
مقدمه

ــته  ــان در هس ــاده ژنتيكي بدن انس ــيعي از م ــش وس          بخ
ــلول ها قرار دارد. علاوه بر DNA هسته اي يكي از اندامك ها، به نام  س
ــان حاوي DNA مستقل حلقوي  ــلول هاي بدن انس ــان حاوي DNAميتوكندري در س ــلول هاي بدن انس DNAميتوكندري در س
مي باشد. اندازه DNA ميتوكندري انسان 16569 نوكلئوتيد و فقط از 
DNA ــد. بنابراين ــر و دختر به ارث مي رس ــد. بنابراين DNAطريق مادر به فرزندان پس ــر و دختر به ارث مي رس DNAطريق مادر به فرزندان پس

ــپرمي يا وارد  ميتوكندري تابع توارث مادري بوده و ميتوكندري هاي اس
ــل تخمك از بين مي روند  ــوند و يا پس از تلقيح در داخ تخمك نمي ش

 .(1)
ــان  ــتي انس دو ويژگي، ژنوم ميتوكندري را در مطالعه تكامل زيس
DNAامروزي ارزشمند مي سازد. اول اينكه برخلاف DNAامروزي ارزشمند مي سازد. اول اينكه برخلاف DNA هسته اي از توارث 
mtDNA ــط تكامل توالي مندلي تبعيت نمي كند. دوم، ميزان متوس

ــد (2،1).  بنابراين  ــتر از متوسط تكامل DNA  هسته اي مي باش بيش
ــده در توالي mtDNA از طريق تبار مادري  ــته ش ــيون انباش موتاس

ژنوم ميتوكندري ابزاري مؤثر در تعيين هويت
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چكيده

ــده و  ــال1981 تعيين ش ــاختار آن در س ــد كه توالي و س ــاني داراي 16569 نوكلئوتيد مي باش ــلول هاي انس زمينه و هدف: ژنوم ميتوكندري س
دگرگوني هاي ايجاد شده در ناحيه توالي بسيار كوتاه يك (HVS-1) ده برابر سريع تر از DNA كروموزومي است. هدف از اين تحقيق مطالعه 
ــي ميزان فراواني هاپلوگروپ ها و محاسبه حداقل  ــيون و ميزان هموپلاسي در اقوام مختلف ايراني، بررس ــم، تعيين درصد موتاس ميزان پلي مرفيس
ــبه ميزان واگرايي (Diversity) و واريانس هاپلوتيپ ها به  ــي قديمي ترين اقوام ايراني و محاس و حداكثر گوناگوني در هاپلوتيپ هاي آنها، بررس

منظور استفاده در تعيين هويت مي باشد.
ژنوم ميتوكندري 357 نفر منتسب به اقوام فارس، ترك آذري، گيلك، كرد، سيستاني، HVS-1 ژنوم ميتوكندري 357 نفر منتسب به اقوام فارس، ترك آذري، گيلك، كرد، سيستاني، HVS-1 ژنوم ميتوكندري 357 نفر منتسب به اقوام فارس، ترك آذري، گيلك، كرد، سيستاني،  در اين مطالعه هاپلوتيپ هاي ناحيه روش بررسي: در اين مطالعه هاپلوتيپ هاي ناحيه روش بررسي: در اين مطالعه هاپلوتيپ هاي ناحيه 
ــاوند براساس محل تولد و اطلاعات مربوط به سه  ــت. مقدار 2 ميلي ليتر خون از افراد غيرخويش ــي قرارگرفته اس بلوچ، عرب، تركمن مورد بررس
نسل متوالي، در ميكروتيوب هاي حاوي ضد انعقاد تهيه و پس از تخليص DNA ژنوميك و تكثير ناحيه HVS-1 و تعيين توالي توسط دستگاه 
Clustalx ، توالي ها توسط برنامه Clustalx ، توالي ها توسط برنامه Clustalx با توالي مرجع كمبريج مقايسه و پلي مرفيسم ها مشخص و براساس اين تغييرات از طريق  ABI 310توالي گر

درخت فيلوژنتيك، هاپلوگروپ ها و فراواني آنها در اقوام مشخص گرديد.
ــي يعني  ــد. بالاترين هموپلاس ــاهده ش ــده تعداد 160 نوكلئوتيد جهش يافته در ناحيه HVS-1 مش ــده تعداد 160 نوكلئوتيد جهش يافته در ناحيه يافته ها: در357 الگوي ميتوكندري مطالعه ش ــده تعداد 160 نوكلئوتيد جهش يافته در ناحيه يافته ها: در357 الگوي ميتوكندري مطالعه ش در357 الگوي ميتوكندري مطالعه ش
ــابه با 40٪ در فارس ها و پايين ترين آن مربوط به سيستاني ها با 13٪ مي باشد. ميزان واگرايي (Diversity) در قوم فارس با عدد  ــيون مش موتاس
ــده و ميزان آن 0/87 مي باشد. هاپلوگروپ  ــتاني بالاتر از ديگر اقوام مطالعه ش 0/862 پايين ترين مقدار را دارد. واريانس هاپلوتيپ ها در قوم سيس
N و N و N  در اقوام تركمن و بلوچ و  M ــوده و هاپلوگروپ هاي ــتاني ب ــن هاپلوگروپ در اقوام فارس، ترك آذري، گيلك، كرد و سيس ــوده و هاپلوگروپ هاي M فراوان تري ــتاني ب ــن هاپلوگروپ در اقوام فارس، ترك آذري، گيلك، كرد و سيس M فراوان تري HV

عرب فراوني بيشتري دارند.
اين مطالعه نشان داد كه در فارس ها، آذري ها، گيلك ها ، كردها و سيستاني ها، هاپلوگروپ هاي مخصوص اوراسياي غربي غالب بوده نتيجه گيري: اين مطالعه نشان داد كه در فارس ها، آذري ها، گيلك ها ، كردها و سيستاني ها، هاپلوگروپ هاي مخصوص اوراسياي غربي غالب بوده نتيجه گيري: اين مطالعه نشان داد كه در فارس ها، آذري ها، گيلك ها ، كردها و سيستاني ها، هاپلوگروپ هاي مخصوص اوراسياي غربي غالب بوده 
ــياي غربي داراي فراواني تقريبا يكسان و در تركمن ها، هاپلوگروپ هاي ويژه  ــياي شرقي و اوراس و در عرب ها و بلوچ ها هاپلوگروپ هاي اوراس
mtDNA اوراسياي شرقي غالب تر مي باشد. بالا بودن واريانس هاپلوتيپ ها در بين تمامي اقوام به ويژه سيستاني ها، اهميت به كارگيري الگوي

را در تعيين هويت مجرمين و شناسايي اجساد مجهول الهويه بيان مي كند.
واژگان كليدي: ژنوم ميتوكندري، هاپلوتيپ، پلي مرفيسم، هاپلوگروپ، تعيين هويت.
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ــاني با الگوهاي متفاوت ميتوكندري  واگرايي پيدا كرده و گروه هاي انس
ــكل مي دهد كه امروزه در نواحي مختلف جغرافيايي زمين ساكن  را ش

شده اند. 
ــده پروتئين هاي  ــدري علاوه بر ژن هاي بيان كنن در ژنوم ميتوكن
ــي، ناحيه اي به نام ناحيه كنترل1 وجود دارد كه  مورد نياز زنجيره تنفس
ــا 342 نوكلئوتيد و HVS-2 با 286  ــيار متغير  HVS-1ب دو توالي بس
ــي،  ــود بر روي آن (تصوير1)، براي مطالعه مردم شناس نوكلئوتيد موج
ارتباط فيلوژنتيك اقوام، سفر ژنتيكي انسان هاي اوليه و شناسايي هويت 
ــد. نوكلئوتيدهاي جهش يافته  افراد در پرونده هاي قضايي مؤثر مي باش
در ژنوم ميتوكندري به صورت پلي مرفيسم ها از طريق مادر به فرزندان 
ــود (3). مجموع پلي مرفيسم ها در يك فرد،  ــر منتقل مي ش دختر و پس
هاپلوتيپ2 را تشكيل مي دهد. تنوع هاپلوتيپ ها در دودمان هاي مختلف 
ــعاب هاي درخت فيلوژنتيك mtDNA را ايجاد مي كند. از تجمع  انش
mtDNAهاپلوتيپ ها در روي درخت فيلوژنتيك mtDNAهاپلوتيپ ها در روي درخت فيلوژنتيك mtDNA، خوشه هايي بصورت 

هاپلوگروپ شكل مي گيرد (4،3).
ــروزي، امكان  ــان ام ــدري انس ــاي DNA ميتوكن ــز الگوه آنالي
ــفر ژنتيكي زنان و مادران قديمي انسان را فراهم  ــتجوي رد پاي س جس
ــت آمده از اين مطالعات نشان مي دهد كه  ــت. مدارك بدس ساخته اس
ــال پيش از اين در آفريقا  ــان امروزي حدود 150000س گونه هاي انس
ــته اند و حدود 70000-60000 سال پيش به آسيا و 50000- مي زيس

ــال پيش از  ــال پيش به اروپا و حدود 30000-20000 س 40000 س
آسيا و اروپا به آمريكا مهاجرت كرده اند (6،5). 

R,N,M,L به هاپلوگروپ هاي بزرگ  L به هاپلوگروپ هاي بزرگ  L mtDNA درخت فيلوژنتيكmtDNA درخت فيلوژنتيكmtDNA
ــزرگ خود به زير  ــك از اين هاپلوگروپ هاي ب ــده و هر ي گروه بندي ش

هاپلوگروپ ها شاخه بندي مي شوند. هر يك از ماكروهاپلوگروپ ها به يك 
L منطقه جغرافيايي خاص از كره زمين تعلق دارد. زير هاپلوگروپ هايL منطقه جغرافيايي خاص از كره زمين تعلق دارد. زير هاپلوگروپ هايL

ــياي  به قاره آفريقا تعلق دارند و هاپلوگروپ هاي Z,G,D,C  در اوراس
ــياي غربي  ــرقي (7) و هاپلوگروپ هايHV،J,T,U,H،V در اوراس ش
بيشتر ديده مي شوند (8) (تصوير 2). با مطالعه الگوهاي ميتوكندري در 
ــرزمين كهن ايران، سرزميني كه در كريدور بزرگ مهاجرت ژنتيكي  س
ــده ايراني و  ــرق به غرب قرار گرفته، هاپلوگروپ هاي اقوام مطالعه ش ش
ــياي شرقي و غربي در هريك از آنها  فراواني هاپلوگروپ هاي ويژه اوراس

مشخص مي گردد (9،8).     
ــت  ــتفاده از ژنوم ميتوكندري در تعيين هويت، لازم اس  براي اس
ــكيل دهنده جمعيت  ــي آنها در اقوام مختلف تش ــا و فراوان هاپلوتيپ ه
ــي فراواني هر يك از هاپلوتيپ ها در اقوام جمعيت  ــود. بررس مطالعه ش
ــخيص هويت مجرم از نمونه هاي بيولوژيكي بدست  ــور، امكان تش كش
ــاد مجهول الهويه ناشي از  ــايي هويت اجس آمده از صحنه جرم و شناس

سوانح و حوادث را از طريق تبار مادري فراهم مي سازد (10). 

روش بررسي

در اين مطالعه هاپلوتيپ هاي ناحيه HVS-1 ژنوم ميتوكندري357 
ــب به اقوام  فارس، ترك آذري، گيلك، كرد، سيستاني، بلوچ،  نفر منتس
ــت. مقدار 2 ميلي ليتر خون  ــي قرارگرفته اس عرب، تركمن مورد بررس
ــه  ــاس محل تولد و اطلاعات مربوط به س ــاوند براس از افراد غيرخويش
ــط خود افراد،  ــده توس ــل متوالي بنا به اظهارات و اطلاعات ارايه ش نس
ــا غلظت 0/5 مولار و ــاي حاوي ضدانعقاد EDTA ب در ميكروتيوب ه

ــه  در ناحي HVS-1 و HVS-2  ــر ــه متغي ــر1 - دو ناحي تصوي
كنترل

تصوير2- درخت فيلوژنتيك هاپلوگروپ هاي اوراسياي شرقي 
و غربي

1 - Control Region                       2 - Haplotype 

و همكاران دكترميررحيم فخرز
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pH =  8 تهيه و اقدامات آزمايشگاهي به شرح زير انجام شد:
ــا روش  ب ــك  ژنوميـــــ  DNA ــص  تخليـــــ از  ــس  پ   -  1
ــاي پرايمرهـــــ از  ــتفاده  اس ــا  ب  HVS-1 ــه  ناحي  ،Salting out
(F) ONP98 (LF): 5(F) ONP98 (LF): 5( ´- ATC ATT GGA CAA GTA GCA TC - 3´
(R) ONP24 (HR): 5(R) ONP24 (HR): 5( -́ TAG TAA GTA TGT TCG CCT GT- 3´و

تكثير شد. 
ــتگاه توالي گر ABI 310 آناليز  توالي محصول PCR با دس  - 2PCR توالي محصول  - 2PCR
و الكتروفوروگرام حاصله با نسخه شماره 1/45 نرم افزارchromas  به 

حالت FASTA تبديل شد (تصوير3). 
ــا توجه به موقعيت پرايمرها بزرگتر  اندازه محصول PCR ب  - 3PCR اندازه محصول  - 3PCR
ــود. بنابراين نوكلئوتيدهاي خارج از  از ناحيه HVS-1 توالي كمبريج ب
Alignmentــورد نظر حذف و توالي مورد نظر براي محدوده ناحيه م

آماده شد. 
ــا توالي مرجع كمبريج  ــط برنامه  Clustalxب توالي ها توس  - 4Clustalx  ــط برنامه توالي ها توس  - 4Clustalx
ــم ها در ژنوم  ــي مرفيس ــش يافته و پل ــاي جه ــه و نوكلئوتيده مقايس
ــخص گرديد (توالي DNA ميتوكندري براي  ميتوكندري هر فرد مش
ــت عنوان توالي  ــط Fred Sangar تح ــال1981 توس ــط Fred Sangarاولين بار در س ــال1981 توس Fred Sangarاولين بار در س
ــايي نوكلئوتيدهاي  ــد و مبناي مقايسه براي شناس ــر ش كمبريج منتش

جهش يافته قرار گرفت).

ــم ها از  ــش يافته و پلي مرفيس ــاس نوكلئوتيدهاي جه براس  - 5
ــروپ هر يك از  ــوم ميتوكندري، هاپلوگ ــت فيلوژنتيك ژن طريق درخ
ــس هاپلوتيپ ها، تنوع  ــا، واريان ــخص و فراواني هاپلوگروپ ه افراد مش
نوكلئوتيدها و هموپلاسي (به ميزان جهش هاي مشابه در بين افراد يك 
ــود) براي هر قوم با استفاده از فرمول هاي   ــي گفته مي ش قوم هموپلاس
 Ev = K/[0.577+log(n-1)] و (1-ΣXi2) (n/n-1) = Diversity
ــد (Xi فراواني هاپلوتيپ ها، n  تعداد نمونه ها و  Kتعداد  ــبه ش محاس

پلي مرفيسم ها مي باشد).

يافته ها

ــداد 160 نوكلئوتيد  ــده تع در357 الگوي ميتوكندري مطالعه ش
ــي  ــد. بالاترين هموپلاس ــاهده ش ــش يافته در ناحيهHVS-1 مش جه
ــابه با 40٪ در فارس ها و پايين ترين آن مربوط به  يعني موتاسيون مش
ــتاني ها با 13٪ مي باشد. به جهت بالا بودن ميزان هموپلاسي در  سيس
فارس ها، ميزان واگرايي در قوم فارس با عدد 0/862 پايين ترين مقدار را 
دارد. واريانس هاپلوتيپ ها در قوم سيستاني بالاتر از ديگر اقوام مطالعه 
ــده و ميزان آن 0/87 مي باشد. ميانگين اختلاف نوكلئوتيدها نسبت  ش
ــك در هر قوم، واريانس و  ــه توالي كمبريج، تعداد هاپلوتيپ هاي يوني ب

واگرايي اقوام در جدول 1 نشان داده شده است. 
مشاهدات ما نشان مي دهد كه در جمعيت مطالعه شده موتاسيون 
ــورژن  ــتر از تغيير از نوع ترانس ــوام بيش ــن در كليه اق ــوع ترانزيش از ن
مي باشد و در بين اقوام مطالعه شده، كردها با 97/6٪  فراواني بالاترين 
ــوط به قوم بلوچ با  ــورژن مرب ــن را دارند. بالاترين ميزان ترانس ترانزيش
ــن تغييرC →T و بيشترين  ــترين نوع ترانزيش ــد. بيش 21/8٪ مي باش
ــورژن تغيير A→T مي باشد. بيشترين حذف و اضافه شدن  نوع ترانس
ــتان و كمترين آن در آذري ها  نوكلئوتيد در ناحيهHVS-1 مردم سيس
ــا 67٪ از هاپلوگروپ هاي  ــه م ــت (جدول2). در مطالع ــده اس ديده ش

تصوير3- الكتروفوروگرام ناحيه متغيربا برنامه كروماس

جدول 1- واريانس و هموپلاسي و ميانگين تغييرات نوكلئوتيدي در اقوام ايراني

Varianceتعداد هايپلوتيپ هااقوام
(K)تعداد هاپلوتيپ هاي يگانهواگرايي ژنتيكيHomoplasy

٪
ميانگين تعداد نا همخواني

(mismatch)

5/ 86230403/ 610/ 500فارس

96140203/ 810/ 500ترك آذري

7/ 96238192/ 820/ 0 47گيلك

8/ 95238242/ 760/ 500كردي

7/ 97226382/ 620/ 420بلوچ

6/ 97633132/ 870/ 380سيستاني

1/ 88241183/ 820/ 500تركمن

8/ 97823232/ 770/ 300عرب

تژنوم ميتوكندري ابزاري مؤثر در تعيين هويتژنوم ميتوكندري ابزاري مؤثر در تعيين هويت
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mtDNAجدول 3- مقايســه دوبدو نوكلئوتيدهاي تغيير يافته در اقوام مختلف ايران - بيشــترين تشــابه در الگوي mtDNAجدول 3- مقايســه دوبدو نوكلئوتيدهاي تغيير يافته در اقوام مختلف ايران - بيشــترين تشــابه در الگوي mtDNA و بيشترين 
تفاوت در جدول متمايز شده اند-

ميانگينعربسيستانيبلوچتركمنكردگيلگترك آذريفارساقوام

134/ 1720/ 1510/ 1780/ 1410/ 1210/ 1460/ 1620/ 00فارس

138/ 1690/ 1620/ 1640/ 1720/ 1310/ 1410/ 16200/ 0ترك آذري

123/ 1440/ 1380/ 1640/ 1510/ 0990/ 14100/ 1460/ 0گيلك

107/ 1130/ 1090/ 1490/ 1360/ 09900/ 1310/ 1210/ 0كرد

129/ 1380/ 1310/ 1690/ 13600/ 1510/ 1720/ 1410/ 0تركمن

135/ 1360/ 1230/ 16900/ 1490/ 1640/ 1640/ 1780/ 0بلوچ

115/ 1070/ 12300/ 1310/ 1090/ 1380/ 1620/ 1510/ 0سيستاني

122/ 10700/ 1360/ 1380/ 1130/ 1440/ 1690/ 1720/ 0عرب

125/ 0ميانگين كل

جدول 2- ميزان ترانزيشن و ترانسورژن و نوع نوكلئوتيدهاي موتاسيون يافته در اقوام مطالعه شده

Populationعربتركمنسيستانيبلوچكردگيلكترك آذريفارس

5050475042385030حجم نمونه

3040383826334123تعداد جايگاه هاي تغيير يافته

A→G1416181589126

G→A126512169126

T→C6749344225315326

C→T7251546040447030

5/ 69491/ 297/ 278/ 29696/ 792/ 93درصد ترانزيشن

A→T46422112

A→C51134101

G→T00000000

G→C00000000

C→A01002001

C→G30007052

T→A00002000

T→G00001000

5/ 468/ 82/ 821/ 843/ 37/ 6درصد ترانزيشن

6177218195نوكلئوتيدهاي وارد شده

20300000نوكلئوتيدهاي حذف شده

و همكاران دكترميررحيم فخرز
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ــمال و غرب و مركز و جنوب شرقي  ــاكن در ش mtDNA جمعيت س
ايران تعلق به شاخه هاي قفقازي دارد.

ــوام فارس، ترك  ــن هاپلوگروپ در اق ــروپHV فراوان تري هاپلوگ
آذري، گيلك، كرد و سيستاني بوده و هاپلوگروپ هاي  Mو N در اقوام 
ــتري دارند. فراواني هاپلوگروپ J در  تركمن و بلوچ و عرب فراوني بيش
اقوام كرد، آذري و فارس در رتبه دوم فراواني به ترتيب با 20٪ و ٪16
mtDNA ــت آمده از مطالعه الگوي ــند. اطلاعات بدس ــت آمده از مطالعه الگوي mtDNA مي باش ــند. اطلاعات بدس mtDNA مي باش و ٪14

ــان داد كه فراواني زير هاپلوگروپU7 در اقوام فارس،  جمعيت ايران نش
ترك آذري، گيلك، كرد، بلوچ، سيستاني، تركمن و عرب به ترتيب ٪6

ــت  ــج بدس ــد. نتاي و12٪ و11٪ و 8٪ و10٪ و3٪ و 2٪ و 6٪  مي باش
ــيا براي مهاجرت  آمده، قرار گرفتن ايران را در كريدور جنوب غربي آس
ــد. زير هاپلوگروپ U7 خودش  ــان تا حدودي تأييد مي كن ژنتيكي انس
ــود كه زير شاخه U7a داراي موتاسيون  ــاخه تقسيم مي ش ــود كه زير شاخه U7aبه دو زير ش ــاخه تقسيم مي ش U7aبه دو زير ش
ــاخه U7 در نوكلئوتيد  ــن در نوكلئوتيد 16309 و زير ش ــاخه U7از نوع ترانزيش ــن در نوكلئوتيد 16309 و زير ش U7از نوع ترانزيش
ــد همزمان اين  ــان بهم آميختگي و رش ــت. زم 16318 تغييركرده اس
ــده  ــبه ش ــال پيش از اين محاس زيرهاپلوگروپ13900 ± 38200 س

است. 
ــراد هر قوم و همچنين اقوام  ــاي تغييريافته در بين اف نوكلئوتيده
ــد. در50 نفر مطالعه شده از قوم  ــه ش بصورت دو بدو3 با يكديگر مقايس
فارس تعداد 185 موتاسيون در 63 نقطه و در50 نفر ترك آذري مطالعه 
شده تعداد 137 موتاسيون در 56  نقطه و در47 نفر گيلكي تعداد 116 
ــيون در47  ــيون در57 نقطه و در50 نفركرد تعداد 140 موتاس موتاس
نقطه و در 42 نفر بلوچ تعداد 120 موتاسيون در50 نقطه و در 38 نفر 
سيستاني تعداد 100 موتاسيون در 45 نقطه و در30 نفرعرب تعداد 82 
ــيون در  ــيون در 46 نقطه و در50 نفر تركمن تعداد 150 موتاس موتاس
ــد. با مقايسه دوبدو نوكلئوتيدهاي يونيك (يگانه)  62 نقطه مشاهده ش
اقوام، بيشترين و كمترين تشابه و بيشترين و كمترين تفاوت در الگوي 
ــم هاي ايجاد شده در الگوي  mtDNA آن ها مشخص شد. پلي مرفيس
ــته و الگوي  ــابه را با قوم گيلك داش ــترين تش mtDNA قوم كرد بيش
ــترين تفاوت را در نوكلئوتيدهاي تغيير يافته  mtDNA قوم بلوچ بيش
mtDNAبا قوم فارس دارد. ميانگين اختلاف الگوي  mtDNAبا قوم فارس دارد. ميانگين اختلاف الگوي  mtDNA در اقوام مختلف 
ــاوت) آن برابر 0/125  ــي 48 نوكلئوتيد و FST (ميزان درصد تف ايران

مي باشد (جدول 3).  

بحث

ــاختار  ــي در مطالعه س ــاي mtDNA ابزاري اساس ــاي mtDNAهاپلوگروپ ه mtDNAهاپلوگروپ ه
ــاء و الگوي مهاجرت آن ها از قاره هاي مختلف و تاريخ  جمعيت ها، منش
ــد (11). تفاوت در  ــي آن ها از ماكروهاپلوگروپ هاي اوليه مي باش واگراي
توالي نوكلئوتيدهاي mtDNA مي تواند براي ايجاد شبكه فيلوژنتيك 
ــان دادن رابطه آن ها براساس موقعيت جغرافيايي و تخمين زمان  و نش
ــه هاپلوگروپ هاي ويژه  ــود (12). بنابراين مطالع ــتفاده ش پيدايش اس

آفريقا و آسيا و اروپا و اوراسيا مي تواند خاستگاه اقوام ايراني را مشخص 
نمايد. اگرچه بسياري از دانشمندان اعتقاد دارند كه مطالعه هاپلوگروپ-

ــاي ميتوكندري در مطالعه  ــوزومY به موازات هاپلوگروپ ه هاي كروم
ــت، ولي تهاجم بعضي از قبايل به ديگر  ــان مؤثر اس ــفر ژنتيكي انس س
سرزمين ها مثل يورش مغول ها در قرون11 الي13به كشورهاي مختلف 
ــت.  ــده اس ــبب آلودگي خزانه ژني اجداد پدري جمعيت ها ش جهان س
ــخ اقوام از طريق هاپلوگروپ هاي  ــد، مطالعه تاري بنابراين به نظر مي رس

اجداد مادري منطقي تر باشد (7).
ــه در فارس ها و آذري- ــت ك ــاي ما گوياي اين حقيقت اس داده ه

ــاخه هاي مخصوص اوراسياي  ــتاني ها، ش ها و گيلك ها و كردها و سيس
غربي (J,T,U,V,H) غالب بوده و در عرب ها و بلوچ ها، هاپلوگروپ هاي 
ــياي شرقي و اوراسياي غربي با فراواني تقريبا يكساني ديده مي- اوراس

 (M,R,N) ــود. در تركمن ها، هاپلوگروپ هاي ويژه اوراسياي شرقي ش
غالب تر از شاخه هاي اوراسياي غربي مي باشد. مشاهدات ما ديدگاه هاي 
مورخين و باستان شناسان و زبان شناسان را تأييد مي كند. چرا كه وجود 
ــرق و غرب اوراسيا در جمعيت ايران مي تواند از يك  هاپلوگروپ هاي ش
ــيبري و اطراف درياچه  ــتگاه آريايي ها از جنوب س ــو دليلي بر خاس س
آرال و كوه هاي قفقاز باشد و از سوي ديگر وجود ماكروهاپلوگروپ هاي 
ــه اي دارد كه پس از  ــان هاي اولي N و N و N حكايت از ورود انس M ــي ــي Mقديم Mقديم
ــيا شده اند. عدم توسعه هاپلوگروپ هاي جنوب  خروج از آفريقا وارد آس
ــيا در جمعيت ايران مي تواند ناشي از باز دارندگي دشت لوت  غربي آس
ــفر ژنتيكي و سكونت انسان هاي داراي هاپلوگروپ هاي  و كويرلوت از س

ويژه آسيا باشد. 
ــايي هويت افراد  mtDNAيكي از كاربردهاي مهم الگوي  mtDNAيكي از كاربردهاي مهم الگوي  mtDNAشناس
ــاد مجهول الهويه مي باشد. معيار اصلي استفاده ژنوم ميتوكندري  و اجس
ــد (10). بالا بودن واريانس  در علوم جنايي واريانس هاپلوتيپ ها مي باش
ــخيص  ــتفاده از آن را براي تش ــا در تمامي اقوام ايراني اس هاپلوتيپ ه
هويت امكان پذير مي سازد. در داده هاي ما بالاترين واريانس هاپلوتيپ ها 
ــد. اختلاف در تنوع هاپلوتيپ هاي اقوام،  ــتاني ها مي باش مربوط به سيس
ــترك نمي توان در شناسايي  ــت كه از پايگاه اطلاعاتي مش بيانگر آن اس
ــدي با ميزان  ــس و تنوع نوكلئوتي ــت. بالا بودن واريان ــا بهره گرف آن ه
ــبت عكس دارد. بنابراين در اقوامي كه واريانس در آنها  هموپلاسي نس
ــد.  ــابه) پايين باش ــي (نوكلئوتيدهاي جهش يافته مش بالا و هموپلاس
ــت از طريق تبار  ــتري در تعيين هوي ــاي ميتوكندري ارزش بيش الگوه

مادري خواهند داشت.  

نتيجه گيري 

ــا، گيلك ها ،  ــان مي دهد كه در فارس ها، آذري ه ــن مطالعه نش اي
ــتاني ها شاخه هاي مخصوص اوراسياي غربي غالب بوده و  كردها و سيس
ــياي شرقي و اوراسياي غربي  در عرب ها و بلوچ ها هاپلوگروپ هاي اوراس

3- Pairwise Alignment 

تژنوم ميتوكندري ابزاري مؤثر در تعيين هويتژنوم ميتوكندري ابزاري مؤثر در تعيين هويت
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ــود. در تركمن ها هاپلوگروپ هاي  ــاني ديده مي ش با فراواني تقريبا يكس
ــياي غربي مي باشد.  ــياي شرقي غالب تر از شاخه هاي اوراس ويژه اوراس
ــاهدات ما ديدگاه هاي مورخين و باستان شناسان و زبان شناسان را  مش
ــان دهنده  تأييد مي كند. پايين بودن گوناگوني نوكلئوتيدها در اقوام نش
ــياري از دودمان ها در بين  رعايت ازدواج درون قومي و بومي ماندن بس

اقوام مي باشد.
ــان مي دهد كه هتروژنيتي و تنوع هاپلوتيپ ها در  داده هاي ما نش
ــتاني ها  ــد، اگرچه اين تنوع در بين سيس ــن تمامي اقوام بالا مي باش بي
ــن دو عامل بيانگر  ــت. اي ــن مقدار را به خود اختصاص داده اس بالاتري
ــاي قضايي و تعيين  ــت بكارگيري الگوي mtDNA در پرونده ه ــت بكارگيري الگوي mtDNAاهمي mtDNAاهمي
mtDNA ــايي اجساد مجهول الهويه از الگوي ــايي اجساد مجهول الهويه از الگوي mtDNAهويت مجرمين و شناس mtDNAهويت مجرمين و شناس

مي باشد و پيشنهاد مي شود كه براي تسريع و سهولت در نتيجه گيري از 
روش آرايه خطي استفاده شود و در بحث مردم شناسي براي تأييد نتايج 
mtDNAبدست آمده از مطالعه الگوي mtDNAبدست آمده از مطالعه الگوي mtDNA براي اقوام ايراني، هاپلوگروپ-

هاي اجداد پدري يعني ماركرهاي كروموزوم Y نيز مطالعه شود. 

تقدير و تشكر 
ــي دانشگاه امام  ــكده علوم ومهندس مؤلفين از گروه پژوهش دانش
حسين (ع) در تصويب طرح و آزمايشگاه تحققيقات جنايي پليس آگاهي 
ــگاه علوم  ناجا در تأمين هزينه هاي تحقيق و از مركز بيوتكنولوژي دانش
ــي ژنتيك و فناوري زيستي  ــكي بقيه اله و پژوهشگاه ملي مهندس پزش

ايران به جهت مشاوره علمي تشكر و قدرداني مي كنند.
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