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 دهیچک

 یمحصولات یی،وهوا ط آبیشرا نیتر سختاست که در  یار مقاوم در برابر خشکیبس ای شتر گونه

ران در حال کاهش است، یا ینکه تعداد شترهایا . با توجه بهدکن یمد یر و گوشت تولیمانند ش

از  یکیاست.  یضرور یکیژنت یمطالعات کاربرد ،گونه  نیادات یحفظ و بهبود تول یبرا

گاه ژن یمشخص شده، جا یصفات اقتصاد یرو ها گونهر یکه اثر آن در سا یمهم یها گاهیجا

 22پژوهش حاضر از  شده است. در یق حاضر بررسیه در تحقک استهورمون رشد ۀ کدکنند

 ،12 بیترت به ،مختلف مناطق کوهانۀ تک شتر نمونه 21 و (جهادآباددوکوهانه )ایستگاه  شتر نمونه

سمنان جهت تکثیر ژن هورمون  کوهانۀ تک یشترها و طرود ستگاهیا زد،ی ستگاهیا از نمونه 12 ،21

از هر گروه  ییها نمونه یابی یتوال ۀاستفاده شد. با مطالع یاختصاص یمرهایرشد با استفاده از پرا

ر ییجهش به تغ 2د که یگرد مشاهده ن ژن جهشیاز ا گاهیجا 7 ها در آن یفیرد همپس از  یکیژنت

گاه نشان ین جایا یکیژنت ۀز فاصلی. آنالشدند یم ن هورمون رشد منجریدر ساختار پروتئ نهیدآمیاس

ز ین کوهانه تک یها تیجمعن بود. در یرشتیو دوکوهانه ب کوهانه تکن شتر یب یکیژنت ۀداد که فاصل

با هر دو  یکمتر ۀت طرود فاصلیو جمع بودند ن فاصلهیشتریب یزد و سمنان دارایت یدو جمع

 ادشده داشت.یت یجمع
 

 ، هورمون رشد.یکیژنت ۀدوکوهانه، فاصل ی، شترهاکوهانه تک یجهش، شترها ی کلیدی:ها واژه

 

 مقدمه

ط یاست که در شرا ردف منحصربه یها گونهاز  یکیشتر 

که  یو با مصرف خوراک خشک مهینخشک و 

د یقادر به تول ،ستیر نشخوارکنندگان نیسا مصرف قابل

(. دو گونه Ahmad et al., 2010) استر یگوشت و ش

وهانه ک کشتر ت ؛وجود دارد Camelusشتر از جنس 

قا وجود یانه و آفریخاورم کشتر در مناطق خشیه بک

خشک مقاوم است و شتر  م وط گریدارد و به شرا

ن یا و چیآس یزکشتر در مناطق مریه بک دوکوهانه

ط سرد و خشک مقاوم یشتر به شرایشود و ب یافت می

 (.Kadim et al., 2008)است 

 4(GHبا توجه به فرایند فیزیولوژیکی، هورمون رشد )

یرگذاشتن بر انواع تأثیک ژن کاندیدای خوب برای 

های اهلی به شمار  ر داممختلف صفات اقتصادی مهم د

توان به ترکیبات لاشه و تولید شیر  می ازجملهرود که  می

اشاره کرد. نقش مهم بیولوژیکی هورمون رشد، کنترل 

مشخص شده است که روی  اگرچه؛ استرشد بعد از تولد 

 استیرگذار تأثیدمثل نیز تولتنظیم متابولیک، شیردهی و 

(Sejrsen et al., 1999; Louveau & Gondret, 2004 ،)

یلۀ تک ژن وس بهدر بیشتر پستانداران هورمون رشد 

(. مطالعه در Forsyth & Wallis, 2002شود ) کنترل می

هایی را در هورمون رشد و  یچندشکلگاوهای نر برانگوس 
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تواند  که می کنندة آن مشخص کرد یمتنظفاکتورهای 

یر بگذارد تأثگونه  یناروی صفات رشد و لاشه در 

(Thomas et al., 2007 ارتباط بین صفات لاشه و .)

های موجود در ژن هورمون رشد در خوک نیز  چندشکلی

 Katohعلاوه  ( بهGeldermann, 1996گزارش شده است )

et al. (2008نشان دادند که ژنوتیپ )  های هورمون رشد

های ژاپنی سیاه با وزن بدن و ترشح عملکردی  در گوساله

Bižienė et al. (2011 )ه است. هورمون رشد مرتبط بود

 PCR-RFLPاثر ژن هورمون رشد را با استفاده از روش 

در خوک بررسی  FokIة محدودکنندبه کمک آنزیم 

در  GGکردند و نشان دادند که حیوانات با ژنوتیپ 

دارای مقدار چربی کمتر و  AGو  AAمقایسه با ژنوتیپ 

یر تأثZhang et al. (2011 )درصد ماهیچۀ بیشتر هستند. 

( ژن A-1575Gو  A-781Gنوکلئوتید ) دو جهش تک

هورمون رشد را روی سوپراوولاسیون در نژادهای بزهای 

بررسی  PCR-RFLPبا استفاده از روش  2و بوئر 4ماتو

، CCو  AA ،ABکردند که در هر دو جایگاه دو ژنوتیپ )

CD در دو جمعیت شناسایی شد و آنالیزهای پیوستگی )

در مقایسه  CDیا  ABهای  زهای با ژنوتیپنشان داد که ب

چندقلوزایی بیشتری دارند. همچنین  CCو  AAبا بزهای 

بیشترین  ABCDهر دو نژاد با ترکیب ژنوتیپ 

چندقلوزایی را در مقایسه با ترکیب متفاوت دیگر 

 ها داشتند. ژنوتیپ

Fontanesi et al. (2012با توالی )  یابی قسمتی از ژن

 نوکلئوتید دو جهش  4991ل هورمون رشد به طو

(C-78T ،A-33G در قسمت )5’UTR  نژاد  46در

خرگوش شناسایی کردند. آنالیزهای پیوستگی نشان داد 

داری با وزن  ارتباط معنا 19که جهش موجود در ناحیۀ 

در مقایسه با  CTهایی با ژنوتیپ  پایانی دارد و خرگوش

ی روزگی به وزن بیشتر 10در  CCو  TTهای  ژنوتیپ

ی روی شتر نیز همبستگی ا مطالعهرسند. در  می

مورفیسم در  یپلداری بین نرخ رشد و تولید گوشت و  امعن

 (.Afifi et al., 2014ژن هورمون رشد گزارش شده است )

ران یر در ایو ش گوشت یدتولاز منابع  یکیشتر 

 در FAO یآمارها مطابق رانیدر ا  آن تعداد است و

 زده نیاست )تخم هش نهادهاک به رو ریاخ یها سال

                                                                               
1. Matou 
2. Boer 

 در شتر نفر 90000 از رانیا یشترها تعداد هک شده

 دهیرس 2049 سال در شتر نفر 44000 به 2042 سال

ت یبا توجه به اهم؛ بنابراین (FAO, 2014) است(

 یها حل راهیکی از  ،ن دامیا یدیتول یها بهبود شاخص

مرتبط با صفات  یها ژندر  ها جهششناسایی  ،سریع

هورمون رشد بر  ها ژنو از بین این  استدی تولی

 یق حاضر رویتحق .است یرگذارتأثبیشتر صفات 

 رشد هورمون ژن گاهیجا یها یتوال زیآنال و یابی یتوال

(GH) یها ته، جهشیگوسیهتروز سطح یجهت بررس 

و  ها یتجمعن نژادها و یب یکیژنت ۀن ژن و فاصلیا

اطلاعات  از ز شده است تاکمتمر ها آنکلاستربندی 

از کلاستربندی بتوان در  آمده دست بهارزشمند 

گری برای ایجاد  تلاقی های یاستراتژ یزیر برنامه

 گیری و استفاده از هتروزیس بیشتر بهره جست. دورگ

 

 ها مواد و روش
 DNA  استخراج و یریگ نمونه

ل )ایستگاه یاردب ۀدوکوهان یشترها از نفر 20 از

 نفر 20 زد،ی ستگاهیا کوهانۀ تک شتر نفر 40 (،جهادآباد

شتر  نفر 40 و طرود ستگاهیا کوهانۀ تک شتر

 ةماد یحاو ونوجکت از استفاده با سمنان کوهانۀ تک

 خون یریگ نمونه وداج اهرگیس از EDTA ضدانعقاد

 6 ونوجکت در شتر هر از آمده دست به خون قدار. مشد

 بلافاصله سرد طیمح در خون یها نمونه. بود تریل یلیم

 -20 زریفر در و منتقل شگاهیآزما به استحصال از پس

 ینگهدار DNA استخراج زمان تا گراد یسانت ۀدرج

 یاستخراج تیک از استفاده با کیژنوم DNA و شدند

DNA شرکت پستانداران خون از RBC (Real 

Biotech Corporation, RBC, South Korea )

 .(Hedayat-Evrigh et al., 2013د )ش استخراج
 

 گاه ژن هورمون رشدیر جایتکث

مر یر ژن هورمون رشد با استفاده از چهار جفت پرایتکث

 ی، براPrimer 3 افزار نرمبا  شده یطراح یاختصاص

و  0، اگزون 6-2، اگزون UTR-5' 9 یها گاهیر جایتکث

 (.9-6)جدول  گرفت انجام UTR-3' 6 قسمت
 

 

 

 

 

 

                                                                               
3. Five Prime untranslated region 

4. Three prime untranslated region 



 604 ... تعیین ویژگی توالی و تنوع ژن هورمون رشد در و همکاران: هدایت ایوریق 

  

 ها آنژن هورمون رشد و دمای اتصال  شده برای تکثیر . پرایمرهای استفاده4جدول 

 دمای اتصال ’3-’5 پرایمر برگشتی ’3-’5پرایمر رفت  نظر موردقطعۀ 

5’ UTR GAAAATAAGTGGGGGCAGAG AGTTTCCTCCCATTATGCAG 40 

 CTGGCTGCTGACACCTACAA ACCAGGCTGTTGGTGAAGAC 49 6-2اگزون 

 ATCCTGGGTAGCCTTCTCTC GCACTGGAGTGGCACTTT 42 0اگزون 

3’ UTR TCCTCAGGCAAACCTACGAC TGATGCAACCTCATTTTATTAGGA 01 

 

 به هورمون رشد ژن تکثیر برای حرارتی برنامۀ

 درجۀ 30 اولیه شدن واسرشت دمای ترتیب شامل

 دمای سیکل 90 دقیقه، 0 مدت به گراد یسانت

 اتصال یقه،دق 4 مدت به گراد یسانت درجۀ 36 واسرشت

 90-60 مدت به گراد یسانتدرجۀ  01-40 پرایمرها

 به گراد یسانت ۀدرج 12 نظر مورد قطعۀ تکثیر ثانیه،

 12 نهایی تکثیر دمای سیکل یک و ثانیه 60 مدت

 .شد اجرا و تنظیم دقیقه 40 مدت به گراد یسانت درجۀ

 سازی ینهبه از بعد مواد از شده استفاده یها غلظت

، mM MgCl220میکرولیتر  4/4ترتیب  به PCR برای

 mM میکرولیتر PCR 10X ،4/4میکرولیتر بافر  0/2

40 dNTP، 49 ،20/4 پیکومول از هر جفت پرایمر 

 DNA میکرولیتر Taq DNA Polymerase ،0/4واحد 

 مقطر آب از μL 20به حجم رسیدن تا و ژنومی بود

 .شد استفاده

 

 آنالیز و( GH) ژن هورمون رشد جایگاه یابی توالی

 ها توالی

مختلف هورمون رشد برای هر  های گاهجای تکثیر از بعد

 جهادآبادیستگاه دوکوهانه )ا شتر نمونه 20جایگاه 

به  مناطق مختلف، کوهانۀ تک شتر نمونه 00 و اردبیل(

نمونه از ایستگاه یزد، ایستگاه  40، 20، 40ترتیب 

 تنوع بررسی جهت کوهانۀ سمنان طرود و شترهای تک

ی دشکلچنو شناسایی  ها جایگاه این در موجود

 با ها توالی همۀ. شد یابی ( توالیSNPنوکلئوتیدی ) تک

 BioEdit Version 7.0.5افزار  نرم در W روش از استفاده

نوکلئوتیدهای  یف و تکرد هم ،MEGA5 افزار نرمو 

 چندشکل از این طریق شناسایی شدند.

 

 های آماری یهتجز

ابتدا با  آمده دست بهنوکلئوتیدی  های تک چندشکلی

 تراز هم Wبا استفاده از روش  MEGA 5.1 فزارا نرم

 DnaSp 5.10 افزار نرمشدند. سپس با استفاده از 

ی مربوط به تنوع ژنتیکی ها فراسنجهها و  هاپلوتیپ

شامل تنوع نوکلئوتیدی، تنوع هاپلوتیپی و غیره به 

بهترین  آمده دست بهبر اساس هاپلوتیپ  .دست آمدند

 MEGA 5.1 افزار منرمدل جایگزینی نوکلئوتید در 

((Tamura et al., 2011  شناسایی شد و با استفاده از

نمایی، درخت فیلو ژنتیکی با  روش حداقل درست

های مختلف  نمایی بین هاپلوتیپ بیشترین درست

یی که برای بررسی ها آزمونترسیم گردید. یکی از 

بودن یا اثرداشتن انتخاب )مصنوعی یا طبیعی(  خنثی

 D، آمارة استروی جهش یک ژن قابل استفاده 

ین آزمون تنوع نوکلئوتیدی حاصل از تاجیما است. ا

مشاهدات را با تنوع حاصل از فراوانی آللی در 

 ,Tajimaکند ) های چندشکل بررسی می جایگاه

ی تمایز ژنتیکی، فاصلۀ ژنتیکی و ها فراسنجه(. 1989

به  MEGA 5.1 افزار نرمخلوص ژنتیکی با استفاده از 

های  ی هاپلوتیپا شبکهدست آمدند. برای آنالیز 

-Network V.4.6.1.2 (fluxus افزار نرماز  آمده دست به

engineering.com)  که  افزار نرماستفاده شد. این

شود،  یمجهت ترسیم شبکۀ فیلوژنیکی به کار گرفته 

 ها را نیز تخمین بزند. یپهاپلوتقادر است زمان اشتقاق 
 

 نتایج و بحث

ژن هورمون رشد با استفاده از چهار جفت پرایمر 

های مختلف  شده، تکثیر شد و بخش یطراحاصی اختص

یابی شدند. از قسمت  این ژن جداگانه تکثیر و توالی

یابی گردید و  نوکلئوتید توالی 4136یرشده در کل تکث

 یافته مشاهده شد. جهشجایگاه  4در آن 

کنید، بیشتر  مشاهده می 2که در جدول  طور همان

هستند در ناحیۀ غیرکدکننده  شده مشاهدههای  جهش
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ها به تغییر در  این جهش هرچند(. 6و  4)در اینترون 

شوند، ولی  ای هورمون رشد منجر نمی یدآمینهاستوالی 

ممکن است در تنظیم بیان این ژن و فرایند 

 ,.Eberhardt et alاسپلایسینگ دخالت داشته باشند )

ها نیز نشان داده است  ( مطالعات در سایر گونه1996

ینترونی هورمون رشد با صفات که جهش در ناحیۀ ا

 ;Nie et al., 2005مرتبط با رشد و لاشه ارتباط دارد )

Thomas et al., 2007.) 
 

 دوکوهانهدر ژن هورمون رشد در شترهای تک و  شده دادههای تشخیص  . جهش2جدول 
 جایگاه ژن ناحیه جهشتعداد  هاپلوتیپ تنوع هاپلوتیپی جایگزینی موقعیت یدآمینهاستغییر  تغییر کدون Dتاجیما 

ns199/0 - - 241 

293 

A → G 
T → C 

 4اینترون  936-402 2 9 404/0

*096/4 GAG → CAG 
GAG → GGG 

 گلوتامات به گلوتامین

 گلوتامات به گلیسین

4440 

4216 

G → C 
A → G 

 6اگزون  4940-4406 2 2 669/0

*144/4 - - 4943 

4649 

4060 

C → A 
C → T 
A → G 

 6اینترن  4034-4944 9 2 669/0

 کل 4136-4 1 0 106/0  - - - 

  ns درصد معنادار است. 0در سطح  *دار نیست،  معنا 

 

 دور ییه تغکاگزون است  یۀگر در ناحیجهش د دو

در ساختار  یدآمینهاس دور ییبه تغ ،د در آنیلئوتکنو

در  6د. در اگزون انجام یهورمون رشد م ینیپروتئ

 ،Cد یبا نوکلئوت Gد ینوکلئوت ینیگزیجا 4440ت یموقع

ک با ید گلوتامیاس یدآمینۀاس ینیگزیموجب جا

ن اگزون در ین در همیهمچن .ن شده استیگلوتام

موجب  ،Cبا باز  Gباز  ینیگزیجا 4216ت یموقع

ن شده یسیک با گلید گلوتامیاس یدآمینۀاس ینیگزیجا

 یبرا یسودان ینژاد از شترها 4 یرو یا مطالعهاست. 

جهش در هورمون رشد  یدارا های یگاهجان ییتع

انجام  (AJ575419استاندارد بانک ژن ) ینسبت به توال

ک جهش مشاهده شد ی فقطن مطالعه یکه در ا گرفت

 Tبا  Cد ینوکلئوت ،4نترون یا g.419ت یکه در موقع

 یا مطالعه(. در Ishag et al., 2010ن شده بود )یگزیجا

ن یب یهمبستگ یبرا ینژاد شتر سودان 6 یگر بر روید

 46ژن هورمون رشد و وزن بدن،  های مورفیسم یپل

 0و  UTR-'5ت یجهش در موقع 1 ؛جهش مشاهده شد

ک یو  2ک جهش در اگزون یو  4نترون یجهش در ا

در نژاد  ها جهشکه اغلب  2نترون یجهش در ا

(. Afifi et al., 2014شدند ) ییسودان شناسا 4میمجاه

                                                                               
1. Majaheem 

 Afifi et ۀشده در مطالع گزارش یها جهشاز  کدام یچه

al. (2014) مطالعه در حاضر مشاهده نشد. ۀ در مطالع

جهش  ران دویشتر ا های یتجمعدر  MYF5ژن  یرو

ر ییشد که باعث تغمشاهده  4اگزون  یۀمتفاوت در ناح

 941و  33ت یدر موقع Aبه  Gو  Gبه  Aد ینوکلئوت

 یز از فاکتورهاین ژن نینکه ایبا توجه به ا شود؛ یم

 آید یمبه نظر  رود، یمشمار ه مهم در رشد ب

در  ییبالا نسبتاً یکیران تنوع ژنتیشتر ا های یتجمع

از تنوع  توان یمد که ندار یعملکرد یها ژنگاه یجا

ت یریمد برای یسنج ارتباط یابیموجود بعد از ارز

-Hedayat)استفاده کرد  یاصلاح نژاد یها برنامه

Evrigh et al., 2013). 

 یبرا D ةمشخص است آمار 2ه از جدول ک طور همان

 طور به 6نترون یو ا 6آمده در اگزون وجود به یها جهش

ه کن است یا ةدهند نشانه کمثبت است  یمعنادار

 یا مصنوعی یعیها تحت انتخاب طب گاهین جایا احتمالاً

ها در  ارتباط جهش ۀ(. مطالعTajima, 1989اند ) بوده

با  مثبت هستند D ةآمار یه داراک 6نترون یو ا 6اگزون 

 یقبلهمانند مطالعات  یدمثلی،تولو  یدیصفات تول

(Zhang et al., 2011; Fontanesi et al., 2012; Afifi et 

al., 2014د.شوه یتواند توص ی( م 
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 آنمورفیسم در  های دارای پلی . ساختار ژن هورمون رشد در شتر و محل جایگاه4شکل 

 

 بر اساس شده مطالعه یها نمونه یکیلوژنتیف درخت

 مختلف در های یتجمع در آمده دست به یها پیهاپلوت

که مشاهده  طور هماناست.  شده داده نشان 2 شکل

 شده مشاهده ها یتجمع در هاپلوگروپ دو نوع شود یم

 و دوکوهانه یشترها ویژة هاپلوگروپ کی که است

 البته ؛است Hap4 و Hap3 یها پیهاپلوت شامل

 و دوکوهانه یشترها نیب در Hap 5 پیهاپلوت

که مشخص است  طور همان .است مشترک کوهانه کت

فقط در  کوهانه تکو  دوکوهانه یشترهان یاشتراک ب

که احتمالاً به  ت طرود مشاهده شده استین جمعیب

ن مرکز از مناطق مختلف شتر یل است که این دلیا

 ۀدورگ یها شترها ن نمونهیرده و در بک یآور جمع

کوهانه و دوکوهانه وجود داشته است. در واقع  کت

ق یطر دوکوهانه از یشترها یممکن است مخزن ژن

 ع شده باشد.یت طرود توزیوانات دورگ در جمعیح

 و Hap 2 هاپلوتیپ به هاپلوتیپی فراوانی بیشترین

Hap 4 کوهانه و تک شترهای جمعیت در ترتیب به 

سه نوع هاپلوتیپ در جمعیت  است. طمربودوکوهانه 

کوهانه مشاهده شد که در یک  شترهای تک

که  Hap 2هاپلوگروپ قرار دارند و تنها هاپلوتیپ 

بیشترین فراوانی را دارد، در بین سه جمعیت یزد، 

فقط  Hap1. هاپلوتیپ استطرود و سمنان مشترک 

در جمعیت طرود و استان سمنان مشاهده شد که 

لت نزدیکی این دو جمعیت باشد. آنالیز تواند به ع یم

های چندشکلی در  یگاهجاها و  ی هاپلوتیپا شبکه

ارائه شده  9در شکل  دوکوهانهکوهانه و  شترهای تک

که مشخص است، تفاوت بین این دو  طور هماناست و 

ی، ا شبکه. آنالیز استجایگاه تقریباً مشخص  0گونه در 

دهد.  یمن ها را نشا یتجمعدو کلاستر اصلی در 

یجادکنندة کلاستر در شکل نشان ای ها جهشموقعیت 

 0که مشخص است وجود  طور همانداده شده است. 

از هم شده است؛ البته  کلاسترهاجهش باعث تمایز 

تفاوت کلاستری باید در مورد ایجاد تفاوت فنوتیپی 

بودن دار معنانیز بررسی شود تا از این طریق در صورت 

از کلاسترها براساس  هرکدامان از تفاوت فنوتیپی بتو

های شتر  یتجمعی بهبود ها برنامهاهداف مورد نظر در 

 ایران استفاده کرد.

 یکم تنوع ،ها یتجمع نیب در یکیژنت تنوع زیآنال

 که طور همان داد. نشان رشد هورمون ژن گاهیجا در را

 از زدی ستگاهیا تیجمع ،شده داده نشان 9 جدول در

برخوردار بوده  گاهیجا نیا یبرا ییبالا یکیژنت خلوص

 ها پیهاپلوت تفاوت زین گرید های یتجمع یبرا و است

 شده جادیا جهش کی قیطر از فقط یاصل پیهاپلوت با

 (.9 شکل) است

 

 
 ها  هاپلوتیپ از آمده دست بهاطلاعات  از استفاده بین جمعیت شترهای ایران با فیلوژنتیکی . درخت2شکل 

 ((.SEM( و جمعیت سمنان )TRD(، جمعیت طرود )YZD( جمعیت یزد )BC) شترهای دوکوهانۀ)
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 ایران شترهای جمعیت در شده مشاهده های هاپلوتیپ یا شبکه آنالیز .9شکل 

 

 ایران در شتر های یتجمع بین در ژنتیکی تنوع . آنالیز9 جدول
 Dآزمون تاجیما  تنوع نوکلئوتیدی تنوع هاپلوتیپی تعداد هاپلوتیپ جمعیت

 ns-4019/0 0029/0 400/0 9 کوهانه )مجموع سه جمعیت طرود، یزد و سمنان( شترهای تک

 -639/4 0009/0 044/0 9 شترهای دوکوهانه

 -44/0 0094/0 104/0 9 ۀ طرودکوهان شترتک

 - - 4 4 ۀ یزدکوهان شترتک

 -222/4 0026/0 9/0 2 ۀ سمنانکوهان شترتک

 

متفاوت در  با توجه به شناسایی دو کلاستر

جمعیت شترهای دوکوهانه و وضعیت خطرناک و در 

که بتوان از  رسد یمحال انقراض آن در کشور به نظر 

تنوع  ،مختلف آمیزشی های یاستراتژطریق طراحی 

و در مسیر کرد ژنتیکی موجود در جمعیت را حفظ 

تعداد جمعیت اندک  . با توجه با اینکهارتقا قرار داد

به  تواند یمشود که  4ر باتل نکبوده و ممکن است دچا

و در نهایت تنوع  بینجامدشدید در جمعیت  یخون هم

 یکلاسترهابا شناخت  ،ژنتیکی موجود از بین برود

و  ها آنمختلف در جمعیت موجود و تلاقی بین 

از شدت  توان یمجلوگیری از تلاقی داخل کلاستری 

 ،کاست و با ایجاد هتروزیگوسیتی بیشتر یخون هم

بر حفظ تنوع زیستی از نتایج هتروزیس آن نیز  علاوه

 بهبود صفات تولیدی بهره جست. راستایدر 

 ةآمار شود، یم مشاهده 6 جدول در که طور همان

D بودن مک .است یمنف مختلف های یتجمع یبرا 

 2تیجمع افراد تعداد یناگهان یها کاهش تعداد،

(Maruyama and Fuerst 1985)، انتخاب ریمس رییتغ 

 شدن یمنف باعث تیجمع ةانداز شیافزا ای گسترش و

 ةآمار (.Charlesworth et al., 1993) شود یم D ةآمار

D استاندارد است.  یکیژنت ۀفاصل ةدهند نشان

                                                                               
1. Bottle neck 

2. Bottlenecks 

 ة)آمار یکیژنت ۀفاصل شود، یمکه مشاهده  طور همان

Dن یکم و ب کوهانه، تک یت شترهاین جمعی( ب

 یبرا یکیژنت ۀو فاصل است 0009/0تا  0002/0

 یشترها های یتجمعسه با یدوکوهانه در مقا یشترها

 0099/0تا  0090/0 ۀدامن و درشتر یب کوهانه، تک

 .است

در  Fstها بر اساس  تین جمعیب یکیز ژنتیتما

ه انتظار ک طور همانن ژن یدر ا .ده استمآ 6جدول 

وهانه ک کو ت دوکوهانه یت شترهاین جمعیم بیدار

 یانکم ۀفاصل یلبه دلدارد.  وجود یادیز یکیز ژنتیتما

ن دو یا یکیز ژنتیتما ،زد و سمنانیت ین جمعیاد بیز

ن یشتریوهانه بک کت ین شترهای( در بFst= 2/0نژاد )

ر ینکه مرکز ذخایت طرود با توجه به ایاست. جمع

آن  یو شترها آید یمشتر در کشور به حساب  یکیژنت

ر دشده است، در مجموع  یآور جمعاز مناطق مختلف 

 یکم یکیز ژنتیتما کوهانه، تک یشترها مقایسه با

زد یت سمنان و یسه با جمعیکه در مقا دهد یمنشان 

ت را ین جمعیتوان ا یشتر میب یکیارتباط ژنت یلبه دل

گر یت دین دو جمعیب موردمطالعهگاه یاز نظر جا

ت یو با جمع Fst=016/0زدیت یبا جمع)دانست 

 (.Fst=093/0سمنان 

نخست  :باشد سبببه دو  تواند یم یمنف Fstوجود 

در دو  یکیآلل تفک یدارا یگاه چندشکلینکه جایا
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ع یکه توز یدر حال ،باشد هبود یموردبررست یجمع

ه در کت متفاوت نباشد ین دو جمعیها ب آلل یفراوان

 تواند یم یکیز ژنتین حالت در نظر گرفتن عدم تمایا

 اندتو یم یزمان یمنف Fstنکه یباشد. دوم ا یمنطق

گاه یها در جا آلل یع فراوانیمشاهده گردد که توز

 ین چولگینشان دهد. ا یچولگ یادینشانگر به مقدار ز

ک به حالت یگاه نزدیکه جا شود یمجاد یا یزمان

از افراد  یتوسط تعداد کم یچندشکلمونومورف باشد و 

ز یجه آن در نظر گرفتن عدم تمایمشاهده شود که نت

 .(Roesti et al., 2012) است یکیژنت

 
 ایران در شتر های یتجمع بین در ژنتیکی تنوع آنالیز .6 جدول

 کوهانۀ سمنان شترتک کوهانۀ یزد شترتک کوهانۀ طرود شترتک شترهای دوکوهانۀ اردبیل جمعیت

 992/0 912/0 926/0 - شتر دوکوهانۀ اردبیل

 093/0 016/0 - 0094/0 ۀ طرودکوهان تک شتر

 2/0 - 0002/0 0090/0 ۀ یزدکوهان تک شتر

 - 0002/0 0009/0 0099/0 ۀ سمنانکوهان تک شتر

 

 یکل گیری یجهنت

پ در ژن هورمون یهاپلوت 0جهش و  4ن مطالعه یدر ا

جهش  2ه کران مشاهده شد یا یبوم یرشد در شترها

 یکیژنت ۀد. از نظر فاصلانجام یم ای یدآمینهاسر ییبه تغ

 دوکوهانه یاهورمون رشد، شتره ةنندکدکگاه یجا

 های یتجمعب از یرا به ترت یکیژنت ۀن فاصلیشتریب

 زدیوهانه، طرود و ک کت های یتجمعل کسمنان، 

 

باعث  یجادشدهانکه جهش ی. با توجه به ااند داشته

ر در ییممکن است باعث تغ شود، یمنه یدآمیر اسییتغ

بعد  رسد یمن به نظر یبنابرا شود؛وانات یپ کل حیفنوت

و در صورت  یدیبا صفات تول یسنج رتباطا یابیاز ارز

اصلاح  یها برنامهت یریدر مد توان یم ،بودندار معنا

استفاده  ها جهشن ی)انتخاب به کمک ژن( از ا ینژاد

 کرد.
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ABSTRACT 

Camel is a resistant species to drought and cold weather and produces milk and meat in harshest 

environmental condition. Camel population in Iran has been decreasing during last decades, and genetic 

studies are quite necessary for considering the conservation and productivity of this species. In this study 

growth hormone gene influencing growth, milk production and reproduction was considered. The blood 

samples were collected from 25 Bactrian (Ardebil province) and 50 dromedary camels (Yazd province 

(n=15), Toroud Camel Research Station (n=20) and Semnan province (n=15)), and DNA was extracted. 

Using sequencing and alignment method, seven mutations were detected in GH gene. Two of them were 

substitution mutation and changed amino acid sequence of growth hormone protein. The results of genetic 

distance analysis showed that the genetic distance between Bactrian and one-humped camel was the 

highest. Within dromedary camels, the camels of Yazd and Semnan provinces showed biggest genetic 

distance and camels of the Toroud camel research station were Intermediate of two populations. 

 

Keywords: bactrian camels, dromedary camels, genetic distance, growth hormone, mutation, substitution 

mutation.
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