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 دهیکچ
د  ،يرتهاجمیغ  ي بردارنمونه  ي هاروش استخراج  جمله  سرگ  ياانياز  ژن   ن،ی از  مطالعات  برا  ک ی تانجام  ژنت  ي را  حفاظت    ک یپژوهشگران 

  ساختار   و   تنوع  حاضر   مطالعه   در.  است بوده  هاروش  ن یااصلي    استخراج شده همواره موضوع  ياانيد  ت یو کمّ  تی فیک  اما   ، نموده   ل یتسه
و با استفاده از هشت جفت آغازگر    نی به روش سواب سطح سرگ  يبرداربمو با نمونه  ي( در پارک ملOvis gmelini)  يگوسفند وحش  يک یژنت
روش را   نیا  توانيافراد داشته و م   پیژنوت   نییدر تع  یيبالا  یيکارا   ن ینشان داد که روش سواب سطح سرگ  جی شد. نتا  ي ابیارز   زماهواهیر
بر  کیعنوان  به مقاد   شنهاد ی پ   يجانور  يهاگونه  ر یسا  ياالگو  ب  يت یگوس یهتروز   رینمود.  انتظار  هتروز 943/0تا    0/ 502  نی مورد    يتی گوس ی، 

ب تنوع ژنت   8/ 87  يآلل  ي غنا  نی انگی و م  00/1تا    950/0  ن ی مشاهده شده  از    ن ی دارد. همچن  تیقابل توجه در جمع  يکیبدست آمد که نشان 
در گذشته   ت یدر جمع  يگردنه بطر  ده ی از وقوع پد  يی ها نشانه.  شد  محاسبه  0/ 052  ها لوکوس  يم بر اساس تما  يزیآم شاخص درون  ن یانگیم

عل  کینزد نشد.  ژنت  رغم يمشاهده  جمع  يک یتنوع  در  ژن  تی مناسب  ارتباطات  قطع  جمع  عتیجم  نی ا  نیب   يموجود،  و    يها تیبا  مجاور 
گونه را   ي تکامل  لی با هدف حفظ پتانس   ت یبه جمع   دیافراد جد   يفمعر  ي هابرنامه  يضرورت اجرا  ، يمیاقل  راتیی همچون تغ  يجهان   داتی تهد

 .   دی نمايدو چندان م 
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 مقدمه
رو  دخالتبه روند  عرصهرشد  در  انسانی  و های  طبیعی  های 

انزوای گونههاستگاهيز  دنبال آن چندپاره شدنبه های جانوری  ، 

ب میهرا  انزوا  اين  که  دارد  تهديداتهمراه  بقا   یجد  تواند   ءبر 

گونه مدت  داشتهدراز  )ها  همچون    (.46و  7باشد  تهديداتی 

که  درون  است  خطراتی  از  برخی  تنها  ژنتیکی  رانش  و  آمیزی 

جمعیتمی بهتواند  را  منزوی  و  کوچک  گرداب های  سمت 

مسائل    یبررس  یطيشرا  نیدر چن(.  39و  2انقراض سوق دهد )

پارامترها  یکي،  کیژنت ژنتیکی در    یدیکل  ی از  نجات 

باقیمانده  جمعیت مبه های  بهرودیشمار    ه ياتحادکه  ینحو؛ 

 International Union)ی  عیطبو منابع  عتیحفاظت از طب  یجهان

for Conservation of Nature; IUCN)،  ژنت تنوع  را   یکیحفظ 

با   .کندمعرفی می  در سطح جهانیسه گانه    یهاتياز اولو   یکي

مستق ارتباط  به  ژنت  میتوجه  و  با    یکیتنوع  تکاملی  پتانسیل 

وحشی تیجمع   یستمنديز تنوع    یریجلوگ  ،های  کاهش  از 

 ن یمتخصص  اساسیاز اهداف    یک يشده،    ديتهد  ی هاگونه  یکیژنت

گونهحفاظت    کیژنت تکاملی  توانايی  حفظ  مقابل  برای  در  ها 

 (. 19 و 44رو است )تهديدات انسانی و يا طبیعی پیش

دهه  در  که  موضوعاتی  از  ژنتیک  يکی  علم  کاربرد  اخیر  های 

نموده  دوچندان  زيستی  تنوع  مديريت  در  را  است،    حفاظت 

و  پیشرفت  مولکولی  نشانگرها های  از  در    ی مولکول   ی استفاده 

بوده  زنده  موجودات  ژنتیکی  وضعیت  ) ارزيابی  تاکنون  8است   .)

شده  معرفی  زمینه  اين  در  متنوعی  مولکولی  که  نشانگرهای  است 

هايی همچون میزان چندشکلی،  توان در ويژگی ها را می تفاوت آن 

هم  يا  جايگاه بارز  تعداد  بودن،  در  بارز  توزيع  بررسی،  مورد  های 

(.  27سطح کروموزوم، تکرارپذيری، و هزينه مورد نیاز بیان نمود ) 

ريزماهواره  میان،  اين  در    ها در  پرکاربرد  نشانگرهای  جمله  از 

ها را  هستند که کاربرد گسترده آن   ی ک ی ژنت   و ساختار   تنوع ارزيابی  

به می  تحل   ه ي تجز   توان  شکل   ل ی و  چند  توز   اد ي ز   ی آسان،    ع ي و 

   . ( 27نسبت داد )   م گسترده در سطح ژنو 

برداری ژنتیکی غیرتهاجمی از اوايل  های نمونهپیدايش روش

تسهیل 1990دهه   جمعیت  ژنتیک  مطالعات  برای  را  شرايط   ،

) نموده علی24است  روش(.  بالای  پتانسیل  های رغم 

های برداری غیرتهاجمی در مطالعات مولکولی، محدوديت نمونه 

دی  پايین  کمّیت  و  کیفیت  )همچون  استخراجی،  انتکنیکی  ای 

هزينهآلودگی و  ژنوتیپ(  تعیین  خطای  و  بالا  چالش    ،های  دو 

روش اين  از  استفاده  رونق  راه  در  بودهمهم  ) ها  (.  3است 

های  های رايج تهیه نمونه برداری از سرگین يکی از روشنمونه 

نمونه روش  است.  ژنتیکی  مطالعات  در  از غیرتهاجمی  برداری 

نمونه  نگهداری  نحوه  و  و  سرگین  کیفیت  در  مهم  عامل  دو  ها 

دی )انکمّیت  است  سرگین  از  شده  استخراج  تاکنون 13ای   .)

نمونهروش برای  متفاوتی  شده  های  پیشنهاد  سرگین  از  برداری 

 (.  26) است

از  استفاده  با  شده  انجام  مطالعات  عمده  ايران،  کشور  در 

بر جمعنمونه  مبتنی  است  های سرگین  نمونه سرگین  کل  آوری 

ايجاد   آزمايشگاهی  مراحل  در  را  مشکلاتی  موضوع  اين  که 

اينمی از  روش کند.  از  استفاده  همچون رو،  ديگر  های 

مینمونه  سرگین  سطح  سواب  روش  به  راهکاری  برداری  تواند 

به نمونه جايگزين  کارايی  افزايش  در  منظور  سرگین  های 

 (.  41مطالعات ژنتیکی باشد )

وحشی   خانوادهگوسفند   است   Ovisجنس    و   Bovidaeاز 

مريکا و کانادا تا مناطق  آکه پراکنش وسیعی در نیمکره شمالی از  

بخش  و  آسیا  از  داردوسیعی  اروپا  از  طبق  30)  هايی  خرين  آ(. 

اند که دو  شده بندی، گوسفندان وحشی در شش گونه معرفیرده 

اوريال ارمنیO. vignei)  گونه  و   )  (O. gemelini ايران در   )

 ( دارند  اساس طبقه35پراکنش  بر  گونهIUCNبندی  (.  اين  در   ، 

آس طبقهو   (VU)  ري پذبیطبقه  اساس  بر  بندی  همچنین 

گونه تجارت  منع  انقراض کنوانسیون  خطر  در  های 

(Convention on International Trade in Endangered 

Species; CITES  وستیپ( در ІІ (. 23د )قرار دار 

ط مختلف  ،ریاخ  یها سال   یدر  زم  یمطالعات  تنوع    نهیدر 

ايران  یکیژنت در  حدودی  تا  و  دنیا  سطح  در  وحشی   گوسفند 

توان  از جمله مطالعات انجام شده در کشور میاست.   انجام شده 

ارزيابی   ژنتبه  وحشی  یکیتنوع  ا  گوسفند  غرب  شمال   رانيدر 
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تقس  املتک،  (48) جنس  بندمیو  تنوع ارزيابی    Ovis  (35،)ی 

وحشی  یکیژنت ا  ال ياور  گوسفند  شرق  شمال  (، 17)  رانيدر 

تبارشناختی شباهت بررسی   تحلیل  و  تجزيه  و  ژنتیکی  های 

)گونه گوسفند  اهلی  و  وحشی  ژنتو  (  38های  و    یکیتنوع 

اشاره نمود.    (12)ی  و گوسفند کرمان  یگوسفند وحش  تبارشناسی

کشور، در ساير مناطق دنیا نیز  بر مطالعات انجام شده در    علاوه

  ی در رابطه با وضعیت ژنتیکی گوسفندان وحشیمطالعات مختلف

(. نگاهی  11و  31،  9،  47،  18،  20،  30،  43،  25)   استانجام شده 

های انجام شده در  خصوص بررسی به مطالعات صورت گرفته به

دهد که عمده مطالعات تاکنون متکی به استفاده از  میکشور نشان 

بوده میتوکندريايی  پژوهش   نشانگرهای  و  در است  اندکی  های 

از   استفاده  با  گونه  اين  ژنتیکی  ساختار  و  تنوع  خصوص 

 است. ای انجام شدههای هستهنشانگر

استان  از  ديگر  بسیاری  همچون  فارس  کشور،  استان  های 

هايی از گوسفند وحشی در محدوده مناطق تحت  میزبان جمعیت

مهم  از  يکی  شک  بدون  بمو  ملی  پارک  است.  ترين حفاظت 

رود.  شمار می های اين گونه در سطح استان و کشور به زيستگاه

انزوای جمعیت و احتمال بروز خطرات ژنتیکی در  به  با توجه 

با استفاده   آينده، در مطالعه حاضر میزان تنوع ژنتیکی اين گونه 

نشانگر  مهماز  گرديد.  بررسی  ريزماهواره  اهداف های  ترين 

( نمونه1مطالعه حاضر شامل  کارايی  ارزيابی  به روش  (  برداری 

( ژنتیک جمعیت،  مطالعات  در  بررسی  2سواب سطح سرگین   )

( و  ژنتیکی  ساختاربندی  و  تنوع  پديده  3سطح  وقوع  بررسی   )

بوده  منطقه  اين  در  وحشی  گوسفند  جمعیت  در  بطری  گردنه 

نتايج مطالعه حاضر می  های حفاظتی  ريزیتواند در برنامه است. 

 اين گونه در آينده مورد استفاده قرار گیرد.  

 

 ها مواد و روش
 معرفي منطقه مورد مطالعه 

شمال   یلومتری ک  30در شمال استان فارس و در    پارک ملی بمو

ش  یشرق  و   52˚  56   َتا  52˚  29   َيیایدر طول جغراف  رازیشهر 

. اين منطقه که  قرار دارد  29˚  50   َتا  29˚  39   َيیاجغرافی  عرض

شکار    منطقه  عنوانبه   هکتار  100000  وسعت با    1341  در سال 

در  اعلام  ممنوع در شده   حفاظتمنطقه  به  1346  سال   گرديد،   ،  

  به پارک ملی ارتقا يافت. در  سپس  و  وحش  پارک  به  1349  سال 

منطقه    حاضر  حال حدود  اين  دارد  هکتار    48000در  مساحت 

تاکنون نزديک به    .(1402)اداره کل محیط زيست استان فارس،  

پستاندار،    32 پرنده،    91گونه  و    19گونه  خزنده  گونه    3گونه 

 (. 1شکل است )دوزيست در اين پارک شناسايی شده 

منظور ارزيابی وضعیت ژنتیکی  آوری شده به های جمعنمونه 

نمونه  شامل  وحشی  بگوسفند  تلف  ه های  افراد  از  آمده  دست 

لاشه يا  بیماری  اثر  در  منطقه شده  سطح  در  شده  کشف  های 

نمونه همچنین  و  نمونه(  ))هفت  سرگین  بود.    13های  نمونه( 

دهد که موکوس موجود در لايه  میهای انجام شده نشان بررسی 

دی اندک  بسیار  مقادير  حاوی  سرگین،  که انخارجی  است  ای 

روشمی از  استفاده  با  دیتوان  مقدار  اين  دقیق  را  انهای  ای 

ای از انهای مرسوم برای استخراج دیاستخراج نمود. در روش 

جمع سرگین  تمامی  میسرگین،  موضوع  آوری  اين  که  شود 

دیمی کیفیت  کاهش  به  منجر  گرددان تواند  شده  استخراج    ای 

همین منظور در مطالعه حاضر سطح سرگین با استفاده از  . به(3)

نمونه  شدسواب  بدين(2)شکل    برداری  از  .  استفاده  با  منظور 

نمونه سرگین  سواب  خارجی  سطح  روی  موکوس  لايه  برداری 

لیتر منتقل و  های دو میلیآوری و سپس هر سواب به ويالجمع

  .درجه نگهداری شد 20در دمای منفی 

 

 اي و انتخاب نشانگرهاي ریزماهوارهاناستخراج دي 

های نمونه( و نمونه   13های سرگین )ای از نمونهاناستخراج دی

کلرفرم   فنل  شده  بهینه  روش  از  استفاده  با  نمونه(  )هفت  بافت 

به  شد.  از  انجام  که  شد  سعی  ژنتیکی،  وضعیت  ارزيابی  منظور 

تکثیر  توانايی  پیشین  مطالعات  در  که  شود  استفاده  آغازگرهايی 

های مختلف گوسفند وحشی را  یقطعات مورد نظر برای گونه

( باشند  داده  جفت 17 و 1نشان  هشت  تعداد  اساس  اين  بر   .)

از  نظر  مورد  قطعات  تکثیر  و  انتخاب  ريزماهواره  آغازگر 

 ای ای با استفاده از اين آغازگرها و واکنش زنجیره ای هستهاندی
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 وقعیت جغرافیایي منطقه مورد مطالعه و نقاط نمونه برداري  م -1شکل  

 

 

 نی به روش سواب سطح سرگ يبردارنمونه -2شکل  

 

 ( شد  انجام  چندگانه  واکنش  1جدول  پلیمراز  انجام  با   .)

ای پلیمراز تحت شرايط دمايی مختلف و ترکیبات متعدد، زنجیره 

به تعیین شد.  آغازگر  هر  تکثیر  برای  بهینه  قرائت شرايط  منظور 

ياب، از قطعات نوکلئوتیدی قطعات تکثیر شده در دستگاه توالی

 فلورنس شده استفاده شد. 

،  56ها در دمای  ای پلیمراز برای همه جايگاه واکنش زنجیره 

برنامه دمايی شامل دمای    60و    58 انجام شد.  درجه سلسیوس 

 94چرخه شامل دمای    35دقیقه،    5مدت  درجه سلسیوس به  95

ثانیه، و    30مدت  ثانیه، دمای اتصال گراديان به  40مدت  درجه به 

ثانیه با استفاده از دستگاه    30مدت  درجه سلسیوس به   72دمای  

بعد،    MultiGene Optimaxترموسايکلر   مرحله  در  شد.  اجرا 

پلیمراز دو مرحله واکنش زنجیره  ای اجرا و  ای و تک مرحلهای 

ای پلیمراز بهترين نتیجه عملکرد انتخاب شد. در واکنش زنجیره

ای ابتدا تکثیر در حضور آغازگرهای رفت و برگشت  دو مرحله 

( فلورسانت  ريزآرايه  ( microarrays Fluorescentبدون حضور 

ب محصول  سپس  شد.  رقیقهاجرا  آمده  برای دست  و  سازی 

ای پلیمراز مرحله دوم در حضور آغازگر برگشت  واکنش زنجیره

ای پلیمراز يک فلورسنت اجرا شد. در واکنش زنجیرهريزآرايه  و  

و  مرحله برگشت  رفت،  آغازگر  حضور  ريزآرايه  ای  فلورسنت 

ای در حجم نهايی  ای پلیمراز يک مرحلهداشتند. واکنش زنجیره 

دمای    20 شامل  دمايی  برنامه  شد.  اجرا  درجه    95میکرولیتر 

به  دمای    35دقیقه،    5مدت  سلسیوس  شامل  درجه    94چرخه 

ثانیه و دمای    30مدت  درجه به   58ثانیه، دمای اتصال    40مدت  به

به  72 سلسیوس  خوانش    30مدت  درجه  شد.  استفاده  ثانیه 

  Sequencer ABI 3500قطعات تکثیر شده با استفاده از دستگاه  

مولکولی   وزن  نشانگر  حضور  در    GenescanLiz500و 
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 بندي آغازگرها اي هسته و گروهانمنظور تکثیر قطعات ديشده بهتوالي آغازگرهاي ریزماهواره استفاده -1جدول 

 گروه 
دامنه اندازه  

 ها آلل
 نام لوکوس  توالي

1 116-84 CAGTCGGGCGTCATCATTGCGAAAGTTGGACACAATTGAGC MaF36 -F 
GTTTCATATACCTGGGAGGAATGCATTACG MaF36 -R 

1 191-154 CAGTCGGGCGTCATCACCCTAGGAGCTTTCAATAAAGAATCGG OarFCB304 -F 
GTTTCGCTGCTGTCAACTGGGTCAGGG OarFCB304 -R 

1 294-256 CAGTCGGGCGTCATCAGCTTGCTACATGGAAAGTGC ILSTS11-F 
GTTTCTAAAATGCAGAGCCCTACC ILSTS11-R 

2 132-96 CAGTCGGGCGTCATCAATTAAAGCATCTTCTCTTTATTTCCTCGC OarFCB128-F 
GTTTCAGCTGAGCAACTAAGACATACATGCG OarFCB128-R 

2 174-158 CAGTCGGGCGTCATCAGTCCATTGCCTCAAATCAATTC McM527-F 
GTTTAAACCACTTGACTACTCCCCAA McM527-R 

2 228-186 CAGTCGGGCGTCATCAGGGTGATCTTAGGGAGGTTTTGGAGG MAF214-F 
GTTTAATGCAGGAGATCTGAGGCAGGGACG MAF214-R 

3 120-95 CAGTCGGGCGTCATCAAAATGTGTTTAAGATTCCATACAGTG OarFCB20-F 
GTTTGGAAAACCCCCATATATACCTATAC OarFCB20-R 

3 152-121 CAGTCGGGCGTCATCATTTATTGACAAACTCTCTTCCTAACTCCACC OarHH47-F 
GTTTGTAGTTATTTAAAAAAATATCATACCTCTTAAGG OarHH47-R 

 

جهت تعیین ژنوتیپ   Geneious IR 9.1.8افزار  انجام شد. از نرم 

 استفاده شد. 

 

درون و  ژنتیکي  ساختار  گوسفند  تنوع،  جمعیت  در  آمیزي 

 وحشي پارک ملي بمو 

آلل  )فراوانی  خنثی  روش  Null alleleهای  از  استفاده  با   )

( برای هر جمعیت و هر لوکوس در 10الگوريتم حداکثر انتظار )

شد   FreeNAافزار  نرم از  5) محاسبه  ناشی  شمارش  خطای   .)

ها برای هر لوکوس و هر جمعیت با استفاده  تغییر در اندازه آلل

از نرم استفاده  محاسبه    MICRO-CHECKER V. 2.2.3افزار  با 

( هاردی 45شد  تعادل  بررسی  در  -(.  لوکوس  هر  برای  واينبرگ 

از   استفاده  با  هتروزيگوسیتی  کاهش  فرضیه  و  جمعیت  هر 

  G(. از آزمون  34انجام گرفت )  GENEPOP V. 4.7.xافزار  نرم

گامت تصادفی  ترکیب  بررسی  در  برای  اتصالی  تعادل  و  ها 

تصحیح  لوکوس شاخص  اعمال  از  پس  Bonferroni  (36 )ها 

 استفاده شد. 

(، هتروزيگوسیتی مورد انتظار  Aها در هر لوکوس ) تعداد آلل 

 (EH Expected heterozygosity; مشاهده هتروزيگوسیتی  شده  (، 

 (OObserved heterozygosity; H  آللی غنای  و   ،) 

 (Allelic richness; Ar نرم از  استفاده  با   .FSTAT Vافزار  ( 

2.9.3.2   ( شد  درون 14محاسبه  میزان  هر  (.  برای  آمیزی 

لوکوس و همچنین يک تخمین کلی از اين شاخص بر اساس  

لوکوس  کوکرهام تمامی  و  واير  روش  از  استفاده  با     ها 

 (Weir & Cockerham; W&C نزم از  استفاده  با  افزار  ( 

GENEPOP   .محاسبه گرديد 

روش  به از  احتمالی،  ژنتیکی  ساختار  بررسی  منظور 

بیزين در نرم گروه و مدل    STRUCTURE V. 2.3.4افزار  بندی 

اين   در  شد.  استفاده  مرتبط  آللی  فراوانی  و  اختلاطی  يا  ترکیبی 

گونه اطلاعاتی از پیش در رابطه  روش فرض بر اين است که هیچ 

نمونه  جمعیت  تعداد  ) با  ندارد  وجود   (. USEPOPINFO = 0ها 
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دادن   قرار  با  )  Kحال  پنج  تا  يک  و  MAXPOPS = 1-5بین   )

داده  بیشینه  احتمال  )محاسبه  مناسب  Ln P (D)ها  تعداد   ،)K  

تکرار برای    10ها محاسبه شد. مدل پريچارد با انجام  برای داده

( جمعیت  اندازه  و  Kهر  شبیه  1000000(  زنجیره  بار  سازی 

ارزيابی محتمل انجام شد.  استفاده  مارکو  با  ترين تعداد جمعیت 

(. از آنجا که 33صورت گرفت )  Ln P (D)از محاسبه میانگین  

ب احتمال  میزان  اجرا،  بار  هر  برای  پريچارد  دادهیمدل   ها شینه 

(Ln P (D) را محاسبه می )  ،تکرار برای   10با انجام    بنابراينکند

اندازه احتمالی جمعیت ) بیشینه دادهKهر  میانگین احتمال  ها  (، 

میزان   بالاترين  اساس  اين  بر  شد.  عنوان به   Ln P (D)محاسبه 

 ترين تعداد اندازه جمعیت در نظر گرفته شد. محتمل

 

 وقوع گردنه بطري در جمعیت گوسفند وحشي پارک ملي بمو 

نرم از  استفاده  با  بطری  گردنه  پديده  وقوع  افزار احتمال 

Bottleneck V. 1.2.02  ( بدين32انجام شد  از هر سه  (.  منظور 

 Two-Phase Model; TPM, Stepwise Mutationمدل جهشی )

Model; SMM, Infinite Alleles Model; IAM  با  )10000  

بمو  ملی  پارک  جمعیت  در  بطری  گردنه  وقوع  احتمال  تکرار 

داری بندی ويلکاکسون و نشانه معنیمحاسبه شد. از آزمون رتبه 

 افزايش هتروزيگوسیتی ارزيابی شد.

 

 نتایج 
درون و  ژنتیکي  ساختار  گوسفند  تنوع،  جمعیت  در  آمیزي 

 وحشي پارک ملي بمو 

لوکوسدر هیچ از  از يک  يکی  بررسی شده عدم شناسايی  های 

پايین دیهای فرد هتروزيگوت بهآلل ( و 42ای )اندلیل غلظت 

آلل شناسايی  واکنش همچنین  نقص  نتیجه  در  اشتباه  های 

دی زنجیره  اشتباه  و  پلیمراز  تکثیر انای  حین  در  پلیمراز  ای 

آلل نرخ  نشد.  لوکوسمشاهده  در همه  به های خنثی  جز يک ها 

( آنOarFCB20مورد  از  بود.  ناچیز  هیچ(  در  که  از  جا  يک 

آلللوکوس از  يکی  شناسايی  عدم  شده  بررسی  فرد  های  های 

به پايین دیهتروزيگوت  بسیار  غلظت  نشد،    ای ان دلیل  مشاهده 

آلل  بنابراين به وجود  لوکوس  اين  در  خنثی  زياد احتمالهای 

است. گواه  دلیل نرخ پايین موفقیت تکثیر يک آلل خاص بودهبه

لوکوس   آلل  تکثیر دو  در برخی    OarFCB20اين موضوع عدم 

های گم شده در اين لوکوس ها و در نتیجه وجود دادهاز نمونه 

 است. 

لوکوس تبعیت  بررسی  هاردینتايج  تعادل  از  واينبرگ   -ها 

يک  در  فقط  هتروزيگوسیتی  کاهش  فرضیه  که  داد  نشان  نیز 

(. با در نظر گرفتن P< 0.05( معنادار بود )OarFCB20لوکوس )

از   مورد  يک  در  فقط  بونفرونی،  تصحیح  جفت   28شاخص 

تمامی   شد.  مشاهده  اتصالی  تعادل  عدم  شده  انجام  مقايسه 

ها  ريختی نشان دادند و تعداد آلل  های مطالعه شده چندلوکوس

آلل متغیر بود. دامنه هتروزيگوسیتی مورد   19تا    7ها بین  در آن 

بین   بین 943/0تا    0/ 502انتظار  مشاهده شده  هتروزيگوسیتی   ،

آللی    1/ 00تا    950/0 غنای  میانگین  آمد.   87/8و  بدست 

واير   روش  اساس  بر  آمیزی  درون  میزان  کوکرهام    -همچنین 

 محاسبه شد.  052/0

گروه تعداد  برای  مختلف  مقادير  دادن  قرار  قابل  با  های 

نرم بینیپیش بیشینه STRUCTUREافزار  در  احتمال  میزان   ،

آوری شده در اين مطالعه از های جمعها محاسبه شد. نمونهداده

که  دادند  نشان  را  ساختار  دو  ژنتیکی،  وجود   لحاظ  فرض 

پارک   وحشی  گوسفند  جمعیت  در  خرد  ژنتیکی  ساختاربندی 

(. اگرچه اظهار نظر قطعی  3شکل  بخشد )ملی بمو را قوت می

از   استفاده  نیازمند  جمعیت،  ژنتیکی  ساختاربندی  خصوص  در 

 تعداد نمونه و نشانگرهای بیشتر است

 

 وقوع گردنه بطري در جمعیت گوسفند وحشي پارک ملي بمو 

گوسفند   جمعیت  در  که  داد  نشان  بطری  گردنه  تحلیل  نتايج 

به  بمو  ملی  پارک  آلل وحشی  فراوانی  منحنی  تبعیت  از دلیل  ها 

آزمون    Lحالت   در  شده  محاسبه  عدد  بودن  بالا  همچنین  و 

ويلکاکسون نسبت به سطح معناداری برای هر سه مدل جهشی،  

شود. اگرچه نتايج آزمون فرضیه وقوع پديده گردنه بطری رد می

مدل   دو  در  که  داد  نشان  از  نشانه   TPMو    SMMنشانه   هايی 
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 .  (نیی)پا( K = 3))بالا( و سه  ( K = 2)دو    يها به تعداد گروه يگوسفند وحش هاياز نمونه ک یتعلق هر  زانیم  -3شکل  

 

 بمو  يپارک مل يگوسفند وحش  تی در جمع  ياحتمال وقوع گردنه بطر جی نتا -2جدول 

 آزمون ويلکاکسون آزمون نشانه  مدل جهشی 

IAM 611/0 527/0 

TPM 95% P 008/0 998/0 

SMM 000/0 000/1 

 

شود. با توجه به اينکه در  وقوع پديده گردنه بطری مشاهده می

عدد باشد،    20مواقعی که تعداد نشانگرهای ريزماهواره کمتر از  

شکل بهتری به  TPMآزمون ويلکاکسون و همچنین مدل جهشی  

رو دهند، از اينوقوع گردنه بطری را در يک جمعیت نشان می

توان استنباط نمود که در جمعیت گوسفند وحشی در پارک  می

در   حداقل  بطری  گردنه  از  جمعیت  عبور  بمو،  نسل    12ملی 

 (.2جدول است ) گذشته رخ نداده 

 

 بحث 
درون و  ژنتیکي  ساختار  گوسفند  تنوع،  جمعیت  در  آمیزي 

 وحشي پارک ملي بمو 

اشاره  همان که  خصوص  شد طور  در  اندکی  مطالعات  تاکنون   ،

نشانگرهای  از  استفاده  با  وحشی  گوسفند  ژنتیکی  تنوع 

طور مثال، مطالعه انجام ريزماهواره در کشور انجام شده است. به

شده در خصوص گوسفند وحشی شمال غرب کشور با استفاده 

ها در هر  نشانگر ريزماهواه نشان داد که میانگین تعداد آلل  10از  

هتروزيگوسیتی    1/6لوکوس   میانگین  همچنین  است.  بوده 

محاسبه شد    78/0و    58/0ترتیب  شده و مورد انتظار به   مشاهده 

(. در مقايسه  17که در مقايسه با مطالعه حاضر کمتر بوده است )

گوسفند  همچون  کشورها  ساير  در  شده  انجام  مطالعات  با 

( آمريکا  در  هورن  بیگ  در 28و   15وحشی  مناسبی  تنوع  نیز   )

در  مناسب  ژنتیکی  تنوع  شد.  مشاهده  مطالعه  مورد  جمعیت 

جمعیت گوسفند وحشی پارک ملی بمو دور از انتظار نیست و  

می را  موضوع  اين اين  در  گونه  اين  مناسب  جمعیت  به  توان 

منطقه نسبت داد. بر اساس آخرين سرشماری صورت گرفته در  

منطقه أر  2500تا    2000حدود   اين  در  وحشی  گوسفند  س 

می که  دارد  اين وجود  برای  را  مناسبی  ژنتیکی  تنوع  تواند 

می نظر  به  آورد.  فراهم  ژنتیکی جمعیت  ساختاربندی  که  رسد 

به مشاهده  جمعیت شده  در  خرد  ژنتیکی  ساختارهای  بروز  دلیل 

اين   تايید  اگرچه  باشد.  بمو  ملی  پارک  در  وحشی  گوسفند 
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نمونه  تعداد  از  استفاده  نیازمند  تعداد موضوع  بیشتر،  های 

ساير  از  استفاده  همچنین  و  بیشتر  ريزماهواره  نشانگرهای 

همچون  مولکولی  ساده    نشانگرهای  نوکلئوتیدی  چندشکلی 

(Single Nucleotide Polymorphism, SNP)  .است 

درون  جمعیتوقوع  در  حیات آمیزی  امری های  وحش 

آلل اجتناب بروز  است.  ژنتیکی ناپذير  تنوع  کاهش  های مخرب، 

مهم مثلی  تولید  برازش  کاهش  در و  آمیزی  درون  عواقب  ترين 

به جمعیت  می يک  میشمار  که  را  روند  جمعیت  يک  تواند 

(. افزايش هموزيگوسیتی  28و   21سمت انقراض سوق دهند )به

های آمیزی ممکن است فرصت را برای ظهور آلل در نتیجه درون 

شده،   اشاره  موارد  به  توجه  با  آورد.  فراهم  جمعیت  در  کشنده 

آمیزی  اجرای اقدامات پیشگیرانه در خصوص کاهش نرخ درون 

آمیزی، آمیزش  های کاهش فشار درون ضروری است. يکی از راه

درون جمعیت البته های  است.  خويشاوند  جوامع  ديگر  با  آمیز 

انتخاب جمعیت در  تفاوت بايستی  زيرا  نمود؛  دقت  های هدف 

نه و مقصد  مبدا  ژنتیکی جمعیت  در ساختار  نمی زياد  تواند  تنها 

درون  از  ناشی  بلکه خطراتی همچون  خطرات  بکاهد،  را  آمیزی 

برون  بفشار  نیز  را  فشار هآمیزی  اينکه  به  توجه  با  دارد.  همراه 

آمیزی ارتباط مستقیم با اندازه جمعیت انتخاب طبیعی علیه درون 

به بنابراين  در جمعیتنظر میدارد،  فشار  رسد که  های کوچک، 

درون  فشار  کاهش  راستای  در  طبیعی  از  انتخاب  کمتر  آمیزی 

(. با توجه به اندازه  29و   22های بزرگ و طبیعی باشد )جمعیت

توان امید داشت  مناسب گوسفند وحشی در پارک ملی بمو، می

-که فشار انتخاب طبیعی در اين جمعیت در راستای حذف آلل 

 آمیزی عمل نمايد.  های مخرب در نتیجه درون

آمیزی در  نتايج مطالعه حاضر نشان از پايین بودن نرخ درون 

می موضوع  اين  که  بود،  مطالعه  مورد  به جمعیت  دلیل تواند 

شک   بدون  اگرچه  باشد.  منطقه  در  گونه  اين  مناسب  جمعیت 

ساير جمعیت با  بمو  ملی  پارک  ژنی جمعیت  ارتباطات  ها قطع 

می درازمدت  مواجه در  خطراتی  با  را  جمعیت  اين  بقاء  تواند 

برقراری   نیازمند  جمعیت  مدت  دراز  بقاء  حفظ  بنابراين  کند. 

های مجاور است.  جريان ژنی بین جمعیت بمو با ساير جمعیت

اين به  توجه  پارک با  اطراف  انسانی  توسعه  حاضر  حال  در  که 

توان انتظار برقراری جريان نمی  ملی بمو به حدی است که عملاً

به  مناطق  ژنی  با  منطقه  علفخواران  بین جمعیت  را  طبیعی  شکل 

اين از  داشت،  مهم مجاور  از  يکی  پیشنهادی  رو،  اقدامات  ترين 

درون  احتمال  کاهش  تقويت برای  آن،  از  ناشی  اثرات  و  آمیزی 

آلل يا  افراد  معرفی  طريق  از  موجود  به  جمعیت  جديد  های 

افراد   انتقال  اگرچه  است.  جمعیت  ژنتیکی  نجات  و  جمعیت 

درون  اثرات  کاهش  برای  راهکاری  جمعیت  به  آمیزی  جديد 

ژنتیکی  تنوع  انتقال،  برای  مبدا  جمعیت  انتخاب  اما  است، 

برون  فشار  و  مبدا  در  جمعیت  مهم  موضوعات  همواره  آمیزی 

است تا در مطالعات آتی    لازم  رو  های انتقال است. از اينبرنامه 

های مناسب جهت  های ژنتیک، جمعیتبا استفاده از پژوهشو  

 .  دشومعرفی افراد جديد به جمعیت پارک ملی بمو شناسايی 

 

 وقوع گردنه بطري در جمعیت گوسفند وحشي پارک ملي بمو 

هايی از عبور نتايج بررسی پديده گردنه بطری نشان داد که نشانه

نزديک در جمعیت   از گردنه بطری حداقل در گذشته  جمعیت 

نمی  میمشاهده  موضوع  اين  بهشود.  شرايط تواند  دلیل 

بمو   ملی  پارک  در  گونه  اين  حضور  برای  مناسب  زيستگاهی 

ب بمو  ملی  پارک  اينکه  به  توجه  با  بالا،  ه باشد.  قدمت  واسطه 

زيستگاه از  يکی  گونه همواره  اين  حضور  برای  مناسب  های 

محسوب  کشور  در  اخیر می  ارزشمند  سالیان  در  بنابراين  شود، 

مشاهده   منطقه  در  گونه  اين  از  مناسبی  جمعیت  همواره 

در  شده  بطری  گردنه  وقوع  عدم  و  مناسب  ژنتیکی  تنوع  است. 

ثری برای در نظر گرفتن اين جمعیت  ؤتواند نکته مجمعیت می

به ساير   منتخب  عنوان يک جمعیت  هب افراد جديد  انتقال  برای 

 ها در مناطق ديگر در نظر گرفته شود. جمعیت

 

نمونه  سرگینکاربرد  سطح  سواب  روش  به  در   برداري 

 وحش مطالعات ژنتیک حیات

برداری از سرگین در مطالعات انجام شده  روش مرسوم در نمونه 

ها در  آوری تمام سرگین و نگهداری آن جمع   ،  های اخیر در سال 

بوده محلول  الکل(  )همچون  نگهدارنده  به    های  توجه  با  است. 
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جز لايه موکوس سطح خارجی سرگین  ای به که هر گونه ماده اين 

دی می  کیفیت  کاهش  سبب  افزايش  ان تواند  و  استخراجی  ای 

دی  تکثیر  مراحل  در  اين ان آلودگی  از  شود،  روش  ای  رو، 

روش استفاده  از  متفاوت  حاضر  مطالعه  در  مرسوم  شده  های 

نتايج  نمونه  بود.  در کشور  پیشین  مطالعات  در  از سرگین  برداری 

دی  که  داد  نشان  آزمايشگاهی  استخراج ان مطالعات  از    ای  شده 

دارد.   مناسب  کمّیت  و  کیفیت  سرگین  سطح  سواب  روش 

سطح   سواب  روش  از  استفاده  با  رابطه  در  شده  انجام  مطالعات 

( نیز نشان  Loxodonta cyclotisسرگین برای فیل جنگلی آفريقا ) 

دی  استخراج  در  روش  اين  بالای  موفقیت  در  ان از  کیفیت  با  ای 

(. در  2برداری از سرگین بود ) های مرسوم نمونه مقايسه با روش 

نمونه  روش  اين  کارايی  نیز  ديگری  اثبات  مطالعات  به  برداری 

(. استفاده از اين روش برای علفخوارانی که  37و  16است )   ده رسی 

بزرگی را دفع می گروه  ب های سرگین  واسطه فراهم نمودن  ه کنند، 

عبارت ديگر، در  (. به 6سطح تماس بیشتر، کارايی بیشتری دارد ) 

های بیشتری از روده بر روی  آوری سلول اين روش احتمال جمع 

 های مرسوم وجود دارد. سطح خارجی سرگین در مقايسه با روش 

نمونه  در  ديگر  مهم  سطح  موضوع  سواب  روش  به  برداری 

سرگین  نوع  لايه سرگین،  برای  شده  انتخاب  برداری سطحی  های 

نشان  شده  انجام  مطالعات  سپری  می است.  زمان  مدت  که  دهد 

اشعه   رطوبت،  معرض  در  گرفتن  قرار  سرگین،  دفع  از  شدن 

تواند بر کارايی  ها و رژيم غذايی می فرابنفش، دما، میکروارگانیسم 

(. در بین عوامل اشاره شده، مدت  4و  40ثر باشد ) ؤ اين روش م 

که  نحوی ترين عامل است به زمان سپری شده از دفع سرگین مهم 

مطالعه  تا يک ساعت  در  دفع سرگین  زمان  از  داده شد  نشان  ای 

نمونه  برای  بهینه  زمان  آن،  از  به روش سواب سطح  پس  برداری 

های کمتر  (. مزيت ديگر روش اشاره شده، هزينه 3سرگین است ) 

برداری  ای و سادگی پروتکل نمونه ان برداری و استخراج دی نمونه 

شده    در طبیعت است. با توجه به موارد اشاره شده، روش استفاده 

می  مطالعه  اين  به در  گونه تواند  ساير  برای  الگو  يک  های  عنوان 

 جانوری در کشور مورد استفاده قرار گیرد. 

 گیرينتیجه
نمونه حاضرروش  مطالعه  در  شده  استفاده  از   ،برداری  متفاوت 

روش  نمونه ساير  مرسوم  مطالعات های  در  سرگین  از  برداری 

در  روش  اين  کارايی  تايید  به  توجه  با  بود.  کشور  در  پیشین 

نمونه  افراد  ژنوتیپ  روش  تعیین  اين  شده،  تواند  میبرداری 

 شود. های جانوری پیشنهاد برای ساير گونه يیعنوان الگوبه

-اگرچه نتايج بدست آمده نشان از تنوع ژنتیکی مناسب، درون

آمیزی اندک، و عدم وقوع گردنه بطری در جمعیت مورد مطالعه 

بود، اما به دلیل قطع جريان ژنی بین جمعیت پارک ملی بمو با 

های مديريتی  شود که در برنامههای مجاور، پیشنهاد می جمعیت

آينده، تنوع ژنتیکی جمعیت با استفاده از معرفی افراد جديد به  

برنامه در  مهم  نکته  گردد.  تقويت  تنوع  جمعیت  تقويت  های 

جمعیتیژنت مناسب  انتخاب  برنامهکی،  تدوام  و  مبدا  های  های 

اين از  است.  میمعرفی  پیشنهاد  هرگونه  رو،  از  قبل  که  شود 

ژنتیک،  مطالعات  از  استفاده  با  جمعیت،  به  جديد  افراد  معرفی 

های مناسب شناسايی و در طی چندين مرحله، معرفی  جمعیت

 . شودافراد جديد به جمعیت موجود انجام 

رابطه  ژنتیک  مطالعات  نتايج  دقت  و  صحت  اينکه  به  توجه  با 

مستقیم با تعداد نمونه و نوع نشانگرهای مولکولی استفاده شده  

های ژنی بررسی شده  رو تعداد اندک نمونه و جايگاهدارد، از اين

توان به عنوان نقاط ضعف پژوهش حاضر در نظر گرفت.  را می

با افزايش تعداد نمونه در مطالعات بنابراين پیشنهاد می شود که 

آينده و استفاده از ساير نشانگرهای مولکولی تکرارپذيری نتايج 

 بدست آمده را مورد آزمون قرار داد. 
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Abstract 

Non-invasive sampling methods, such as scat sampling, have facilitated genetic studies for conservation genetics 

researchers, however, the quality and quantity of extracted DNA have always been the main issues with these methods. 

In the current study, the genetic variation and population structure of wild sheep (Ovis gmelini) in Bamou National Park 

(Fars, Iran) were evaluated using the swabbing technique and eight microsatellites. The sampling method used showed 

high efficiency in genotyping individuals and can be considered  for use with other species. Expected and observed 

heterozygosity ranged from 0.502 to 0.943 and 0.950 to 1.00, respectively, and the mean allele richness was 8.87, 

indicating considerable genetic variation in the population. In addition, inbreeding coefficient across all loci was 0.052. 

There was no evidence of a bottleneck in the population in the recent past. Despite the high level of genetic variation, 

the lack of gene flow between populations, and global threats such as climate change, highlight the necessity of 

implementing reintroduction programs to maintain the evolutionary potential of the species.  
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