسيار حائز اهميت استملي هاي سرمايه

- توالي ژنوم ميتوكندري در بين نژادها يا در درون آنها مي

هاي تواند شاخص مناسبي از ميزان تنوع موجود در جمعيت
 .)Shahabi & Tahmoures-Pour, 2015( مورد مطالعه باشد

هاي شتر هدف اصلي اين مطالعه، مقايسه ژنتيكي گونه
هاي اصلي خانواده دوكوهانه ايراني با گونهكوهانه و تك

اساس اطلاعات حاصل از توالي ژنوم  بر شترسانان
هاي پيشين مورد كه تاكنون در پژوهش است ميتوكندريايي

برخلاف مطالعات گذشته كه تنها  ست. بررسي قرار نگرفته ا
چند ژن استفاده  يك يا هاي نوكلئوتيدي محدود بهاز توالي

تر، تحليلي هاي جامعكارگيري دادهتحقيق با به اند، اينكرده
ست كه ا فرضيه تحقيق بر اين مبنا .دهدتر ارائه ميعميق

هاي كامل ژنوم ميتوكندريايي، همراه با استفاده از توالي
كننده  ژن كد ١٣هاي نوكلئوتيدي و آمينواسيدي توالي

شده از ژنوم  استخراجهاي SNP تحليل ،پروتئين و همچنين
هاي ژنتيكي ها و شباهتتواند تفاوتتوكندريايي، ميمي

هاي شترسانان را با دقت ميان شترهاي ايراني و ساير گونه
هايي در استفاده از اين منابع و تفاوت بيشتري آشكار سازد

اين مطالعه، نخستين پژوهشي است كه با چنين  وجود دارد.
تواند و ميپردازد ها ميجامعيتي به مقايسه ژنومي اين گونه

بينش جديدي در روابط تكاملي و تنوع ژنتيكي در خانواده 
  .شترسانان ارائه دهد

  هاروشو مواد 

كامل ژنوم  يهايتوال نيروزترابتدا به :هاداده يجمع آور
 Vicugna شامل شتر يهفت گونه اصل ييايتوكندريم

vicugna ،Lama guanicoe ،Vicugna pacos ،Lama 

glama ،Camelus ferus ،Camelus dromedarius ،
Camelus bactrianus،  كامل ژنوم  يهايتوالهمراه با

تك كوهانه ايراني شامل  شتر چهار ييايتوكندريم
Camelus dromedarius haplotype 1, 2, 3, & 4  شتر  ٦و

 Camelus bactrianus haplotypeي شامل رانيا دوكوهانه

 تيدر سا Nucleotide يهاداده گاهيز پا، ا6 & ,5 ,4 ,3 ,2 ,1
NCBI  به دو  ترسانانخانواده شطور كلي، به د.شاستخراج
دنياي  ترسانانو ش )Lamoids( دنياي جديد ترسانانگروه ش

- بـه بنديتقسيم . اينشودتقسيم مي )Camelus( قديم

ترتيب بر اساس نداشتن و داشتن كوهان صورت گرفته 
 )New World Camelidae( سانان دنياي جديدشتراست. 
، آلپاكا، گوآناكا و ويكيونا را شامل مي شود و لاماهاي جنس

شـامل  )Old World Camelidae( انان دنياي قديمترسش
)، تك كوهانه Camelus dromedarius( شتر دوكوهانـه

)Camelus bactrianus شترهاي دوكوهانه وحشي) و 
)Camelus ferus( هستند )Talebi et al., 2014b(.  شماره

ها از گونه كيها همراه با طول كامل ژنوم هر ژنوم يدسترس
. لازم به ذكر است دهارائه ش ١بر حسب جفت باز در جدول 

هاي مورد يابي ژنوم كامل ميتوكندريايي نمونهاست كه توالي
استفاده از شترهاي دوكوهانه ايراني و احتمالاً تك كوهانه 

يابي قطعات مختلف صورت تواليبه در مطالعه حاضر در ابتدا
ها به يكديگر پوشانيبوده كه پس از حذف هم PCRروش به
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- دست آمدهههاي كامل ميتوكندريايي بمتصل شده و توالي

هاي مربوطه ثبت با شماره دسترسي NCBIاند و در سايت 
  اند.شده

 يكامل برخ يدياس نويو آم يدينوكلئوت يهايتوال ،در ادامه
 نيژن رمزگر پروتئ ١٣شامل  ييايتوكندريژنوم م ياز نواح

)PCGsهاي ) به نام NADH يوبيكوئينون اكسيدوردوكتاز
 ND6 ،(NADHو  ND1 ،ND2 ،ND3 ،ND4 ،ND5( ٦تا ١

 ٣تا ١اكسيداز  Cسيتوكروم )، ٤L )ND4Lدهيدروژناز 
)COX1 ،COX2  وCOX3 ،(ATP  ٨و  ٦سنتتاز )ATP6  و

ATP8 و ( سيتوكرومb )CYTB (هر ژنوم در  يبرا كيتفكبه
گونه  هر ييايتوكندريكامل ژنوم م يصفحه مربوط به توال

  ).٢ند (جدول دش رهيطور جداگانه ذخو به استخراج
 يهايتوال يسازرهيپس از ذخ :چندگانه يهايفيهم رد

و  يدينوكلئوت يهايهمراه با توال ييايردتوكنيكامل ژنوم م
هر ژنوم  يازابه نيرمزگر پروتئ يهاژن يتمام يدياس نويآم
گونه  يو شماره دسترس يمراه با نام علمهطور جدا گانه به

 ريز ٧/١نسخه  DNASTAR افزارمربوط با استفاده از نرم
 چندگانه يفيهم رد Clustal Wروش و  MegAlignبخش 

عنوان به  Clustal W روش). Burland, 1999( انجام شد
هاي روش و عملي در دسته پركاربرد يك رويكرد دقيق،

هاي چندگانه ترازيطور گسترده براي همشده، به بنديلايه
 ).Thompson et al., 1994( مورد استفاده قرار گرفته است

 Sequence با استفاده از بخش :يكيو شباهت ژنت ييواگرا

Distances افزار در نرمDNASTAR، و درصد  ييواگرا
محاسبه شده و  يدينوكلئوت يها و توالژنوم يكيشباهت ژنت

 .دندشطور جداگانه ارائه به سهيجداول مربوط به هر مقا

 يتبارشناس ليو تحل هيتجز يبرا :يرسم درخت تبارشناخت
هاي نوكلئوتيدي و ، ژنوم كامل ميتوكندريايي و تواليهاژن

- هم MEGA11افزار استفاده از نرم باها آمينواسيدي ژن

روش حداكثر  استفاده ازبا  يشده و درخت تبارشناس فيرد
بر اساس  پيبوت استر اي يبانيبا درصد پشت يينمادرست
  .)Tamura et al., 2021( شدند ميتكرار ترس 1000

بدين منظور، در  :هاسازي دادهها و آماده SNPفيلتراسيون 
هاي ژنوم ميتوكندري با استفاده ترازي جامع تواليهمابتدا 

- منظور كنترل كيفيت دادهبه .انجام شد MEGA افزار نرماز 

 هاي مفقودداده درصد ٩٠هاي داراي بيش از وكلئوتيدنها، 
 از مجموعه داده حذف شدند ٠٥/٠كمتر از  MAF با مقدارو 
 ،كه در نهايت نگهداري شدند  دو آللي ايئوتيدهوكلن تنهاو 

٣١٠٠ SNP  بعدي باقي ماند.  هايتجزيهبا كيفيت بالا براي 

با   GRMماتريس :)GRM( ژنوميساخت ماتريس روابط 
با اعمال برخي  VanRaden (2008)استفاده از روش 

ها به صورت كدهاي اصلاحات ساخته شد. در اين روش، آلل
براي آلل فرعي در نظر گرفته شدند.  ٢براي آلل اصلي و  ٠
اعمال  ٥/٠منظور استانداردسازي فراواني آللي، مقدار ثابت به
د كه اين امر منجر به ايجاد يكنواختي در سراسر مجموعه ش

  .داده شد
وابط ر :SNPهاي دادهبر اساس مجموعه  تبارشناختي تحليل

ي افزارهاي نرمها با استفاده از بستهبين نمونه تبارشناختي
"ape" )Paradis & Schliep, 2019 و پكيج ("ggplot2" 
)Wickham, 2016 در محيط (R .براي ترسيم  ترسيم شدند

و نمايش گرافيكي روابط ژنتيكي ميان  تبارشناختيدرخت 
استفاده   apeافزاريشده از بسته نرم پالايش SNP هايداده

و  GRMماتريس  )HeatMapحرارتي (همچنين، نقشه د. ش
 با استفاده از توابع نمودار سطحي نوكلئوتيدهاي مشترك

ابزاري ، نمودار سطحي. ترسيم شدند ggplot2 بسته
بين   ميزان تشابه نوكلئوتيدها  گرافيكي براي نمايش

يا توالي كل ژنوم  SNP هايداده اساس هاي مختلف برنمونه
 .شودصورت يك ماتريس رنگي يا طيفي ترسيم ميبه و است

  نتايج

 يهايبر اساس توال يها و درخت تبارشناسشباهت سهيمقا
 سهيحاصل از مقا جياساس نتا بر ،پژوهشاين در  :كامل

يتوكندريايي، درصد تشابه ژنتيكي كامل ژنوم م يهايتوال
هاي شتر تك كوهانه و دوكوهانه گونه اصلي و گونه هفت بين

درصد متغير است (شكل  ١٠٠درصد تا  ٤/٨٢ايراني بين 
دهنده درصد ). در اين شكل، اعداد بالاي قطر نشان١

) و اعداد پايين قطر نشان دهنده Percent Identityشباهت (
هاي مورد مطالعه است. ) گونهDivergenceميزان واگرايي (

هاي اصلي توان دريافت كه همه گونهاساس اين نتايج ميبر 
درصد  ٨٠و شترهاي تك كوهانه و دوكوهانه ايراني بيش از 
بيشترين  ،به يكديگر شباهت ژنتيكي دارند كه در اين بين

 Camelus bactrianusهاي شباهت ژنتيكي بين گونه

haplotype 4  وCamelus bactrianus haplotype 5  و
و  Camelus dromedarius haplotype 2هاي گونه

Camelus dromedarius haplotype 4 درصد  ١٠٠ميزان به
 Camelusهاي و كمترين تشابه ژنتيكي بين گونه

bactrianus haplotype 2  و Lama guanicoe ميزان به
  .استدرصد  ٤/٨٢
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بر اساس  يمورد بررس يهاگونه يدرخت تبارنما برا ميترس
دهنده دو شاخه ژنوم ميتوكندريايي نيز نشانكامل  يتوال

، Lama guanicoeهاي اصلي است، به شكلي كه گونه
Vicugna pacos ،Lama glama  وVicugna vicugna  يك

 Camelusهاي تك كوهانه (شاخه اصلي و باقي گونه

dromedarius) و دوكوهانه (Camelus bactrianus همراه (
كه بين دو گونه تك كوهانه و  Camelus ferusبا گونه 

دوكوهانه قرار گرفته است يك زير شاخه اصلي ديگر با چند 
  ).٢اند (شكل زيرشاخه تشكيل داده

  )bpبر حسب آنها ( از كيو طول ژنوم هر  يهمراه با شماره دسترس يمورد بررس يهاگونه يعلم ياسام -١جدول 
Table 1. The scientific name of the studied species, along with their accession numbers and genomes’ length (bp) 

Species name    Accession number   Genome length (bp) 
Vicugna vicugna NC_013558.1 16084 
Lama guanicoe NC_011822.1 16649 
Vicugna pacos MZ708721.1 16503 
Lama glama NC_012102.1 16597 
Camelus ferus NC_009629.2 16680 
Camelus dromedarius NC_009849.1 16643 
Camelus bactrianus NC_009628.2 16659 
Camelus bactrianus haplotype 1 KX554925.1 16659 
Camelus bactrianus haplotype 2 KX554926.1 16856 
Camelus bactrianus haplotype 3 KX554927.1 16669 
Camelus bactrianus haplotype 4 KX554928.1 16659 
Camelus bactrianus haplotype 5 KX554929.1 16659 
Camelus bactrianus haplotype 6 KX554930.1 16659 
Camelus dromedarius haplotype 1 KX554931.1 16634 
Camelus dromedarius haplotype 2 KX554932.1 16642 
Camelus dromedarius haplotype 3 KX554933.1 16622 
Camelus dromedarius haplotype 4 KX554934.1 16642 

  
  )bpبر حسب ( آنها يدهاينوكلئوت يهمراه با طول توال يمورد بررس يهاها و ژنگونه ياسام -٢جدول 

Table 2. The name of the studied species and genes, with their nucleotide sequence length (bp) 
Genes  ATP6 ATP8 COX1 COX2 COX3 CYTB ND1 ND2 ND3 ND4 ND5 ND6 ND4L 

Species name                  
Vicugna vicugna 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 347 1378 1821 528 297 
Lama guanicoe 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 347 1378 1821 528 297 
Vicugna pacos 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 347 1378 1804 528 297 
Lama glama 681 204 1545 684 784 1140 957 1044 350 1378 1821 528 297 
Camelus ferus 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 376 1378 1821 528 297 
Camelus dromedarius 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1818 528 297 
Camelus bactrianus 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 349 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 1 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 349 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 2 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 3 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 4 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 5 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1821 528 297 
Camelus bactrianus haplotype 6 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1821 528 297 
Camelus dromedarius haplotype 1 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1818 528 297 
Camelus dromedarius haplotype 2 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1818 528 297 
Camelus dromedarius haplotype 3 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1818 528 297 
Camelus dromedarius haplotype 4 681 204 1545 684 784 1140 956 1042 350 1378 1818 528 297 
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Fig. 1. Genetic similarities and divergence of the studied species based on complete mitochondrion genome 

  هاي مورد بررسي بر اساس ژنوم كامل ميتوكندرياييهاي ژنتيكي و واگرايي گونهشباهت -١شكل 
  

                                                                                                                                  

 
Fig. 2. Phylogenetic tree of the studied species based on complete mitochondrion genome 

  اساس ژنوم كامل ميتوكندريايي هاي مورد بررسي بردرخت تبارشناختي گونه -٢شكل 
  

 ينما بر اساس توالرابدرخت ت ها وتشباه سهيمقا
ترازي تحليل بيشتر هم: نيژن رمزگر پروتئ ١٣ يدينوكلئوت

ژن كدكننده پروتئين  ١٣نوكلئوتيدي براي هاي توالي
 شامل شتر يدر ميان هفت گونه اصل (PCGs) ميتوكندريايي

Vicugna vicugna ،Lama guanicoe ،Vicugna pacos ،
Lama glama ،Camelus ferus ،Camelus dromedaries 

تك كوهانه  شتر چهار همراه با Camelus bactrianus و
 Camelus dromedarius haplotype 1, 2, 3ايراني شامل 

and 4 ي شامل رانيا دوكوهانهشتر  شش وCamelus 

bactrianus haplotype 1, 2, 3, 4, 5 and 6   ٣شكل در 

بيشترين  ATP8 ها، ژنارائه شده است. در ميان اين ژن
نشان داد،  هاي مورد بررسيدر بين گونه واگرايي توالي را

با  .كمترين ميزان واگرايي را داشت COX1 ژن در حالي كه
 ،هاي ميتوكندرياييژن نتايج حاصل براي تمامي ،اين حال

نشان دادند را تر واگرايي شباهت توالي بيشتر با سطوح پايين
هاي ژنوم كامل شده در مقايسه كه با الگوهاي مشاهده

  ميتوكندري مطابقت داشت.
به با نتايج حاصل از تجزيه و تحليل همچنين، مشا

هاي هاي كامل ميتوكندريايي در گونهتبارشناختي ژنوم
هاي يدرخت تبارنما بر اساس توال ميترسمورد بررسي، 
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دهنده دو شاخه اصلي ژن رمزگر نشان ١٣نوكلئوتيدي 
 Lama guanicoe، Vicugnaهاي شكلي كه گونهاست، به

pacos ،Lama glama  وVicugna vicugna  يك شاخه
 Camelusهاي تك كوهانه (اصلي و باقي گونه

dromedarius ( دوكوهانه) وCamelus bactrianus همراه (

كه بين دو گونه تك كوهانه و  Camelus ferusبا گونه 
قرار گرفته است يك زير شاخه اصلي ديگر با چند  دوكوهانه

  ).٣اند (شكل زيرشاخه تشكيل داده
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Fig. 3. Percent similarity, divergence, and phylogenetic tree of studied species based on nucleotide sequences of 
PCGs 

هاي در گونه )PCGs( رمزگر پروتئين هايژنهاي نوكلئوتيدي تواليدرصد شباهت، واگرايي و درخت تبارنما بر مبناي  -٣ شكل
 مورد بررسي

 نويآم يهايها و درخت تبارنما بر اساس توالشباهت سهيمقا
 سهيحاصل از مقا جينتا :نيژن رمزگر پروتئ ١٣ يدياس

مورد  يهاگونه يو درخت تبارنما يكيژنت يهاشباهت
رمزگر  يهاژن يدياس نويآم يهايبر اساس توال يبررس
 ليدلبه .اندگزارش شده ٤هر ژنوم در شكل  يازابه نيپروتئ

 توانديم نهيآم دياس كي ،دهاياس نويآم يندوچند ك تيماه
رو، . از اينشود يمتعدد رمزگذار يهانوكد وسيلهبه

مورد  يهاگونه نيمشاهده شده ب يكيژنت يهاشباهت
ها از ژن يها و برخاز گونه يو در برخ بودهبالا  اريبس يبررس

 يدتغييري در اس ،يدينوكلئوت يهايرغم تفاوت در تواليعل
آمينه  اسيد ،آمينه مربوطه ايجاد نشده يا به بيان ديگر

 شباهت بر اساس زانيم ،بنابراين .كنندمشابهي را كد مي
  .رسديمدرصد  ١٠٠به  يدياس نويآم يهايتوال

 ١٣براي  هاي آمينو اسيديتواليترازي هم نتايج حاصل از
هاي مورد در گونه ژن كدكننده پروتئين ميتوكندريايي

مشابه با نتايج حاصل از ارائه شده است.  ٤شكل در  بررسي
بيشترين واگرايي  ATP8 ژنهاي نوكلئوتيدي، مقايسه توالي

و نشان داد  هاي مورد بررسيدر بين گونه توالي را
همچنين، . واگرايي را داشتكمترين ميزان نيز  COX1  ژن

- مشابه با نتايج حاصل از تجزيه و تحليل تبارشناختي ژنوم

ژن  ١٣هاي نوكلئوتيدي هاي كامل ميتوكندريايي و توالي
درخت تبارنما بر اساس  ميترسهاي مورد بررسي، در گونه

دهنده دو شاخه اصلي است، هاي آمينو اسيدي نشانيتوال
، Lama guanicoe ،Vicugna pacosهاي شكلي كه گونهبه

Lama glama  وVicugna vicugna  يك شاخه اصلي و باقي
) و Camelus dromedariusهاي تك كوهانه (گونه

 Camelus) همراه با گونه Camelus bactrianus( دوكوهانه

ferus  قرار گرفته  دوكوهانهكه بين دو گونه تك كوهانه و
) يك ND4L و COX1 ،COX2ها (است در برخي از ژن

، ATP6 ،ATP8 ،COX3ها (زيرشاخه اصلي و در ديگر ژن
CYTB ،ND1 ،ND2 ،ND3 ،ND4 ،ND5  وND6 يك (

  ).٤اند (شكل شاخه اصلي با چند زيرشاخه تشكيل داده
 هاي اصليتحليل مؤلفه) و HeatMap( نقشه حرارتي

)PCA( هاي دهبر اساس مجموعه داSNP:  نقشه حرارتي و
ربوط به م )PCA2و  PCA1( دو مؤلفه اصلي اول نمودار

 Vicugna vicugna ،Lama شامل شتر يهفت گونه اصل

guanicoe ،Vicugna pacos ،Lama glama ،Camelus 

ferus ،Camelus dromedarius ،Camelus bactrianus 
 Camelusتك كوهانه ايراني شامل  شتر چهارهمراه با 

dromedarius haplotype 1, 2, 3 and 4 شتر  شش و
 Camelus bactrianus haplotypeي شامل رانيا دوكوهانه

1, 2, 3, 4, 5 and 6 كه بر اساس مجموعه داده SNP  ساخته
  اند.ارائه شده ٦ و ٥هاي ترتيب در شكلاند، بهشده
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Fig. 4. Percent similarity, divergence and phylogenetic tree of studied species based on amino acid sequences of 

PCGs 
- در گونه )PCGs( رمزگر پروتئين هايژنهاي آمينو اسيدي تواليدرصد شباهت، واگرايي و درخت تبارنما بر مبناي  -٤ شكل

 بررسيهاي مورد 

يك روش نمايش داده  HeatMapيا  حرارتي هنقشترسيم 
طور گسترده براي كشف است كه بهبندي اساس رنگ بر

 .شودهاي ژنومي استفاده ميالگوهاي پنهان در داده
مقادير   ها براي نمايشرنگ، نقشه حرارتي  در

شوند. ها استفاده ميبين داده  سطح تشابه/تفاوت يا عددي
(مانند آبي تا قرمز يا سبز تا قرمز)   طيف رنگي  معمولاً از يك
دهنده يك محدوده رنگ نشانشود كه هر استفاده مي

ه براي ك هاي حرارتينقشه  درهمچنين،  .ارزشي خاص است
 هاي ژنومي مانندمثلاً در داده( ماتريس تشابه/فاصله  نمايش

SNP(مشابه با نتايج ارائه شده در  شوند،استفاده مي ها
 قطر اصلي  اعدادي كه روي ،٥مطالعه حاضر در شكل 

رابطه هر نمونه   دهندهنشان شوند، معمولاً ماتريس ظاهر مي
اساس نتايج حاصل از نقشه حرارتي و  بر  .هستند با خودش

 Vicugnaهاي )، گونه٥هاي ارائه شده (شكل بنديرنگ

vicugna ،Lama guanicoe ،Vicugna pacos  وLama 

glama علاوه بر . تري با يكديگر نشان دادندرابطه نزديك
 Camelus dromedariusهاي هاي گونهمجموع نمونهاين، 

تري با يكديگر در نيز رابطه نزديك Camelus bactrianusو 
در بين اين  Camelus ferusداخل هر گروه داشته و گونه 
قطر ماتريس  يهاي روبنديدو گروه قرار گرفته است. رنگ

رو، رنگ دهنده ارتباط هر گونه با خود است، از ايننشان
مقادير   دهندهنشانبه آن هاي نزديك قرمز تيره و رنگ

طور به .ها هستندبين نمونه  ارتباط بسيار قوي  يا مشابه
- دسته ،هاSNPاساس  كلي، نتايج حاصل از نقشه حرارتي بر

هاي مورد بررسي را با دقت بالاتر و وضوح بندي گونه
  بيشتري ارائه داده است.
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 level plot of( نمودار سطحي نوكلئوتيدهاي مشترك

common nucleotides(:  نمودار سطحي كه نوكلئوتيدهاي
را  گونه مورد بررسي از خانواده شترسانان ١٧مشترك ميان 

بر اين اساس، ارائه شده است.  ٦دهد، در شكل شان مين
درصد نوكلئوتيدهاي مشترك بين  ،هاي داخل ماتريسرنگ

هاي آبي و كه رنگ دهندهر جفت نمونه را نمايش مي
 ١٠٠ تا ٩٩دهنده تشابه ژنتيكي بالا (نشاننزديك به آن 
- هاي متمايل به نارنجي و نزديك به آن نشاندرصد) و رنگ

درصد) است. اعداد  ٧٠دهنده تفاوت ژنتيكي كمتر (زير 
دهنده ارتباط هر نمونه با خودش بوده نشاننيز روي قطر 

اساس طول ژنوم ميتوكندريايي هر گونه  كه در اين شكل بر
توان تفاوت و سادگي ميست. در اين نمودار بهارائه شده ا

 هاي مورد بررسي را تشخيص داد (شكلتشابه ژنتيكي گونه

هايي كه با آبي تيره گونههاي مربوط به خانهرو، در از اين ).٧
تنوع ژنتيكي  ، يعنياندو نزديك به آن نشان داده شده

اصلاح نژاد   دهندهنشانكه ها وجود دارد بين آن  اندكي
. هايي با تاريخچه ژنتيكي مشترك استيا جمعيت  متمركز

البته طول ژنوم ميتوكندريايي نيز در اين مقايسه نقش دارد. 
با كمترين طول  Vicugna vicugnaعنوان مثال، گونه به

بيشترين شباهت نوكلئوتيدي را  ،جفت باز) ١٦٠٧٤ژنوم (
گ آبي با طيفي از رن ٧ ست كه در شكلا ها دارابا ديگر گونه

كه با  يهايخانهنشان داده شده است. همچنين، در 
هاي شباهت ، يعنياندنشان داده شده  قرمز يا نارنجي رنگ

اين ممكن كه دارد وجود با ديگران   كمتري نوكلئوتيدي
  .يا انزواي ژنتيكي باشد ايتفاوت بين گونه دهندهاست نشان

  

  
Fig. 5. Heatmap of the studied species based on SNP datasets 

  SNPهاي اساس مجموعه داده هاي مورد بررسي بر) گونهHeatMapنقشه حرارتي ( -٥شكل 
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 PCA1( دو مؤلفه اصلي اولنتايج حاصل از تجزيه و تحليل 
بررسي در مطالعه حاضر بر هاي مورد ) در گونهPCA2و 

ارائه شده  ٦ نيز در شكل SNPهاي اساس مجموعه داده
 است. بر اين اساس، مقدار واريانس توضيح داده شده بر

اساس  درصد و بر ٧٩)، معادل با PCA1اساس مولفه اول (
طور كه . هماناستدرصد  ٢٠)، معادل با PCA2مولفه دوم (

 Vicugna vicugna ،Lamaهاي شود، گونهمشاهده مي

guanicoe ،Vicugna pacos  وLama glama  رابطه
داشته و در سمت چپ نمودار تجمع  تري با يكديگرنزديك

- هاي ايراني هاپلوتايپاند. گروه دوم مجموع نمونهپيدا كرده

همراه با  Camelus dromedariusگونه  ٤و  ٣، ٢، ١هاي 
كه در ) هستند Camelus dromedariusخود گونه اصلي (

مجموع علاوه بر اين، اند. قسمت پايين نمودار قرار گرفته
 گونه ٦و  ٥، ٤، ٣، ٢، ١هاي هاي ايراني هايپلوتايپنمونه

Camelus dromedarius  همراه با خود گونه اصلي
)Camelus bactrianus هستند كه در گروه جداگانه و در (

 Camelusقسمت بالايي نمودار تجمع پيدا كرده و گونه 

ferus تري با اين گروه دارد.نيز رابطه نزديك  

  بحث

DNA وراثت، كم يوزن مولكول ليبه دل ييايتوكندريم -

طور به يبينرخ جهش بالا و عدم نوتركي، مادر يريپذ
و  هيدر تجز يمولكول يكينشانگر ژنت كيعنوان گسترده به

د. در شوياستفاده م تيجمع كيو ژنت يتبارشناخت ليتحل
دو  DNAيك مولكول  ،جانوران، ژنوم ميتوكندريايي بيشتر

كيلو باز است  ٢٠تا  ١٤رشته اي حلقوي با اندازه تقريبي 
 RNAژن  ٢٢)، PCGsژن رمزگر پروتئين ( ١٣كه شامل 

  و S rRNA١٦ريبوزومي ( RNAژن  ٢)، tRNAsناقل (
S rRNAو يك ناحيه غني از ١٢ (AT نام منطقه كنترلي به

)CR) است (Guo et al., 2021.(  عيتوسعه سرتوجه به با 
كامل ژنوم  يتوال ،دينسل جد يابييتوال هاييفناور

. استمختلف شتر در دسترس  يهاگونه يبرا ييايتوكندريم
ابزاري  ،يابي ژنوم ميتوكندياييعلاوه بر اين، توالي

قدرتمندي براي تحليل و بررسي نحوه تكامل و ارتباط بين 
  ها است.گونه

 ,.Parsa Yeganeh et al( محققين وسيلهبهدر تحقيقي كه 

 ٨٠٠تا  ٦٠٠يابي ناحيه ) انجام شده است، با توالي2020
ژنوم ) I )COXIاكسيداز  Cسيتوكروم نوكلئوتيدي از ژن 

شتر دوكوهانه ايراني ) (DNAميتوكندريايي، باركدينگ 

- ريختگاهي و همراه مشخصات كامل زيستشناسايي و به

تنوع زيستي  DNA ها در پايگاه داده باركدنمونه شناسي
نام ايران ثبت شده است. تجزيه و به )BoldSystemجهاني (

هاي نوكلئوتيدي تحليل بيوانفورماتيكي و تبارشناختي توالي
كوهانه و در شترهاي تك COXIو آمينواسيدي ژن 

دوكوهانه ايراني نيز نشان داد كه اين دو گونه داراي قرابت 
يكي نزديكي هستند و در ميان خانواده شترسانان با گونه ژنت

Lama guanaco ) كمترين قرابت را دارندAbbassi-Daloii 

et al., 2016 در مطالعه حاضر نيز ژن .(COX1  كمترين
تنوع ژنتيكي را بين گونه هاي مورد بررسي نشان داد. با 

داراي نرخ جهش بهينه است (بر  COX1توجه به اينكه ژن 
تمايز دقيق بين  امكان)، D-Loopف ناحيه خلا

تشابه  ،هاي نزديك به هم) و در عين حال(حتي گونه  هاگونه
  .كندرا فراهم مي ايگونهدرون

در پژوهشي ديگر با بررسي بيوانفورماتيكي و فيلوژنتيكي 
شترهاي تك ميتوكندري  16S rRNAتوالي نوكلئوتيدي ژن 

رديفي نوكلئوتيدها، مقايسه همكوهانه و دوكوهانه ايراني و 
- رسم ماتريس فواصل ژنتيكي و رسم درخت فيلوژنتيكي هم

فاصله ژنتيكي نشان داد كه  تجزيهرديفي كامل حاصل از 
بيشترين شباهت را با شتر تك  ،كوهانه ايران شترهاي تك

بيشترين  ،شترهاي دوكوهانه ايران ،كوهانه عربي و همچنين
ترسيم  ،ه باختري دارند. همچنينشباهت را با شتر دوكوهان

درخت تبارشناختي نشان داد كه جمعيت شترهاي ايراني 
)، Torabi & Roudbari, 2020( هستنديك گروه يكپارچه 

 هاي شترهاي تكبنديكه با نتايج مطالعه حاضر و گروه
  كوهانه و دوكوهانه همخواني دارد.

با هدف بررسي ژنتيكي و ديگري كه  در پژوهش
در دو گونه شتر تك  D-Loopتوالي ناحيه  تبارشناختي

تجزيه و پس از  ،ايران انجام گرفت دوكوهانهكوهانه و شتر 
 هاپلوتايپ در نژادهاي تك سه دست آمده،هبنتايج تحليل 

 د.شهاپلوتايپ در نژادهاي دوكوهانه مشاهده  شش كوهانه و
نيز  تبارشناختيدرخت حاصل از ترسيم نتايج  ،همچنين

هاي داراي توالي ثبت نشان داد كه گونه شتر در ميانه گونه
هاي مرجع شده در بانك ژني، بيشترين شباهت را با توالي

شايد دارد كه  هستندثبت شده كه مربوط به شترهاي عربي 
دليل قرابت ژنتيكي بسيار نزديك شترهاي ايراني اين امر به

 ,Azghandi & Tahmoores-Pour( با نژادهاي عربي باشد

2015.( 
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در پژوهشي ديگر در كشور عربستان كه به مقايسه ژنوم 
هاي با ساير گونه C. dromedariesميتوكندريايي گونه 

است، نشان داده شد كه  پرداختهاصلي خانواده شترسانان 
مشابه  C. dromedaries هاي ميتوكندري درآرايش ژن

چندگانه ترازي ساير اعضاي خانواده شترسانان بوده و هم
درصد شباهت  ٩٠) تا intergenic regionsنواحي بين ژني (

دهد، و اين را در بين انواع مختلف شترسانان نشان مي
رسد درصد مي ٩٩به  dromedary شباهت در شترهاي

)Manee et al., 2019 اين درصد بالاي شباهت با نتايج .(
 هفت حاصل از مطالعه حاضر كه درصد تشابه ژنتيكي بين

 ١٠٠درصد تا  ٤/٨٢هاي ايراني را بين ونه اصلي و گونهگ
  درصد مشخص كرده است مطابقت دارد.

 ATP6و  ATP8 يهابا استفاده از ژندر تحقيقي كه 
ي صورت پذيرفته شتر باختر تيجمع ١٤يي ايتوكندريم

 يهاو تفاوت ييايساختار جغرافاست، نشان داده شد كه 
در  يمختلف شتر باختر يهاتيجمع نيدر ب اندكي يكيژنت
 Yi et( مختلف وجود داردمناطق  يهاتيبا جمع سهيمقا

al., 2017 در مطالعه حاضر، ژن .(ATP8  بيشترين تفاوت
هاي مورد بررسي نشان داد. با توجه به ژنتيكي را در گونه

 ترين ژن كدكننده پروتئين درتاهكو ATP8اينكه ژن 

mtDNA  )و توالي  ست) اجفت باز ٢٠٤ ،در شترسانان
ساختار ساده و كند، آمينواسيدي بسيار كوچكي را كد مي

تغييرات  شوداندازه كوچك اين پروتئين باعث مي
رخ   نوكلئوتيدي بيشتري بدون تأثير مخرب بر عملكرد آن

اين امر تنوع بالاتر را در  كه هاي خنثي)دهد (جهش
.كندها حفظ ميجمعيت

  
Fig. 6. Plot of the first two principal components (PC1 and PC2) for the studied species based on SNP datasets 

  SNPهاي اساس مجموعه داده هاي مورد بررسي بر) گونهPCA2و  PCA1( مؤلفه اصلي اول دونمودار  -٦شكل 
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Fig. 7. Level plot of common nucleotides among the studied species  

  هاي مورد بررسي در گونه نمودار سطحي نوكلئوتيدهاي مشترك -٧شكل 
  

تبارشناختي كه بررسي بيوانفورماتيكي و بر طبق مطالعه و 
) و NADH3 )ND3 هايتوالي نوكلئوتيدي ژنبر اساس 
NADH4L )ND4L ( از ژنوم ميتوكندري در شترهاي

دست آمده صورت گرفته است، نتايج به دوكوهانه ايراني
هاپلوتيپ مختلف بر اساس يك جايگاه چند شكل  دو تعداد

- مقايسه توالي ،همچنين .نداهنشان دادرا موجود در توالي ها 

و  NADH3 هاياي ژنآمينه هاي نوكلئوتيدي و اسيد
NADH4L  در شتر دوكوهانه ايراني نشان داد كه اين گونه

. است با شتر دوكوهانه اهلي داراي فاصله ژنتيكي نزديكي
با استفاده از  تبارشناختيتجزيه و تحليل ر است شايان ذك

نشان داد كه اين گونه در ميان   Neighbor-Joining روش
ژنتيكي  كمترين قرابتداراي  Lama خانواده شترسانان با

) كه با نتايج Shahabi & Tahmoures-Pour, 2015( است
  مطالعه حاضر تطابق كامل دارد.

مقايسه تنوع ژنتيكي با اي ديگر كه با هدف مطالعهدر 
 شتر تك )CYTB( ميتوكندري b استفاده از توالي سيتوكروم

هاي كوهانه، دوكوهانه و گونه كوهانه تركمن با شترهاي تك
انجام پذيرفته است، نشان داده شده است شتر بدون كوهان 

دوكوهانه وحشي و آلپاكا هاي بيشترين تفاوت بين شتركه 
 ١٠٠تر عربي و تركمن با تشابه بين شنيز تفاوت و كمترين 
 ،گواناكو و همچنين-گلاما و لاما-لاما ،پس از آندرصد و 

 ،وجود دارد. همچنينبين شترهاي دوكوهانه وحشي و اهلي 
كوهانه ايراني با شترهاي  شترهاي تك د كهشمشخص 

كه  طوري، بههارتباط ژنتيكي داشت ،دوكوهانه وحشي
كوهانه  دوكوهانه وحشي با شترهاي نر تك ماده شترهاي

رسد كه شترهاي نظر ميبهگونه ايناند. آميزش داده شده
كوهانه داراي مادران دوكوهانه وحشي در شجره خود،  تك
  ).Nobari et al., 2022a( هستندطور كامل از كشور ايران به
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 اي وبا هدف بررسي درون گونهكه  مشابه ديگر همطالعدر 
ا بدر شترسانان و مقايسه آنها  ATP6 اي توالي ژنگونهبين 

 تنوع ژنتيكي و درخت فيلوژنتيكي فت،شتر تركمن انجام گر
هاي شترسانان ترسيم شد. نتايج بررسي درون و بين گونه

كه بيشترين و كمترين مشخص نمود اي شترها، درون گونه
 كوهانه و دوكوهانه ترتيب مربوط به شترهاي تكتنوع، به
اي نشان داد كه گونه همچنين، بررسي بين بوده ووحشي 

قرابت نزديكي با شترهاي  ،كوهانه برخي از شترهاي تك
اين تحقيق شايان ذكر است دوكوهانه وحشي دارند. 

در گونه  ATP6ژن كه تنوع ژنتيكي موجود در  مشخص نمود
 Nobari( ها استكوهانه بسيار بيشتر از ساير گونه شتر تك

et al., 2022b.(  
كامل ژنوم  يتوالاي ديگر كه بر اساس نتايج مطالعه

 Camelusي (شتر دوكوهانه وحش ياييتوكندريم

bactrianus ferus شترسانان يتكامل خچهيتار) براي بررسي 
صورت  )b )CYTBسيتوكروم ي ژن هايبر اساس توال

و  شتر دوكوهانه ييجدا افتراق و كه دادنشان است  پذيرفته
قبل از  يشمال يكايكوهانه ممكن است در آمر كتشتر 

رخ  ايبه آس يشمال يكاياز آمر Camelini لهيمهاجرت قب
 ).Cui et al., 2007( داده باشد

 ينژاد شتر دوكوهانه اهل ١١ ديگر روي مطالعههمچنين، در 
 يگروه شتر دوكوهانه وحش كيو  هيمغولستان، روس ن،ياز چ

تمام  ،كه در آن bبر اساس ژن سيتوكروم  از مغولستان
 ليرا تشك يدودمان تك تبار كي يدوكوهانه اهل يشترها

 است، يدوكوهانه وحش يشترها يدادند كه گروه خواهر
 توارثواحد و  يسازياهل داديرو كي نشان داده شد كه

 رخ داده است. همچنين، يسازيمستقل از زمان اهل يمادر
 نياز ا ياهل ينژادها نيب يزيمتما ييايساختار جغراف چيه

  ).Alaqeely et al., 2021( نداشتسه منطقه وجود 

  كلي گيرينتيجه

 تبارشناختيروابط هاي ژنتيكي و شباهت ،حاضر مطالعه
هاي شتر تك كوهانه و دوكوهانه ايراني با هفت گونه گونه

اساس سه گروه از  اصلي موجود در خانواده شترسانان بر
هاي ژنوم كامل ميتوكندريايي، ژنتيكي شامل تواليهاي داده

ژن رمزگر  ١٣هاي نوكلئوتيدي و آمينواسيدي توالي
 SNPهاي اي از دادهپروتئين ميتوكندريايي و مجموعه

ازاي هر ژنوم را مورد بررسي قرار داد. استخراج شده به
هاي گونهتواند مي mtDNAكه  حاصل نشان دادندهاي يافته

بندي كند و طبقه صورت قويرا به ده شترساناناصلي خانوا
هاي بينش  اين، . علاوه برها را روشن سازدروابط تكاملي آن

ارزشمندي براي مطالعات آينده در زمينه ژنتيك و تكامل 
   .كندفراهم مي شترسانان
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