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ها در از تفاوتيمقدار. باشدیسلول میازمورد نيرژدرصد از ان90یدمسئول تولمیتوکندري
ممکن است مربوط به اختلاف در ییراندمان غذایپیفنوتیانو بیگوشتيهاعملکرد رشد جوجه
این پژوهش بمنظور همسانه سازي و تحلیل مرغان بومی .باشدیتوکندريراندمان عملکرد م

بدین منظور از نمونه . هاي احتمالی استشبه منظور بررسی جهND2خراسان با تاکید بر ژن 
با استفاده از آغازگرهاي اختصاصی این وژنومی استخراج گردیدDNAخون مرغ بومی خراسان، 

اي پلیمراز جهت تکثیر ژن انجام شد، محصول واکنش بر روي ژل آگارز ژن، واکنش زنجیره
-همسانهE. coliدر باکتري pTZ57R/Tباندهاي حاصل با استفاده از ناقل خطی . الکتروفورز شد
یابی شده با ژنوم مرجع چهار جهش را نشان مقایسه نوکلئوتیدي قطعه توالی. یابی شدسازي و توالی

-در توالیGallus gallusطول خود با توالی کامل ژنوم میتوکندري % 100در % 99شباهت داد و 
، GU261709.1، )ژنوم مرجع(X52392.1هاي ثبت شده میتوکندري طیور با شماره دسترسی 

GU261712.1 ،AP006746.1 ،KF826490.1 ،HQ857210.1 وAY235571.1یسهمقا.نشان داد
یتوکندريمND2مربوط به ژن ینیپروتئيهایحاصل با توالینشان دهنده شباهت توالینیپروتئ

ول خود متعلق به ط% 100در % 100شباهت، یشترینکه بيبود به گونه ایدر بانک اطلاعاتیورط
شباهت متعلق به جنس ها ینو کمترBAC57576.1یبا شماره دسترسGallus gallusدر ND2ژن 

Chrysolophusيو گونه ها amherstiaeیبا شماره دسترسAAF65702.1 وTetrastes sewerzowi

یلتواینهمچن.طول خود بود% 100شباهت در % 80ا بABH01111.1ی با شماره دسترس
، YP272073.1ها با شماره مرجع یتوالیرمرجع و سایخراسان با توالیمرغ بوميایدآمینهاس

BAD11115.1 ،NP_006916.1 ،ADB06584.1 وADW41566.1 طول نشان % 100در % 99شباهت
مرجع ینیپروتئیبا توالاي،یدآمینهاسیبدست آمده به توالیدينوکلئوتیتوالیلپس از تبد. داد

که ینلوس130یدآمینهدر اس. را نشان دادیدآمینهاسیکتفاوت در یسهمقاینایجهنت. شدیسهامق
مشاهده شده يهاجهش.شدیلتبدیونینمتیرقطبیغیدآمینهاست به اسیرقطبیغیدآمینه اياس

دریهپایکبه عنوان توانیشده است مینهآمیداسییرمنجر به تغیی کهاز آنجایقتحقیندر ا
قرار يدر مطالعات بعدMT-DNAژن یرو صفات تحت تاثخت وسازسواختلالات يهایبررس

.یردگ

هاي کلیديواژه
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مقدمه

از جمله یواناتاز حیاريدر بسیتوکندریاییژنوم م
، 22tRNAيداراوباز داردیلوک17تا 16حدود یباپرندگان تقر

2rRNA است یدپپتیپل13و)Chinnery and Schon, 2003.(
هاي موجود در میتوکندري، بررسی ژنهاي کنترل کشف توالی

یانب. ساخته استیررا امکان پذکننده موجود در این اندامک
سوخت و ي،انرژیدتولبرايداراندر مهرهیتوکندريمهايژن

,DiMauro(استيضرورلولیو مرگ سیساز بدن، تعادل سلول

2004; Newmeyer and Ferguson-Miller, 2003.(

عملکرد مرتبط با ی تریناصلیداتیواکسیلاسیونفسفور
از یداتیواکسیلاسیوناز فسفوريانرژیدتول. باشدیمیتوکندريم

انتقالیرهتوسط زنج) ATP(فسفات يترینآدنوزیلتشکیقطر
شده استیلتشکاست که از چند کمپلکس) ETC(الکترون

(Ahmad and Abdullah, اشتقاق یبررسهمچنین امکان .(2012
به یابیدستینجد مشترك و همچنیکمختلف از هايگونه

DNAاز طریق مطالعه یکیژنتیرحفظ ذخايابرییراهکارها

,Fumihito)وجود داردیتوکندریاییم et al. 1994; Brown,1980;

Szalanski et al. یتوکرومژن س،)2013(فتحیوب ویعق. (2000
b یبومهايمرغهايیهسویزتمايبرایبعنوان شاخصرا

هايیهه سونشان داد کیج این مطالعه نتا. کردندعربستان استفاده 
مرغان یگردايهمرغان عربستان با هم مشابه هستند اما با گونه

ژن بعنوان شاخص ینمشخص شد که اینهمچن. متفاوت هستند
,Yacoub)باشدیها مگونهیناینتفاوت بیجهت بررسیمناسب

and Fathi, عموما بر یتوکندریاییمDNAيهاجهش. (2013
سالم جهت یداتیواکسیلاسیونربه فسفویاجکه احتییهابافت

,Taanman(گذارندیمیردارند تاثیسمیمتابوليانرژینتام

1999.(

NADH Dehydrogenaseژن يگذارکدیهدر ناحیجهش بدمعن

2)MT-ND2 (یدتولیندر ساختار دوم پروتئییرتغیکتواند یم
یژندر حالت کمبود اکسنشان دادند همکاران وانگ و.کند
فعال یژناکسیداستاندارد و تولکمتر ازIکمپلکس یتفعال

با حالت نرمال کاهش یسهدر مقايداریبه صورت معنیتوکندريم
به طور قابل MT-ND2در ژن یجهش بدمعنیابد، همچنین می

استمربوط یتوکندريمفعال دریژناکسانواعیدبا تولیتوجه
)Wang et al. 2013(.

.شده استیلتشکیمختلفيهااز بخشوریطیتوکندریاییژنوم م
یدتوليرا براياست که ساختارMt-ND2ژنها، ژنیناز جمله ا

NADH Dehydrogenaseبه نامینیپروتئ ینا. کندیفراهم م2
فرایندکه در بزرگ استیمیاز کمپلکس آنزیبخشینپروتئ
يورانتقال الکترون ضرییدر مرحله ابتدایداتیواکسیلاسیونفسفر
Mitchell(است et al. 2006(.

دلیل هاپلوئید بودن ژنوم میتوکندري و در نتیجـه انجـام نشـدن    به
ــات     ــالایی در مطالع ــت ب ــدري قابلی ــوم میتوکن ــوز، ژن ــد می فرآین

و يانه سازسهمیی،پژوهش شناساینهدف از ا. فیلوژنتیکی دارد
یی بمنظور شناساND2بر ژن یدخراسان با تاکیمرغان بومیلتحل

.هاي احتمالی می باشدجهش

DNAگیري و استخراج نمونه

و نمونه قطعه مرغ بومی خراسان خون گیري بعمل آمد8از تعداد 
به عنوان ماده جلوگیري کننده (EDTAهاي حاوي خون در لوله
ژنومی از خون و با DNAاستخراج . نگهداري شد) از انعقاد خون

به منظور . انجام شدساخت کشور آلمان Rocheکیتاستفاده از 
مورد مطالعه، از روش الکتروفورز DNAبررسی کمیت و کیفیت 

سنجی با دستگاه نانودراپ استفاده بر روي ژل آگارز و روش طیف
.شد

طراحی آغازگر اختصاصی

با شماره دسترسی Gallus gallusژنوم کامل میتوکندریایی 
X52392.1مرجع، به منظور تکثیر ژن به عنوان ژنومMT ND2

MTبازي ژن جفت1583به سبب طول . مورد بررسی قرار گرفت

ND2هاي مربوط به و ناحیهtRNA و نیز در نظر گرفتن توانایی
یابی در هر بار خوانش، این ژن به سه بخش تقسیم شد و توالی

هاواد و روشم
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83و 70پوشان به طول اي همآغازگرها با در نظر گرفتن ناحیه
(Integrate DNA Technologyافزار باز با استفاده از نرمجفت

IDT ( به نشانی اینترنتیhttps://www.idtdna.com/و طراحی
).1جدول (شد سفارش داده یستها به شرکت تکاپوزساخت آن

:و شرایط واکنشPCRغلظت مواد موجود در واکنش 

در ) Polymerase Chain Reaction(اي پلیمرازواکنش زنجیره
Taqمیکرولیتر و بر اساس شرایط مندرج در کیت 25حجم 

Polymerase شرکتJena Bioscience 4/0و با غلظت نهایی
در سه PCRواکنش . انجام شدیکرومولار از هر یک از آغازگرها م

95اولیه در سازيمرحله اول، واسرشت. مرحله صورت پذیرفت
مرحله دوم . صورت گرفتدقیقه 5گراد به مدت درجه سانتی

چرخه دمایی بود که شرایط دمایی و زمانی هر چرخه 35حاوي 
گراد به درجه سانتی95سازي در دماي مرحله واسرشت: شامل

گراد به درجه سانتی58ثانیه، مرحله اتصال در دماي 30مدت 
گراد به درجه سانتی72مدت یک دقیقه و مرحله تکثیر در دماي 

درجه 72مرحله آخر، تکثیر نهایی در . ودمدت یک دقیقه ب
. گرفتانجامدقیقه 10و به مدتگرادسانتی

سازي آن از ژل و درج در ، خالصPCRالکتروفورز محصول 
% 1بر روي ژل آگارز PCRمحصول :  pTZ57R/Tناقل خطی

الکتروفورز و با استفاده از کیت استخراج از ژل آگارز شرکت 

Gene Allقطعه بازیابی شده از ژل به منظور درج . خالص گردید
طبق شرایط مندرج در کیت شرکت pTZ57R/Tدر ناقل خطی 

Thermo SCIENTIFIC به 1کشور امریکا و نیز رعایت نسبت
همچنین به . بین ناقل و قطعه بازیابی شده با هم مخلوط شدند3

استري بین قطعه بازیابی شده و ديمنظور برقراري پیوند فسفو
T4ل خطی از آنزیم ناق DNA Ligaseاستفاده شد.

هاي باکتریایی مستعد، انتقال پلاسمید نوترکیب به تهیه سلول
:هاي نوترکیبباکتري و غربالگري کلونی

سویه Escherichia coliباکتري ) Over Night(کشت شبانه 
DH5αهاي باکتریایی مستعد صورت پذیرفتبا هدف تهیه سلول .

هاي باکتریایی کشت شبانه به روش شوك ولسازي سلآماده
پس از . حرارتی و به منظور ترانسفورماسیون انجام شد

ترانسفورماسیون و کشت باکتري در محیط کشت جامد حاوي 
گراد درجه سانتی37ساعت در دماي 16سیلین، به مدت آمپی

هاي حاوي پلاسمید سپس شناسایی کلونی. شدنگهداري
به ) و قطعه تکثیر و بازیابی شدهpTZ57R/Tناقل (نوترکیب 

,.Sambrook et al)هاي مقاوم صورت گرفت کلونیPCRروش 

غلظت مواد مورد استفاده و شرایط دمایی واکنش مطابق ،(2003
..هاي پیشین بودبا بخش

MT ND2ژناختصاصیهايآغازگرتوالی-1جدول 

Table 1. The sequence of specific primers of MT ND2 gene

طول قطعه تکثیر شده
PCR Product

Primerناحیه دسترسی/sequenceتوالی 

810CATCTCTACCCTTGCTGAAACC5437 -4627ND1 Part B. F

GCAGTTGATTGGGTGAGGAAND1 Part B. R

812CTCATCTCCAAGTCACACCAC6179 -5367ND2 Part A. F

TTTATGTGGTTTGATGAGTTGGGND2 Part A. R

798CACTCCTAAGCCTATTCTTCTACC6894 -6096ND2 Part B. F

CTA GTC AGT TTC CGA AGC CAND2 Part B. R
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پس از ترانسفورماسیون و کشت باکتري در محیط کشت جامد 
-درجه سانتی37ساعت در دماي 16سیلین ، به مدت حاوي آمپی

حاوي پلاسمید هاي سپس شناسایی کلونی. شدنگهداريگراد 
به ) و قطعه تکثیر و بازیابی شدهpTZ57R/Tناقل (نوترکیب 

,.Sambrook et al)هاي مقاوم صورت گرفت کلونیPCRروش 

غلظت مواد مورد استفاده و شرایط دمایی واکنش مطابق ،(2003
..هاي پیشین بودبا بخش

پلاسمیدهاي استخراج شده و روي PCRاستخراج پلاسمید، 
یابی توالی

، پس از کشت شبانه با )مثبت(استخراج پلاسمید از کلونی مقاوم 
به . انجام شدGene Allاستفاده از کیت استخراج پلاسمید شرکت 

منظور تأیید حضور قطعه در پلاسمیدهاي استخراجی، پس از 
تعیین غلظت پلاسمیدهاي استخراج شده با دستگاه نانودراپ به 

مورد PCRیق شدند و به عنوان الگو براي واکنش رق1:20نسبت 
غلظت مواد مورد استفاده و شرایط دمایی . استفاده قرار گرفتند

پلاسمیدهاي . هاي پیشین بودمطابق با بخشPCRواکنش
و برگشت یابی با آغازگرهاي رفتاستخراج شده به منظور توالی

M13 به شرکت ،Macrogeneاي هسپس توالی. ارسال شدند
، Vector NTIافزارهاي نوکلئوتیدي بدست آمده به کمک نرم

MEGA5 ،Bio Edit وCLC Workbench5 مورد بررسی قرار
BLAST)(Basic Localگرفتند و با استفاده از برنامه 

Alignment Search Tool موجود در پایگاه اطلاعاتیNCBI

)National Center for Biotechnology Information( به نشانی
جود در هاي موبا توالیhttp://www.ncbi.nlm.nih.govاینترنتی 

.بانک اطلاعاتی مقایسه شدند

در طی طراحی آغازگرها بر اساس مکان قرارگیري هر 
باز جفت798و 812، 810جفت آغازگر، مشاهده باندي به طول 

پس. رفتمیانتظار PCRهاي در اثر تکثیر در هر کدام از واکنش
810و الکتروفورز محصول واکنش، مشاهده قطعه PCRاز انجام 

بازي در واکنش دوم جفت812بازي در واکنش اول، قطعه جفت
دهنده صحت بازي در واکنش سوم نشانجفت798و قطعه 

همچنین وجود تنها یک باند در هر کدام از . بودهاواکنش
ها مشخص کرد که جایگاه نشست دیگري براي واکنش

هاي ژنوم وجود ندارد غازگرهاي طراحی شده در سایر مکانآ
).1شکل (

یابی صورت پس از اطمینان از اختصاصی بودن تکثیر، توالی
M13-Fخواندن توالی از دو انتها و با آغازگرهاي عمومی . گرفت

یابی نتیجه توالی.صورت گرفتT/Aتعبیه شده در ناقل M13-Rو 
هاي مربوط به ده شد و با حذف توالیخوانBio Editافزار با نرم

بازي متعلق به ژن هدف جفت798و 812، 810ناقل قطعات 
وجود توالی آغازگرهاي طراحی شده در دو انتهاي . بدست آمد

پس از مشخص شدن . یابی را ثابت نمودتوالی، صحت توالی
پوشان سه قطعه تکثیري با هم ادغام شدند و توالی هاي همناحیه
سپس توالی حاصل با . مرغ بومی خراسان حاصل آمدND2ژن 

با استفاده از برنامه NCBIهاي موجود در بانک اطلاعاتی توالی
BLASTمقایسه شد.

)1bp)810( ،2bp)812قطعه PCRالکتروفورز محصول واکنش -1شکل
(bpو 3798( ،M ( سایز مارکرbp810

Figure 1: Electrophoresis of PCR products : 1 (810 bp), 2 (812
bp), 3 (798 bp).

بحثوجینتا
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طول % 100در % 99نوکلئوتیدي توالی حاصل شباهت در مقایسه 
هاي در توالیGallus gallusخود با توالی کامل ژنوم میتوکندري 

ژنوم (X52392.1ثبت شده میتوکندري طیور با شماره دسترسی 
، GU261709.1 ،GU261712.1 ،AP006746.1، )مرجع

KF826490.1 ،HQ857210.1 وAY235571.1دهدنشان می .
، FJ752429.1 ،JF921875.1کمترین شباهت نیز مربوط به 

KF027439.1 وHQ221859.1 طول خود بود% 100در % 87با .
NADHهاي مربوط به ژن توالی حاصل با توالیهمچنین

dehydrogenase subunit 2 gene (ND2) با در میتوکندري طیور
شباهت EU845754.1و JQ970529.1هاي شماره دسترسی

). 2شکل(طول خود را نشان داد % 100در % 100

طراحی درخت فیلوژنی توالی حاصل با توالی مرجع و سایر 
در ND2هاي موجود در بانک اطلاعاتی شباهت بالاي ژن توالی

هاي ثبت شده در بانک اطلاعاتی مرغ بومی خراسان را با توالی
6281تا 5241در ژنوم مرجع از نوکلئوتید ND2ژن . أیید نمودت

اي که بین توالی حاصل با ژنوم مرجع شود، در مقایسهرا شامل می
صورت گرفت تفاوت در نوکلئوتیدهاي چهار جایگاه وجود 

واقع ND2داشت که فقط جهش اول در ناحیه مربوط به ژن 
Aبه نوکلئوتید ) ینپیریمید(Cنوکلئوتید 5928در جایگاه . است

صورت )Transvertion(تغییر یافت و جهش جابجایی ) پورین(
6800و 6758، 6477گرفت، همچنین در هر سه جایگاه 

تبدیل شده ) پیریمیدین(Cبه نوکلئوتید ) پیریمیدین(Tنوکلئوتید 
مطالعات . رخ داده استTransition)(است و جهش جابجایی 

صورت گرفته است که یورطندریایییتوکژنوم ميبر رویمختلف
يو دامهایورطیتوکندریاییمDNAتنوع در ياز آنها بر رویبرخ
تنوع یبررسبه 2014و همکاران در سال کواب.استیاهل
DNAیتوالیچندشکلیزآنالیقلائوس از طریمرغان بومیکیژنت

و شدییشناسایپهاپلوت29در کل .پرداختندیتوکندریاییم
مرغان از لائوس بوده، یناينشان داد که منشا مادریجنتایننهمچ

وجود یجنوب شرقیايو آسیندر چیگردنشادو مینبر اعلاوه 
یجنتا. شدیابییو توالیرباز تکث500یهناحیقتحقیندر ا.دارد 

جهش در 120و یبومیهدر سویگزینیجهش جا26بدست آمده 
جفت باز در 14يتکراریتوالینهمچن. را نشان دادهایهسویرسا

که ستایدر حالینشد اییشناسایتهر دو نسخه در کل جمع

جفت باز در دو نسخه موجود 42يتکراریتوالیبومیهدر سو
Kawabe(بود  et al. مایو و همکاران مطالعه کاملی بر . )2014

و تاریخچه اهلی روي اهلیت مرغ بر پایه ژنوم میتوکندریایی داده
شدن مرغان آسیاي جنوب شرقی و جنوب غرب چین را مشخص 

Miao)کردند et al. 2013) .

tRNAدر توالی نوکلئوتیدي حاصل، توالی مربوط به 

میتوکندریایی نیز وجود داشت به همین دلیل پس از حذف این 
موجود در Translate toolنواحی، توالی حاصل به وسیله برنامه 

به نشانی اینترنتی ExPASYپایگاه
http://web.expasy.org/translate اسیدآمینه برگردانده 346به

در مقاسیه نوکلئوتیدي ارائه شده، جهش در چهار جایگاه رخ . شد
ND2داده بود که سه جهش انتهایی آن در ناحیه خارج از ژن 

یل پس از تبد. اندوارد نشدهND2اتفاق افتاده بود و در ترجمه ژن 
اي، با توالی توالی نوکلئوتیدي بدست آمده به توالی اسیدآمینه

نتیجه این مقایسه تفاوت ). 3شکل (پروتئینی مرجع مقایسه گردید 
لوسین 130در اسیدآمینه . در قرارگیري یک اسیدآمینه را نشان داد

اي غیرقطبی است به اسیدآمینه غیرقطبی متیونین که اسیدآمینه
NADHژنگذاريکدناحیهدرعنیبدمجهش.تبدیل شد

دومساختاردرتغییریکتواندمی)  MT-ND2(2دهیدروژناز
قابلطوربهMT-ND2ژندربدمعنیجهش. کندتولیدپروتئین
Wang(بودمربوطدرمیتوکندريفعالاکسیژنتولیدباتوجهی et

al. ر به نظآمینهقطبی بودن هر دو اسیدبا توجه به غیر ). 2013
تغییر زیادي در گیري اسید آمینه ها می رسد این تفاوت در قرار

با این حال با توجه به شباهت . کردکارکرد پروتئین ایجاد نخواهد 
توان گفت که این دو درصدي این دو توالی می99بیش از 

. اشندبپروتئین احتمالاً از نظر پیکربندي و کارکرد مشابه می

هاي پروتئینی لی حاصل با توالیمقایسه پروتئینی شباهت توا
میتوکندري طیور در بانک اطلاعاتی را نشان ND2مربوط به ژن 

طول خود متعلق به ژن % 100در % 100داد و بیشترین شباهت، 
ND2 درGallus gallus با شماره دسترسیBAC57576.1 بود و

در ND2طول به متعلق به ژن % 100در % 88کمترین شباهت

Chrysolophus Amherstiae با شماره دسترسیAAF65702.1 و
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هاي ثبت شدهردیفی نوکلئوتیدي قطعه تکثیر شده با سایر توالینتیجه هم-2شکل

Figure 2. The results of nucleotide comparison between our fragment and other registered sequences.

یابی شده با توالی مرجعفی متنی قطعه پروتئینی توالیردینتیجه هم-3شکل
Figure 3. The results of a comparison between our protein sequence and reference sequence

Tetrastes Sewerzowi با شماره دسترسیABH01111.1

اي مرغ بومیهمچنین توالی اسیدآمینه. تعلق داشت
ها با شماره مرجع و سایر توالیخراسان با توالی مرجع

YP272073.1 ،BAD11115.1 ،NP_006916.1،

ADB06584.1 وADW41566.1 100در % 99شباهت %
دهنده همچنین این نتایج نشان).4شکل(طول نشان داد

بود Oxidored q1و NADH2هاي حفاظت شده ناحیه
شا ها به غکه در زنجیره انتقال الکترون و انتقال پروتون

ینمشاهده شده در ايهاجهش).5شکل (شرکت دارند 
شده است ینهآمیداسییرمنجر به تغیکهاز آنجائیقتحق

اختلالات هايیدر بررسیهپایکبه عنوان توانیم
در ND2–Mtژنیرو صفات تحت تاثسوخت وساز
منظور بدست آوردن به. یردقرار گيمطالعات بعد

رتباطایبررسیژهبه ویلیتکممطالعات یشتر،اطلاعات ب
.شودمییهتوصیپآنها در فنوتیرها و تاثجهشینب
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هاي پروتئینی ثبت شدهاي قطعه تکثیر شده با سایر توالیردیفی توالی اسیدآمینهنتیجه هم-4شکل 

Figure 4. The results of comparison between our sequence and the registered protein sequences

یابی شدهنواحی حفاظت شده در قطعه توالی-5شکل

Figure 5. The conserved region in our sequenced fragment
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iscovering the sequences of mitochondrion has made it possible to study the
presence of controlling genes in this organelle. Mitochondrion is responsible for
producing 90 percent of the energy that the cell needs. Some differences in the
broiler chicken growing function and the resulting phenotype and food

efficiency may be related to differences in mitochondrion function. The aim of this study
was to clone and to analyze the ND2 gene among Khorasan’s native chickens in order to
investigate possible mutations. To this end, genomic DNA was extracted from blood
sample taken from this population. Then, using ND2 specific primers, PCR was
conducted in order to multiply this gene. The PCR product was cloned into pTZ57R/T
linear vector and sequenced. Comparison between the sequenced fragments and the
registered gene revealed four mutations. A similarity of 99% was observed between
them and the complete mitochondrial genome sequence of Gallus gallus with the
accession numbers of X52392.1 (reference), GU261709.1, GU262712.1, AP006746.1,
KF826490.1, HQ857210.1, and AY23557.1. Comparison between proteins showed that
the resulting sequence was similar to protein sequences related to mitochondrial ND2
gene of the poultry in the data bank. The maximum similarity (100% similarity) was
with the ND2 gene in Gallus gallus with the accession number of BAC57576.1. The
minimum similarity (88% similarity) was with the ND2 gene in Chrysolophus
amherstiae with the accession number of AAF65702.1 and Tetra stessewerzowi with the
accession number of ABH01111.1. Also, the amino acid sequences of Khorasan’s native
chicken had 99% similarity with reference sequence and other sequences with the
accession numbers of YP272073.1, BAD11115.1, NP_006916.1, ADB06584.1, and
ADW41566.1. After translating the obtained nucleotide sequence to the amino acid
sequence, it was compared with the reference proteins sequence. The result of this
comparison showed a difference in one amino acid. The amino acid Leucine 130 was
changed to Methionine.
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