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 چکیده

سیرید است. ( آنزیم کلیدی در ساخت )سنتز( تری گلیDGAT1) 1دی آسیل گلیسرول آسیل ترانسفراز

در آنزیم  آلانین با ایجاد یک جهش جایگزینی باعث تبدیل گوانین به آدنین و منجر به جایگزینی لیزین

ی در ناحیۀ چندشکل، تحقیقهای آن دارد. در این ‌شود که در گاو تأثیری بزرگ بر شیر و ترکیبمی

 DNAرسی شد. استخراج های ایران بردر سه تودۀ بومی گاومیش DGAT1ژن  11تا اگزون  3اگزون 

رأس گاومیش )خوزستانی، شمالی و آذری( انجام  222از  DNAاز پیاز مو با استفاده از کیت استخراج 

( افزایش شدند. تعیین PCRای پلیمراز )از روش واکنش زنجیره موردنظرهای گرفت و قطعه

صورت گرفت.  لیوتحل هیزتج BioEdit افزار نرمیابی مستقیم انجام شد و با روش توالی ژنوتیپ با

 ،g.6097A>G ،g.7036C>T ،g.7338G>Aهای نوکلئوتیدی یابی در موقعیت تجزیۀ توالی

g.7710C>T،g.8087C>T ،g.8259G>A ،g.8275G>A   وg.8426C>T ی ا نشدههای گزارش چندشکلی

یت درون جمع (DQ886485موجود در بانک ژن )در مقایسه با توالی  DGAT1)جدیدی( را در ژن 

جهش در ناحیۀ اگزونی نشان داده شد که  3در مقایسه با گاومیش هندی  ها نشان داده است.گاومیش

مشاهده شد.  12نوکلئوتیدی در اینترون  22شدگی بود. یک جهش درج نامترادفجهش  ها آنیکی از 

و از این  ستاهای ایران شده در جمعیت گاومیش یبررساین نتایج گویای تنوع در توالی ژنتیکی قطعۀ 

 های ژنتیکی و اصلاح نژادی بهره جست.  توان در بررسیتنوع می

 

 .، گاومیش ایرانچندشکلی، DGAT1ژن  ،یابی توالی وتحلیل‌تجزیه :کلیدی یها واژه

 

 مقدمه

 های(آلل) همردیف انتخاب مستقیم نرها برای امروزه

به این دلیل که  در اصلخاص محدود شده است،  ژنی

هستند. اما،  ریگ وقتو  مدت درازمون نتاج های آزروش

لکولی در دسترس هستند وهای ژنتیک مروشاکنون 

های کاندیدا را با تعیین ژنوتیپ مستقیم ژن ةکه اجاز

( Javanmard et al., 2008) دهندمی PCRاستفاده از 

گذشته  ۀو نیز پیشرفت ژنتیک مولکولی در چند ده

ساختار  بررسیی بسیاری برا یها یورافن ۀسبب توسع

های زیستی با استفاده از نشانگرهای ژنتیکی جمعیت

های ژنتیکی با چندریختی وتحلیل تجزیهشده است. 

سبب معین شدن مقادیر  DNA های قطعهاستفاده از 

زیادی نشانگر و چندشکلی ژنتیکی شده است. برای 

های انتخاب درون تعیین ساختار جمعیت و نشانه

است که برخی  ازیموردندی نشانگر زیا شمارها جمعیت

اند با صفات مهم اقتصادی مرتبط بوده ها آناز 
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(Thaller et al., 2003در پروژه .)یابی، های نقشه

QTLبرای درصد چربی و تولید شیر روی 9هایی 

های گاو هلشتاین در جمعیت ژهیو به، 97کروموزوم 

 Riquet et al., 1999; Kharratiشناسایی شده است )

Koopaei et al., 2011; Kharrati Koopaei et al.,. 

ها مشخص شده است که ژن یابی(. در این نقشه2012

 با ،(DGAT1) 9دی آسیل گلیسرول آسیل ترانسفراز

اینترون در انتهای سانترومری  91اگزون و  94

قرار دارد و باعث ساخت )سنتز(  97کروموزوم 

 ک ژنشود، یمی نهیدآمیاس 781ی با نیپروتئ

کاندیدای بالقوه برای صفات شیر و چربی شیر است 

(Grisart et al., 2002; Kharrati Koopaei et al., 

2011; Kharrati Koopaei et al., 2012.) 

Winter et al. (2002 یک جایگزینی دو )

ژن  8را در اگزون  GC یجا به AAنوکلئوتیدی 

DGAT1 و  91733های نوکلئوتید در موقعیت

 ۀگزارش کردند که باعث تغییر اسیدآمین 91737

گاوی  DGAT1 232آلانین به لیزین در موقعیت 

. داشتبزرگ روی چربی شیر  تأثیریشد و  می

با چربی بالا  DGAT1( K)لیزین  (واریانتتغییریافتۀ )

( این Aآلانین ) تغییریافتۀ که یدرحالمرتبط بود 

بود. جایگاه با افزایش تولید شیر و پروتئین همراه 

اند که تغییر آلانین به بیشتر تحقیقات نشان داده

 8( درپلی پپتید رمزشده توسط اگزون K232Aلیزین )

با کاهش تولید شیر و کاهش پروتئین  DGAT1ژن 

 Spelman etشیر و افزایش چربی شیر همراه است )

al., 2002.) 

درصد  59در جمعیت گاوهای هلشتاین هلندی 

درصد  39هلشتاین نیوزلند  تنوع و در جمعیت گاوهای

جهش در این ژن توجیه  اتنوع درصد چربی شیر ب

ر بافزون (. Bovenhuis & Schrooten, 2002شود )می

 ةدهند‌نشان (ژنومیژنگانی )پویش  های بررسی این،

SNPاین امر است که برخی از 
که  97م وهای کروموز2

نزدیک این ژن هستند تأثیر بسیار زیادی روی تولید 

 (.Pimentel et al., 2011های آن دارند ) ر و ترکیبشی

et al. Weller (2003 )جایگاه  تأثیرDGAT1  را بر

                                                                               
1. Quantitative Trait Loci (QTL) 

2. Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 

آن در گاوهای نر  های‌ترکیبصفات تولید شیر و 

 نآنا بررسیدار گزارش کردند. نتایج هلشتاین معنی

در اثر جایگزینی  میانگین طور بهنشان داد که گاوها 

 917/1حدود  DGAT1در ژن  K (آللهمردیف )

کیلوگرم  7/4درصد پروتئین و  15/1درصد چربی، 

تولید شیر و  که یدرحالکنند، چربی بیشتری تولید می

کیلوگرم کاهش  9/3و  311پروتئین هر گاو به ترتیب 

 Angiolillo et al.(2007)  یابد. در تحقیق دیگریمی

 DGAT1مربوط به ژن  cDNAاز  bp 9552یک قطعه 

این  ةیابی کردند که بیشتر مناطق رمزکنندبز را توالی

یابی داد. توالیرا پوشش می 94تا  9ژن از اگزون 

شامل  SNPوجود یک  ةدهنداین ژن نشان ۀچندگان

 بود. 413در موقعیت  91در اینترون  Cبا  Tجایگزینی 

et al. Xu (2009ارتباط بین چندشکلی ) های ژن

سه نژاد و کیفیت لاشه را در DGAT1 کاندیدای 

 نآناگوسفند چینی بررسی کردند. نتایج تحقیق 

در اگزون  3وجود یک جهش خاموش ةدهندنشان

 بود که با تغییر 9719در موقعیت بازی  94 ةشمار

(Ala487) GCC   به(Ala487) GCT  که استهمراه 

 رونچربی د TTبا ژنوتیپ  یافته جهشدر حیوانات 

میزان چربی  داری افزایش ومعنی طور بهای ماهیچه

 یابد.پشت کاهش می

های گاومیش 8چندشکلی در اگزون  بررسیدر 

هاپلوتایپ مختلف به  7آناتولی ترکیه بررسی شد و 

درصد  43در  9 ةدست آمد که هاپلوتیپ شمار

 ةدهندها نشانیابی هاپلوتیپها رایج بود. توالیگاومیش

 ( درAA) Kشدة آلل  یتتثبوجود یک نوکلئوتید 

تواند مسئول چربی بالای که می است K232Aه جایگا

 ,Özdil & İlhanشیر در نژادهای آناتولی ترکیه باشد )

2012 .)Venkatachalapathy et al. (2013با بررسی ) 

به روش  1تا  4های چندشکلی در جایگاه اگزون

PCR- SSCP  در گاو و گاومیش هندی وجود یک

این ژن  8ن جهش در چهاردهمین نوکلئوتید از اینترو

نشان داد که  نآنا بررسیرا گزارش کردند. نتایج 

در  71/1، 59/1به ترتیب  CTو  CCفراوانی ژنوتیپ 

 .Mishra et al. در گاو بود 27/1و  41/1گاومیش و 

                                                                               
3. Silent mutation 
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را در گاومیش هندی  DGAT1ژن کاندیدا ( 2007)

بیانگر ارتباط  آمده‌دست‌بهبررسی کردند. نتایج 

این ژن و درصد چربی شیر  های موجود درچندشکلی

گاو،  DGAT1بود. همچنین در مقایسه با توالی ژن 

91 SNP  در نژادهای مختلف گاومیش هندی مشاهده

جفت بازی ژن گاومیش هندی در  8494شد. توالی 

ثبت شده  DQ886485 2شماره دسترسیبا  9بانک ژن

است. در مقایسه با گاومیش چینی هشت تغییر در نواحی 

ها باعث ن داده شده است که پنج عدد از آناگزونی نشا

 714و  341، 314، 957، 18های تغییر در اسیدآمینه

 Bosگاومیش هندی با  DGAT1بودند. مقایسۀ توالی ژن 

taurus ده تغییر توالی رمزکننده )بدون تغییر ،

( را نشان 7( و نه تغییر )با تغییر اسیدآمینه3اسیدآمینه

 .(Mao et al., 2012)دهد می

تنوع ژنتیکی نژادهای بومی برای حفاظت  بررسی

 Mohammadi etضروری است ) ها آناز منابع ژنتیکی 

al., 2009 ی روی گاو های بررسی(، اما بیشتر چنین

 ;Alinaghizadeh et al., 2007انجام شده است )

Ruzina et al., 2010; Kharrati Koopaei et al.,. 

2011; Kharrati Koopaei et al., 2012 و اطلاعات )

کمی در مورد تنوع ژنتیکی گاومیش در دسترس است. 

هایی ها و تعیین توالی و جهشلذا شناسایی این جایگاه

دهد و ممکن است عملکرد حیوانات را تحت که رخ می

تواند در شناسایی وضعیت و بهبود تأثیر قرار دهد می

ارزشمند تأثیر زیادی داشته باشد  ۀگون نیاژنتیکی 

(Raut et al., 2012 .) 

 پرورش و بوده ایران بومی هایدام از یکی گاومیش

 داشته وجود ایران در میلاد از پیش سال 2511 از آن

ند دار ارزشی با ژنتیکی ۀپای ایران هایگاومیش. است

(Naderfard & Qanemy, 1997). کل جمعیت 

 سال در مرکز آمار ایران آمارنامه پایۀ بر ایران گاومیش

 و است گزارش شده رأس هزار 911 حدود در 9319

 و خوزستانی آذربایجانی، ةتود سه شامل جمعیت این

 کل درصد 8 و 22 ،41 ترتیب به که است شمالی

اند داده اختصاص خود به را کشور گاومیش جمعیت

                                                                               
1. GenBank 

2. Accession number 

3. Synonymous 

4. Non- synonymous 

(Anonymous, 2012 هدف اول از پرورش گاومیش .)

است. تأمین گوشت  دومدر ایران، تولید شیر و هدف 

شیردهی  ةمیانگین تولید شیر و میانگین طول دور

 271تا  221کیلوگرم در  9511های ایران، گاومیش

 درصد گاومیش، شیر بارز هایویژگی روز بوده است. از

 به چربی نسبت که یطور به ،است بالا پروتئین و چربی

 شده برآورد 8/9-4/9 حدود گاومیش شیر پروتئین

 تا 7 طورمعمول به گاومیش شیر کل جامد مواد. است

 9 حدود آن پروتئین ،است گاو شیر از بیشتر درصد 1

 بیشتری میزان به چربی ازنظر اما است، بیشتر درصد

چربی شیر  ازآنجاکه (.Borghese, 2005) دارد تفاوت

( بیشتر Bos taurusو  Bos indicusگاومیش از گاو )

بر صفت چربی شیر اثبات  DGAT1ژن  تأثیراست و 

در جمعیت  DGAT1شده است، نیاز به بررسی ژن 

رسد و هدف این های ایران ضروری به نظر میگاومیش

های تک نوکلئوتیدی در پژوهش بررسی چندشکلی

در  DGAT1ژن  94تا اگزون  3نواحی اگزون 

 های ایران بود.گاومیش

 

 هامواد و روش

شده از ‌آوریگردنمونۀ مو  211در این پژوهش از 

 (Rahmaninia, 2015)های بومی ومیشجمعیت گا

رأس  57رأس آذری و  41رأس خوزستانی،  41شامل 

های مو از نمونه DNAشمالی استفاده شد. استخراج 

انجام شد  Toyoboبا استفاده از کیت استخراج 

(TOYOBO, Japan کمیت و کیفیت .)DNA 

 سنج نوری طیف هایبا استفاده از روش شده استخراج

درصد  9و الکتروفورز با ژل آگارز  (متریاسپکتروفتو)

با  افزایشبرای  برگشت‌و‌آغازگرهای رفتتعیین شد. 

 /Oligo analyzer (http://eu.idtdna.comی افزارهانرم

analyzer/applications/oligoanalyzer/ و )

Primer3Plus (http://www.bioinformatics.nl/cgi-

bin/primer3plus/primer3plus.cgiنا بر توالی ژن( ب 

ه دسترسی شمار گاومیش هندی در بانک ژن با

DQ886485  توسط ها آنطراحی و اختصاصی بودن 

 .Primer-Blast (http://www.ncbi.nlm افزار نرم

nih.gov/ tools/primer-blast/9( بررسی شد )جدول.) 

 گرماییهای برنامه PCRواکنش  یساز نهیبه برای
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زیر،  گرمایی ۀبرنام تیرنهادمختلفی استفاده شد، ولی 

 موردنظر های‌هقطع افزایشترین شرایط برای مطلوب

 به مدت DNA اولیه سازی تشخیص داده شد. واسرشت

، یک چرخه سلسیوس ۀدرج 17 یدمادر دقیقه  پنج

به مدت  سلسیوس ۀدرج 17در   DNAواسرشت سازی

ثانیه در  31به مدت  همجوشی آغازگرهاثانیه،  71

 42در دمای  بسطو  9ه در جدول شدیادهای دما

 ۀ، هر سه مرحلثانیه چهلبه مدت  سلسیوس ۀدرج

دقیقه در دمای  دهنهایی به مدت  بسطو  چرخه 35

یک چرخه در دستگاه ترموسایکلر  سلسیوس ۀدرج 42

(. Bio-Rad, Hercules, CA, USA) انجام شدبایورد 

میکرولیتر و با  51در حجم نهایی  PCRواکنش 

 911با غلظت  ژنگانی DNAکرولیتر می 3ترکیب 

 91میکرولیتر از هر آغازگر با غلظت  9نانوگرم، 

 21میکرولیتر آب دو بار تقطیر و  25پیکومول، 

 Taq DNA)حاوی Master Mixمیکرولیتر 

Polymerase بافر ،PCR ،MgCl2 ،dNTPs .انجام شد )

 های‌هقطع افزایشاطمینان از  برای به دست آمدن

درصد  2روی ژل آگارز  PCRلات ، محصوموردنظر

 GeneAll (Geneالکتروفورز شده و با استفاده از کیت 

All, South Korea )توالی  تیدرنهاشدند.  یساز خالص

جنوبی انجام  ةدر کشور کر GGBioها در شرکت نمونه

با توالی موجود در  BioEdit ۀیابی با برنامو نتایج توالی

شد.  وتحلیل جزیهتمقایسه و  (DQ886485)بانک ژن 

، ژنوتیپی، میزان های ژنی همردیفهای فراوانی ۀمحاسب

، شاخص شانون و تعادل (هتروزیگوسیتیناخالصی )

 Gen Alex6.5  افزار نرمواینبرگ با استفاده از  -هاردی

 (. Nei, 1977بررسی شد )
 

 DGAT1ژن  افزایشبرای  شده یطراحجفت آغازگرهای اختصاصی  یها یژگیوتوالی و  .9جدول 
Table 1. Sequence and partial characterization of specific primer pairs for the DGAT1 gene 

Gene fragment Region covered Primer sequences (5′–3′) Tm(°C) Product length (bp) 

Amplicon 1 Partial Intron 2 - Intron 7 F: CAGCGTTATGTCCCTCTCTCTC 60.1 1018 

  R: GCCTTCTTACCTGCCAAAGC   

Amplicon 2 Exon 8 - Intron 13 F: CGCTTGCTCGTAGCTTTGG 60.5 956 

  R: ACAGGGATGTTCCAGTTCTGC   

Amplicon 3 Exon 14 – Exon 17, 3′-UTR F: AGTTCTACCGGGACTGGTGGTG 62 947 

  R: GCGAGATCTGCAGGGTTTCCAG   

 

 نتایج و بحث

با استفاده از ژل آگارز  شده خراجاست DNAهای نمونه

آمده نشان داد  دست درصد بررسی شد و نتایج به 9

دارند.  PCRها کیفیت مناسبی برای انجام نمونه

روی ژل آگارز  PCRاز واکنش  آمده دست بهمحصولات 

درصد الکتروفورز شدند. استاندارد وزن مولکولی  2

، درست بودن PCRدر کنار محصولات  شده استفاده

(. 9را تأیید کرد )شکل  موردنظرهای  افزایش قطعه

آمده از تعیین توالی، با توالی موجود در  دست نتایج به

های هندی و چینی بانک ژن مربوط به گاومیش

های  یابی قطعهمقایسه شدند. بررسی نتایج توالی

چندشکلی را در  DGAT1 ،1یافتۀ ژن  افزایش

یسه با توالی های نوکلئوتیدی مختلف در مقاموقعیت

ژن مرجع( نشان داد. در این  عنوان بهگاومیش هندی )

جفت بازی مربوط به جایگاه 9198تحقیق قطعۀ 

بود که شامل  4تا انتهای اینترون  2انتهای اینترون 

 در g.6097A>Gیک جهش در موقعیت نوکلئوتیدی 

جفت بازی مربوط به جایگاه  151 ۀبود. قطع 3اینترون 

که سه جهش را  است 93ی اینترون تا انتها 8اگزون 

 g.7036 C>T،g.7338های نوکلئوتیدی در موقعیت

G>A   وg.7710C>T  اینترون8به ترتیب در اینترون ، 

 174 ۀقطعهمچنین  در بر داشت. 93و اگزون  91

تا بخشی از  97جفت بازی مربوط به جایگاه اگزون 

های که پنج جهش را در موقعیت UTR-′3ناحیۀ 

 g.8259G>A(، 95)اینترون  g.8087C>Tیدی نوکلئوت

 (،91)اینترون  g.8275G>A(، 91)اینترون 
g.8367C>T  ( و94)اگزون g.8426C>T  ( 94)اگزون

ها نشان داد در جمعیت گاومیش برای این ژن

موجود  یها گزارش خلافبر این پژوهش(. در 2)شکل

جمعیت  در جمعیت گاوهای شیری و گوشتی، در

چندشکلی ژنتیکی در موقعیت ران های ایگاومیش

K232A  که با چربی شیر در ارتباط است،  8در اگزون
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 هماهنگهای پیشین مشاهده نشد و با برخی گزارش

(Tantia et al., 2006; Mishra et al., 2007; Yuan et 

al., 2007; Özdil & İlhan, 2012; Heydarian etal.,. 

 Winter etاست ) ناهماهنگ( و با برخی دیگر 2014

al., 2002; Spelman et al., 2002; Weller et al.,. 
در این  DGAT1یابی ژن ‌نتایج توالی ۀ(. از مقایس2003

جهش  1از  SNP 3تحقیق با گاومیش هندی 

اگزونی قرار داشت که این  ۀشده در ناحی شناسایی

بود. جهش در  9جنسها از نوع جایگزینی همجهش

و  g.7710C>Tئوتیدی در موقعیت نوکل 93اگزون 

نوع  از g.8367C>Tدر موقعیت نوکلئوتیدی  94اگزون 

 (کدونرمزینۀ )و بدون تغییر  2جهش خاموش

 ۀهای آلانین و ایزولوسین به ترتیب در ناحیاسیدآمینه

جهش در  که یدرحالبوده است،  94و  93اگزونی 

باعث  g.8426C>Tدر موقعیت نوکلئوتیدی  94اگزون 

 ۀاسیدآمین رمزینۀآلانین به  ۀسیدآمینا رمزینۀتغییر 

توالی اسیدآمینه در پلی پپتید  787والین در موقعیت 

 Yuanشده است، که این جهش را  DGAT1پروتئین 

et al. (2007در تحقیقی روی گاومیش چینی ) 

گزارش کردند. در مقایسه با توالی گاومیش هندی یک 

وتیدی در موقعیت نوکلئ 91چندشکلی جدید در اینترون 

های گاومیش ایرانی مشاهده شد. در نمونه 8245

یابی این بررسی با توالی همچنین در مقایسۀ نتایج توالی

ه بررسی شمار گاومیش چینی موجود در بانک ژن با

AY999090 نوکلئوتیدی در  22شدگی یک جهش درج

دیده شد که تنها در گاو زیبو و گاومیش  91اینترون 

مشاهده نشده  Bos Taurusر هندی گزارش شده ولی د

Mishra et al. (2007 ) بررسیاست که با نتایج 

 ۀها در ناحیدارد. وجود این چندشکلی همخوانی

مستقیم روی صفات  طور بهاینترون ممکن است 

نشانگرهای  عنوان بهنداشته باشد ولی  یریتأثتولیدی 

چربی و تولید شیر  های بررسیژنتیکی در ارتباط با 

 واقع شود. سودمندتواند می

 موردنظرهای جایگاه های مربوط دربرای ژنوتیپ

، فراوانی ژنوتیپی، فراوانی ادشدهیجمعیت 

و  شده مشاهده ناخالصیفراوانی ، های ژنی همردیف

                                                                               
1. Transition substitution 
2. Silent mutation 

( برای بررسی χ²آزمون کای مربع ) ةآمار مورد انتظار و

بر  7و  3، 2 های‌واینبرگ در جدول -تعادل هاردی

 ارائه شده است. یموردبررسنی ژ های قطعه پایۀ

 g.8367C>T موقعیت نوکلئوتیدی این بررسیدر 

مقایسه شد و  ( با توالی گاومیش هندی94)اگزون

در جمعیت گاومیش  C/Tجنس جهش جایگزینی هم

، بیشترین بررسیایرانی نشان داده شد. در این 

 g.8087نوکلئوتیدی  ۀهای ژنوتیپی در ناحیفراوانی

C>T جفت بازی،  174 ۀاز قطع 95نترون واقع در ای

با  GGو ژنوتیپ  14/1برابر با  CCبرای ژنوتیپ 

در موقعیت نوکلئوتیدی  91 در اینترون 15/1فراوانی 

g.7338 G>A  به دست آمد. کمترین فراوانی ژنوتیپی

در  91 در اینترون 19/1برابر با  AAمربوط به ژنوتیپ 

 ۀدر قطع g.7338 G>Aموقعیت نوکلئوتیدی 

های جفت بازی مشاهده شد. ژنوتیپ 151 ۀافتی شیافزا

GG  وTT های نوکلئوتیدی در موقعیتg.6097A>G 

ی مشاهده نشد. موردبررسی ها نمونهدر  g.8087 C>Tو 

در  g.7036 C>Tدر موقعیت بازی  آمده دست بهنتایج 

 .Venkatachalapathy et al با نتایج بررسی 8اینترون 

دارد.  همخوانی( روی نژادهای گاومیش هندی 2013)

 یموردبررسدر جمعیت  شده محاسبه ناخالصی یانگینم

چندشکلی  یزانمتوسط بودن م گویایبود که  39/1

در جمعیت است. برای  موردنظرهای  برای جایگاه

مشخص کردن بهتر تنوع ژنتیکی از شاخص اطلاعاتی 

شاخص  این پذیریتغییر ۀشانون استفاده شد که دامن

تر بین صفر و یک قرار دارد و هر چه به صفر نزدیک

 یزانپژوهش ماین شود، تنوع کمتر خواهد شد. در 

بود که بیانگر  71/1برابر  شده محاسبهشاخص شانون 

 یموردبررسهای تنوع ژنتیکی متوسط به بالا در جایگاه

در جمعیت است. با استفاده از آزمون کای مربع، 

واینبرگ، در  -ز تعادل هاردیها اانحراف ژنوتیپ

دار به دست آمد. از دلایل معنی g.7338G>Aموقعیت 

 ةانداز بهتوان احتمالی انحراف از تعادل می ةعمد

های غیر تصادفی اشاره کرد. بهر گیری و تلاقی نمونه

 باوجودتوان اظهار کرد که نتایج می پایۀحال بر 

در  یسموردبررهای جایگاه دیگر یادشدهفرآیندهای 

  واینبرگ قرار دارند. -در تعادل هاردی تحقیقاین 
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 درصد 2پس از الکتروفورز با ژل آگارز  DGAT1جفت بازی ژن  9198. نتایج افزایش قطعۀ 9شکل

Figure1. Agarose gel (%2) electrophoresis examination of amplification product 1018 bp of DGAT1 gene 
 

 
 ؛ GG. )الف( خالصی DGAT1ژن  g.8275G>A و g.8259G>Aهای نوکلئوتیدی یابی برای موقعیتنتایج توالی .2شکل

 A/G؛ )ث( ناخالصی AA)ب( خالصی 
Figure 2. Sequencing results for nucleotide positions g.8259G>A and g.8275G>A of DGAT1 gene. (a) homozygote 

GG; (b) homozygote AA; (c) heterozygote A⁄G of DGAT1 in different positions 
 
های واینبرگ جایگاه -آزمون تعادل هاردی و مورد انتظار و شده مشاهده ناخالصی های ژنی، های ژنوتیپی، همردیف. فراوانی2جدول

 جفت بازی 9198ژنی در قطعه 
Table 2. Genotype frequencies, allele frequencies, heterozygosity (observed and expected) and Hardy-Weinberg 

equilibrium (p ≥0.05) of SNPs detected in the amplification product 1018 bp of DGAT1 gene 

χ² 
Heterozygosity Genotype 

freq. 

Allele 

freq. 
No. 

Genotyped  

SNPs 
Position SNP ID 

(gene region) Observed             Expected 
 0.16 0.17 0.83 0.92 (A) 166 AA   

1.726 ns   0.17 0.08 (G) 34 AG Intron 3 g.6097A>G 
   --  -- GG   
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های واینبرگ جایگاه -آزمون تعادل هاردی و مورد انتظار و شده مشاهده ناخالصی های ژنی، های ژنوتیپی، همردیففراوانی .3جدول
 ازیجفت ب 151ژنی در قطعۀ 

Table 3. Genotype frequencies, allele frequencies, heterozygosity (observed and expected) and Hardy-Weinberg 
equilibrium (p ≥0.05) of SNPs detected in the amplification product 956 bp of DGAT1 gene 

χ² 
Heterozygosity Genotype 

freq. 
Allele 
freq. 

No. 
Genotyped  

SNPs 
Position SNP ID 

(gene region) Observed             Expected 

 0.49 0.445 0.345 0.57 (C) 69 CC   
1.748ns   0.445 0.43 (T) 89 CT Intron 8 g.7036 C>T 

   0.21  42 TT   
         

23.89 0.053 0.035 0.955 0.98 (G) 191 GG   
   0.035 0.02 (A) 7 AG Intron 10 g.7338 G>A 
   0.01  2 AA   
         

1.748ns 0.49 0.445 0.345 0.57 (C) 69 CC   
   0.445 0.43 (T) 89 CT Exon 13 g.7710 C>T 
   0.21  42 TT   

nsداری و معنی، *: عدم معنی( 15/1دار در سطح احتمال p>.) 

 
های واینبرگ جایگاه -آزمون تعادل هاردی و مورد انتظار و شده مشاهده ناخالصی ژنی، های های ژنوتیپی، همردیف. فراوانی7جدول

 جفت بازی 174ژنی در قطعۀ 
Table 4. Genotype frequencies, allele frequencies, heterozygosity (observed and expected) and Hardy-Weinberg 

equilibrium (p ≥0.05) of SNPs detected in the amplification product 947 bp of DGAT1 gene 

χ² 
Heterozygosity Genotype 

freq. 
Allele 
freq. 

No. 
Genotyped  

SNPs 
Position SNP ID 

(gene region) Observed             Expected 

0.046ns 0.03 0.03 0.97 0.985 (C) 194 CC   
   0.03 0.015 (T) 6 CT Intron 15 g.8087 C>T 
   -  - TT   
         

1.34ns 0.48 0.445 0.19 0.41 (G) 38 GG   
   0.445 0.59 (A) 89 AG Intron 16 g.8259 G>A 
   0.365  73 AA   
         

1.05ns 0.49 0.46 0.315 0.55 (G) 63 GG   
   0.46 0.45 (A) 92 AG Intron 16 g.8275 G>A 
   0.225  45 AA   
         

1.34ns 0.48 0.445 0.365 0.59 (C) 73 CC   
   0.445 0.41 (T) 89 CT Exon 17 g.8426 C>T 
   0.19  38 TT   

nsداری و معنی، *: عدم معنی( 15/1دار در سطح احتمال p>.) 
 

 کلی یریگ جهینت

 یها یچندشکلبه بررسی  تنها پژوهشدر این  اگرچه

پرداخته  DGAT1مختلف ژن موجود و تنوع در نواحی 

به دست آمد، ولی  توجه انیشاشد که نتایج بسیار 

ها و صفات تولیدی شیر بررسی ارتباط بین این جایگاه

های مطمئن از این آن به وجود داده های‌ترکیبو 

از این پژوهش و  آمده دست بهنتایج  صفات نیاز دارد.

ر های نژادهای دیگدر گاومیش ها‌بررسی دیگرنتایج 

این ژن  8در اگزون  K232A ۀنشان داده است که ناحی

و بدون تغییر بود. دست یافتن  شده حفاظت ۀیک ناحی

ی دیگر جایگاه چند شکل در این ژن که در شماربه 

 های یتجمع دیگرهای دیگران در رابطه با گزارش

این  وردهایاگاومیش گزارش نشده است نیز از دست

 تأییداین ژن و  ةدربار . با تحقیقات بیشتراستتحقیق 

 DGAT1توان گفت که ژن های این پژوهش مییافته

های ژنی و نشانگرهای مولکولی دیگر در کنار جایگاه

 ءنشانگر ژنتیکی مناسبی درزمینه عنوان بهتواند می

 د.شوهای بومی ایران توجه اصلاح نژاد گاومیش

 

 سپاسگزاری

 دات دامیمرکز اصلاح نژاد و بهبود تولیمسئولان از 

کشور که بخشی از حمایت مالی انجام این پژوهش را 

کشت و دام  ۀدانشگاهی توسع"قرارداد با شرکت  راهاز 

های آن میسر ساختند و از پیگیری "نواندیش البرز

 فناوری زیستشرکت و همچنین دکتر لی )گروه 

جنوبی که  ةیونگ کر حیوانی( از دانشگاه ملی هنک

پژوهش به عهده ایشان  ۀینتوجهی از هز‌شایانبخش 

 د.ردگقدردانی میتشکر و  ،بود
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ABSTRACT 

Diacylglycerol acyltransferase1 (DGAT1) is a key enzyme in synthesis of triglycerides. A transition 

mutation resulting substitution of guanine by adenine in DGAT1 gene and substitution of lysine by 

alanine in diacylglycerol-acyltransferase enzyme in cattle has a major effect on milk yield and milk 

composition traits. In this research, the polymorphism of the region spanning exon 3 to exon 17 of the 

DGAT1 gene of three indigenous Iranian buffalo populations was investigated. A total number of samples 

of 200 buffaloes (Khuzestani, Shomali and Azari) were collected to extract DNA and the desired 

fragments were amplified by polymerase chain reaction (PCR). Genotyping was performed using direct 

sequencing and analyzed by BioEdit software. Sequence analysis showed novel SNPs in comparative to 

the reference sequence GenBank (DQ886485) at nucleotide positions g.6097A>G, g.7036C>T, 

g.7338G>A, g.7710C>T, g.8087C>T, g.8259G>A, g.8275G>A and g.8426C>T of DGAT1 gene in 

buffalo populations. A comparison with Indian buffalo revealed three exonic SNPs, one of which was 

non-synonymous. A Unique 22 base insertion has been observed in the intron 10. The results described 

here genetic diversity and could be useful in genetic and breeding programs in Iranian buffalo.  
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