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‌میرزایی‌المیرا

ی، عک یدانشکدده منکا ط طب  زیست طبیعی،  گروه محیط ،یستیز و حفاظت از تنوع تیریمد شیگرا ست،یز طیمح یمهندسو ارشد علوم  یکارشناس یدانشجو

 رانیدانشگاه تهران، کرج، ادانشددگان کشاورزی و منا ط طبیعی، 

 elmira.mirzaee@ut.ac.irرایانامه نویسنده: 

‌

 چکیده

 خیدر تکار  یدک یژنت یهکا  گلوگاه لیو تحل ییاست که  ه پژوهشگران امدان شناسا تیجمع کیو پرکار رد در ژنت شرفتهیا زار پ کی Bottleneckافزار  نرم

تعکاد    لیتحل ملهجاز یمختلف یآمار یها را پردازش کرده و از روش ها توستلایدریمانند م ،یدیژنت یها افزار داده نرم نی. ادهد یرا م ها تیجمع یتدامل

 یا یدر ارز ینقش مهم Bottleneck. کند یاستفاده م یدیآن  ر ساختار ژنت راتیو تأث تیدر اندازه جمع دیشد یها کاهش ییشناسا ی را یتیگوسیهتروز

. کنکد  یمک  فایا یطیمح استرستحت  ایدر معرض خطر، مهاجر  یها و مطالعه گونه یعیانتخاب طب ریتأث ی ررس ،یتیجمع راتییتغ ییشناسا ،یدیتنوع ژنت

. کند یانقراض کمک م یخطرات احتمال ینی  شیو پ یتیجمع یها  حران ییدر طو  زمان،  ه شناسا یدیژنت یالگوها لیافزار  ا تحل نرم نیا ن،ی ر ا علاوه

 یهکا  یریک گ میمؤثر و تصم یتیریمد یاهبردهار یدر طراح ستیز طیافزار از پژوهشگران و متخصصان حفاظت از مح نرم نیو جامط، ا قیدق جی ا ارائه نتا

 هکا،  لیک تحل یریتدرارپک   تیک و قا ل یدک یژنت دهیک چیپ یهکا  ساده، دقت  کا  در پکردازش داده   ی. را ط کار رکند یم یبانیها پشت حفظ گونه یآگاهانه  را

Bottleneck یهکا  گونه ها، ستمیدر حفاظت از اکوس یاساس ینقش واست  کرده لیتبد یستیز تنوع تیریحفاظت و مد یشناس ستیدر ز مهم یرا  ه ا زار 

 در  لندمدت دارد. یدیژنت یداریدر معرض خطر و پا

 

 زیستی تنوع مدیریت هتروزیگوسی، تعاد  ها، میدروستلایت جمعیت، ژنتیک ها:‌کلیدواژه

 

 

 ‌Bottleneckافزار‌معرفی‌نرم

 Magda Ehlers،‌آفریقای‌جنوبی،‌عکاس:‌انبوه‌جنگلی‌درختان‌سرسبز‌سایبان
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‌میرزایی/Bottleneckافزار‌‌معرفی‌نرم

 مقدمه

 هکا  تیجمع ی قا و سازگار یاز ارکان اصل یدی یدیتنوع ژنت

امکروز،  کا توجکه  که      یایک اسکت. در دن  یطیمح راتیی ا تغ

و  هکا  یآلکودگ  ،یمک یاقل راتییک همچون تغ یمختلف داتیتهد

از هکر   شتری  یدیحفظ تنوع ژنت تیاهم ها، ستگاهیز بیتخر

تنهکا موجکب    تنکوع نکه   نیک . اشود یاحساس م یگریزمان د

 لدکه   شود، یم یطیمح راتییدر  را ر تغ ها تیجمع یداریپا

 گریو د دیجد یها یماری ا   یسازگار یها را  را آن ییتوانا

 ,Frankham) دهکد  یمک  شیافزا زیستی محیط یها چالش

1995.) 

 ریتکأث  یدک یککه  کر تنکوع ژنت    یعکوامل  نیتکر  از مهکم  یدی

 تیک اسکت. ککاهش انکدازه جمع    تیک انکدازه جمع  گک ارد،  یم

 رانکش ماننکد   ییندهایفرآ قیخطر انقراض را از طر تواند یم

 نیک دهکد. ا  شیمضکر افکزا   یهکا  و انباشت جهکش 1یدیژنت

داشته و  تی ر تناسب جمع یمنف راتیتأث توانند یها م جهش

 یهکا  ها شکوند. طبکق مکد     منجر  ه انقراض آن تینها در

 تیککو تثب تیکککککاهش انککدازه جمع شککده، ی ررسکک یاضککیر

 یسکو  را  که  تیک سکرعت جمع   که  تواند یمضر م یها جهش

از حکد   هکا  تیک ککه جمع  یزمکان  ژهیک و انقراض سوق دهد،  ه

 (.Lande,1994تر شوند ) کوچک ینیمع

 ،یدککیرانککش ژنت ،یعک یماننکد انتخککاب طب  یمختلفکک عوامکل 

و  هکا  سکتگاه یز بیک تخر ،یریگ جفت یها ستمیمهاجرت، س

 یتککیجمع یهککا در گلوگککاه هککا تیککقککرار گککرفتن جمع 

(Bottleneckدر تع )مکؤثر   هکا  تیک جمع یدک یتنکوع ژنت  نیی

در  یتک یجمع یهکا  گلوگکاه  نیک ا لیک و تحل ییهستند. شناسا

 رایک  رخوردار است، ز یا ژهیو تیاز اهم یستیز تنوع تیریمد

در اندازه خکود تجر که    یتوجه که کاهش قا ل ییها تیجمع

قکرار   یتک یو جمع یدک یژنت ینکدها یفرآ ریاند، تحت تأث کرده

ها منجر شود.  سرعت  ه انقراض آن  ه تواند یکه م رندیگ یم

 کا   ،یتک یجمع یتنگناهکا  ییشناسا ی را یدیژنت یها آزمون

                                                           
1
 Genetic Drift 

در  ی ردار نمونه قیو تنها از طر یدیتژن یها استفاده از داده

 نیچنکد  یتک یجمع خچهیقادر  ه  ازتاب تار ،ینقطه زمان کی

 (.Puillandre et al., 2008نسل هستند )

در  ژهیک و کوچکک  که   یهکا  تیدر جمع یدیتنوع ژنت کاهش

منجکر  که ککاهش     توانکد  یدر معرض خطر، مک  یها تیجمع

 & Hedrick لندمکدت شکود )   ی قا ی را تیجمع ییتوانا

Miller, 1992وع و حفاظککت از تنکک تیریمککد ت،یکک(. درنها

کوچک و در معرض خطکر،   یها تیدر جمع ژهیو  ه ،یدیژنت

 یهکا  است.  کا اسکتفاده از روش   ردار رخو یا ژهیو تیاز اهم

از کاهش  یخطرات ناش توان یم ،یآمار یها و مد  یدیژنت

 ی زم را  کرا  ریککرده و تکدا    ینک ی  شیرا پک  یدک یتنوع ژنت

‌(. Lande,1994اتخاذ نمود ) ها تیحفاظت از جمع

‌Bottleneckافزار‌‌نرم‌معرفی

و  یساز هیشب یا زار قدرتمند  را کی Bottleneckافزار  نرم

 ی کرا  ژهیک و است که  که  ها تیجمع یدیژنت یها داده لیتحل

( کار رد دارد. Bottlenecks) یتیجمع یها گلوگاه ییشناسا

که  ا استفاده  دهد یامدان را م نیافزار  ه محققان ا نرم نیا

 یوهاینارسکک یسککاز هیفرکککانآ آلککل و  ککا شککب یهککا از داده

 یتک یجمع یها گلوگاه راتیتاث ت،یمختلف کاهش اندازه جمع

کننکد.   ی ررسک  هکا  تیک و سکاختار جمع  یدک یرا  ر تنکوع ژنت 

Bottleneck کیدر مطالعات ژنت لیا زار تحل کیعنوان   ه 

 تیریحفاظت و مکد  یشناس ستیز نهیدر زم ژهیو  ه ت،یجمع

 & Cornuet) ردیک گ یمورد استفاده قکرار مک   یدیمنا ط ژنت

Luikart,1996.) 

‌Bottleneckافزار‌‌های‌نرم‌آزمون

 Sign test: شیافکزا  ییشناسکا  یآزمون  را نیا 

( در Heterozygosity excess) یتیگوسیهموز

 نیک شده است. ا یدچار گلوگاه طراح یها تیجمع

شده  مشاهده Heterozygosity سهیآزمون  ا مقا

، قکادر اسککت  قا کل انتاککار   Heterozygosityو 

 یکرده و  ررس یساز هیرا شب یتیجمع یها کاهش
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دچار گلوگاه شده اسکت   راًیاخ تیجمع ایکند که آ

 (.Cornuet & Luikart,1996) ریخ ای

 Standardized differences test: آزمون  نیا

. ردیک گ یمورد استفاده قرار م در مطالعات ندرت  ه

دارد  یتکر  و گسترده تر قیدق یها  ه داده ازینزیرا 

 یعک یطب یهکا  تیک جمع عاتاز مطال یاریکه در  س

 & Cornuet) ممدککن اسککت فککراهم نشککود 

Luikart, 1996.) 

 Wilcoxon sign rank test: یآزمون  کرا  نیا 

 نیدر چنکد  یتیگوسک یهموز ریمقکاد  انیم سهیمقا

. هکد  آن  ردیک گ یلوکوس مورد استفاده قکرار مک  

مناکور   هکا  که   در فرککانآ آلکل   راتییتغ یا یارز

 & Cornuetهککا اسککت )  گلوگککاه ییشناسککا

Luikart, 1996.) 

 Bottleneckافزار‌‌نرم‌معرفی‌اجزای‌اصلی

 قا ل مشاهده است. 1آیدون این نرم افزار در شدل 

 

 Bottleneckآیکون‌نرم‌افزار‌‌-1شکل‌

افکزار دارای فرمکت خاصکی     ی مورد استفاده در این نرم داده

 Notepad ا تدا یک ماتریآ  ه صورت کدگ اری دراست. 

 مثا . در این  اید ساخت ه صورت شدل زیر  txt.  ا فرمت

ککه   شکده لوککوس در ناکر گرفتکه     11 ا  فرضی یک گونه

 (.2)شدل  فرد است 11و  11 جمعیت 2 دارای

 

 ها‌ماتریس‌داده‌‌-2شکل‌

 در قسکمت دهکد ککه    افزار را نشان مکی  محیط نرم 3شدل 

Mutation model  های مختلفی از جمله  های جهش مد

SMM
1 ،IAM

TPM و 2
 شود. مشاهده می 3

                                                           
1
 Stepwise Mutation Model 

2
 Infinite Alleles Model 

 

                                                                                    
3
 Two-Phase Model 

 : تعداد جمعیت ها2

 : تعداد لوکوس ها14

 : بزرگترین کد در ماتریس14

 : هر دو عدد در ماتریس نشان دهنده یک الل است.2
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‌میرزایی/Bottleneckافزار‌‌معرفی‌نرم

 
 Bottleneckمحیط‌نرم‌افزار‌‌-3شکل‌

 

 شود: افزار اشاره می استفاده از این نرمدر ادامه  ه مراحل 

‌ها‌وارد‌کردن‌داده‌.1

وارد  دیک ها  ا مر وط  ه فرکانآ آلل یها مرحله، داده نیدر ا

در  یدیک ها نقکش کل  داده حیافزار شوند. وارد کردن صح نرم

 (.Peery et al., 2012) خواهد داشت جیدقت نتا

‌.‌انتخاب‌آزمون2

از  یدک یتکا   دهکد  یافزار  ه شما امدان مک  مرحله، نرم نیا در

هکا   آزمکون  نیک . ادیرا انتخاب کن یتیگلوگاه جمع یها آزمون

، TPMهکای مختلفکی از جملکه     هکای جهکش   مکد  شامل 

SMM  وIAM  ها   ه نوع داده ی ستگهستند. این انتخاب

 .(Frankham, 2018)مطالعه دارد و اهدا  

‌ها‌و‌تجزیه‌و‌تحلیل‌نتایج‌آن‌ها‌آزمون‌ی.‌اجرا3

 یدر قالککب نمودارهککا هککا یسککاز هیهککا و شککب آزمککون جینتککا

 که   جینتا نی. اشود یارائه م یو جداو  آمار یتیگوسیهتروز

تحت  تیجمع ایکنند که آ یا یتا ارز کند یمحققان کمک م

 ,.Peery et al) ریک خ ایک گلوگکاه قکرار گرفتکه اسکت      ریتأث

2012.) 

‌Bottleneckافزار‌‌نرم‌یکاربردها

 کار رد دارد: ریز یها نهیدر زم ژهیو  ه Bottleneckافزار  نرم

 یافکزار  کرا   نکرم  نیک : احفاظ ت‌‌یشناس ‌‌ستیز 

در معکرض خطکر انقکراض ککه      یها تیجمع ییشناسا

اسکت. از   دیمف اریاند،  س شده یتیجمع یها دچار گلوگاه

 کر تنکوع    تیک اثرات ککاهش جمع  توان یم ق،یطر نیا

را  یعیطب یها طیها  ا مح آن یدیو تطا ق ژنت یدیژنت

 (.Frankham, 1995کرد ) یا یارز

 یساز هیشب یا زار  را نیا :یکیمنابع‌ژنت‌تیریمد 

 یا یک و ارز یدک یحفاظکت ژنت  یهکا  ها در  رنامه گلوگاه

در  شکده  ینگهکدار  یهکا  تیک در جمع یدک یژنت راتییتغ

 ,Landeاست ) دیمف اری س یعیطب طیدر شرا ایاسارت 

1994.) 

 یه ا‌‌تی ‌در‌جمع‌یتیجمع‌یها‌گلوگاه‌لیتحل‌

 لیککتحل ی ککرا Bottleneckافککزار  از نککرم :یوحش  
43 

هر
پــ

سـ
ت 

سـ
زیـ

 



 1‌،1141هجدهم،‌شماره‌سپهر،‌دوره‌‌زیست

 یسکاز  هیو شکب  یوحشک  یها تیجمع یدیژنت یها داده

اسکتفاده   ها تیها  ر ساختار جمع آن راتیها و تاث گلوگاه

‌(.Cornuet & Luikart, 1996) شود یم

‌Bottleneckافزار‌‌استفاده‌از‌نرم‌یایمزا

 افکزار قکادر    نکرم  نیک ا :ها‌یساز‌هیدقت‌بالا‌در‌شب

کند  یساز هیرا در طو  زمان شب یدیژنت راتییاست تغ

 دیک نما یا یک ارز قیک طکور دق  هکا را  که   گلوگاه راتیو تاث

(Cornuet & Luikart, 1996.) 

 حفاظ ت:‌‌یشناس ‌‌ستیگسترده‌در‌ز‌کاربرد 

Bottleneck حفاظکت و   کیک در مطالعکات ژنت  ژهیو  ه

طور گسکترده در   است و  ه دیمف یدیمنا ط ژنت تیریمد

در معککرض خطککر انقککراض و  یهککا تیککمطالعکات جمع 

 ,Frankham) شکود  یاستفاده م یدیتنوع ژنت ی ررس

1995.) 

 نیک امختل  ‌جه ش:‌‌‌‌یه ا‌‌از‌مدل‌یبانیپشت 

و  IAMمختلکف جهکش ماننکد     یهکا  افزار از مد  نرم

SMM آن در  یکه  اعث دقت  کا   کند یم یبانیپشت

 ,Cornuet & Luikart) شکود  یهکا مک   داده لیک تحل

1996.) 

‌Bottleneckافزار‌‌استفاده‌از‌نرم‌معایب

 جینتکا  افکت یدر ی کرا  گس ترده:‌‌یها‌به‌داده‌ازین 

 یادیک ز یهکا   ه داده ازین Bottleneckافزار  نرم ق،یدق

 کزر  از   یهکا  نمونکه  نیهکا و همچنک   از فرکانآ آلل

مکوارد   یممدکن اسکت در  رخک    نیک دارد. ا هکا  تیجمع

 (.Cornuet & Luikart, 1996محدودکننده  اشد )

 نیک هکا در ا  آزمکون  جینتکا :‌اتیبه‌فرض‌تیحساس 

 ی ستگ ییا تدا اتیجهش و فرض یها افزار  ه مد  نرم

 یهکا  فکرض  شیدارند. انتخاب مد  جهش مناسب و پ

 & Cornuetاسکت )  رگک ار یتأث جیدر دقت نتا حیصح

Luikart, 1996.) 

 مکوارد   یدر  رخک  ه ا:‌‌داده‌یتطابق‌با‌برخ ‌‌عدم

 که   یمکورد  ررسک   یهکا  تیجمع یها ممدن است داده

ارائکه دهکد    ینادرسکت  جینباشند و نتا قیدق یاندازه کاف

(Frankham, 1995.) 

 Bottleneckافزار‌‌نرم‌نتایج

 است: ریمعمو ً شامل موارد ز Bottleneckافزار  نرم جینتا

 ککه   یتیگوسیهتروز یها و نمودارها آلل یفراوان طیتوز

گلوگکاه قکرار    ریتحکت تکاث   تیک جمع ایآ دهند ینشان م

 .ریخ ایاست  گرفته

 تکوان  یهکا مک   ککه  که کمکک آن    یآمکار  یهکا  آزمون 

و  تیک جمع یدک یژنت تیدر کاره وضکع   ییها یریگ جهینت

 ها انجام داد. اثرات گلوگاه

  تککا  کننکد  یککه کمکک مکک   یو جکداو  آمککار  نمودارهکا

 هکا  تیجمع یدیساختار ژنت راتییپژوهشگران  توانند تغ

 ,Cornuet & Luikartکنند ) لیها را تحل و اثرات آن

1996.) 

‌یریگ‌جهینت

در حکوزه   شرفتهیا زار پ کیعنوان   ه Bottleneckافزار  نرم

 یسکاز  هیو شب لیدر تحل یمهم ارینقش  س ت،یجمع کیژنت

از  یریک گ افزار  ا  هکره  نرم نی. اکند یم فایا یتیجمع راتییتغ

مختلکف،   یآمکار  یهکا  و استفاده از روش یدیژنت یها داده

 یاهک  )گلوگکاه  تیک ککاهش انکدازه جمع   راتیقادر است تکأث 

در  ژهیک و ککرده و  که   ی ررسک  یدک ی( را  ر تنکوع ژنت یتیجمع

 کیک و مراحکل انقکراض نزد   یتک یجمع یها  حران ییشناسا

 که   تکوان  یمک  Bottleneck ارز  یها یژگیکمک کند. از و

مختلکف   یها متنوع  ا استفاده از مد  یها لیدقت  ا ، تحل

 یهککا ( و روشTPMو  IAM ،SMM) یدککیجهککش ژنت
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‌میرزایی/Bottleneckافزار‌‌معرفی‌نرم

 نیککاشککاره کککرد. ا Wilcoxon نهمچککون آزمککو یآمککار

قدرتمنکد   یا کزار  Bottleneckکه  شود ی اعث م ها یژگیو

 ها  اشد. و حفاظت از گونه تیجمع کیدر مطالعات ژنت

ماننکد   یدک یژنت یها افزار  ا استفاده از داده نرم نیآنجاکه ااز

قکادر  که    ،یگوسک یتعکاد  هتروز  زیو آنکال  هکا  تیدروستلایم

آن در طکو    راتییک تغ یو  ررس تیکاهش جمع یساز هیشب

 یدک یژنت یهکا  اثرات  حران یدر  ررس تواند یزمان است، م

 دهیک د بیکوچکک و آسک   یهکا  تیک ها در جمع از گلوگاه یناش

در حکا    ایک خطکر انقکراض    در معرض یها در گونه ژهیو  ه

 یهکا  نکه یدر زم هکا  لیک تحل نیک واقط شکود. ا  دیمهاجرت مف

و  یستیز حفظ تنوع ،یعیمنا ط طب تیریهمچون مد یمختلف

 هستند. دیمف یبیو تخر زیستی محیطاثرات  یا یارز

 ی کردار   که نمونکه   ازیک افزار، ن نرم نیعمده ا یایاز مزا یدی

اسکتفاده   شود یاست که  اعث م ها لیانجام تحل یکمتر  را

و منکا ط   یزمکان  یهکا  تیپژوهشگران  ا محدود یاز آن  را

 یرا کط ککار ر   ن،ی اشد. همچنک  یتر، ممدن و عمل کم یمال

  که را  Bottleneck هکا،  لیتحل یریتدرارپ  تیساده و قا ل

پژوهشککگران در سککطوت مختلککف   ی ککرا آ  دهیککا یا ککزار

 کرده است. لیتبد یتخصص

 نییهمچون دقکت پکا   ییها تی ا توجه  ه محدود ت،ینها در

کوچکک و   یها تیدر جمع یتیجمع یها گلوگاه ییدر شناسا

افکزار  هتکر    نکرم  نیک ا ،یدیجهش ژنت یها  ه مد  یوا ستگ

مدمککل در  یهککا ا زارهککا و روش گککریاسککت همککراه  ککا د 

وجکود،   نیک ککار گرفتکه شکود.  کا ا      ه تر دهیچیپ یها لیتحل

و  یدر مطالعکات حفکاظت   ژهیک و  که  Bottleneckاستفاده از 

در جهکت   یگکام مهمک   توانکد  یمک  زیسکتی  محکیط  تیریمد

 ها تیجمع یدیها و حفظ تنوع ژنت از انقراض گونه یریجلوگ

 .د اش
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Abstract 
Bottleneck software is an advanced and widely used tool in population genetics that allows researchers to 

identify and analyze genetic bottlenecks in the evolutionary history of populations. The software processes 

genetic data, such as microsatellites, and employs various statistical methods, including heterozygosity 

equilibrium analysis, to detect severe reductions in population size and their effects on genetic structure. It plays 

a crucial role in assessing genetic diversity, identifying population changes, examining the influence of natural 

selection, and studying species that are endangered, migrating, or undergoing environmental stress. 

Additionally, Bottleneck helps in detecting population crises and predicting potential extinction risks by 

analyzing genetic patterns over time. By providing highly accurate and comprehensive results, the software 

supports conservationists and researchers in designing effective environmental management strategies and 

making informed decisions for species preservation. Its simple and user-friendly interface, high accuracy in 

processing complex genetic data, and reproducibility of analyses have established Bottleneck as an important 

tool in conservation biology and biodiversity management. It significantly contributes to safeguarding 

ecosystems, protecting vulnerable species, and ensuring long-term genetic sustainability. 
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Introducing the Bottleneck Software  

A Large Group of Animals, Bengaluru, Karnataka, India, August 2022, Photographer: Arsh Sharma 
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