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 ( Gazella subgutturosa) گواتردار  يآهوتنوع و ساختار ژنتیکي  

 ماهواره  زیدر استان فارس با استفاده از نشانگر ر  

 5*و محمد کابلي  4، شروین مقصودلو3*رسول خسروي، 2، رویا آداودي1علي فرزام
 

 ( 13/02/1405؛ تاريخ پذيرش:  16/12/1404)تاريخ دريافت: 

 

 

 چکیده
، پایش  بنابرایندر برابر تغییرات محیطي شود.   ، خوني و کاهش توان سازگاريتواند منجر به افت تنوع ژنتیکي، افزایش هممي  کاهش جمعیت

 Gazellaآهوي گواتردار )در مطالعه حاضار، تنوع و سااختار ژنتیکي  . ضاروري اسات  هاجمعیتپایداري    ارزیابيهاي ژنتیکي براي  شااخ 

subgutturosa)  )نشاانگر ریزماهواره   15 نمونه سارگین و  45 با اساتفاده از  در اساتان فارس )پار  ملي بمو و منطقه شاکار ممنوع بصایران  

آمده  دساته. بر اسااس نتای  ببرآورد گردید  ردنه بطريآمیزي، تمایز و سااختاربندي ژنتیکي و گ، درونهاي تنوع ژنتیکيشااخ   ارزیابي شاد.

در هر دو منطقه اسات.  ساط  مناسا ي از تنوع ژنتیکي    دهندهبرآورد گردید که نشاان  34/0  -  95/0مقدار هتروزیگوسایتي مشااهده شاده بین  

تواند ناشاي از محدودیت  که ميساازد  ميبین دو جمعیت را آشاکار  بالا  وجود تمایز  محاسا ه شاد که    056/0همچنین شااخ  تمایز ژنتیکي  

ز دو  اي از وقوع پدیده گردنه بطري در گذشاته نزدی  در هی  ی  ا. نشاانهباشادثیر مقاومت محیطي  أت  و یا  ، جدایي جغرافیایي  ، جریان ژني

شاده ضارورت توجه به مدیریت جداگانه  ، اما تمایز ژنتیکي مشااهدهشاداگرچه وضاعیت تنوع ژنتیکي مطلو  ارزیابي  جمعیت مشااهده نشاد. 

د م نایي علمي براي تدوین  نناتوکند. این نتای  ميبرجساته ميها را  جمعیتهر جمعیت و در صاورت لزوم، تقویت ارت ا  زیساتگاهي میان  

 ند.فراهم آوررا    ي گواتردارهاي آهواظتي جمعیتراه ردهاي حف

 

 برداري غیرتهاجمينمونه،  نشانگرهاي ریزماهواره،  ساختار ژنتیکيو تنوع  آهوي گواتردار،    ي کلیدي:هاواژه
 

 

 

 

 

 
 

 

 ، ايران. دانشگاه تهران، کرج، البرز ،یع یو منابع طب یکشاورز سيپرد ،یعیدانشکده منابع طب ست،يز طی گروه مح  ،ی دکتر  یدانشجو -1

 . دانشگاه گدانسک، گدانسک، لهستان  ،یشناس ستيدانشکده ز ،یتکامل  کیژنت ی دکتر -2

 . رانيا  راز، یش راز،یدانشگاه ش ،یدانشکده کشاورز  ست،يز  طیو مح  ی عیمنابع طب یبخش مهندس اریدانش -3

 ، ايران. دانشگاه تهران، کرج، البرز ، یعیو منابع طب ی کشاورز سي پرد ،ی عیدانشکده منابع طب ست، يز طیارشد، گروه مح  یکارشناس یدانشجو -4

 ، ايران. دانشگاه تهران، کرج، البرز ،یعیو منابع طب یکشاورز  س يپرد ، یعیدانشکده منابع طب ست، يز طی استاد گروه مح  -5
khosravi@shirazu.ac.ir-r      mkaboli@ut.ac.ir، پست الکترونیکی:  مکاتباتمسئول *
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 مقدمه -1

، از عوامل اصلی های طبیعیزيستگاه  شدگیتکه  و تکه   تخريب 

تکه تکه  (.36و    26)  روندمیشمار  ه  ب  یستيتنوع ز  یکاهش جهان

به    زيستگاه شدگی   گونه   محدوده  در  تغییرمنجر  و  پراکنش  در ها 

اين    که  (،17و    13)  شودمی  ی افرادمثلتولید  موفقیت  کاهش نتیجه

  باشد   همراه داشتهه  را ب  هاتیکاهش اندازه مؤثر جمع  تواندمینیز    امر

 ریتحت تأث  نيیمؤثر پا  جمعیت  اندازه  منزوی با یهاتیجمع (.10)

 ترعيرا سر  یکیتنوع ژنت  ،و گردنه بطری  یکیرانش ژنت  عواملی مانند

جمع گستردهبزرگ   یهاتیاز  پراکنش  با  و  م  تر  دست   ددهنیاز 

همراه با کاهش برازش به دلیل سطح   اين کاهش تنوع ژنتیکی  (.40)

ها را در مقابله سازشی جمعیت  لیپتانس  تواندآمیزی میبالای درون 

يا ، حفظ و  در چنین شرايطی  .(7)   دهدکاهش    یطیمح  راتییتغبا  

شناسی کلیدی در زيست  هایاولويتيکی از  افزايش تنوع ژنتیکی  

ب میه  حفاظت  می شمار  که  تکامل تواند  رود   را ها  جمعیت  یتوان 

  (.21) بهبود بخشد

 به توانند  که میاز نشانگرهای مولکولی    طیف گستردهدر میان   

مورد استفاده ای  گونه تنوع ژنتیکی بین و درون ی سازی  کمّ  منظور

گیرند ابزارريزماهواره  (،35و    9)  قرار   که   هستندی  کارآمد  یها 

، سهولت زيادريختی  اند. چندطور گسترده مورد استفاده قرار گرفتهبه 

وتحلیل و پراکنش وسیع در سراسر ژنوم از جمله عواملی در تجزيه

در   هستند مولکولی  نشانگرهای  اين  گسترده  کاربرد  موجب  که 

  (.25) استشدههای ژنتیکی پژوهش 

نیازهای  بزرگپستانداران    واسطه  به  گسترده،  جثه  زيستگاهی 

پذيری ولد آسیب  و  اندازه جثه، تراکم پايین جمعیت و نرخ پايین زاد

و   5)  های طبیعی دارندمحور در زيستگاه -بیشتری به تغییرات انسان 

از (  Gazella subgutturosa)  يا آهوی ايرانی  آهوی گواتردار  (.32

 ستگاهزي  های اخیر به دلیل تخريبرانی است که در دهاپستاند  جمله

دام  با  رقابت  و  شکار  کاهش،  اهلی  در  های  را  جمعیت   شديدی 

ای نه چندان دور  اين علفخوار در گذشته  (.19)  تجربه کرده است

از ايران، ترکیه، پاکستان، ترکمنستان، مغولستان و  پراکنش وسیعی  

 امروزه در  لیکن(،  15و    1۸)  است  هداشتشمال چین  گرفته تا    تبت

 يا يافته و  به نصف کاهش  گونه  های محلی  برخی مناطق، جمعیت

نیز   کاهش شديد جمعیت.  است  منقرض شده ايران  اين گونه در 

 به تعدادی جمعیت کوچک و منزوی  هاجمعیتمحدود شدن    باعث

به  عمدتا  و است  حفاظتمناطق    محدود  موضوع   ،شده  اين  که 

در   عواملنگرانی  سازشی    زمینه  پتانسیل  کاهش  و  ژنتیکی  تهديد 

 در رابطه با ی  تاکنون مطالعات  (.22)   است  داده  را افزايشا  هجمعیت

انجام  و ايران     دنیادر سطح  های آهو  ژنتیکی جمعیتتنوع    ارزيابی

در است.  شده  آهو  ژنتیکی  ساختار  و  تنوع  ارزيابی  مثال  عنوان  به 

تکهزيستگاه نشانگرهای های  از  استفاده  با  مغولستان  در  شده  تکه 

در  ژنتیکی  تنوع  کاهش  که  داد  نشان  میتوکندريايی  و  ريزماهواره 

ها با  آن   یتبادل ژن  تيتقوتوان با  های آهوی مغولی را میجمعیت

همچنین، معرفی افراد جديد با تنوع .  دیبهبود بخش  هاتیجمع  ريسا

آمیزی و افزايش عنوان راهکاری برای کاهش درون ژنتیکی بالاتر به

در ايران، ارزيابی تنوع   (.33)  ها پیشنهاد شده استپايداری جمعیت

توالی از  استفاده  با  گواتردار  آهوی  ژنتیکی  ساختار  ژن و  يابی 

سه    bسیتوکروم   به  گونه  اين  که  داد  تقسیم  نشان  مجزا  دودمان 

کوه زاگرس، دودمان ای در غرب رشته شود: دودمان خاورمیانه می

شمال  در  آسیايی  دودمان  و  مرکزی  اين ايران  نتايج  کشور.  شرق 

به  ايران،  که  است  آن  از  حاکی  رشته مطالعه  وجود  های کوهدلیل 

بیابان  و  جمعیتگسترده  جداسازی  موجب  که  میهايی  شوند،  ها 

مربه  تنوععنوان  آهوی گواتردار شناخته میکز  در   .(11)  شوديابی 

يابی توالیبا استقاده    که  گواتردارآهوی    جديد در موردمطالعه  يک  

 واگرايی دو دودمان اصلی  ،صورت گرفته است  b  ژن سیتوکروم

(Gazella subgutturosa subgutturosa  و  (G. s. yakandensis  در 

درون   05/1حدود   بیشتر  جدايی  همچنین  و  پیش  سال  میلیون 

ای و ايران مرکزی( در پلیستوسن )خاورمیانه  subgutturosaدودمان  

شده  میانی   پیش.  استگزارش  کاهش بینیهمچنین  از  حاکی  ها 

پراکنش در نواحی مرکزی های مناسب در آينده و تمرکز  زيستگاه
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های در برنامه ها است که اهمیت توجه به وضعیت ژنتیکی جمعیت

می نشان  را  آب  (.2)  ددهحفاظتی  تغییرات  به  توجه  و وبا  هوايی 

زيستگاه بینیپیش کاهش  خصوص  در  گرفته  صورت  های های 

اشاره های  بیشتر پژوهش نین از آنجايی که  چمناسب در آينده و هم

و خلاء اطلاعاتی   استبودهنشانگرهای میتوکندريايی    شده مبتنی بر

با   رابطه  در  توجهی  ايران تنوع  قابل  آهوان غرب و جنوب غرب 

می  ژنتیکی  شود مشاهده  وضعیت  بررسی  به  مطالعه  اين  در   ،

  با استفاده از نشانگرهای ريزماهواره   های آهوان استان فارسجمعیت

 . شدپرداخته 

اخیر، آهوی  در دهه   از گستره   گواتردارهای  بزرگی  در بخش 

و در   (11)  استمنقرض شده    کشورپراکنش تاريخی اين گونه در  

جمعیت حاضر  تحت حال  منطقه  دو  به  محدوده  باقیمانده  های 

بر  شود.  می   (پارک ملی بمو و منطقه شکار ممنوع بصیران)حفاظت  

ک ار در پآهو  راس    120در حدود  ،  سرشماری  رآمااساس آخرين  

که اين موضوع   وجود داردراس در منطقه بصیران    65ملی بمو  و  

بقاء بلند مدت اين گونه را در مناطق مذکور افزايش   موردنگرانی در  

بهاست.    داده توجه  با  با  ارتباط  در  اين   نگرانی  کوچک  اندازه 

و   چندانی  اطلاعات  در حال حاضر،  هاجمعیت تنوع  با  رابطه  در 

رو، در پژوهش ها وجود ندارد. از اينساختار ژنتیکی اين جمعیت

جمعیت  بهحاضر   ژنتیکی  ساختار  و  تنوع  مقايسه  و  های بررسی 

فارس  باقیمانده   استان  در  علفخوار  نشانگرهای اين  از  استفاده  با 

اهداف  مهم  شد.پرداختهای  ريزماهواره  پژوهش حاضر شاملترين 

بر1) )  آورد (  جمعیتی،  بین  و  درون  ژنتیکی  تع2تنوع  میزان   ینی( 

ژنتیکی   تشابه میزان    ارزيابی ساختار ژنتیکی و(  3)، و  آمیزیدرون 

جمعیت   دو  پژوهش استبین  در  اينکه  به  توجه  با  پیشین .  های 

ساختار    مطالعاتی و  تنوع  با  رابطه  در ژ در  گواتردار  آهوان  نتیکی 

مجاور  استان شده های  انجام  اصفهان(  و  يزد    ،(22)  است)کرمان، 

های مديريتی به منظور ريزیتواند در برنامه نتايج پژوهش حاضر می

های مجاور با استفاده از جمعیت  تقويت ژنتیکی آهوان بمو و بصیران

 باشد.   اهمیت دوچندانی داشته اين مناطق

 ها مواد و روش -2

 برداريو نمونه  مطالعهمعرفي منطقه مورد  -2-1

 شیراز  شهر  شرقی  شمال  در  هکتار  46913پارک ملی بمو با مساحت  

تحت با عناوين مختلفی    1340از سال    محدودهاين  واقع شده است.  

قرار   استحفاظت  منطقه    .گرفته  نیمهاين  اقلیم  و دارای  خشک 

 2700تا    1400توپوگرافی عمدتاً کوهستانی با دامنه ارتفاعی حدود  

با همچنین    .های متنوعی را شکل داده استمتر است که زيستگاه 

انسانی،   فشارهای  منطقه  وجود  قابل اين  زيستی  تنوع  توجهی از 

ای از گونه گیاهی و مجموعه   350برخوردار بوده و با داشتن حدود  

وحش های مهم حیاتعنوان يکی از زيستگاهپستانداران شاخص، به 

با نیز  منطقه شکار ممنوع بصیران    .شوددر جنوب ايران شناخته می

ستان در شمال ا  در شهرستان اقلیدهکتار    76126مساحتی در حدود  

و با توپوگرافی کوهستانی )بخشی از زاگرس( و واقع شده    فارس

بُدامنه کوه  مانند  مرتفعی  زيستگاه های  بر ل،  در  را  متنوعی  های 

اين منطقه با پوشش گیاهی عمدتاً استپی و منابع آبی متکی   .گیردمی

در شمال   گواتردارها، تنها زيستگاه آهوی  بر ذوب برف و چشمه 

ود، هرچند تحت تأثیر فشارهای انسانی نظیر شفارس محسوب می

فاصله هوايی   .های دامداری قرار داردها و فعالیتتوسعه زيرساخت

   .(1)شکل  است  کیلومتر 100 حدود از يکديگر مناطق مذکور

  سرگین   نمونه 23برداری غیرتهاجمی،  روش نمونه   با استفاده از 

ممنوع بصیران   منطقه شکاراز  سرگین  نمونه    22از پارک ملی بمو و  

آوری شد. با توجه به اينکه جمع  1403و بهار    1402بین زمستان  

نسبت به   سطح سرگین  اند روش سوابمطالعات پیشین نشان داده 

  (،24)  کند فراهم می  DNAاز سرگین کیفیت بهتری از  کامل  استفاده  

ی هاسوابلايه موکوس سطح خارجی هر سرگین با استفاده از    لذا

میکروتیوب ها به  . سپس سواب(2)شکل    برداری شدنمونه  ایپنبه

میلی  های منفی  دو  دمای  در  استخراج  زمان  تا  و  منتقل   20لیتری 

  ند. گراد نگهداری شددرجه سانتی
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 بصیران در استان فارس پار  ملي بمو و منطقه شکار ممنوع محدوده   .1شکل  

 

 
 ها )عکس از علي فرزام( برداري غیر تهاجمي به روش سوا  از سط  سرگیننمونه .2شکل  
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 انتخا  نشانگرهاي ریزماهواره  و  DNAاستخراج   -2-2

کلروفرم صورت گرفت   با استفاده از روش فنل  DNAاستخراج   

 مشاهدهبرای   TBE 1X  حضور بافرو از ژل آگاروز يک درصد در  

DNA    .شد استفاده  شده  اينعلاوه  استخراج    DNAغلظت    بر 

نانو  دستگاه  از  استفاده  با  شده  قرار دراستخراج  بررسی  مورد  اپ 

با توجه به اينکه يکی از اهداف پژوهش حاضر، مقايسه تنوع گرفت.  

جمعیتژ با  فارس  استان  آهوان  استان نتیکی  در  مجاور  های های 

انتخاب نشانگرهای ريزماهواره بر اساس مان، يزد، و اصفهان بود،  کر

برای های مذکور انجام شد.  ه در استان مطالعات قبلی صورت گرفت

 بر اساس مطالعات پیشینجفت آغازگر ريزماهواره    15  منظور  اين

 (. 1)جدول  انتخاب شد  (22)

 

اي زنجیرهتکثیر قطعات ریزماهواره با استفاده از واکنش    -2-3

 پلیمراز 

آغازگر  هر  تکثیر  برای  بهینه  تعیین شرايط  منظور  ابتدا   ،به  در 

زنجیره  ترکیباتواکنش  و  متفاوت  دمايی  شرايط  در  پلیمراز   ای 

همچنین برای خوانش قطعات تکثیرشده در   مختلف انجام گرفت.

توالی  رنگ دستگاه  از  شاملياب،  نوکلئوتیدی  فلورسنت   های 

TAMRA،FAM   و HEX گرديد ترتیب  .استفاده  اين  واکنش   ،به 

 20جفت پرايمر در حجم نهايی    15اولیه برای    آغازگرای  زنجیره

حاوی   Labnet Optimax 96 wellترموسايکلر    دستگاهمیکرولیتر در  

  PCR(  Ampliqon 2x RED, Mgcl2 2Mm) میکرولیتر میکس 10

برگشت،    5/0،   و  رفت  پرايمر  دی   1میکرومولار  ای  انمیکرولیتر 

میکرولیتر آب اجرا شد. برنامه دمايی   ۸به همراه    و  استخراج شده

چرخه شامل    40دقیقه،    5به مدت  گراد  سانتی درجه    95شامل دمای  

و به مدت    درجه  57  ثانیه، دمای اتصال    30درجه به مدت    94دمای  

در   ثانیه اجرا شد.  50به مدت    گرادسانتیدرجه    72ثانیه و دمای    40

در حضور پروب فلورسنت   آغازگرای  واکنش زنجیرهمرحله دوم  

نهايی   حجم  در  نشانگرها  تمامی  حاوی    20برای   10میکرولیتر 

میکس   فلورسنت،   PCR  ،1میکرولیتر  پروب  میکرولیتر 

مرحله اول و در برنامه   PCRمیکرولیتر از هر کدام از محصولات  5/0

چرخه   40دقیقه،    5به مدت  گراد  سانتیه  درج  95دمايی شامل دمای  

دمای   مدت    94با  به  اتصال    30درجه  دمای  درجه   53ثانیه، 

به مدت گراد  سانتیدرجه    72ثانیه و دمای    60و به مدت  گراد  سانتی 

شد.  60 اجرا  خوانش    ثانیه  منظور  تکثیرشده  به  از قطعات 

مولکولی   ABI 3500 Sequencerدستگاه وزن  حضور  در  و 

GenescanLiz500    استاندارد رنگ  شد.  Lizو  سپس   استفاده 

تعیین   9.1.۸نسخه   Geneious IR افزارها با استفاده از نرم ژنوتیپ 

 . ندشد

 

 ژنتیکيهاي تجزیه و تحلیل -2-4

نلالفراوانی    الگوريتم    بال  اهای   در  (6)  انتظار  بیشینهروش 

شد   FreeNA  رافزانرم نرم (.  4)  محاسبه  -MICROافزار  از 

CHECKER    برای بررسی احتمال موفقیت کمتر در    2.2.3نسخه

کوچک و خطای شمارش های  اللبزرگ در مقايسه با  های  اللتکثیر  

اندازه   در  تغییر  از  شدها  اللناشی  هاردی  (.3۸)  استفاده  - تعادل 

هش بر اساس فرضیه کا  اينبرگ برای هر لوکوس در هر جمعیتو

ها يا ژنوتیپها  اللو همچنین ترکیب تصادفی  (  16) هتروزيگوسیتی  

بررسی   GENEPOPافزار  ها با استفاده از نرم در هر جفت از لوکوس

تعادل هاردی  (.30)  شد بررسی  تحلیل  واينبرگ و   -نتايج هر دو 

لوکوس در  اتصالی  تصحیح تعادل  شاخص  اعمال  از  پس  ها 

Bonferroni  (31)  نمونه شدبرای  بیان  نرم  (. = 05/0a)  ها   از 

غنای  FSTAT 2.9.3  (14  )افزار بررسی  منظور  )ابه   (،rAللی 

( انتظار  مورد  مشاهدهEHهتروزيگوسیتی  هتروزيگوسیتی  شده  (، 

(OHو تعداد آلل )یها  ( هر لوکوسA استفاده ) شد. میزان شاخص

( W&C( با استفاده از از روش واير و کوکرهام )FISآمیزی )درون 

برای هر لوکوس و همچنین به   GENEPOPافزار  با استفاده از نرم

میزان    .شدها محاسبه  کلی برای تمامی لوکوس  برآوردعنوان يک  

جمعیت بین  هتروزيگوسیتی  و  ژنتیکی  ازها  واگرايی  استفاده    با 
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 اي هستهانتوالي آغازگرهاي ریزماهواره استفاده شده به منظور تکثیر قطعات دي .1جدول  

 منبع
نام  توالی 

 گروه  R (5-3) F (5-3) آغازگر 

۸ GTCTGTCTCCTGTCTTGTCATC CTGCCAATGCAGAGACACAAG A 1 HSC 
۸ CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG AAAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG 1 Maf65 
3 AAATATTAGCCAACTGAAAACTGGG TTCAGGCATACCCTACACCACATG 1 INRA5 
23 TAGCAGTGAGTGAGGTTGGC GAATCATGGATTTTCTGGGG 2 ILST008 

37 CTGAGCTGGGGTGGGAGCTATAAATA AGGATATCTGTATCAACCTCAGTC 2 INRA6 
۸ AAACCACTTGACTACTCCCCAA GTCCATTGCCTCAAATCAATTC 2 McM527 
20 GTTCTCCATTGAACCAACTTCA GAATTCCCATCACTCTCTCAGC 3 BM302 
20 GAGCTAATCACCAACAGCAAG GCTACAGCCCTTCTGGTTTG 3 BM415 
20 CTGCCCTGGGGATGATTG TGAAAGGGGGTGTGTGGG 3 INRA40 
27 GTTTGCAGCTAGTTATTCTGAAATGGG GTCGGACACAACTGAACCAC 4 HPN111 
27 GTTTGGAAGAAATAGGGCTTGGGA AAGGAGTTGTAGGAGTTTTGTAGCTC 4 HPN79 
27 GTTTAATTGGGATGCAAAGACGAG CCTCCCTCCCTCTTCCCT 4 HPN91 
27 GGTGCAACTTCATCTAGACC AGCATAGGTGCTGCTACAGT 5 HpN5 
27 AATGGTTTTGTCCATCTCTG AAGACTTTGAGCTTCCATTG 5 HPN12 
27 CTGTCCAGACCACCAAATAC CAATTCCCTGGGGATAAG 5 HPN2 

 

تمايز جمعیتی   نرم   FST  (39)شاخص   محاسبه  FreeNAافزار  در 

 شد.

ها توسط روش احتمال وجود ساختار ژنتیکی متمايز بین نمونه  

انجام   STRUCTUREافزار  بندی بیزين )مدل پريچارد( در نرمگروه 

وجود جريان   مورددر    معتبربا توجه به اينکه اطلاعات    (.2۸)  شد

 بنابراينژنی بین دو جمعیت بمو و بصیران در گذشته وجود ندارد،  

ترين مدل پريچارد با سناريوهای متعددی اجرا و در نهايت محتمل

شد.   انتخاب  منظورسناريو  اين  اختلاطی   برای  مدل  دو  هر   از 

(Admixture Model  )  و عدم اختلاط(No-Admixture Model  ) و

مدل   دو  هر  آللی  همچنین   Correlated Allele)  وابستهفراوانی 

Frequencies  )  مستقل آللی  فراوانی   Independent Allele)و 

Frequencies  )افزار  در نرمSTRUCTURE     .مقداراستفاده شد K  

تا پنج بازه يک  با  (MAXPOPS = 1–5) در  در نظر گرفته شد و 

درست  مقدار  دادهمحاسبه  بهینه   (Ln P(D))  اهنمايی  تعداد 

ژنتیکی  خوشه  در  های  گرديد.  تعیین  مختلف  سناريوهای  تحت 

های مورد بررسی به بیش از يک جمعیت تعلق صورتی که نمونه

نمايی ، مقدار درستKرود با افزايش مقدارداشته باشند، انتظار می

برای انتساب هر   = ۸/0Qi   نیز افزايش يابد. در اين پژوهش، آستانه

 آنجااز    (.29و    1)  يک خوشه مشخص در نظر گرفته شدنمونه به  

 (Ln P(D)) هادادهنمايی  که مدل پريچارد در هر اجرا مقدار درست 

در ، پنج تکرار مستقل  K  کند، برای هر مقدار احتمالیرا محاسبه می

نمايی به دست آمد. بر اين و میانگین مقادير درست   شدنظر گرفته

مقدار بیشترين  محتملLn P(D) اساس،  عنوان  تعداد به  ترين 

 د.های جمعیتی در نظر گرفته شخوشه 
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گردن  بروز  و    هاحتمال  بمو  جمعیت  دو  در  با   بصیرانبطری 

، IAMتحت سه مدل جهشی ))  و  Bottleneckنرم افزار    استفاده از

TPM    وSMM  و احتمال  10000(  آزمون ارزيابی شد  تکرار  از   .

داری افزايش هتروزيگوسیتی معنی  ،بندی ويلکاکسون و نشانهرتبه

 شد.  بررسی

 

 نتای   -3

)  ريزماهواره  نشانگر  15از    نشانگر  دو  شده،  و    HSCاستفاده 

INRA40  از ها،  درصد از نمونه   50( به دلیل عدم تکثیر در بیش از

شد  هاتحلیل  گذاشته  بندکنار  نتايج  آمدهه  .  -Microاز    دست 

Checker v2.2.3    وFreeNA  از   باقیمانده  لوکوس  13  برای نشان 

فرد   یهاللا از    یکي  صیعدم تشخعدم خطای خوانش و همچنین  

فراوانی (.  34)  داشت  DNA  نيیپا  اریغلظت بس  لیبه دل  تگويهتروز

نللا با اين    .ها ناچیز بوددر اغلب لوکوس(  Null alleles)ل  اهای 

در جمعیت بمو  BM415 ل در لوکوسا، بیشترين میزان آلل نوجود

 .دش مشاهدهدر جمعیت بصیران  INRA5  و در لوکوس

تحت    STRUCTUREافزار  دست آمده بر اساس نرمه  نتايج ب 

سناريوهای مختلف شامل مدل اختلاطی و عدم اختلاط و همچنین 

مستقل، به طور  اللی  لی وابسته و فراوانی  البا در نظر گرفتن فراوانی  

شده   های بررسی وجود دو ساختار ژنتیکی متمايز را در نمونه کلی  

تفکیک جغرافیايی جمعیت با  که  داد  و نشان  بمو  ملی  پارک  های 

 ،با اين حال  .(3د )شکل  خوانی داربصیران هم  عشکار ممنومنطقه  

فراوانی   فرض  با  همراه  اختلاطی  مدل  سناريوی  وابسته،  ادر  للی 

مشاهده   K = 4در   (Ln P(D)) هانمايی دادهبیشترين مقدار درست 

دست آمده از میزان تعلق هر ه  نتايج ب  اين در حالی است که.  شد

  ژنتیکی   دهنده وجود دو جمعیتنشان   ،هافرد به هريک از جمعیت

همپوشی     K=4 الگوی حاصل درکه    در صورتیست.  بوده امجزا  

 ،ها کمتر استدهد و تفکیک جمعیتها نشان می میان خوشه  زيادی

مشخص   ترواضح   یها جدايجمعیت K=2 در  اما مرزبندی  تری و 

 را تقويت می کندوجود دو ساختار ژنتیکی عمده  فرض  دارند که  

با توجه به شرايط جمعیتی، فاصله جغرافیايی میان دو   (. 3)شکل  

، K=2  و نیز وضوح بیشتر الگوی تفکیک در  منطقه بمو و بصیران

رسد. افزون تر به نظر میپذيرش وجود دو جمعیت متمايز منطقی

ازی نیز، چه از نظر سبر اين، نتايج حاصل از ساير سناريوهای مدل

ها، وجود  و چه از نظر الگوی تعلق افراد به خوشه Ln P(D) تغییرات

کنند. تکرار اين الگو در شرايط دو ساختار ژنتیکی مجزا را تأيید می

نشان مدل متفاوت  نتايج سازی  اعتماد  قابلیت  و  پايداری  دهنده 

 . های مورد مطالعه استآمده در جمعیتدستبه 

واينبرگ نشان    -ها از تعادل هاردیتبعیت لوکوسنتايج بررسی   

هتروزيگوسیتی   کاهش  فرضیه  که  لوکوس   فقطداد  دو  در 

(McM527    وILST008در هر دو جمعیت معنی )  دار است. بررسی

تعادل اتصالی با در نظر گرفتن شاخص تصحیح بونفرونی نشان داد 

از    فقطکه   انجام  7۸در پنج مورد  شده عدم تعادل   جفت مقايسه 

مشاهده   تعادل   ،همچنین  درصد(.  4/6)  شودمیاتصالی  بررسی 

در  که  داد  نشان  جداگانه  صورت  به  جمعیت  هر  برای  اتصالی 

مورد   چهار  در  اتصالی  تعادل  بمو  در درصد(    1/5)  جمعیت  و 

تمامی  مشاهده نشد.    درصد(  69/7)  جمعیت بصیران در شش مورد

ها در لالو تعداد    هستندچندريختی    دارای  های مطالعه شدهجايگاه

متغیر بود. مقدار هتروزيگوسیتی مشاهده   24تا    3ها بین  اين جايگاه

های اختصاصی نشان  الل. بررسی  شد  برآورد  34/0  -  95/0بین  شده  

اختصاصی وجود الل  ها و در هر دو جمعیت  داد که در تمام لوکوس

با تعداد   HPN91اختصاصی مربوط به لوکوس  الل  بیشترين    .دارد

  HPN111اختصاصی مربوط به جمعیت بصیران و لوکوس  الل    17

تعداد   است.  الل    ۸با  بمو  جمعیت  به  مربوط   زان یماختصاصی 

 ت ی جمع  یکوکرهام برا  -  ريبر اساس روش وا  یزی آمدرون   شاخص 

لی الغنای  میانگین    محاسبه شد.  -/04۸جمعیت بصیران    و/  063  بمو

و همچنین   ۸0/9و برای جمعیت بصیران    17/۸جمعیت بمو    برای

بین هر جفت از  هابرای تمامی لوکوس  FSTشاخص تمايز ژنتیکی  

 (.  3 شد )جدول برآورد 06/0 هاجمعیت
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 ساختاربندي ژنتیکي آهوي گواتردار در استان فارس بر اساس مدل پریچارد و در نظر گرفتن سناریوهاي مختلف .3شکل  

 

 نتای  احتمال بروز گردنه بطري در دو جمعیت آهو در استان فارس  .2جدول  

 جمعیت  مدل جهشي  آزمون نشانه  آزمون ویلکاکسون

109/0  032/0  I.A.M. 

004/0 پار  ملي بمو  00۸/0  T.P.M. 95% P 

001/0  001/0  S.M.M. 

339/0  100/0  I.A.M. 

00۸/0 منطقه شکار ممنوع بصیران   006/0  T.P.M. 95% P 

001/0  00۸/0  S.M.M. 
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 هاي تنوع و تمایز ژنتیکي در دو جمعیت آهو در پار  ملي بمو و منطقه شکار ممنوع بصیران نتای  شاخ  .3جدول  

 لوکوس
FIS (W&C) 

FST 

(W&C) 

للي غناي ا  
هاي  تعداد الل 

 اختصاصي 

- تعادل هاردي 

 واین رگ 

هتروزیگوسیتي  

 مشاهده شده 

هتروزیگوسیتي  

 مورد انتظار 

 بصیران  بمو  بصیران  بمو  بصیران  بمو  بصیران  بمو  بصیران  بمو  بصیران  بمو 

HPN79 22  /0 -  20  /0 -  10  /0  73/7  ۸2/۸  3 4 66/0  00/1  63 ./  73 ./  53 ./  60 ./  

Maf65 03  /0  70  /0  00  /0 -  91/6  91/7  1 2 97/0  05/0  77 ./  7۸ ./  ۸2 ./  ۸0 ./  

INRA5 20  /0  16  /0  03/0  ۸6/9  95/6  4 1 16/0  00  /0  63 ./  65 ./  75 ./  ۸0 ./  

HPN2 61  /0  04  /0 -  20  /0  10/۸  73/14  1 7 00/0  37/0  95 ./  69 ./  92 ./  ۸2 ./  

HPN91 12  /0  09  /0  11  /0  46/10  27/23  4 17 10/0  36/0  ۸2 ./  43 ./  94 ./  54 ./  

INRA6 31  /0  07  /0  10  /0  65/6  ۸6/7  2 3 07/0  72/0  6۸ ./  52 ./  75 ./  59 ./  

BM415 51  /0  11  /0 -  0۸  /0  77/7  77/6  2 1 00  /0  79/0  5 ./  34 ./  45 ./  70 ./  

HpN5 11  /0  -  09  /0  -  06  /0  ۸6/5  91/7  1 3 62/0  ۸9/0  77 ./  47 ./  71 ./  43 ./  

HPN12 ۸0  /0  40  /0  -  21  /0  ۸2/7  ۸2/9  3 5 50/0  00/0  ۸6 ./  52 ./  ۸3/0  56 ./  

BM302 ۸06 /0  -  19/0  00  /0 -  72/۸  ۸6/7  3 2 91/0  06/0  4 ./  65 ./  5 ./  61 ./  

McM527 14  /0  -  ۸2/0  -  00  /0 -  99/3  96/2  1 0 00/0  00/0  95 ./  ۸2 ./  53 ./  59 ./  

HPN111 40/0  -  33/0  -  20  /0 -  4۸/10  ۸2/۸  ۸ 6 61  /0  00/0  95 ./  ۸2 ./  72 ./  79 ./  

ILST008 414  /0  12/0  30  /0  00/11  6۸/13  2 5 00  /0  03/0  77 ./  60 ./  ۸7 ./  70 ./  

میانگین  

تمام  

 ها لوکوس

064 /0  05/0 -  60/0  17/۸  ۸0/9          

 

نتايج حاصل از تحلیل گردنه بطری در دو جمعیت آهو در پارک   

نشان داد که منحنی توزيع  بمو و منطقه شکارممنوع بصیران  ملی 

از  فراوانی آلل الگو معمولاً  شکل تبعیت می-Lالگوی  ها  کند. اين 

و   ژنتیکی  تعادل  مؤثر   عدمبیانگر  اندازه  در  اخیر  شديد  کاهش 

به مقدار  اين،  بر  افزون  است.  آزمون دستجمعیت  در  آمده 

 .داری بود ويلکاکسون در هر سه مدل جهشی، بالاتر از سطح معنی

بطری    ،بنابراين گردنه  وقوع  نسل فرضیه  اخیردر  اين   های  در 

با اين حال، نتايج آزمون نشانه (.  2  )جدول  شودها رد میجمعیت

شواهدی از بروز  TPM و SMM شان داد که در دو مدل جهشین

که در مطالعات مبتنی شود. با توجه به اينگردنه بطری مشاهده می 

ويژه مدل نشانگر ريزماهواره، آزمون ويلکاکسون و به   20بر کمتر از  

توان توان بیشتری در شناسايی گردنه بطری دارند، می TPM جهشی

های آهوی استان فارس، شواهد معتبری نتیجه گرفت که در جمعیت

 .مبنی بر وقوع گردنه بطری در گذشته نزديک وجود ندارد
 

 بحث  -4

ارزيابی ساختار ژنتیکی آهو در استان فارس نشان داد بسته به   

و احتمال اختلاط و   یاللفراوانی  مدل )پارامترهای انتخاب شده در  

بین جمعیت ژنی  می(هاجريان  تمايز   هایدرجه توان  ،  از  مختلفی 

مشاهده نمود. به طور مثال، چنانچه فرض   دو منطقهژنتیکی را بین  

 ها در حال حاضر و يا گذشته نزديک معیتبر اين باشد که بین ج

اللی فراوانی  در نتیجه  است و    وجود داشتهاختلاط و جريان ژنی  

دو ساختار ژنتیکی را   فرض شود،دو جمعیت نیز مرتبط با يکديگر  

های مورد مطالعه متصور شد. مقادير ضرايب توان بین جمعیتمی
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توان به جريان ژنی اجدادی حد واسط در آهوان بصیران را نیز می

چنانچه  مقابل،  در  داد.  نسبت  دو جمعیت  بین  نزديک  در گذشته 

  اختلاطی   فرض بر اين باشد که بین دو جمعیت در گذشته نزديک

مستقل و مرتبط تمايز اللی  ، در دو حالت فراوانی  استوجود نداشته  

شود و با ضرايب ژنتیکی قابل توجهی بین دو جمعیت مشاهده می

آهوان بمو را يک جمعیت های متعلق به نمونه  توانمی اجدادی بالا

نتايج  .  منتسب نمودآهوان بصیران را يک جمعیت ديگر    هاینمونه   و

را    نتايج مدل پريچاردنیز  (  FSTهای تمايز ژنتیکی )بررسی شاخص 

بین دو جمعیت   FSTمیزان شاخص    ،. بر اين اساسکنندتايید می

بصیران   و  ش  0566/0بمو  مطالعه   آنجااز    د.محاسبه  اين  در  که 

( در FSTتمايز جمعیتی )  ل در محاسبه شاخصاهای نفراوانی آلل

ب نتايج  لذا  شد،  گرفته  نظر ه  نظر  از  مطالعه  اين  از  آمده  دست 

برنامهمعنیتبارشناختی   بوده و در  تواند های حفاظتی گونه میدار 

با توجه به بعد مسافت بین دو منطقه پارک   .اده قرار گیرندمورد استف

 100  حدود  )فاصله هوايی  ملی بمو و منطقه شکار ممنوع بصیران

ترکیبی از عوامل انسانی و طبیعی مانند رسد که  به نظر می،  کیلومتر(

عوارض   و  کشاورزی  مزارع  صنعتی،  مراکز   توپوگرافیکی،جاده، 

جايی افراد بین دو منطقه را کاهش داده است و در حال احتمال جابه 

يک جريان ژنی مستمر را بین دو جمعیت متصور    تواننمی حاضر  

 .شد

شد،    انجام  ايران  مرکزی  فلات  در  که  پژوهشی  میانگین در 

ترتیب به  گواتردارآهوی   و مورد انتظار شده هتروزيگوسیتی مشاهده 

برآورد شد که اين مقادير در مقايسه با دو جمعیت   54/0و    43/0

در آللی  میزان غنای    علاوه بر اين(.  22)  تبمو و بصیران کمتر اس

شد  65/1  مذکور  مطالعه است،محاسبه  به  ه  توجهی که  قابل  طور 

بهپايین مقادير  از  )دست تر  است  حاضر  مطالعه  در  در   17/۸آمده 

تواند ها میدر جمعیت بصیران(. اين تفاوت   79/9جمعیت بمو و  

های تنوع ژنتیکی در جمعیت  مطلوببه نسبت  دهنده وضعیت  نشان 

باشد فارس  استان  در  بررسی  شاخص  .مورد  تنوع بررسی  های 

ممنوع   در پارک ملی بمو و منطقه شکار  دو جمعیت آهوژنتیکی در  

جمعیت کوچکتر آهو در منطقه    با وجود دهد که  بصیران نشان می 

بصیران، میزان غنای آللی در اين جمعیت اندکی بالاتر از جمعیت  

توان به دلايل متعددی نسبت داد. يکی  بمو است. اين موضوع را می

تواند جريان ژنی بین آهوان می  زمینهدر اين    فرضیاتترين  از محتمل

پارک ملی   يژهوهای مجاور به  بصیران با آهوان موجود در زيستگاه

اصفهان  قاضی    کلاه استان  مطالعهدر  کنون  تا  اگرچه  در ای  باشد. 

نشده  ارزيابی   مورد انجام  فرضیه  نظر میاين  به  اما  که است،  رسد 

های مطلوب بین اين دو منطقه و در نتیجه جريان  وجود زيستگاه 

است که تنوع ژنتیکی   سبب شده  ،ژنی بین دو جمعیت در گذشته

 با وجودممنوع بصیران مشاهده شود.    هوان منطقه شکارمناسبی در آ

و کلاه   بصیرانکیلومتر( بین دو منطقه    100فاصله هوايی )نزديک به  

بین قاضی، وجود دشت برای زيست آهو در گذشته  های مناسب 

جريان ژنی بین اين دو جمعیت را تسهیل   ستتواناين دو منطقه می 

تواند تنوع ژنتیکی در جمعیت آهوان . موضوع ديگری که مینمايد

های بزرگ آهو در گذشته نه بصیران را توجیه کند، وجود جمعیت

چندان دور در اين منطقه است. سیمای کلی پارک ملی بمو، يک 

وسعت   های دشتی در اين پارکسیمای کوهستانی است و زيستگاه

ندارد توپوگرافی  بنابراين  .چندانی  محدومی  وضعیت  يتی دتواند 

های بزرگ آهو گیری جمعیترشد جمعیت و شکلافزايش  برای  

های دشتی در اين منطقه باشد. در نقطه مقابل، گستردگی زيستگاه

 دهندهنشان تواند  می،  در محدوده بصیران و مناطق اطراف اين منطقه

بزرگحضور جمعیت يا جمعیت  های  پیوستهو  بهم  در   های  آهو 

 گذشته در اين محدوده باشد.  

 -04۸/0آمیزی در جمیعت منطقه شکارممنوع بصیران  نرخ درون  

جمعیت  و بمو    در  ملی  شد  063/0پارک  بودن   .محاسبه  منفی 

تواند به دلايلی همچون آمیزی در جمعیت بصیران میشاخص درون

ثیر مثبت انتخاب طبیعی بر انتخاب أها، ت جريان ژنی با ساير جمعیت

برداری و يا وجود ساختار خرد در افراد هتروزيگوت، خطای نمونه 

جمیعت باشد. بررسی هر يک از دلايل اشاره شده نیازمند مطالعات 

ثیر مثبت انتخاب طبیعی أاز سوی ديگر، ت بیشتر در اين زمینه است.
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ژنومیکس  مطالعات  انجام  نیازمند  هتروزيگوت  افراد  انتخاب  در 

آمیزی در آمده در رابطه با میزان دروندست هبر خلاف نتايج باست.  

درون شاخص  بصیران،  بمو جمعیت  ملی  پارک  آهوان  در  آمیزی 

آمیزی در اين جمعیت است. با مثبت بود که تايیدکننده وقوع درون

به و  توجه  بموجمعیت    بودن منزوی    کوچک  ملی  عدم   پارک  و 

های باقی مانده به علت وجود جاده و مراکز ارتباط با ساير جمعیت

نظر ه  تکه شدن زيستگاه بصنعتی و مسکونی همچنین تخريب و تکه 

ژنتیکی   دهایهديت  ثیرأ تحت ت  رسد که جمعیت آهو در اين منطقهمی

 .داردآمیزی قرار ناشی از درون 

کم در گذشته  جمعیت از گردنه بطری، دستشواهدی از عبور   

يک از دو جمعیت پارک ملی بمو و منطقه شکار   نزديک، در هیچ

نشد.   مشاهده  بصیران  يافتهممنوع  می  هااين  اندازه   نددهنشان  که 

افت   از  که  است  بوده  در حدی  احتمالاً  در گذشته  مؤثر جمعیت 

ارتباط   وجود  يا  و  کرده  جلوگیری  ژنتیکی  تنوع  میان شديد 

ها در قالب يک فراجمعیت، با کاهش اثرات رويدادهای زيرجمعیت

جمعیت اين  ژنتیکی  پايداری  به  جمعیتی،  کرده تصادفی  کمک  ها 

 .است

 

 گیرينتیجه

طبیعی    و  انسانی  عوامل  از  ژنتیکی  میترکیبی  تمايز  در  تواند 

. همچنین،  باشدمشاهده شده بین دو منطقه بمو و بصیران نقش داشته

می نظر  زيستگاه به  وجود  که  منطقه رسد  در  گسترده  دشتی  های 

اين   ارتباط  احتمال  و  جمعیتبصیران  با  در جمعیت  مجاور  های 

گذشته و يا حال حاضر از عوامل موثر در بالا بودن تنوع ژنتیکی، 

آمیزی، و عدم وقوع گردنه بطری در اين کمتر بودن شاخص درون 

آ با  باشد.جمعیت در مقايسه  نتیجه در مجموع می  هوان بمو  توان 

زيستگاه، تنوع   نشدتکه با وجود فشارهای انسانی و تکه گرفت که  

طور کامل تهديد در حال حاضر بهدر اين دو منطقه ژنتیکی موجود  

ها را تواند در آينده جمعیتنشده است، اما تداوم شرايط فعلی می

يکی از راهکارهای  .در معرض خطر کاهش تنوع ژنتیکی قرار دهد

درون منفی  پیامدهای  جمعیت  آمیزیکاهش  شدهدر  اشاره  ،  های 

ژن میان جمعیتتیکتقويت  افراد  تبادل  از طريق  های خويشاوند ی 

اين  (.  12)  است انتخاب جمعیتوجود با  با دقت ،  بايد  مبدأ  های 

های آينده ريزیتواند در برنامهمینتايج پژوهش حاضر گیرد. انجام 

 با اين وجود .  حفاظت پايدار اين گونه نقش مهمی ايفا کند  منظوربه 

می نظر  از  به  اطمینان  که  حاضريافتهرسد  پژوهش  نیازمند   های 

از   استفاده  با  بیشتر  نمونه مطالعات  همچنین تعداد  و  بیشتر  های 

 نوکلئوتیدی چندشکلی تکنشانگرهای مولکولی جديدتر همچون  

(SNP  .است ) 

 

 قدردانيشکر و ت

خود  نويسندگان  دينوسیله  ب  حمايت  دانندمی  لازمبر    هایاز 

 طرح:  هشمار)  زيست استان فارسمحیطحفاظت  کل    هادار  ارزشمند

وتهراندانشگاه  ص(،    ۸793/400/1402 مديران، همچنین    ، 

تشکر و فارس  زيست استان  بانان ادارات محیطکارشناسان و محیط

 به عمل آورند. قدردانی 
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Abstract 

Decline in population size may lead to decrease in genetic diversity, increase in inbreeding rate and also decrease in adaptation 

ability of populations against environmental changes. Therefore, monitoring genetic indices is one of the main tools for 

understanding the stable situation of species. In this study, the genetic diversity and population structure of the Goitered 

gazelle (Gazella subgutturosa) in Fars province (Bamou National Park and Basiran No-Hunting Area) were evaluated using 

45 scat samples and 15 microsatellites. Indices of genetic variation, inbreeding, structuring, and bottleneck were estimated. 

Baesed on the results, the observed heterozygosity ranged from 0.34 to 0.95, indicating a relatively high level of genetic 

diversity in both populations. Additionally, the genetic differentiation index (FST) was estimated at 0.056, revealing a 

significant level of genetic differentiation between the two regions.  This pattern may be resulted from gene flow limitation, 

geographic distance, and landscape resistance. There was no sign of bottleneck in the populations. Although moderate genetic 

variation was found, the presence of genetic structuring highlights the importance of improving habitat connectivity and 

considering the concept of management units in future efforts. These results can provide scientific bases for making 

conservation strategies and sustainable management of Iranian Goitered gazelles. 
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