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 هايگذار در برنامه بنیان هاي تحت اسارت به عنوان جمعیت پتانسیل جمعیت

 معرفي مجدد؛ مطالعه موردي: گوسپند وحشي در مرکز تکثیر در اسارت میانکتل  

 4يیجولا ل یلو    3ي، محمد کابل2يآرا محمود، دل *1يرسول خسرو

 

 ( 15/12/1403؛ تاريخ پذيرش:  1403/ 01/11)تاريخ دريافت: 
 

 

 چکیده
اساات، اما نزدیب به یب سااوم ان ها را ان انقراض نجات دادههاي تحت اسااارت بساایاري ان گونههاي تکثیر و حفاظت در محیطاگرچه برنامه

هایي دارد. در رو، مسااا ل ژنتیب حفاظت اولویت کلیدي در موفقیت چنین برنامه. ان اینموفق نبوده انددلایل ژنتیکي هاي معرفي مجدد به  برنامه
( در مرکز تکثیر در اسارت  Ovis gmeliniآمیزي، و روابط خویشاوندي بین افراد در گوسپند وحشي )ژنتیکي، درون  پژوهش حاضر تنوع و ساختار

نمونه خون و هشات جفت نشاان ر ریزماهواره ارنیابي گردید. سااختار ژنتیکي و روابط خوشااوندي بین   20میانکتل )اساتان فار(( با اساتفاده ان  
نرم باهبررسااي شاااد. میاان ین لنااي آللي و درون  Colonyو    STRUCTURE  هاايافزارافراد باا اسااتفااده ان   ترتیا  آمیزي در جمعیات 

برادري، برادري و  -مورد مطالعه مشااهده نشاد. بین برخي افراد روابط خواهر  در جمعیت  يزیمتما  سااختار ژنتیکيدسات آمد.  هب -1/0و  5/10 
آمیزي را در آینده افزایش دهد. نتایج نشاان داد اگرچه جمعیت مورد مطالعه در حال تواند ن راني در خصاو  درونخواهري مشااهده شاد که مي

حاضار ان تنوع ژنتیکي به نسابت مناسابي برخوردار بوده، اما چنانهه هده رهاسااني در تبیعت باشاد، ضاروري اسات ا داماتي در راساتاي نجات  
یاد باه جمعیات و باا در نرر گرفتن فااصاالاه ژنتیکي بین جمعیات مبادا و مقصااد ژنتیکي جمعیات ان تریق افزایش تنوع ژنتیکي باا افزودن افراد جاد

 صورت گیرد.
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 مقدمه  -1

های مهم در خصوص حفاظت بلندمدت از تنوع  يکی از نگرانی

جمعیت  ژنتیکی  تنوع  کاهش  باقیزيستی،  گونههای  های  مانده 

تخريب و چندپارگی   ، یاراض یکاربر  رات ییتغجانوری در نتیجه 

منابع    شیب   یبرداربهرهو    زيستگاه از  حد  .  (19و  11)  است از 

اشاره انزوای  تهديدات  و  جمعیت  کاهش  به  منجر  شده 

باقیجمعیت  شدهم های  جمعیت انده  شدن  منزوی  در  ها  است. 

سیاری همچون  تواند اثرات منفی بمینتیجه چندپارگی زيستگاه  

ژنتیکی و رانشو    آمیزیدرون ، افزايش احتمال  کاهش جريان ژنی

ساز پتانسیل  کاهش  نتیجه    و   27،  1)باشد  داشتهها  گونه  شی در 

های بزرگ و بنابراين، در چنین شرايطی حفاظت از جمعیت .  (42

ارد. د  هاگونهنی نقش مهمی در حفظ ذخیره ژنی  برقراری جريان ژ

برنامه کنار  گونهدر  از  حفاظت  زيستگاههای  در  طبیعی، ها  های 

زيستگاه  برنامه از  خارج  در  حفاظت  محیطهای  تحت  و  های 

میاسارت   مکملنیز  برایتواند  در    یهابرنامه  ی  حفاظت 

طبیعی  زيستگاه اينباشدهای  از  در   ریتکث  یهایاستراتژرو،    . 

برا  شکلیبهاسارت   از گونه  یکارآمد و ماهرانه  ها در  محافظت 

جمع کاهش  ضرور  ت ی برابر  انقراض  و    (.40)  است   یو  تکثیر 

شدت های بهدر اسارت به ابزار اصلی حفاظت از گونه  پرورش

های در حال کاهش در معرض خطر انقراض و بازسازی جمعیت 

ها . هدف اصلی اين برنامه(19و    18)  است در طبیعت تبديل شده

جمعیتی امن   ايجاد  شناختی  جمعیت  شرايط  نظر  نظر    از  از  و 

در طبیعت توانايی بقا  ژنتیکی سالم است که پس از رهاسازی،  

 (. 15و  6) باشندداشته

ژنتیکی جمعیت  اسارتهای  مديريت  يا  حفظ  نیازمند    تحت  و 

های  اگرچه نمونه (.6)گذار است بنیان جمعیت  تنوع ژنیافزايش 

برنامه موفقیت  خصوص  در  در  بسیاری  اسارت  در  تکثیر  های 

و   ژنتیکی  تنوع  زيستگاهگونهبازگشت  حفظ  به  طبیعی  ها  های 

 ترپايینعملکرد    مبنی بر  نیز  یشواهد  (،52  و  34،  9وجود دارد )

وجود  يافته در اسارت پس از بازگشت به طبیعت  تکثیرحیوانات  

، گذاربنیان  در جمعیت   آمیزیدرونهمچون  عواملی  (.  18و  3دارد )

  هایجهشتجمع  ،  طبیعی در شرايط اسارت  انتخاب  اتاثرکاهش  

کاهش عملکرد تواند در  می  سازگاری با شرايط اسارتو    مضر

باشندؤ م اين43  و18)  ثر  از  ژنت  یبررسرو،  (.  در   کیمسائل 

نجات در    یدیکل  یاز پارامترها  یکي،  های تحت اسارتجمعیت 

جمعیت  طبیعت  ژنتیکی  در  باقیمانده  و  .  است های  حفاظت 

، با  های تحت اسارتجمعیت   ی کیاز کاهش تنوع ژنت  یریجلوگ 

مستق ارتباط  به  ژنت  میتوجه  و  با    یکیتنوع  تکاملی  پتانسیل 

وحشیت یجمع  یستمنديز اهداف    یکي  ،های    اساسیاز 

تکاملی  حفاظت    کیژنت  نیمتخصص توانايی  حفظ  برای 

تحت جمعیت  به  های  تکاملی  اسارت  توانايی  افزايش  منظور 

پیش گونه طبیعی  يا  و  انسانی  تهديدات  مقابل  در  است  ها   رو 

 (. 46و  25)

 از خانواده  گوسپند وحشیهای مورد مطالعه،  در میان گونه 

Bovidae     و جنسOvis    پراکنش وسیعی در نیمکره شمالی از

  هايی از اروپا داردمريکا و کانادا تا مناطق وسیعی از آسیا و بخشآ

طبق  33) ردهآ(.  گوسپخرين  گونه  بندی،  در شش  وحشی  ندان 

میتقسیم اوريال  شوندبندی  گونه  دو  ارمنیO. vignei)  که  و   )  

(O. gmelini( در ايران پراکنش دارند )38  .)ریاخ  یهاسال  یدر ط  

  در کشور  گوسپند وحشی   یکیتنوع ژنت   نهیدر زم  یمطالعات مختلف

در خصوص .  (53و    39،  22،  13  طور مثال)به  است شده  انجام

توان به مطالعه ند وحشی نیز میپهای تحت اسارت گوسجمعیت 

.  (26انجام شده در مرکز تکثیر در اسارت چادگان اشاره نمود )

شده    اغلب  انجام  برمطالعات  بین    متمرکز  فیلوژنتیک  روابط 

زيرگونهگونه جمعیت ها،  يا  و  نشانگرهای  ها  اساس  بر  ها 

با    میتوکندری بوده و در مطالعات اندکی به ارزيابی تنوع ژنتیکی

منبع   طور مثالاست )بهپرداخته شده استفاده از نشانگرهای هسته 

رو، بررسی تنوع ژنتیکی و الگوهای پراکنش   (. از اين24شماره  

جمعیت  در  بهآن  کشور  در  گونه  اين  باقیمانده  خصوص  های 

 های تحت اسارت ضروری است.  جمعیت 

، ناحیه حصار کشی شده میانکتل واقع در منطقه 1400از سال   

ند وحشی  عیتی از گوسپحفاظت شده ارژن و پريشان میزبان جم

از انتقال جمعیت به اين    با توجه به اينکه هدف اصلیبوده است.  

 اين گونه در منطقه حفاظت شده ارژن و  معرفی مجدد، مرکز
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 ( 3( و منطقه حفاظت شده ارژن و پريشان ) 2(، استان فارس ) 1. موقعیت جغرافیايی مرکز تکثیر در اسارت میانکتل در محدوده کشور ) 1شکل 

 

و   ژنتیکی  ساختار  و  رو، بررسی سطح تنوعپريشان است، از اين

نشان دهنده سلامت ژنتیکی جمعیت  های مهم که  ديگر شاخص

 ، مطالعه حاضر با هدفاينباشد، ضروری است. بنابر  مورد مطالعه

ژنتیکی  تعیین ساختارتنوع  معرفی   آمیزیدرونو    ،  جمعیت  در 

.  انجام گرفت ماهواره    نشانگرهای مولکولی ريز  با استفاده از  شده

يت ژنتیکی اين جمعیت با  تواند در مديرنتايج پژوهش حاضر می

بقاء زيستگاهبلند    هدف  در  گونه  از  مدت  پس  طبیعی  های 

 .باشدثر ؤرهاسازی م

 

 ها مواد و روش  -2

 برداري منطقه مطالعاتي و نمونه -1-2

  51˚  42  َيیایدر طول جغراف شانيمنطقه حفاظت شده ارژن و پر

الیه  منتهی  در  29˚  44   َ تا  29˚  26   َيیا جغرافی  عرض  و   52˚  06   َتا

شرقی   اجنوب  دارد.  قرار  سال    نيزاگرس  در  با    1351منطقه 

  لانتخاب و در سا  یعنوان پارک ملهزار هکتار به  191وسعت  

عنوان منطقه حفاظت  هزار هکتار به  65با کاهش وسعت به    1353

کره ارژن و  ست يگاه ز رهیعنوان ذخشده و از طرف سازمان ملل به

پر  .ديگرد  یمعرف  شانيپر و  ارژن  شده  حفاظت  از    شاني منطقه 

ز  تنوع  مهم  یستيلحاظ  خطر    یپستانداران  در  گونه  جمله  از 

 یراني، پلنگ ا(Dama mesopotamica)  یرانيانقراض گوزن زرد ا

(Pnthera pardus)قهوه خرس  گرگ  (Ursus arctos)  یا،   ،

(Canis lupus)  و کفتار (Hyaena hyaena) داده    یرا در خود جا

منطقه حفاظت  امن  در محدوده    انکتلیم  یحصارکش  هیناح  است.

  اين ناحیه  ی اهیغالب پوشش گ   پیشده ارژن قرار گرفته است. ت

منظور  کشی سايت میانکتل بهفنس  است.  الکیک ه و  بن  ،یرانيبلوط ا

که در    بهبود جمعیت گوزن زرد ايرانی در اين منطقه انجام گرفت 

ها همواره جمعیتی از اين گونه ارزشمند در اين محدوده  اين سال

 .  (1)شکل  شودنگهداری می
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 بندی آغازگرهاای هسته و گروه انمنظور تکثیر قطعات دی ماهواره استفاده شده به  . توالی آغازگرهای ريز1جدول 

 عنوان  توالي  ها دامنه اندانه آلل گروه

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 

 

تهیه    هایروشگیری و نمونه برداری از خون يکی از  زنده 

حیاتنمونه از  ژنتیک  بههای  است.  نمونهوحش  برداری  منظور 

در  در مرکز تکثیر در اسارت میانکتل،  گوسپند وحشی ژنتیکی از 

-زنده، طی دو مرحله و در بازه زمانی دو ماه اقدام به  1402سال  

  گیریبا استفاده از تورهای زنده  تعدادی از افراد جمعیت   یریگ 

و    دامپزشک مجرب، کارشناسان اداره   حضور  با  ،گرديد. از اينرو

انجام شد. در طی اين عملیات    افراد از  نمونه برداری  پرسنل سايت  

وحشیس  أر  20  مجموعاً موجود   گوسپند  جمعیت    از 

 برداری شد.نمونه

 

 ماهواره اي و انتخاب نشان رهاي ریز اناستخراج دي -2-2

، از آغازگرهايی استفاده  جمعیت   وضعیت ژنتیکی   تعیینمنظور  به

که در مطالعات پیشین توانايی تکثیر قطعات مورد نظر برای    شد

(.  24و    2را نشان داده باشند )  گوسپند وحشیهای مختلف  یگونه

ريز آغازگر  جفت  هشت  تکثیر    تعداد  کار  و  انتخاب  ماهواره 

ای هسته با استفاده از اين آغازگرها و  انقطعات مورد نظر از دی

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

ای پلیمراز تحت شرايط دمايی مختلف و ترکیبات  واکنش زنجیره

به تعیین شد.  آغازگر  بهینه برای تکثیر هر  منظور  متعدد، شرايط 

توالی دستگاه  در  شده  تکثیر  قطعات  قطعات  قرائت  از  ياب، 

 استفاده شد.  HEXو    TAMRA  ،FAMنوکلئوتیدی فلورنس شده  

،  56ها در دمای  ای پلیمراز برای همه جايگاهواکنش زنجیره 

  95درجه سلسیوس انجام شد. برنامه دمايی شامل دمای    60و    58

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

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

به  72 بعد،    30مدت  درجه سلسیوس  در مرحله  اجرا شد.  ثانیه 

پلیمراز دو مرحلهواکنش 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

دست  ه بدون حضور پروب فلورسنت اجرا شد. سپس محصول ب

در ای پلیمراز مرحله دوم سازی و برای واکنش زنجیرهآمده رقیق

حضور پرايمر برگشت و پروب فلورسنت اجرا شد. در واکنش  

ای پرايمر رفت، برگشت و پروب  ای پلیمراز يک مرحلهزنجیره

ای  ای پلیمراز يک مرحلهفلورسنت حضور داشتند. واکنش زنجیره

میکرولیتر اجرا شد. برنامه دمايی شامل دمای    20در حجم نهايی  

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

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

ثانیه استفاده شد. خوانش    30مدت  درجه سلسیوس به  72دمای  
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  Sequencer ABI 3500قطعات تکثیر شده با استفاده از دستگاه  

مولکولی   نشانگر وزن  با رنگ    GenescanLiz500و در حضور 

نرم   Lizاستاندارد   از  شد.  جهت   Geneious v9.1.8افزار  انجام 

 تعیین ژنوتیپ استفاده شد.

 

 هاي ژنتیکيتحلیل  -3-2

های نول با استفاده از روش الگوريتم حداکثر انتظار فراوانی آلل

.  (12)  محاسبه شد  FreeNAافزار  ( برای هر لوکوس در نرم14)

ها برای هر لوکوس  خطای شمارش ناشی از تغییر در اندازه آلل

نرم از  استفاده  با  استفاده     MICRO-CHECKER v2.2.3افزار  با 

واينبرگ بر اساس هر -. بررسی تعادل هاردی(47)  محاسبه شد

از   استفاده  با  هتروزيگوسیتی  کاهش  فرضیه  و  لوکوس 

(. ترکیب تصادفی 37انجام گرفت )   GENEPOP v4.4.3افزارنرم 

لوکوسگامت  در  اتصالی  تعادل  و  اعمال شاخص  ها  از  پس  ها 

ها در هر لوکوس،  تعداد آلل   شد.  محاسبه(  41)بونفرونی  تصحیح  

(، E; HExpected Heterozygosityهتروزيگوسیتی مورد انتظار )

( O; HObserved Heterozygosityشده )هتروزيگوسیتی مشاهده

( آللی  غنای  نرمr; AAllelic richnessو  از  استفاده  با  افزار  ( 

FSTAT v2.9.3.2  ( میزان درون21محاسبه شد .)  آمیزی برای هر

لوکوس با استفاده از روش واير و کوکرهام و همچنین يک تخمین 

لوکوس تمامی  اساس  بر  شاخص  اين  از  افزار  مرن  درها  کلی 

GENEPOP  .محاسبه گرديد 

و    های تحت اسارتارزيابی روابط خويشاوندی در جمعیت  

افرادشجرهترسیم   برنامه  نامه  در  بسیاری  آتی ريزیاهمیت  های 

دارد.  منظور  به ژنتیکی  مخاطرات  اينکاهش  روابط    رو،از 

با  فرزند( بین افراد  -و يا والد  برادر - خويشاوندی )روابط خواهر

( بین هر  Relatedness; rشاخص روابط خويشاوندی )استفاده از  

از   احتساب    .گرديد  بررسی  افرادجفت  نمونه   20با 

میانگین  جفت مقايسه انجام شد.    190  شده، مجموعاًآوریجمع

ا استفاده از روش  باين شاخص بر اساس فراوانی آللی در جمعیت  

Ritland and Lynch, (1999)    افزار  نرم درGenALEx v6.501  

بوده و  متغیر  +  0/ 5تا    -0/ 5اين شاخص بین    (. 32شد )  محاسبه

نشان از روابط خويشاوندی   ،باشد  ترنزديک  0+/ 5سمت  هرچه به

افراد نزديک   تحلیل  است.   بین  اين،  بر  و  علاوه  والدينی  های 

افراد نمونه دنیا  ه  برداری شده از والدين يکسانی باحتمال اينکه 

 ارزيابی  COLONY v2.0.7.1افزار  با استفاده از نرمنیز  آمده باشند  

- خواهر،  فرزند-توانايی شناسايی والدافزار،  اين نرم  (.48گرديد )

ب  تنیرادر  ب مشترک  مادر  و  پدر  از  که  فرزندانی  دنیا  ه  )منظور 

مادر    پدر يا)منظور فرزندانی که از  ناتنی    برادر-و خواهر  اند(آمده

گیری شده دارد. را در میان افراد نمونهاند(  دنیا آمدهه  متفاوت ب

گیری  استنباط والدين نمونهافزار  با استفاده از اين نرمعلاوه بر اين،  

تواند والدين  میافزار  اين نرم . بنابراين،  پذير است امکاننیز  نشده  

گروه اين مشترک  به  و  شناسايی  را  ناتنی  برادر  و  خواهر  های 

جا گیری ناقص را پر کند. از آن های ناشی از نمونهترتیب شکاف

آلل   COLONY که ی  روابط خويشاوندی را بر اساس الگوهای 

شناسايی میدر جايگاه  مشترک  طور  بهتواند  میکند،  های فردی 

.  رادر تمايز قائل شودب-فرزند و خواهر  -های والددقیق بین زوج

نرم اين  اين،  بر  میعلاوه  و  افزار  والدين  روابط  جهت  تواند 

روابط   تمام  گرفتن  نظر  در  با  سنی  اطلاعات  بدون  را  فرزندان 

استنباط تحلیلخويشاوندی  و  تجزيه  کند.  تعیین  فرد  هر   شده 

COLONY    کامل درستنمايی  روش  از  استفاده  -Full)با 

likelihood method  )اينکه به  توجه  با  شد.  فرايند    انجام  در 

اطلاعات مربوط به سن و جنسیت    برداری در مطالعه حاضر،نمونه

افراد نابالغ برای انجام اين    فهرست رو،  ، از اينگرديدافراد ثبت  

فهرست مادران و پدران  .شدتهیه  برداری  در فرايند نمونهتحلیل  

. با توجه به رفتارهای تولیدمثلی در  بود افراد بالغ شاملنیز بالقوه 

همسری برای نرها استفاده شد.    ند، از گزينه چگوسپند وحشی

وقوع  همچنین   نرم نیز  آمیزی  دروناجازه  شد   رافزابه   داده 

نامه افراد  صورت رسم شجرهافزار بهخروجی اين نرم  .(23و    4) 

 افزار فتوشاپ تهیه شد. در نرم 

بندی منظور بررسی ساختار ژنتیکی احتمالی، از روش گروهبه 

نرم  در  پريچارد(  )مدل  و    STRUCTURE v.2.3.4افزار  بیزين 

مرتبط   آللی  فراوانی  و  اختلاطی  يا  ترکیبی   Correlated)مدل 

Allele Frequencies  )  اين بر  اين روش فرض  استفاده شد. در 
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گونه اطلاعاتی از پیش در رابطه با تعداد جمعیت  است که هیچ

بین    K(. با قرار دادن  USEPOPINFO = 0ها وجود ندارد )نمونه

ها  ( و محاسبه احتمال بیشینه دادهMAXPOPS = 1-5يک تا پنج )

(Ln P (D)  مناسب تعداد   ،)K  داده مدل برای  شد.  محاسبه  ها 

انجام   با  )  10پريچارد  جمعیت  اندازه  هر  برای  و  Kتکرار   )

شبیه  1000000 ارزيابی  بار  شد.  انجام  مارکو  زنجیره  سازی 

 Ln Pترين تعداد جمعیت با استفاده از محاسبه میانگین  محتمل

(D)  ( از آن36صورت گرفت .)    جا که مدل پريچارد برای هر بار

کند، ( را محاسبه میLn P (D)ها )شینه دادهیاجرا، میزان احتمال ب

انجام   با  )  10لذا  جمعیت  احتمالی  اندازه  هر  برای  (،  Kتکرار 

ها محاسبه شد. بر اين اساس بالاترين میانگین احتمال بیشینه داده

در عنوان محتملبه  Ln P (D)میزان   اندازه جمعیت  تعداد  ترين 

 نظر گرفته شد.

 

 نتایج  -3

های بررسی شده عدم شناسايی يکی از  از لوکوس  يک  در هیچ

ای و همچنین اندلیل غلظت پايین دیهای فرد هتروزيگوت بهآلل

ای پلیمراز های اشتباه در نتیجه نقص واکنش زنجیرهشناسايی آلل

اشتباه دی در همه انو  نشد.  تکثیر مشاهده  در حین  پلیمراز  ای 

بود. نتايج  و نزديک به صفر  های نول ناچیز  ها نرخ آلل لوکوس

واينبرگ نشان داد که   -ها از تعادل هاردیبررسی تبعیت لوکوس

دار نبود.  فرضیه کاهش هتروزيگوسیتی در تمامی لوکوس ها معنی

  28با در نظر گرفتن شاخص تصحیح بونفرونی، در دو مورد از  

اتصالی مشاهده شد )  تعادل  انجام شده عدم   <Pجفت مقايسه 

ريختی نشان دادند و   های مطالعه شده چند(. تمامی لوکوس0.05

بود  17تا    7بین    هاآللتعداد   متغیر  میانگی  هآَلل  آللی    نو  غنای 

آمدهب  10/ 5 وايردست  روش  اساس  بر  آمیزی  درون  میزان    و   . 

( rی )ندومیانگین شاخص خويشا   محاسبه شد.  -0/ 10کوکرهام  

نمونه افراد  جفتی  ترکیبات  تمامی  شده  بین    ±0/ 061برداری 

هیچهب  -0/ 026 آمد.  جفت دست  از  از کدام  کمتر  شاخص  ها 

بین    -0/ 25 روابط خويشاوندی  ندادند. همچنین شاخص  نشان 

دست  هب  0/ 25تا    - 0/ 25برداری شده بین  جفت از افراد نمونه  189

نمونه از  جفت  يک  در  تنها  و  از    ،هاآمد  بالاتر    0/ 25شاخص 

دهد که نسبتی از افراد در جمعیت روابط  میدست آمد که نشانهب

 خويشاوندی نزديکی با يکديگر دارند.  

شکل    نمونه2در  بین  والدينی  تحلیل  آزمون  نتايج  های  ، 

طور که    هماناست.  شدهنشان دادهنامه  در قالب شجرهشده  بررسی

شده در شش گروه  های بررسی شکل مشخص است، نمونهاين  در  

ای از حضور ها نشانهيک از گروهکه در هیچ  است شده بندی  تقسیم

که اين موضوع نشان    دشمشاهده ن  برداری شدهوالدين افراد نمونه 

-فرد بررسی شده نمونه  20دهد که به احتماال زياد از والدين  می

نگرفتهب نمونه.  است رداری صورت  افراد  تعداد  برداری  بیشترين 

  مجموعاً   ،. در اين سه گروهتعلق داشتند  6و    4،  2های  گروهشده به  

تنی  و يا خواهری    ، برادریبرادر-روابط خواهر در قالب  فرد    10

شد میشناسايی  موضوع  اين  درون.  احتمال  در  تواند  آمیزی 

 2در گروه    2نر شماره  افزايش دهد.    آتیهای  جمعیت را در نسل

بالاترين نرخ چندهمسری را نشان داد که بیشترين تعداد فرزندان 

 . است متعلق به اين فرد 

با    گوسپند وحشیهای  بندی ساختار ژنتیکی نمونهنتايج گروه 

یت را از  عها يک جماستفاده از مدل پريچارد نشان داد که نمونه

در   متمايزی  ژنتیکی  هیچ ساختاردهند ونظر ژنتیکی تشکیل می

 شود.  جمعیت مشاهده نمی

 

 گیري بحث و نتیجه  -4

تنوع ژنتیکي گوسپند وحشي در سایت تکثیر در اسارت   -1-4

 میانکتل

بنیان گوسجمعیت  اسارت  پگذار  در  تکثیر  مرکز  در  وحشی  ند 

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

تعداد   1402است. بر اساس سرشماری صورت گرفته در سال  

است که در  س قوچ و میش در اين مرکز سرشماری شدهأر  45

 شود. همانکشی شده در سايت مذکور نگهداری میمحدوده فنس

طور که اشاره گرديد، بر خلاف فرض اولیه مبنی بر پايین بودن 

شده، تنوع ژنتیکی به نسبت مناسبی  تنوع ژنتیکی جمعیت منتقل

 دست آمده با مطالعه هدر جمعیت مشاهده گرديد. مقايسه تنوع ب
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دهنده شماره افراد  های سبز رنگ نشانها و مربع . اعداد داخل دايره COLONYافزاربررسی روابط خويشاوندی بین افراد با استفاده از نرم . 2شکل 

 برداری شده حضور ندارند. دهد که در بین افراد نمونههای آبی نیز شماره والدين منسوب را نشان می است. اعداد دواير و مربع برداری شده نمونه

 

های  انجام شده در پارک ملی بمو با استفاده از مجموعه ريزماهواره

دهد که در جمعیت پارک ملی بمو در مقايسه می( نشان28مشابه )

شود که  شده به میانکتل تنوع بالاتری مشاهده میبا جمعیت منتقل

اندازه جمعیت اين گونه در پارک ملی بمو  تواند بهاين موضوع می

همان شود.  داده  مطالعات نسبت  تاکنون  گرديد،  اشاره  که  طور 

ژنتیکی   تنوع  بررسی  خصوص  در  با    ندپگوساندکی  وحشی 

ريز نشانگرهای  از  شده  استفاده  انجام  کشور  در  است.  ماهواره 

خصوص  به در  شده  انجام  مطالعه  مثال،  وحشی    ندپگوسطور 

نشانگر ريزماهواه نشان داد   10شمال غرب کشور با استفاده از  

آلل تعداد  میانگین  لوکوس  که  هر  در  میانگین    6/ 1ها  و 

  0/ 78و    0/ 58ترتیب  بههتروزيگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار  

 (.24با مطالعه حاضر کمتر بوده است )محاسبه شد که در مقايسه  

ای از ثیر مجموعهأتتواند تحت تنوع ژنتیکی در يک جمعیت می

جمعیت  اندازه  فاکتورهای  تغییرات  همچون  پیچیده  شناختی 

( باشد  مهاجرت  و  ژنی  ساختار  در 7جمعیت،  مناسب  تنوع   .)

يعنی پارک ملی بمو و تقويت ژنتیکی جمعیت قبل    أجمعیت منش

به جمعیت   جديد  افراد  معرفی  طريق  از  مرکز  اين  به  انتقال  از 

تنوع ژنتیکی مشاهده شده در سايت میانکتل  می از دلايل  تواند 

گذار با سطح تنوع  باشد. ارتباط مستقیم بین اندازه جمعیت بنیان

مطالعا از  بسیاری  در  اسارت  تحت  در يک جمعیت  ت ژنتیکی 

 (.  16است )شدهديگر نشان داده
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مرکز    گوسپند وحشيهاي  نرخ درون آمیزي در جمعیت  -2-4

 میانکتل  تکثیر در اسارت

بهعلی میانکتل  جمعیت  در  اينکه  بنیانرغم  جمعیت  گذار  دلیل 

می انتظار  درونکوچک،  میزان  که  مشاهده  رفت  بالايی  آمیزی 

گردد، شاخص درون آمیزی در اين جمعیت اندک بود. پايین بودن 

شده به مرکز تکثیر در اسارت  آمیزی در جمعیت منتقلنرخ درون

توان به انجام اقداماتی در راستای کاهش احتمال  میانکتل را می

يکديگر با  خويشاوندان  جمعیت    و  جفتگیری  اندازه  بودن  بالا 

های تحت اسارت  در محدوده  أند وحشی در جمعیت منشپگوس

آمیزی در جمعیت مورد مطالعه پايین بودن نرخ دروننسبت داد.  

تواند به دلايل ديگری همچون عدم گذشت مدت زمان لازم  می

درون اثرات  بروز  در جمعیت برای  باشد.  در آمیزی  طبیعی  های 

یه  های تحت اسارت، فشار انتخاب طبیعی علمقايسه با جمعیت 

احتمال دروندرون اين موضوع  که  بیشتر است  را  آمیزی  آمیزی 

می محیطکاهش  در  اينکه  به  توجه  با  اسارت دهد.  تحت  های 

رو است، از اينرو فشار  زای کمتری روبهحیوان با شرايط استرس

می کمتر  بر جمعیت  طبیعی  فشار  انتخاب  اين موضوع  که  باشد 

انتخاب طبیعی علیه حذف افراد حاصل از جفتگیری خويشاوندان 

آمیزی در جمعیت ثیرات درونأدهد. همچنین، بروز ت را کاهش می

-اثرات درون  يیشناسا  ن،يبنابرانیاز به گذشت زمان بیشتر دارد.  

 .مستلزم گذر زمان است   انکتلی به م   افته ي انتقال    ت ی در جمع  یزیمآ

خصوص  آن   در  نگرانی  که  افزايش  اين  چیزی  را  جمعیت 

شدهمی منتقل  افراد  بین  خويشاوندی  روابط  وجود  است.  دهد، 

نامه افراد نشان داد، در بین افراد  طور که نتايج ترسیم شجره  همان

نمونهنمونه شده،  زبرداری  نسبت  به  خواهرهای  روابط  - يادی 

خواهریب موضوع    رداری،  اين  که  دادند  نشان  تنی  برادری  و 

درونمی نرخ  افزايش  برای  خطری  زنگ  آينده  تواند  در  آمیزی 

باشد. از سوی ديگر، با توجه به کوچک بودن اندازه جمعیت و  

همچنین رفتار چندهمسری نرها، احتمال جفتگیری بین نرها با  

 يابد. فرزندان افزايش می

گذار اندکی از افراد بنیان  های تحت اسارت معمولاًجمعیت  

تواند حفاظت از تنوع ژنتیکی  شوند که اين موضوع میايجاد می

ها را با چالش بسیاری همراه کند. يکی از مهمترين  بلند مدت آن

جمعیت چالش روی  پیش  وقوع  های  اسارت  تحت  های 

میدرون که  است  آلل آمیزی  بروز  به  منجر  مخرب، تواند  های 

و کاهش تنوع ژنتیکی و در نتیجه کاهش    های مخربتثبیت آلل

شود. افراد  تولیدمثلی  فشار   برازش  اثرات  ديگر،  سوی  از 

به اين معنی که در  به  آمیزی لزوماًدرون صورت ظاهری نیست. 

درون موارد  از  میبرخی  جمعیت  يک  در  اثراتی  آمیزی  تواند 

ب نظر  مورد  گونه  در  را  اسپرم  کیفیت  کاهش  همراه  ههمچون 

)داشته اشاره10باشد  موارد  به  توجه  با  اقدامات  (.  اجرای  شده، 

درون نرخ  کاهش  خصوص  در  جمعیت  پیشگیرانه  در  آمیزی 

يکی  ت.  کل ضروری اس  شده به مرکز تکثیر در اسارت میانمنتقل

راه دروناز  فشار  کاهش  جمعیت های  آمیزش  های  آمیزی، 

نجات ژنتیکی جمعیت  (.  20ها است )آمیز با ديگر جمعیت درون

از طريق افزايش تنوع ژنتیکی با افزودن افراد جديد به جمعیت  

های آينده  تواند باعث افزايش نرخ رشد جمعیت در طی نسلمی

آمیزی شود. اگرچه انتقال افراد جديد به  و کاهش احتمال درون

آمیزی است،  جمعیت میانکتل راهکاری برای کاهش اثرات درون

ای که بايستی همواره به آن توجه داشت، اين است که  اما نکته

باشد.  انتخاب جمعیت مبداء برای انتقال به میانکتل بسیار مهم می

از  به افرادی  کردن  اضافه  که  نمود  توجه  بايستی  ديگر،  عبارت 

مراتب  تواند اثرات بههايی با تشابه ژنتیکی بسیار کم میجمعیت 

آمیزی، در نتیجه تشابهات ژنتیکی کم باشد. برونتری داشتهمخرب

از  بین جمعیت مبدا و مقصد، می ناشی  از تهديدات  تواند يکی 

ورود افراد جديد با فاصله ژنتیکی زياد نسبت به جمعیت مقصد 

ی که علاوه بر فاصله ژنتیکی بین جمعیت مبدا  باشد. نکته ديگر

افراد   که  است  اين  نمود  توجه  آن  به  بايد  )میانکتل(  مقصد  و 

جمعیت منتقل از  بايد  بالايی  شده  ژنتیکی  تنوع  که  باشند  هايی 

دلیل تشابه  آمیزی بهدارند. اگرچه نگرانی در خصوص فشار برون

و همچنین    )پارک ملی بمو(  أژنتیکی اين جمعیت با جمعیت منش

مدت زمان سپری شده از اسارت، ناچیز است. با توجه به اينکه  

برای انتقال   أهای منشيکی از فاکتورهای مهم در تعیین جمعیت 

در  بالا  ژنتیکی  تنوع  اسارت،  تحت  جمعیت  به  جديد  افراد 
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توجه به مطالعات ژنتیکی پیشین  رو، با  است، از اين  أجمعیت منش

نتیکی مناسب مشاهده شده در ژرسد که تنوع  (، به نظر می 28)

  أ یت را برای نقش جمعیت منشعپارک ملی بمو، پتانسیل اين جم

های انتقال افراد به  چیزی که در برنامه  افزايش دهد. در نهايت آن

در   تداوم  گیرد،  قرار  نظر  مد  بايد  همواره  میانکتل  جمعیت 

انتقال  برنامه بهاست های  برنامه.  ديگر،  افراد  عبارت  انتقال  های 

ژنی جمعیت موجود   تقويت ذخیره  با هدف  به جمعیت  جديد 

 صورت پیوسته انجام گیرد.  بايستی در طی چندين مرحله به

 

ژنتیکي   -3-4 در   مدیریت  تکثیر  سایت  در  وحشي  گوسپند 

 اسارت میانکتل

های تحت اسارت  های جانوری در محیطاگرچه حفاظت از گونه

(،  51و    8است )های بسیاری را از انقراض نجات داده تاکنون گونه

برنامه از  سوم  يک  به  نزديک  با شکست  اما  مجدد  معرفی  های 

(. عوامل بسیاری همچون مطلوبیت  51و    17است )رو شدهروبه

تواند در شکست اين  پايین زيستگاه و تغییرات رفتاری افراد می

مهمترين  برنامه از  يکی  ژنتیکی  تنوع  کاهش  اما  باشد،  دخیل  ها 

 هايی است. عوامل عدم موفقیت چنین برنامه

تولیدمثلی جفت   موفقیت  در  در محیطتفاوت  های تحت  ها 

نوزادان  تنوع ژنتیکی سازشی در  از  اسارت و عدم برخورداری 

تواند منجر  ثر میؤ دلیل پايین بودن اندازه جمعیت م متولد شده به

با   مقايسه  در  اسارت  در  شده  متولد  افراد  کمتر  بقاء  شانس  به 

. از سوی ديگر، انتخاب غیرعمدی  (29های طبیعی شود )جمعیت 

شدن   سمت اهلی شدن افراد که ناشی از طولانیدار بهو جهت 

تواند برازش افراد پرورش يافته در اسارت  ، میاست اسارت    زمان

( دهد  کاهش  و  35را  ژنتیکی  مباحث  به  توجه  بنابراين،   .)

جمعیت گوسپند وحشی در سايت میانکتل  شناختی در  جمعیت 

  اين جمعیت  های رهاسازیسزايی در موفقیت برنامهه  اهمیت ب

 د. در طبیعت دار

منتقلدرون  در جمعیت  طبیعت آمیزی  به  گردنه  شده  وقوع   ،

عواملی است    برخی ازو رانش ژنتیکی    أبطری در جمعیت منش

ش از رهاسازی در  های تحت اسارت پیدر جمعیت   استبهتر  که  

های طبیعی چنانچه در جمعیت  (.45و    5)  ارزيابی شود طبیعت  

افزايش دهد، فشار را  های مخرب  آمیزی احتمال بروز آللدرون

مراتب بیشتر خواهد بود. بنابراين  انتخاب طبیعی علیه اين افراد به

می نظر  به  مجموع  جمعیت در  در  که  فشار  رسد  طبیعی  های 

انتخاب طبیعی بر علیه افراد حاصل از جفتگیری افراد خويشاوند 

در جمعیت  باشد. چنین وضعیتی  بهبالا  اسارت  دلیل  های تحت 

در   نتیجه  در  است،  کمتر  طبیعی  انتخاب  فشار  بودن  پايین 

مراتب  تواند بهآمیزی میهای تحت اسارت اثرات درونجمعیت 

از جمعیت  در  بیشتر  نگرانی  موضوع  اين  که  باشد  های وحشی 

 .  دهدرا افزايش می هاجمعیت  اين خصوص

خويشاوند و يا افرادی با فاصله ژنتیکی    جفتگیری افراد غیر 

می راهکاری  بیشتر  درونثر  ؤمتواند  بر  غلبه  در  برای  آمیزی 

بايد دقت داشت که رانش  محیط البته  باشد،  های تحت اسارت 

منجر به بروز   تواند گاهاًهای کوچک خود میژنتیکی در جمعیت 

های ژنتیکی بین افراد شود که اين موضوع بايستی مد نظر تفاوت

های اسارت موضوع  (. سازگاری ژنتیکی به محیط49قرار گیرد )

های رهاسازی جمعیت  تواند موفقیت برنامهديگری است که می

تحت  را  طبیعت  به  اسارت  )أتتحت  دهد  قرار  بنابراين 50ثیر   .)

تواند احتمال  کاهش مدت زمان نگهداری جمعیت در اسارت می

 (.43های ژنتیکی به محیط اسارت را کاهش دهد )وقوع سازش

جمعیت پرسشی    خصوص  در  در  که  يافته  پرورش  های 

توانند نقش  ها میاسارت مطرح است اين است که آيا اين جمعیت 

منش برنامه  أجمعیت  برای  ايفا را  طبیعت  در  مجدد  معرفی  های 

اين    پاسخ به دهد که اگرچه  مینشان  حاضرکنند؟. نتايج مطالعات  

ی جريان ژنی مستمر و متقابل با  رمثبت است اما، برقراپرسش  

مدت اين ازهای وحشی شرط مهم و اساسی در بقاء درجمعیت 

شناختی، نقل  (. از ديدگاه جمعیت 30ها در طبیعت است )جمعیت 

می افراد  متقابل  و  مستمر  انتقال  در  و  تعادل  متضمن  تواند 

های جنسی و در نتیجه افزايش شانس جفتگیری افراد در نسبت 

تواند اسارت باشد. از ديدگاه تکاملی نیز، اين نقل و انتقالات می 

های جديد در  آمیزی را کاهش و احتمال بروز آللخطرات درون

(. اضافه نمودن  30ها نادر را افزايش دهد )جمعیت و يا ظهور آلل
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های تحت اسارت با هدف افزايش تنوع  افراد جديد به جمعیت 

ها  ثر برای بسیاری از گونهؤ ژنتیکی جمعیت و افزايش جمعیت م

شده )بهانجام  مثالاست  شماره  طور  در 4  منبع  مهم  موضوع   .)

به جمعیت  افراد جديد  کردن  مطالعه  اضافه  که   مورد  اين است 

در   منزوی  جمعیت  يک  از  افراد  از  اندکی  تعداد  کردن  اضافه 

داری بر  ثیر معنیأطبیعت به جمعیت تحت اسارت ممکن است ت

نداشته اسارت  تحت  آللی جمعیت  تنوع  بنابراين،  افزايش  باشد. 

فاکتور اساسی در موفقیت چنین    أوضعیت ژنتیکی جمعیت منش

 (.  4هايی است )برنامه

اشاره  موارد  بر  افراد  علاوه  کردن  اضافه  خصوص  در  شده 

شجره اطلاعات  ثبت  جمعیت،  به  همچنین  نامهجديد  و  ای 

های تحت اسارت  ثر در محیطؤهای تولیدمثلی مکارگیری طرحبه

های تحت اسارت دارد.  نقش مهمی در مديريت کارآمد جمعیت 

درستی  های تحت اسارت چنانچه بههای تولیدمثلی در محیططرح

می نشود  درونانجام  فشار  اثرات  دهد  تواند  افزايش  را  آمیزی 

تصادفی44) جفتگیری   .)  (Random mating)  میانگین کاهش   ،

خويشاوندی هم(Kinship)  ضريب  کاهش  والدين ،  بین    تباری 

(Minimize the parents’ coancestry)هم کاهش  بین ،  تباری 

افزايش   (Minimize the offspring coancestry)  نوزادان يا  و 

م  جمعیت   Increasing the effective population)ثر  ؤ اندازه 

size  )استراتژی از  در  برخی  تولیدمثلی  تحت محیطهای    های 

(. بهترين استراتژی تولیدمثلی بسته به هر گونه 51اسارت است )

می اسارت  تحت  جمعیت  )و  باشد  متفاوت  به31تواند  طور  (. 

ثر ؤ سنتی، استراتژی تولیدمثلی با هدف افزايش اندازه جمعیت م

استراتژی مهمترين  از  بهيکی  تولیدمثلی  از  های  حفاظت  منظور 

 (.  31و 21ها بوده است )تنوع ژنتیکی جمعیت 

ب  نتايج  به  توجه  نظر هبا  به  حاضر،  مطالعه  در  آمده  دست 

رسد که جمعیت موجود در مرکز تکثیر در اسارت میانکتل از  می

آمیزی اندکی برخوردار  مناسب و نرخ درونبه نسبت  تنوع ژنتیکی  

تواند پتانسیل اين جمعیت را جهت ايفا کردن نقش است که می

بنیان جمعیت  زيستگاه  يک  به  گونه  مجدد  معرفی  برای  گذار 

اگرچه   دهد.  افزايش  پريشان  و  ارژن  شده  به  حفاظت  توجه  با 

شد،   مشاهده  افراد  بین  که  نزديکی  خويشاوندی  شکی  روابط 

آمیزی و کاهش احتمال  دات ناشی از دروندينیست که توجه به ته

ای افراد جديد به جمعیت ضروری  آن از طريق معرفی چند مرحله

 باشد. می

 سپاس زاري

خود  نويسندگان  دينوسیله  ب حمايت   دانندمی  لازمبر    هایاز 

کل    ارزشمند فارسحفاظت  ادارة  زيست   شمارة طرح:)   محیط 

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

 بعمل آورند. قدردانی 
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Abstract 

Although captive breeding and conservation programs have saved many species from extinction, nearly one-third of 

reintroduction programs have failed due to genetic challenges. Therefore, addressing conservation genetics issues is 

critical for the success in such programs. This study evaluated the genetic variation, structure, inbreeding, and kinship 

relationships among individuals of wild sheep (Ovis gmelini) at the Miankotal Captive Breeding Site (Fars Province) 

using 20 blood samples and eight microsatellites. The genetic structure and kinship relationships between individuals 

were examined using the STRUCTURE and Colony softwares. The mean allelic richness and inbreeding coefficient 

were 10.5 and -0.1, respectively. No distinctive genetic structure was observed in the studied population. However, 

sibling relationships were identified among some individuals, raising concerns about potential future inbreeding. The 

results indicated that while the studied population maintains relatively high genetic variation and low inbreeding levels, 

if the goal is to release into the wild, it is essential to take efforts for the genetic rescue of the population by increasing 

genetic diversity through the introduction of new individuals to the population, considering the genetic distance between 

the source and destination populations. 
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