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 هاي تحت اسارت اي روابط خویشاوندي در جمعیت حلیل مقایسهت

 ، مطالعه موردي: گوسفند وحشي در مرکز با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره 

  تکثیر در اسارت میانکتل 

 

 4محمد کابلي و  3، رویا آداودي2بخشملیکا روح، *1رسول خسروي
 

 ( 21/05/1404؛ تاريخ پذيرش:  1404/ 26/03)تاريخ دريافت: 
 

 

 چکیده
رو،  ازاین  .ها با یکدیگر منطبق نیسااتنتایج این روش  يموارددر هاي مختلفي براي تعیین روابط خویشاااوندي وجود دارد، اما  اگرچه روش

 نمونه خون گوساافند وحشااي 20 ازتواند به افزایش اعتبار نتایج کمک کند. در این پژوهش،  زمان از چند رویکرد تحلیلي مياسااتفاده هم

(Ovis gmelini)  هاي ریزماهوارههاي تحلیل روابط خویشااوندي بر مبناي دادهمدل مقایساه  براي )فارس(  در مرکز تکثیر در اساارت میانکتل  

افزارهاي  روابط با استفاده از نرماین  سازي، قدرت هر جایگاه ژني در تفکیک روابط خویشاوندي ارزیابي شد. با استفاده از شبیه .اساتفاده شد

COLONY  ،CERVUS ، ML-Relate  هاي  جایگاه  هاي خویشااوندي بررساي شاد.و شااخOarFCB304  و  McM527    به ترتیب بیشاترین و

افزار  . نرمنیز مشاااهده شااد  یيهاتفاوت،  مختلف هايروش  بین  بالا  کمترین میزان اطلاعات را در تعیین روابط نشااان دادند. علیر م انطبا 

CERVUS  اده از ها با اسااتفا بنادي این نمونهفرزندي با سااطا اطمیناان بالا وجود دارد، اگرچه گروه-نشااان داد که سااه جفات رابطاه والد

در جمعیت رابطه  خویشاااوندي    يترین الگومحتمل،   برادري بود-دهنده رابطه خواهرعمدتا نشااان  COLONYو  ML-Relateافزارهاي  نرم

آمیزي را کاهش برادر ناتني بود، اما ضاروري اسات با اقدامات مدیریتي همنون اضاافه نمودن افراد جدید به جمعیت، احتمال درون-خواهر

تر از تواند تصویري دقیقو اطلاعات زیستي ميهاي والدیني  هاي خویشاوندي، تحلیلشاخ لعه نشان داد که استفاده تلفیقي از این مطاداد.  

 .ساختار خویشاوندي ارائه دهد
 

 ها، گوسفند وحشيهاي والدیني، تکثیر در اسارت، روابط خویشاوندي، ریزماهوارهتحلیل ي کلیدي:هاواژه
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 مقدمه  -1

به دلايل مختلف    گونه  46000بیش از    تاکنونشود  برآورد می 

و   های مهاجمگونه  ،قانونیر غیرشکا  ،تخريب زيستگاه  همچون

کاربری   انقراض    اراضیتغییرات  خطر    . (10)  اندقرارگرفتهدر 

  یهات یجمع  نگردد،  برطرف  یداتيتهد  نیچن  کهدرصورتی

به جمعگونه  کپارچهي -یم  ليتبد  منزویکوچک و    يیهات یها 

  ی تصادف  عيوقا  ،یکیتنوع ژنت  یدر معرض از دست ده   و  شوند

  قرار خواهند گرفت  یطیمح  طي شرا  رات ییو تغ  یشناخت  ت یجمع

  یجد  چالش  یکیتنوع ژنت  ریکاهش چشمگبنابراين،  (.  39 و  32)

گونه  تواندیم  تنهانه   رايز  د،يآیم  حساببه پاسخ    درها  توانايی 

  ی هاپ ی را کاهش دهد، بلکه بر فنوت  تغییرات محیطیبلندمدت به  

   (. 48 و  40)  شودرا منجر می  یکاهش سازگار اثر گذاشته و    یفرد

در خطر    شدهاشارهيل  به دلا  یوحش  یهات یکه جمع  یتا زمان 

دارند قرار  زيستگاهحفاظت    ،تهديد  از  يک  (  Ex-situ)  خارج 

.  (42)  شودلقی میت  تنوع زيستیبرای حفظ    مفیدمديريتی  راهکار  

از    حفاظت   یاست که اتحادية جهان  یتمهیدات  ازجمله راهکار  اين  

طبیعی منابع  و   International Union for)  طبیعت 

Conservation of Nature , IUCN)  یحل براراه  نيآخر  عنوانهب  

انقراض    یریجلوگ  پنهگو از  دهه   .(27)  کندیم  شنهادیها  در دو 

برنامه گونه  هایاخیر،  معرفی  و  قابل  تکثیر  موفقیت  شاهد  ها 

بوده گونه  اندتوجهی  نجات  و  انقراض  از خطر  را  بسیاری  های 

گونهاگرچه    (.38و    18)اند  داده از  در  حفاظت  جانوری  های 

های بسیاری را از انقراض گونه  تاکنون های تحت اسارت  محیط

ها  برنامهاين  از  سوميک(، اما نزديک به 50 و 2) استنجات داده

روبه شکست  شدهبا  )رو  عوامل    باوجوداينکه  (. 50و    6است 

تغییرات رفتاری افراد    ری همچون مطلوبیت پايین زيستگاه، بسیا

تکثیر،    و براى  مناسب  سايت  اين  میکمبود  شکست  در  تواند 

ژنتیکی و به  رانش    زى،یمآافزايش درون    ها دخیل باشد، امابرنامه

عوامل عدم موفقیت    ترينمهماز  کاهش تنوع ژنتیکی    دنبال آن، 

برنامه میهايی  چنین  خطرات    .(20و    8)  شود معرفی    دراين 

به دلیل امکان   ،باشدها کوچک  جمعیت مولدين آن هايی که  گونه

نمود بیشتری   آمیزی و رانش ژنتیکی، درونبروز اثر گردنه بطری

توجه     .(33 و  24)  ابنديمی درونبا  بالای  نرخ  در  به  آمیزی 

ها،  رت و کاهش تنوع ژنتیکی اين جمعیت اسا  های تحتجمعیت 

از و    اطلاع  خويشاوندی  نیاز  پیشافراد    یانامهشجرهروابط 

 (. 37و  26 ،23، 1)  است  هايیضروری در موفقیت چنین برنامه

مولکولی    نشانگرهای  تنوع  کنار  روابط    منظوربهدر  ارزيابی 

سال در  اخیر  خويشاوندی،  نرمهای  روشهای  در  -متنوعی 

همچون مختلف  ، COLONY 2.0.7.1  (13)  افزارهای 

CERVUS 3.0.7   (14)،  COANCESTRY 1.0.1.11   (45)،   

ML-Relate(15)   و PAPA 2.0 (5 )اين روابط تحلیل منظوربه 

يافته اين    بسیاری  مطالعاتدر    تاکنون   .است توسعه  ها  شرو از 

-پستانداران خشکیها  جمعیت  روابط خويشاوندیارزيابی    برای

استفاده     (49و    36)  انماهیو    (،28)  آبزی  انپستاندار(،  9)  زی

ها و رويکردهای ارزيابی روابط  روشتنوع در  علیرغم  .  است شده

ها همخوانی با  خويشاوندی، در بسیاری از مواقع نتايج اين روش

می  ندارد يکديگر   موضوع  اين  در  نتیجه  تواندکه  قطعی  گیری 

.  کندرا با چالش مواجه  يک جمعیت  خصوص روابط بین افراد  

  های مختلف، استفاده از نشانگرهای مولکولی و يا روشروايناز  

نتايج را فراهم و اطمینان از روابط مقايسه  امکان  ،  تحلیل والدينی

 . دهدرا افزايش میيک جمیعت بینی شده بین افراد پیش

که    است   Ovisجنس    و   Bovidaeاز خانواده گوسفند وحشی   

(. تاکنون چندين بار  29)  پراکنش وسیعی در نیمکره شمالی دارد

است. طبق  های وحشی تجديد نظر شدهبندی قوچنسبت به رده

اند  شدهمعرفیبندی، گوسفندان وحشی در شش گونه خرين ردهآ

( در نیمه O. vignei)  که از اين دو گونه، گوسفند وحشی اوريال

ارمنی گوسفند وحشی  و  غربی  O. gemelini)  شرقی  نیمه  در   )

( دارند  پراکنش  ب34کشور  که  ه(.  ايران  شرقی  مناطق  در  جز 

های ارمنی  های اوريال خالص و شمال غرب ايران که قوچقوچ

ر مناطق گوسفندان وحشی از نظر ساي  در  خالص پراکنش دارند،

ها با يکديگر رنگ و حتی تعداد کروموزوم اندازه جثه، فرم شاخ،

در طبقه    ، اين گونهIUCNبندی  متفاوت هستند. بر اساس طبقه

بندی کنوانسیون  مطابق با طبقهو   (Vulnerable, VU)  ريپذب یآس

گونه تجارت  انقراض  منع  خطر  در   Convention on)های 
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International Trade in Endangered Species, CITES  ) در

 (.  16د )قرار دار ІІ وست یپ

بس  همچون  فارس  استان  یاری استان  از    کشور،  یها ديگر 

  در محدوده مناطق تحت  یاز گوسفند وحش یهايت ی جمع زبانیم

از    حفاظت در کنار اقدامات انجام شده برای  (.  21است )  حفاظت 

-جمعیتی از اين گونه در سالهای طبیعی،  اين گونه در زيستگاه

در .  است های اخیر به سايت تکثیر در اسارت میانکتل منتقل شده

(  1403مطالعات ژنتیکی انجام شده توسط خسروی و همکاران )

ريزماهواره، نشانگر  جفت  هشت  از  استفاده  ساختار    با  تنوع، 

جمع  یزیآمدرونمیزان  و    ،یکیژنت وحش  ت یدر  در  گوسفند  ی 

ارزيابی شد.    سايت  آللمیانکتل   Nullهای نول )برسی فراوانی 

alleleجز يک  ها بهها در همه جايگاه( نشان داد که نرخ اين آلل

نتايج اين پژوهش نشان داد که  ( ناچیز بود.  OarFCB20مورد )

آمیزی اندکی در  در حال حاضر تنوع ژنتیکی مناسب و نرخ درون

اينکه جمعیت شکلشود.  جمعیت مشاهده می به  در  نظر  گرفته 

رأس    20متشکل از  گذار کوچکی  سايت میانکتل از جمعیت بنیان

و  رأس    11) قوچ( 9میش  شده  رأس  ازاينايجاد  رو،  است، 

نتیجه درون  در  ژنتیکی  از  خطرات  ژنتیکی يکی  رانش  آمیزی و 

بالای چالش احتمال  به  توجه  با  است.  جمعیت  اين  مهم  های 

منظور داشتن يک  اسارت و بهتحت  های  آمیزی در محیطدرون

بررسی   اصلی،  زيستگاه  به  انتقال  از  پس  پايدار  روابط  جمعیت 

ضروری   طبیعت  در  رهاسازی  از  پیش  افراد  اين  خويشاوندی 

روابط    است. بررسی  در  که  مهمی  موضوع  ديگر  سوی  از 

آمده تأثیرگذار  دست تواند بر صحت نتايج بهخويشاوندی افراد می

-باشد، داشتن اطلاعاتی در خصوص جنسیت و سن افراد نمونه

ت میانکتل و  است. با توجه به محصور بودن جمعیبرداری شده

ايده شرايط  افراد،  سن  و  جنس  اطلاعات  ثبت  برای  امکان  آلی 

مقايسه روش تعیین روابط خويشاوندی بررسی و  های مختلف 

مطالعه حاضر در ادامه    فراهم است. با توجه به موارد اشاره شده،  

)  پژوهش همکاران  و  روابط   (2025خسروی  بررسی  به 

روش مقايسه  و  جمعیت  افراد  بین  مختلف  خويشاوندی  های 

. بدين منظور از  است جهت بررسی روابط خويشاوندی پرداخته  

پژوهش   در  آمده  بدست  اطلاعاتی  همکاران بانک  و  خسروی 

استفاده شده،   ژنی  های. فهرست جايگاه(17)  ( استفاده شد2025)

مراز، و همچنین اطلاعات کامل ای پلیشرايط انجام واکنش زنجیره

اهداف اصلی  (.  17)  است آورده شده  مذکورها در مطالعه  نمونه

  زماهواره ير  یقدرت نشانگرها  یابيارز(  1پژوهش حاضر شامل )

تفک ) شاوندي روابط خو   کیدر  مختلف    یهاروش  سهيمقا(  2ی، 

شاخص  ینيوالد  لیتحل   نییتع(  3)  و  یشاوندي خو   ی هاو 

-می  مورد مطالعه   ت یدر جمع  ی شاوندي خو   یالگوها  نيترمحتمل

جهت  در  مهمی  نقش  حاضر  مطالعه  نتايج  اقدامات  باشد.  دهی 

منظور حفظ يک جمعیت پايدار از منظر ژنتیکی  مديريتی آينده به

 دارد. 

 

 ها مواد و روش -2

 برداري منطقه مطالعاتي و نمونه -1-2

رشته    ارژن  شدهحفاظت منطقه    جنوبی  بخش  در  پريشان  و 

اين منطقه    . قرار دارد  و در محدوده استان فارس   های زاگرسکوه

سال   وسعت    1351در  ملی    عنوانبههکتار  هزار    191با  پارک 

هزار هکتار   65وسعت آن به    1353در سال    شد؛ اگرچه  انتخاب

يافت و   از طرف سازمان   شدهحفاظت منطقه    عنوانبهکاهش  و 

اين    معرفی گرديد.  کرهزيست   گاه ذخیرهملل متحد تحت عنوان  

ايرانی   زرد  گوزن  همچون  مهمی  پستانداران  زيستگاه  منطقه 

(Dama mesopotamica)ای، خرس قهوه(Ursus arctos)   گرگ ،

(Canis lupus)  ايرانی پلنگ   ،(Pnthera pardus)    و

  میانکتل مرکز تکثیر در اسارت  .است    (Hyaena hyaena)کفتار

يکی از مراکز مهم نگهداری    ،امن اين منطقه قرار دارد  زونکه در  

  1372سال    است که دردر سطح کشور    و تکثیر گوزن زرد ايرانی

های اخیر جمعیتی از گوسفند وحشی، با  در سال  .گرديد  تاسیس

به  و پريشان    ارژن  شدهحفاظت در منطقه  گونه  مجدد    ءهدف احیا

که يکی از    با توجه به اين  منتقل شده است.  محدوده محصوراين  

حاضر پژوهش  افرا  ،اهداف  بین  خويشاوندی  روابط    د بررسی 

است،   سايت  اين  به  شده  در ،  روازاينمنتقل  اطلاعات  کسب 

 خصوص جنسیت و سن افراد نقش مهمی در صحت نتايج  
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 برداري شده به منظور ارزیابي روابط خویشاوندي   اطلاعات افراد نمونه .1جدول 

 سن  جنسیت  کد نمونه  سن  جنسیت  کد نمونه 

 6 سال نر 11 3 سال نر 1

 1 سال نر 12 3 سال ماده 2

سال  3 ماده 3  6 سال ماده 13 

سال  2 ماده 4 سال  1 نر 14   

سال  3 نر 5 سال  2 نر 15   

ماه  3 نر 6  10 سال نر 16 

سال  1 ماده 18 4  سال نر 7  

سال  4 نر 8 سال  1 نر 19   

 3 سال ماده 20 4 سال نر 9

سال  2 ماده 10  4 سال نر 21 

 

ازايندست به دارد.  بهآمده  نمونهرو،  از منظور  ژنتیکی  برداری 

گوسفند وحشی در سايت تکثیر در اسارت میانکتل، در حضور 

اداره،  کارشناس  4رأس ماده )  7شامل    رأس  20،  دامپزشکو  ان 

  از اين جمعیت  نابالغ(   5بالغ و   8راس نر )    13( و  نابالغ  3بالغ و  

گیری از خون انجام صید و نمونهبا استفاده از تورهای زنده گیر  

برداری شده اعم از سن و جنس  تمامی اطلاعات افراد نمونه شد.

گرديد آن  .(1)جدول    ثبت  اين  از  که  ادامه    جايی  در  پژوهش 

( پیشین  ژنتیکی  17مطالعه  وضعیت  ارزيابی  خصوص  در   )

گوسفند وحشی در مرکز تکثیر در اسارت میانکتل انجام گرديد،  

اطلاعات   در    هشت از  استخراج شده  ريزماهواره  نشانگر  جفت 

( مذکور  ، MaF36  ،OarFCB304  ،ILSTS11 پژوهش 

OarFCB128  ،McM527  ،MaF214  ،OarFCB20    و

OarHH47 .استفاده شد ) 

 

در  -2-2 ریزماهواره  نشانگرهاي  اطلاعاتي  محتواي  ارزیابي 

   روابط خویشاونديتعیین 

ابتدا  هر    در  روابط  ژنی  جايگاه  اطلاعات  تعیین  در 

محتوای اطلاعاتی هر لوکوس    شاخص با استفاده از    خويشاوندی

( روابط  مختلف  طبقات  تمايز   Informativeness forدر 

Rrelationship; I  )در   و لوکوس  هر  اطلاعات  میزان  شاخص 

شاخص )تخمین  خويشاوندی   Informativeness forهای 

rIedness; relat  )افزار  نرم   درV2 KinInfor   (44)  گیری شداندازه  .

  درجات  در تفکیکجايگاه  محتوای اطلاعاتی هر  ها  اين شاخص

می  هانمونهبین  خويشاوندی   مشخص  .  (44  و  36)  دنکنرا 

سناريو   rIو    RIهای  شاخص سه  روابط  ی  برای  تفکیک 

( شامل  خواهر 1خويشاوندی  تنی-(  غیر    از برادری  افراد 

  و  افراد غیر خويشاوند  از برادری ناتنی-خواهر  ( 2خويشاوند، )

محاسبه گرديد    ی برادری ناتن-خواهر از    برادری تنی-( خواهر3)

  شده اشارهبرای هر يک از سناريوهای     KinInfor  افزارنرم(.  36)

  و سطح دقت  0/ 05  داریسطح معنی  مقايسه،-جفت   میلیونيکبا  

قدرت   ، شاخصشدهاشارههای  شد. علاوه بر شاخص اجرا  0/ 01

( خويشاوندی  روابط  استنباط  در  لوکوس   Power forهر 

relationship inference; PWr)   هشت برای  جايگاه   نیز 

شد.  موردمطالعهريزماهواره   هدف  ب  نیز   شاخص  نيا  محاسبه  ا 

افراد   نیب  یشاونديخوروابط    ز يدر تماجايگاه    هرتوان    ارزيابی

 . شودیم محاسبه

 

افراد   تعیین  -3-2 بین  شاخ   روابط  از  استفاده  هاي  با 

 خویشاوندي 

 RELATED  بسته نرم افزاریبا استفاده از  در پژوهش حاضر   

بین هر جفت    خويشاوندی  شاخص روابط ژنتیکی  سه(  30)  1.0
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  و   LynchLi  (LLr;  19)  ، QuellerGT  ( QGr ;31)  از افراد شامل

Wang  (Wr ;43  )گرديد بر   LynchLiشاخص    (.30)  محاسبه 

اشتراک  به  احتمال  آلل اساس  به    هاگذاری  نسبت  فرد  دو  بین 

بتنی نیز م    QuellerGTشاخص    .شودجمعیت مرجع محاسبه می

است. شاخص    ها بین دو فرد و کل جمعیت بر مقايسه فراوانی آلل

Wang  تر عملکرد بهتری در حضور  های قديمیسبت به شاخصن

دارداده ژنوتیپی  يا خطاهای  محدود  و  های  يک چارچوب  د  از 

  اين .  کندرای برآورد خويشاوندی استفاده میتر باحتمالاتی پیچیده

میانگین  ها  شاخص که  بین    خويشاوندیضريب  تحت شرايطی 

 گیرند به خود می  منفیمقادير  به صفر نزديک باشد،  جمعیت    افراد

  روابط خويشاوندیاجماع نهايی در    منظوربه  روازاين.  (47و    46)

افراد،   روابط  بین  حداکثر    خويشاوندیشاخص  اساس  بر 

نرمنیز    (Maximum Likelihood, ML)نمايی  درست  افزار در 

ML-Relate  ( 15) محاسبه گرديد.  

شاخص  پیش  محاسبه  ارزيابی    منظوربه،  شده  اشارههای  از 

در تفکیک روابط خويشاوندی بین   کارايی نشانگرهای ريزماهواره

افراد و تعیین بهترين شاخص تعیین روابط ژنتیکی، با استفاده از  

جمعیت   آللی  شبیهمطالعه  موردفراوانی  به  اقدام   100سازی  ، 

 ,Unrelated)  شاونديغیر خو   فرد برای هر يک از طبقات-جفت 

UR)فرزند-، والد  (Parent Offspring, PO)  ، تنی  یبرادر-خواهر  

(Full Sibling, FS) ناتنی  یبرادر-، خواهر  (Half Sibling, HS )

- برای تمامی جفت   شدهاشارههای  گرديد. بدين منظور شاخص

  منظوربهسازی شده در هر طبقه محاسبه گرديد.  های شبیهژنوتیپ 

مقادير   تراکم  نمودار  شده،  استفاده  نشانگرهای  کارايی  بررسی 

اين    شدهمحاسبه گرديد.  ترسیم  افراد  از  هر جفت  برای  ارتباط 

نشانگرهای  نشان  واقع  درنمودار   توانايی  در   موردمطالعهدهنده 

محاسبه   از  پس  است.  افراد  بین  خويشاوندی  روابط  تفکیک 

ها  ها و انتساب آنبندی نمونهگروه  منظوربه،  مذکورهای  شاخص

گروه خوبه  )والديهای  مختلف  خواهر -شاوندی  برادر  -فرزند، 

خواهر نا- تنی،  خويشاوندبرادر  غیر  و  مقادير  تنی،  اساس  بر   )

 سانچزها، از رويکرد استفاده شده در مطالعه  شاخص  شدهمحاسبه

( همکاران  رو2022و  اساس  بر  و  پیشنهادی  يک(  و    بلوينرد 

شد.    (3)همکاران   از  استفاده  بیش  مقادير  منظور،   0/ 5بدين 

رابطه    دهندهنشان  0/ 5تا    0/ 375،  فرزند-والدرابطه    دهندهنشان

-دهنده رابطه با خواهرنشان  375/0تا    0/ 125برادر تنی،  -خواهر

دهنده رابطه غیرخويشاوندی نشان  0/ 125رادر ناتنی، و کمتر از  ب

گرفته نظر  آستانهشد.    در  اساس  تمامی    شدهاشارههای  بر  و 

  درنهايت ها، روابط خويشاوندی بین افراد تعیین گرديد.  شاخص

شاخص  منظوربه نتايج  بین  انطباق  میزان  مختلف،  بررسی  های 

بین   همپوشانی  درصد  و  تشکیل  نتايج  بین  همپوشانی  ماتريس 

 ها محاسبه شد. روش

شد. اين نوع خطا   محاسبه در گام بعد، میزان خطای نوع اول  

بین هر  خويشاوندی  ادرست نوع رابطه  بندی ن بیانگر احتمال طبقه

. برای اين منظور، ابتدا میانگین مقادير مربوط  است   از افراد  جفت 

رابطه   نوع  از چهار  هر يک  صورت جداگانه  بهخويشاوندی  به 

و    (UR) غیرخويشاوند  رابطه . سپس میانگین بین دومحاسبه شد

  برادر ناتنی - ، و نیز میانگین بین خواهر(HS) برادر ناتنی-خواهر

(HS)  برادر تنی- و خواهر  (FS)  های  درصد جفت   .محاسبه گرديد

HS    تخصیص بین  آستانهمقداری بیش از  که HS   وFS   و    داشتند

 UR تخصیص بین  آستانه  مقداری بیش ازکه    URدرصد افراد    نیز

   .شددر نظر گرفته  نوع اولعنوان خطای  ، بهنشان دادند HS و

 

 هاي والدینيتعیین روابط بین افراد با استفاده از تحلیل -4-2

مهم پژوهش حاضر، تعیین   سؤالاتيکی از با توجه به اينکه  

فرزند( و بررسی احتمال وجود افرادی با  -)والد  روابط والدينی

در گام  روازاينبود،  موردمطالعهجمعیت  درفرزندی -رابطه والد

 CERVUS 3.0.7افزار  نرم  ازهای والدينی با استفاده  اول تحلیل

شد نرم   .انجام  احتمال   افزاراين  روش  از  استفاده  با 

والدينی ،  (Pairwise Likelihood, PL)زوجی روابط    احتمال 

(Logarithm Of the Odds, LOD score)  محاسبه . کندمی  را 

و در نظر گرفتن فرزند    1000سازی برای  ابتدا شبیهبدين منظور  

 دهندهنشان )اين اعداد    انجام شد  احتمالیچهار مادر و هشت پدر  

  . بود(  برداری شدههای نر و ماده بالغ در جمعیت نمونهتعداد نمونه

والدين احتمالی   عنوانبهنر و ماده بالغ    افرادفقط  در اين تحلیل  
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اطمینان کامل از حضور    که  اينبا توجه به  در نظر گرفته شدند.  

-احتمال نمونه  ،وجود نداشت   شدهبررسیهای  والدين در نمونه

برای سطوح اطمینان    و  شد  در نظر گرفته  %50برداری از والدين  

. بر (49)  نظر گرفته شددر    %80و    %95تعیین روابط والدينی نیز  

برای  ها  با در نظر گرفتن جنسیت نمونهوالدينی  وابط  راساس،  اين  

 نمونه انجام شد.  20تمامی 

وجود روابط    دهندهنشان  آمدهدست بهبا توجه به اينکه نتايج   

ارزيابی    منظوربهدر گام دوم  ها بود،  والدينی بین برخی از نمونه

نرم روابط    CERVUSافزار  نتايج  ساير  تعیین  همچنین  و 

  افزار نرمبرادر ناتنی( از  -و خواهر  برادر تنی-خواهر)  خويشاوندی

COLONY   وML-Relate    .شد دسته  استفاده  آن  منظور  بدين 

  % 95  با سطح اطمینان    CERVUSافزار  در نرمهايی که  جفت نمونه

-بودند، با استفاده از اين نرم  فرزند شناسايی شده -والد  عنوان به

گرفتند.   قرار  مجدد  ارزيابی  مورد    COLONY  افزارنرم افزارها 

والد های  ، مادهوالد احتمالی)نرهای   به سه زيرگروهها را  نمونه

با استفاده  و روابط خويشاوندی را  بندی  گروهفرزندان(  احتمالی و  

روش   کاملاز  می  (Full Likelihood, FL)   احتمال  کند.  تعیین 

و    COLONYافزار  نرم  نرها   همسریتک با فرض چندهمسری 

.  اجرا شد  درون آمیزی در جمعیت احتمال وقوع  فرض  ها و  ماده

  والد ماده و احتمال وجود    0/ 2ها  در نمونه  والد نراحتمال وجود  

نرم   0/ 4 شد.  گرفته  نظر  روابط نیز    ML-Relateافزار  در 

بارز و با استفاده از روش  خويشاوندی را بر اساس داده ژنتیکی هم 

درست  میزان    نمايی حداکثر  بالاترين  با  روابط  و  برآورد 

میدرست  تعیین  جفت  هر  برای  را  حداکثر  نمايی  روش  کند. 

 مدنظرمحاسبات  های نول را در  آلل  تأثیرتواند  نمايی میدرست 

دهد ساير    (15)  قرار  به  نسبت  کمتری  استاندارد  خطای  و 

با توجه به اينکه تعیین روابط خويشاوندی   .(25)  برآوردگرها دارد

نرم از  استفاده  با  افراد  وجود    دهندهنشان  COLONYافزار  بین 

خواهر خويشاوندی  بود، -روابط  افراد  از  برخی  بین  تنی  برادر 

نرم،  روازاين اين  نرمنتايج  نتايج  با  و    ML-Relateافزار  افزار 

های  های صورت گرفته با استفاده از شاخصبندیهمچنین گروه

مقايسه گرديد. در گام نهايی با    ( 4-2)بخش  روابط خويشاوندی

در    اجراشدهبا استفاده از سه روش    آمدهدست بهبندی نتايج  جمع

و همچنین    ML-Relateو    CERVUS  ،COLONYافزارهای  نرم

در نظر گرفتن اطلاعات    درنهايتهای تشابه ژنتیکی و  شاخص

ترين روابط خويشاوندی بین ، محتملافراد  (سن و جنس)  زيستی

-خروجی نرمعلاوه بر اين میزان انطباق بین  افراد تعیین گرديد.  

 افزارهای استفاده شده بررسی گرديد. 

 

 نتایج -3

 ارزیابي محتواي اطلاعاتي نشانگرهاي ریزماهواره  -1-3

  ريزماهواره هایجايگاه ، rIو   RI هایشاخص نتايج بر اساس 

OarFCB304  و  McM527    به ترتیب بیشترين و کمترين میزان

بر اساس   .نشان دادند  خويشاوندیتعیین روابط  برای    را  اطلاعات

-تشخیص افراد با رابطه خواهر   هایدر سناريو   نیز  PWrشاخص  

خواهرب رابطه  با  افراد  از  تنی  ناتنی-رادر  و    ( FS-HS)   برادر 

خواهر تمايز  غیرخويشاوند-همچنین  از  تنی  ،  (FS-UR)  برادر 

ی تمايز افراد  و در سناريو   McM527و    OarFCB304  هایجايگاه

  جايگاه  ،(HS-UR)  برادر ناتنی از غیرخويشاوند-با رابطه خواهر

OarFCB304    وILSTS11   بیشترين و کمترين میزان    به ترتیب

دادندرا  لاعات  اط شاخص    .نشان   در   PWrو  IR  ،Irمیانگین 

ترتیب    FS-HS  سناريوی محاسبه    0/ 204و    0/ 142،    048/0به 

  0/ 360و    0/ 142،  0/ 143، به ترتیب  FS-UR. اين مقادير در  شد

به دست آمد.   0/ 168و    0/ 142،  0/ 048به ترتیب    HS-URو در  

  در تشخیص افراد   موردمطالعههای  جايگاهسازی شده  قدرت شبیه

خو رابطه  )-خواهر  شاوندیيبا  تنی  افراد    ( FSبرداری  از 

( برای  (URغیرخويشاوند  شاخص    جايگاه،  بالاترين  ، PWrبا 

  هاجايگاهآمد که اين مقدار با در نظر گرفتن همه    به دست   0/ 15

شد  1  به روابط نزديک  تشخیص  برای  مقدار  اين  همچنین   .

و برای    1تا    0/ 15تنی بین  نابردار  - رهبرادر تنی از خوا-خواهر

  0/ 16بردار ناتنی از افراد غیرخويشاوند نیز بین  -تشخیص خواهر

 (. 1محاسبه شد )شکل  1تا 
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 ، وبرادر ناتني-خواهر ،برادر تني- خواهربا رابطه  افرادتوانایي ریزماهواره مورد استفاده در تعیین روابط خویشاوندي بین افراد.  .1شکل 

-تجمعي جایگاه توان هاي ریزماهواره منجر به افزایش افزایش تعداد جایگاه  است.نشان داده شده  UR، و FS ،HSبه ترتیب با   یرخویشاوند

 شود. مي افراد  ن یب  يشاوندی خوروابط  زیدر تما اه

 

 ها در تعیین روابط خویشاونديمقدار خطاي نوع اول شاخ   .2جدول  

 شاخ  روابط خویشاوندي 

 خطا نوع اول 

بندي افراد با رابطه  یرخویشاوند طبقه 

برادر ناتني - عنوان خواهربه  

عنوان  برادر ناتني به -بندي افراد با رابطه خواهرطبقه 

برادر تني - خواهر  

Wang (rW) 97/12  6/18  

LynchLi (rLL) 97/18  43/30  

QuellerGT (rQG) 18/11  09/9  

Maximum-Likelihood (ML) 29/1  14/7  

 

روابط    -2-3 با  خویشاوندي  تعیین  افراد  از  بین  استفاده 

 هاي خویشاوندي  شاخ 

خو  شاخص  میانگین  افراديروابط  بین  سه برای    شاوندی 

به    0/ 02و    -0/ 044،  0/ 011به ترتیب    rWو    rLL   ،rQG شاخص

 رآوردارزيابی دقت مقادير ب  منظوربهتراکم  دست آمد. نمودارهای  

خويشاوندی جفت شده  برای  شبیه،  روابط    سازیهای  با  شده 

شد ترسیم  آللی  فراوانی  اساس  بر  و  اين  .  (2 )شکل  مشخص 

می نشان  کهنمودار  هیستوگ   دهد  همپوشانی  میزان  چه  ها  رامهر 

توانايی   باشد،  خويشاوندی  در ها  جايگاهکمتر  روابط    تفکیک 

همپوشانی   ،انجام شدهتحلیل  بین افراد بیشتر است. در    مختلف

  هاشاخصبین روابط خويشاوندی مختلف در  به نسبت يکسانی  

سازی شده به  های شبیهدادهبرای    هامشاهده شد. میانگین شاخص

بیشترين میزان خطای    .(3  )شکل  ترسیم شدای  شکل نمودار جعبه

اول افراد غیر خويشاوند)طبقه  نوع  برادر  - خواهر  عنوانبه بندی 

يا   و  ناتنی  -خواهر  بندیطبقهناتنی  برادر  -خواهر  عنوان بهبرادر 

شاخص   در  در    rLLتنی(  میزان  کمترين  شد   MLو  مشاهده 

نتايج  2)جدول   اساس  بر  می  آمدهدست به(.  نظر  که  به  رسد 

  هاشاخصکارايی بیشتری به نسبت ساير    rQGو    MLشاخص  

روابط خويشاوندی   تعیین  بین  دارنددر  از  ه جفتی  مقايس  190. 

،  %68به ترتیب   MLو   rW    ،rLL    ،rQGهای  از شاخص  هرکدام

غیر   مقايساتاز    %80و    %79،  71% رابطه  با  افراد  طبقه  در  را 

 میزان همپوشانی بین   درمجموعبندی کردند. خويشاوندی طبقه

 (. 4محاسبه شد )شکل  %74نتايج چهار شاخص 
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( براي  3)  rQG( و  2) rW (1 ،)rLLهاي نمودار تراکم به منظور ارزیابي دقت مقادیر برآورد شده خویشاوندي بر اساس شاخ   .2شکل 

سازي شده  افراد شبیه-هاي روابط خوشاوندي و محور عمودي تراکم جفتمقادیر هر یک از شاخ محور افقي سازي شده.  هاي شبیهداده

 .ها استبراي مقادیر مختلف شاخ 

 

 
(،  1برادر تني )-براي هر یک از روابط خواهر شدهسازي هاي شبیه خویشاوندي بر اساس داده هاي برآورد شاخ  اي نمودار جعبه . 3 شکل

محور افقي نوع شاخ  خویشاوندي و محور عمودي مقادیر  ( است.  4(، و  یرخویشاوند )3فرزندي )-(، والد2برادر ناتني )- خواهر

 دهد. شاخ  را نشان مي
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فرد( محاسبه و با یکدیگر   20جفت )مربوط به   190در هر یک از  MLو  rW  ،rLL  ،rQGهاي روابط خویشاوندي  شاخ   .4 شکل

از جفت افراد،   %16ها، بین نتایج هر چهار شاخ  همپوشاني وجود دارد. همننین در از جفت %74 مقایسه شدند. نتایج نشان داد که در 

 بین سه شاخ  همپوشاني مشاهده شد.

 

 هاي والدینيبط بین افراد با استفاده از تحلیلتعیین روا  -3-3 

، موردمطالعهنشان داد که در جمعیت    CERVUS  افزارنتايج نرم

وجود    95%فرزندی با سطح اطمینان بالای  -رابطه والدجفت  سه  

نتايج    .دارد نرم  آمدهدست بهمقايسه  ساير    CERVUSافزار  از  با 

موارد همپوشانی بین نتايج  ها نشان داد که اگرچه در برخی  روش

در ها وجود دارد.  هايی نیز بین روششود، اما تفاوتمشاهده می

نمونه )جفت  مورد  رابطه  15-13و    5-3های  دو  مورد  از سه   )

توسط  -والد شده  داده  تشخیص  نتايج  CERVUSفرزندی   ،

COLONY    وML-Relate    نتايج يکسان و متفاوت ازCERVUS  

)به    5و  3های شماره مثال در رابطه با نمونهبرای را نشان دادند. 

نیز اين دو نمونه    ML، اگرچه شاخص  ترتیب ماده بالغ و نر بالغ(

والد رابطه  با  افراد  طبقه  در  نرم-را  نتايج  اما  داد،  قرار  -فرزند 

، اين دو فرد   rQGو شاخص ML-Relate  ،COLONYافزارهای 

که با   بندی نمودبقهطبرادر تنی  -افراد با رابطه خواهر  عنوانبهرا  

.  تر بودبرادر محتمل-در نظر گرفتن شرايط زيستی رابطه خواهر

)به ترتیب ماده بالغ و    15و    13های  همچنین در خصوص نمونه

فرزند  -را در طبقه والد  اين افراد  CERVUSنیز اگرچه  نر نابالغ(  

اما گروه دارد،  اين  قرار  نرمبندی  از ساير  استفاده  با  نمونه  -دو 

 ( والدينی  تحلیل  (  COLONYو    ML-Relateافزارهای 

خواهر  دهندهنشان شاخص-رابطه  و  تنی  روابط  برادر  های 

برادر ناتنی -خواهر  دهنده رابطهنشان(  rQGو    MLخويشاوندی )

افزار  در نرم  شدهاشارهفرزندی  -علاوه بر سه جفت رابطه والد.  بود

CERVUS  ،فرزندی ديگر با سطح  -شش رابطه والدافزار اين نرم

بالای   نمود  %80اطمینان  مقدار   ذکرقابل  .مشخص  که  است 

که با در نظر گرفتن   بوده است   ن يیجفت پا  نيا  یبرا  MLشاخص  

-های زيستی اين رابطه خويشاوندی غیرمحتمل به نظر میويژگی

  (.3)جدول  رسید

نرم  جمعیت    COLONYافزار  نتايج  در  که  داد  نشان  نیز 

خواهرموردمطالعه رابطه  افراد  از  جفت  پنج  بین  تنی  -،  برادر 

ها نشان  با ساير روش COLONYمقايسه نتايج  شود. مشاهده می

-داد که اگرچه در برخی موارد همپوشانی بین نتايج مشاهده می

مثال، در   طوربهها وجود دارد.  هايی نیز بین روش شود، اما تفاوت

-)نر بالغ و نر بالغ(، نتايج ساير روش  21و    14های  رابطه با نمونه

   COLONYها نیز با نتايج  ای تحلیل والدينی و همچنین شاخصه
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نمونه گوسفند وحشي در سایت تکثیر در اسارت میانکتل با استفاده از   20بیني شده با درصد اطمینان بالا در روابط والدیني پیش .3جدول 

 ML-Relateو  Cervus ،COLONY ،RELATEDافزارهاي نرم

فرد اول / کد 

 نمونه 

فرد دوم/ کد  

 نمونه 
CERVUS COLONY ML-Relate 

 هاي خویشاوندي شاخ  

Maximum-

likelihood (ML) 
ML-Relate در 

 افزار نرم

QuellerGT (rQG) 
RELATED در  

 افزار نرم

 برادر تنی-خواهر  فرزند -والد  برادر تنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  فرزند -والد  )ماده بالغ(  3 )نر بالغ(  5

 برادر ناتنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  فرزند -والد  غیر خويشاوند فرزند -والد  )ماده بالغ(  2 )نر نابالغ(   14

 برادر ناتنی-خواهر  برادر ناتنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  فرزند -والد  )ماده بالغ(   13 )نر نابالغ(   15

 برادر ناتنی برادر ناتنی برادر ناتنی برادر تنی  - )نر بالغ(  9 )نر نابالغ(  6

 برادر ناتنی-خواهر  برادر ناتنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  برادر تنی-خواهر  - نابالغ( )نر   12 )ماده نابالغ(   18

 برادر تنی  برادر تنی  برادر تنی  برادر تنی  - )نر بالغ(   21 )نر نابالغ(   14

 

ها را در گروه افراد با رابطه برادر  همخوانی داشت و اين نمونه

)نر بالغ و    9و    6های  داد. در مقابل، در خصوص نمونهتنی قرار  

ها را گروه افراد با رابطه  اين نمونه  COLONYنر بالغ(، اگرچه  

های استفاده  بندی کرد، اما ساير روشخويشاوندی برادر تنی گروه

 شده نشان از رابطه برادری ناتنی بین آن دو نمونه بود.  

روابط    با  رابطه  توسط  - خواهردر  شده  شناسايی  تنی  برادر 

-MLافزار  نیز نتايج نشان داد که نتايج نرم  COLONYافزار  نرم

Relate ( نتايج مشابهی  9 -6های به جزء يک مورد )جفت نمونه

های روابط  کند. در مقابل، نتايج شاخصارائه می  COLONYبا  

نتايج   نشان نداد و   COLONYخويشاوندی همخوانی بالايی با 

ها با نتايج  ( مورد نتايج شاخصrQG( يا دو )MLفقط در يک )

COLONY  6  يکسان بود. برای مثال، در رابطه با جفت نمونه   - 

نشان از رابطه برادر تنی بین افراد  COLONYافزار ، اگرچه نرم9

ها نشان داد که رابطه بین  و شاخص  ML-Relateبود، اما نتايج  

اين افراد با احتمال زياد برادر ناتنی است. اگرچه در برخی موارد 

های خويشاوندی و تحلیل والدينی انطباق کامل  نیز نتايج شاخص

نمونه با جفت  رابطه  در  مثال،  برای  داد.  تمامی  21-14  نشان   ،

ها  نمونههای استفاده شده نشان از رابطه برادری تنی بین اين  روش

نظر می  بود. به  نتايج تحلیلدرمجموع  های والدينی در رسد که 

  روابط  یهاشاخص  با  سهي مقا  در  ML-Relateافزار  نرم

و    COLONY  جينتا  با  یشتریب  یهمخوان  ،یشاونديخو  داشته 

  ML-Relateو    COLONYافزارهای  درصد همپوشانی نتايج نرم 

 (. 5 شکلو  3 جدول)بوده است   %78نزديک به 

 

 گیريبحث و نتیجه -4

ند وحشی در مرکز تکثیر در اسارت  فگذار گوسجمعیت بنیان 

از   متشکل  )أر  20میانکتل،  س قوچ(  أر  9س میش و  أر  11س 

بر اساس  است.  به اين مرکز منتقل شده  1400که از سال    است 

س قوچ و  أر  45تعداد    1402سرشماری صورت گرفته در سال  

کشی  است که در محدوده فنسمیش در اين مرکز سرشماری شده

چیزی که نگرانی در  شود. آنشده در سايت مذکور نگهداری می

دهد، کوچک بودن جمعیت  خصوص اين جمعیت را افزايش می

گذار اولیه و در نتیجه وجود روابط خويشاوندی بین افراد  بنیان

رو، بررسی روابط خويشاوندی  . از اين ست آمیزی ادر نتیجه درون

 رسد. بین افراد ضروری به نظر می

استفاده شده  ريزماهواره    هایجايگاهنشان داد    حاضرمطالعه   

در  نتوانمی ارزشمندی  اطلاعات  باد  و    رابطه  اجتماعی  ساختار 

جمعیت  اين    .آورندفراهم    موردمطالعه  خويشاوندی  از  تاکنون 

به بسیاری  مطالعات  در  روابط  نشانگرها  ارزيابی   منظور 

 



 ... هايجمعیتاي روابط خویشاوندي در  حلیل مقایسه ت  :پژوهشي -مقاله علمي و همکاران                                                         رسول خسروي

 

79 

 
افزار و رنگ در این ماتریس رنگ مشکي بیانگر تطابق نتایج بین دو نرم . ML-relateو   COLONYافزار  مقایسه نتایج دو نرم .5 شکل

 از جفت افراد همپوشاني مشاهده شد. %78 ها است. بر اساس این مقایسه، در دهنده عدم تطابق آنخاکستري نشان 

 

شده استفاده  ) خويشاوندی  اگرچه 49و    36،  35،  28است   .)

عملکرد نشانگرهای ريزماهواره در تشخیص روابط خويشاوندی  

به  بود.متغیر   تفاوت  میاين  نشان  انتخاب وضوح  که  دهد 

و  نشانگرهای   چندريختی  مطالعات بالا   پذيریتفکیکبا  برای 

-جايگاهعلاوه بر اين، افزايش تعداد    خويشاوندی ضروری است.

روابط بهبود قدرت تفکیک  داری بر  معنی  تأثیر  ی ريزماهوارهها

. در ساير مطالعات نیز نشان داده  (1)شکل    شاوندی داشت يخو 

که    شده روابط  است  تشخیص  افزايش   خويشاوندیقدرت  با 

،  (و ناتنی تنیبرادری -در تفکیک خواهر ويژهبه)تعداد نشانگرها 

اين  علیرغم کارايی بالای    (.36يابد )میگیری افزايش  طور چشمبه

خو روابط  ارزيابی  در  نشانگرهای    توسعهشاوندی،  ينشانگرها 

های چندريختی تک نوکلئوتیدی  مولکولی جديد همچون تفاوت

(SNP  ،)  يابی کل ژنومتوالی  همچونتر  پیشرفته  های فنّاوریورود ،

های  کارايی و دقت تحلیل  ابزارهای هوش مصنوعی  و همچنین

-افزايش تعداد جايگاهبنابراين  .  (7است )  افزايش دادهوالدينی را  

يی و  ايتوکندریم   یهاداده  ترکیب نتايج بدست آمده باای ژنی،  ه

 فرزند-والد  روابط   ديیتاتواند در  يا ساير نشانگرهای مولکولی می

 موثر واقع شود.  بینی شدهپیش برادر-و يا خواهر

شاخص  در  تحلیل  که  داد  نشان  خويشاوندی    %74های 

اين    ، است   يکسان  شاخصهر چهار    نتايج  جفتی،  مقايسات که 

ها بعنوان  موضوع نشان از کارايی به نسبت مناسب اين شاخص

های والدينی و تعیین روابط خويشاوندی است.  مکملّ در تحلیل

 نشان داد که خطا نوع اول را  کمترين میزان  ML شاخص اگرچه

 در شرايط مطالعه  ML دهنده دقت بالاتر شاخصها نشاناين يافته

ناشی  تواند  میهای مختلف  تفاوت در دقت شاخص  .حاضر است 

روش در  تفاوت  نحوه  از  و  زيرساختی،  فرضیات  آماری،  های 

ژنتیکی اطلاعات  از  از   ML شاخص.  باشد  استفاده  استفاده  با 

امکان مقايسه مستقیم بین فرضیات    تر،های احتمالاتی پیچیدهمدل 

برداری و ساختار آللی کند و اثر خطای نمونهمختلف را فراهم می

های در نمونهاگرچه  (.  25و    4)  نمايدجمعیت را بهتر کنترل می

پايهکوچک، روش بر  به دلیل  ی درست های  نمايی ممکن است 

ها دچار انحراف يا نوسان شوند.  کمبود داده يا توزيع نامتعادل آلل

ی مقايسه  که بر پايه rQG ای مانندبرآوردگرهای لحظه،  روازاين

توانند  های آللی بین افراد هستند، در اين شرايط میمیانگین تفاوت

های  شاخصجا که  از آن  (.41) های پايدارتری ارائه دهندتخمین

خويشاوندی   میزان يک مقدار عددی از    تنها  روابط خويشاوندی

ها محدود، در شرايطی که داده   رواز اين  ،دهندبین دو فرد ارائه می

بالا ژنوتیپی  است   نرخ خطای  ممکن  باشد،  پايین  آللی  تنوع  يا 

خوانی نداشته  همهای والدينی  تحلیل   نتايج  با  شاخصنتايج اين  

آمده از  دست رسد که با ترکیب نتايج به، به نظر میبنابراين.  باشد
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های والدينی و در نظر گرفتن شرايط  ها در کنار تحلیلشاخص

روابط بین افراد  تری از تواند تحلیل دقیقسنی و جنسی افراد، می

دو رسد  با  توجه به نتايج بدست آمده، به نظر می(.  49)  داشت 

درست و    QuellerGTشاخص   )حداکثر  مکملّ    (MLنمايی 

نرم برای  ورابط  مناسبی  تعیین  در  والدينی  تحلیل  افزارهای 

 خويشاوندی بین افراد جمعیت است.  

-ML  و  CERVUS  ،COLONYافزار تحلیلی بررسی سه نرم 

Relate    از بسیاری  در  همپوشانی  وجود  علیرغم  که  داد  نشان 

حاصل   موارد  تمامی  در  يکسانی  نتايج  اين شودنمیموارد،   .

های بنیادی در رويکرد آماری،  تواند ناشی از تفاوتها میتفاوت

،  هاشده برای فرضیههای ورودی، سطح اطمینان تعريفنوع داده

ها در تشخیص مدل  میزان استفاده از اطلاعات زيستی و توانايی

باشد پیچیده  نرم(49)  روابط  مبنای     CERVUSافزار.  بر 

فرزندی طراحی -های احتمالاتی و با هدف شناسايی والدآزمون

است  نمونه  ؛شده  مانند  مواردی  در  و  اما  زمانی  فاصله  با  هايی 

زياد،   درست   COLONYمکانی  روش  از  برای  که  کامل  نمايی 

که يکی از    با توجه به اين   .کندده میتمايز بین انواع روابط استفا

های والدين در ژنوتیپ ، وجود  CERVUSنرم افزار  فرضیات مهم  

صورت گرفته  والدين  برداری از  نمونهدر مواردی که  است،    هاداده

عملکرد بهتری در تعیین روابط خويشاوندی افزار  اين نرم  باشد،

مقابل،  (.  12)  دارد صورت    COLONYافزار  نرمدر  نبود  در 

 ،يا پیدا نکردن والد کانديد مناسب ها  نمونه  در بینوالدين    ژنوتیپ 

. بنابراين استفاده  (12)  های والدين است قادر به بازسازی ژنوتیپ 

در مواردی که اطمینان از حضور والدين   COLONYاز نرم افزار  

عدم دستیابی به  شود.  پیشنهاد می  ،ها وجود نداردواقعی در داده

در مطالعه حاضر  نتايج يکسان با استفاده از نرم افزارهای مختلف  

توان به دلیل سیستم جفت گیری چند همسری در را همچنین می

تشخیص ه  دهد ک . مطالعات نشان مینمودگوسفند وحشی توجیه  

جمعیت  در  خويشاوندی  همسری روابط  چند  سیستم  با  های 

به ايش ارتباط بین والد و فرزندان )(. افز22)  چالش برانگیز است 

می ماده(  فرزند  با  پدر  جفتگیری  مثال  به  عنوان  منجر  تواند 

های متعدد شود و اطمینان از نتايج حاصل را کاهش دهد  انتساب

در مطالعه حاضر   جا کهبا توجه به موارد اشاره شده، از آن (.11)

بین   روابط خويشاوندی  در خصوص  قبل  از  فرد   20اطلاعاتی 

 عدم حضور   احتمالو همچنین    برداری شده در دسترس نبودنمونه

نمونه  ژنوتیپ  بین  در  داشت والدين  وجود  صحت ها  سنجی  ، 

پیش خويشاوندی  نرمروابط  توسط  شده  استفاده  بینی  افزارهای 

با توجه به موارد اشاره    رسد کهبه نظر می  اگرچه،.  شده فراهم نبود

 در کنار شاخص خويشاوندی  Colonyافزار  استفاده از نرم  شده،

مناسبی برای تعیین روابط  رويکرد  (  ML)  نمايی   حداکثر درست 

های گوسفند وحشی در  جمعیت در ساير  خويشاوندی بین افراد  

 باشد.  کشور

 

 گیرينتیجه

حاضر  داد    مطالعه  کهموارددر  نشان  روش  ی    هاینتايج 

روابط خويشاوندی بین افراد جمعیت همپوشانی    ارزيابی  مختلف

 ،های روابط خويشاوندیشاخصاستفاده تلفیقی از  کامل ندارد،  

  ( سنو    یت اطلاعات زيستی )جنس همچنین  و  های والدينی  تحلیل

ارائه   هاتر از ساختار خويشاوندی جمعیت تصويری دقیق  تواندمی

همچنین در شرايطی که اطمینان از حضور ژنوتیپ والدين   دهد.

نمونه بین  به  در  نیز  گونه  تولیدمثلی  سیستم  و  ندارد  وجود  ها 

رويکرد   Colonyافزار  دهمسری است، استفاده از نرمنصورت چ

با توجه به اينکه  .  است تری در تعیین روابط خوشاوندی  مناسب 

برخی  بین    ینزديکشاوندی  يدر جمعیت مورد مطالعه روابط خو 

همچون اضافه    رو اقدامات مديريتیاز اين  ،مشاهده شدافراد  از  

و انتقال برخی از افراد جمعیت به   به جمعیت نمودن افراد جديد 

ژنتیکی    تهديداتکاهش    تواند راهکار موثری درمی  ساير مناطق

درون  نتیجه  افراد  آمیزی  در  بین  خويشاوندی  درجه  افزايش  و 

های ريزماهواره استفاده  با توجه به کارايی جايگاه.  باشدجمعیت  

، بین افراد در جمعیت میانکتل شاوندیيدر تعیین روابط خو شده 

های گوسفند  جمعیت برای ساير  توان  ها میاز اين مجموعه جايگاه

 وحشی در کشور استفاده نمود. 
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 شکر و قدرداني ت

  هایاز حمايت  دانندمی لازمبر خود نويسندگان دينوسیله ب 

کل    ارزشمند فارس  زيست محیطادارة  طرح:)  استان   شمارة 

و همچنین  و  ص(    1402/ 400/ 3261 تشکر  شیراز  دانشگاه 
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Abstract 

While numerous methods exist for kinship determination, their results frequently show incomplete concordance. To 

improve accuracy and reliability, we employed a multi-analytical approach in this study. Using blood samples from 20 

wild sheep (Ovis gmelini) at the Miankotal Captive Breeding Site (Fars Province, Iran), we conducted a comparative 

analysis of kinship inference models based on nuclear microsatellite data. Initial simulations assessed each locus's 

discriminatory power for kinship determination. Kinship relationships were evaluated using multiple parentage analysis 

software (COLONY, CERVUS, and ML-Relate) and relatedness indices. The OarFCB304 and McM527 ranked as the 

highest and lowest in terms of information content for relatedness estimation. Although we observed agreement between 

methods, some discrepancies emerged. CERVUS identified three parent–offspring pairs with high confidence, whereas 

classification of these samples using ML-Relate and COLONY mainly indicated sibling relationships. Despite the fact 

the most likely kinship pattern in the population was half-sibling relationships, it is essential to reduce the likelihood of 

inbreeding through management actions such as introducing new individuals into the population. This study demonstrates 

that an integrative analytical approach incorporating kinship indices, parentage analyses, and biological information 

yields a more precise understanding of population kinship structure. 

Keywords: Parentage analysis, Captive breeding, Kinship relationships, Microsatellite, Wild sheep 
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