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  ٣15صفحه 
 

 )Capraaegagrus )Erxleben, 1777 فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ميتوكندريايي D-Loopي ژن ناحيه در استان مازندران براساس

  ٤، حميدرضا رضايي٣، حسن رجبي مهام٢، سعيد نادري١سيده مژگان حسيني حيدري

  دانشگاه گيلان،دانشكده منابع طبيعي، كارشناسي ارشد محيط زيست دانش آموخته -١

  دانشكده منابع طبيعي، دانشگاه گيلان  ،گروه محيط زيستاستاديار  -٢

  دانشگاه شهيد بهشتي ، دانشكده علوم و فناوريهاي زيستي،گروه علوم و زيست فناوري جانورياستاديار -٣

  گرگان دانشكده محيط زيست و شيلات، دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ،گروه محيط زيست دانشيار- ٤

  )٠٣/٠٢/٩7تاريخ پذيرش  -  ٢7/٠٢/٩٦تاريخ دريافت (

  :چكيده

هاي اخير به دليل كاهش جمعيت، در ، از جمله پستانداران شاخص مناطق كوهستاني ايران است كه در سالCapra aegagrusكل و بز 

در مطالعه حاضر، روابط فيلوژنتيكي و تنوع ژنتيكي سه جمعيت بز وحشي . قرار گرفته است )Vulnerable(طبقه حفاظتي آسيب پذير 

مورد  )mtDNA(توالي ژنوم ميتوكندري  D-loopبومي مناطق كمربن، بندبن و بلده در استان مازندران، بر اساس پلي مورفيسم ناحيه 

دهند و حاكي از وجود جد مشترك با دو هاپلوگروپ كلاد مجزا را نشان مي 7درختان فيلوژنتيك به دست آمده، . بررسي قرار گرفته است

همچنين، با استفاده از . منشأ متفاوت بزهاي وحشي مازندران است ٢هاپلوگروپ شناخته شده گونه بز در دنيا و وجود حداقل  ٦از 

گانه مورد مطالعه فيلوژئوگرافي، رابطه نزديك ژنتيكي و جغرافيايي در بين مناطق سه NJو رسم درخت  Fst/1-Fstاصله ژنتيكي ماتريس ف

. نشان از وجود تعادل بين موتاسيون و رانش ژنتيكي دارندTajima's Dو  Fu's Fsمقادير . و مناطق جغرافيايي هم جوار مشخص شد

، انطباق كامل بين مقادير مشاهده شده و مورد انتظار، نيز نشان از تبعيت اين MMDدر آزمون  rو SSDهمچنين با توجه به مقادير 

دار نيز براي مناطق مختلف ايران، بيانگر تفاوت كاملا معني AMOVAنتايج آناليز . جمعيت از مدل گسترش ناگهاني جمعيت دارد

دهنده تفاوت ژنتيكي بالا در بين  دار بودن، نشان، علاوه بر معنيFstهاي متفاوت بوده و مقدار بزرگ شاخص كلادهاي هاپلوگروپ

 .كلادهاي مختلف كل و بزها است

  ، مازندرانmtDNA ،D-loopفيلوژنتيك،  ،كل و بز:كليد واژگان

  

  

                                                           
ايميل                                                        ٠1٣٤٤٣٢٠٨٩5: نويسنده مسئول؛   تلفن :naderi@guilan.ac.ir 
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  ٣1٦صفحه 
 

  مقدمه. ١

 Erxleben, 1777 (Capra(گونه بز وحشي 

aegagrusهاي ايران بوده و ، گونه شاخص كوهستان

هاي هاي اخير در بيشتر زيستگاهجمعيت آن در سال

كاهش گذاشته و در بسياري از  كشور به شدت رو به

مناطق مانند جنوب فارس، بوشهر و غرب كشور كه 

شد، نسل زماني هزاران راس از كل و بزها مشاهده مي

آن منقرض شده يا در شرف انقراض قرار گرفته است 

)Ziaei, 1997( . ،همچنين، در كنار اين گونه وحشي

 تعدادي از نژادهاي بومي بز اهلي در ايران ديده 

شوند و به واقع تاريخچه طولاني و پيچيده پروسه مي

اهلي سازي، توليد و اصلاح نژاد اين گونه بر اساس 

مولكولي، بررسي و  -مطالعات باستانشناسي و سلولي

هاي مختلف داراي مورد تحليل قرار گرفته و از جنبه

  .اهميت است

بر اساس گزارش هاي سازمان حفاظت محيط  

واحي كوهستاني شمال ايران و زيست، اين گونه در ن

شود كه در از جمله در استان مازندران نيز ديده مي

هاي مخرب انساني بعضي نقاط آن به دليل فعاليت

تراشي، رقابت رويه و غير قانوني، جنگلنظير شكار بي

كاوي، براي غذا با دام اهلي، كشاورزي، معدن

هاي شهري و غيره، دچار تخريب سدسازي، توسعه

گستردگي . هاي طبيعي شده استيت و زيستگاهجمع

و پيوستگي منطقه كوهستاني حفاظت شده البرز 

، عامل مهمي )مناطق كمربن و بلده(مركزي شمالي 

در حفظ جمعيت كل و بز در اين منطقه حساس 

بوده، همچنين شرايط مهاجرت و جابجايي بين 

ساير مناطق . زيستگاهي آن را فراهم نموده است

هاي مركزي و شرقي بز، به ويژه در بخش زيست كل و

هاي هاي پراكنده و زيستگاهاستان با دارا بودن گله

جدا مانده، از جمعيت قابل توجهي برخوردار نبوده و 

عموماً به دليل واقع بودن در مناطق آزاد شامل كياسر 

  .، دچار تهديدهاي جدي هستند)بندبن(ساري 

، بر ٢٠٠٨سال و همكاران در Naderi در طي مطالعه 

روي تنوع ژنتيكي گونه بز وحشي و بررسي  فرايند 

اهلي سازي اين گونه از طريق تجزيه و تحليل و 

ميتوكندري افراد وحشي و اهلي در  DNAمقايسه 

بزهاي وحشي استان مقياس وسيع توزيع گونه، 

از جمله معدود جمعيت هاي ايراني بودند  مازندران

لذا شناسايي جزئي و . كه مورد بررسي قرار نگرفتند

اساسي گونه بز وحشي، به لحاظ بررسي توزيع تنوع 

ژنتيكي در درون و در ميان جمعيتهاي استان و 

مقايسه آن با جمعيت هاي ساير نقاط كشور، حائز 

يك ارزيابي تنوع ژنتيكي موجود در . اهميت است

جمعيت از مهمترين اهداف در مطالعات ژنتيكي 

هاست و كاربرد مهمي در زيست شناسي جمعيت

نتايج مربوط به ساختار ژنتيكي جمعيت . حفاظت دارد

هاي دموگرافيك و روابط زيستگاهي، در كنار داده

امروزه به عنوان مهمترين ابزارهاي مديريت علمي 

از اين بنابراين، آگاهي از هريك  .هاستجمعيت

ها مهم است ها براي حفظ پويايي جمعيتپروسه

)Malekian, 1998.( كه به صورت متداول  هاييژن

گيرند، ها مورد استفاده قرار ميبراي شناسايي گونه

 Tobe(هاي حفظ شده ميتوكندري هستند عموماً ژن

et al., 2007 .(هايي همچون وراثت پذيري ويژگي

هاي آن،  در تواليپذيري زياد مادري و تغيير

mtDNA ها را به ابزاري قدرتمند براي شناسايي گونه

به علت ).  Rastogi et al., 2007(تبديل كرده است 

دارا بودن خصوصياتي از جمله تعداد زياد نسخه به 

كوچك  ،)بيشتر و نسخه 1٠٠٠تقريبا (سلول هر  ازاي

 در تركيبي بودن، فقدان نوآن، هاپلوييد ي بودن اندازه



  ...فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ٣17صفحه 
 

) et al., 1995 Groves، et al., 2006 Zeder(آنها 

و وجود نواحي داراي تغيير پذيري بالا مانند ناحيه 

D-Loop تكاملي و مطالعات  هاگونهبراي تشخيص

روابط تبارشناسي  وابسته، و نيز براي ترسيم هايگونه

 Amills et(شود ژنتيكي آنها به كار گرفته مي يا فيلو

al., 2004  ،et al., 2005 Azor ،et al., 1999 

Boore ،et al., 2002 Colombo،Kim et al., 

2002 .(  

بررسي تنوع ژنتيكي  ،هدف از انجام مطالعه حاضر

گونه كل و بز در استان مازندران و تعيين روابط 

فيلوژنتيكي و فيلوجغرافيايي آن با ساير جمعيتهاي 

 D-Loopي موجود در ايران، با استفاده از ژن ناحيه

مطالعه تنوع ژنتيكي اين گونه و . ميتوكندريايي است

هاي مختلف استان نحوه توزيع آن در جمعيت

تواند جهت شناسايي بيولوژيك و مي مازندران،

اكولوژيك و مديريت حفاظتي آن، قدم مهم و ضروري 

  .باشد

  هامواد و روش. ٢

  نمونه برداري. ١.٢

هاي كل و بز در ارتفاعات به دنبال مشاهده جمعيت

شمالي  11/٣٦(ي حفاظت شده كمربن سه منطقه

و  )شرقي ٨1/51شمالي  ٢1/٣٦(، بلده )شرقي 51/٢٦

-كه زيستگاه) شرقي ٠1/51شمالي  71/٣٦(بندبن 

بر  هاي مهم اين گونه در استان مازندران هستند،

-Non(اساس روش نمونه گيري غيرتهاجمي 

invasive method(٨٣هاي تازه مربوط به ، سرگين 

نمونه در بلده و  ٢1نمونه در كمربن،  ٤5فرد شامل 

ونه نمونه در بندبن با ثبت مختصات نقاط نم 17

  .گيري، جمع آوري شد

  DNAاستخراج  .٢.٢ 

هاي جمع آوري شده، استخراج بر اساس شرايط نمونه

DNA  نمونه، با استفاده از كيت مخصوص  5٠از

يكتا  از سرگين، مربوط به شركت DNAاستخراج 

تجهيز آزما و براساس دستورالعمل مربوطه، انجام 

استخراجي توسط  DNAكميت و كيفيت  .پذيرفت

  .دستگاه نانودراپ تعيين شد

و توالي  )PCR(اي پليمرازواكنش زنجيره. ٣.٢ 

  يابي

ي كنترل از ناحيه D-loopي براي تكثير ناحيه

DNA  از جفت  جفت باز 5٩٨ميتوكندريايي به طول

با توالي  CAP-Fهاي پرايمرهاي  اختصاصي به نام

'5'- CGTGTATGCAAGTACATTAC -3  براي و

 DNAي كنترل از ناحيه D-loopي تكثير ناحيه

از جفت  جفت باز 5٩٨ميتوكندريايي به طول 

با توالي  CAP-Fهاي پرايمرهاي  اختصاصي به نام

'5'- CGTGTATGCAAGTACATTAC -3  وCAP-

R5'باتوالي-'CTGATTAGTCATTAGTCCATC-

واكنش  .)Parma et al., 2003(استفاده شد 3

اي پليمراز توسط دستگاه ترموسايكلر مدل زنجيره

PEQLAB – Primus 25 - PCR  سيكل و  ٣٠در

اجزاي . ميكروليتر انجام شده است ٢5حجم نهايي 

ميكروليتر  5/1٢و غلظت مواد شامل  PCRواكنش 

Master mix  ميكروليتر  5/٨وDdH2O  ٢و 

 Forward primerميكروليتر  1و  DNAميكروليتر 

ي برنامه. بوده استReverse primer ميكروليتر  1و 

لوپ مورد براي تكثير ژن دي PCRحرارتي واكنش 

ي اول، مرحله: باشدي اصلي مينظر شامل سه مرحله

از يكديگر  DNAي جداسازي دو رشته پروسه مرحله
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  ٣1٨صفحه 
 

ي سانتي درجه ٩5با عنوان واسرشته شدن، در دماي 

 ي دوم،مرحله. ثانيه بوده است ٣٠گراد كه در 

ي درجه 55ي اتصال آغازگرها، در دماي مرحله

ي سوم، ثانيه بوده و مرحله ٣٠سانتي گراد در 

ي درجه 7٢با دماي و ي تكثير توالي هدف مرحله

. باشدمي دقيقه 1ي زماني سانتي گراد و در محدوده

بار تكرار انجام  ٣٠ي حرارتي، به تعداد اين چرخه

ي مورد نظر طي هبه منظور تاييد تكثير ناحي. گرفت

بر  PCR، الكتروفورز محصولات PCRهاي واكنش

صورت  Red Safeبا رنگ آميزي % 1روي ژل آگاروز 

منتقل و كميت و كيفيت  UVژل به دستگاه . گرفت

DNA محصولات . مورد نظر، ارزيابي شدPCR  براي

ماكرو ژن "تعيين توالي نوكلئوتيدها به شركت 

)Macrogene (ارسال شد "كره جنوبي.  

هاي به تجزيه و تحليل نتايج بر اساس توالي.٤.٢ 

  دست آمده

يابي با استفاده از نرم افزار نتايج حاصل از توالي
)Applied Biosystem (Seqscape ويرايش شدند .

توالي مربوط به همين گونه از  ٤٦٩همچنين تعداد 
جهت انجام آناليزهاي  (GenBank)سايتبانك ژن 

هاي اصلاح شده، به آنگاه توالي .مختلف استفاده شد
جهت رديف  بانك ژنهاي دريافت شده از همراه توالي

استفاده از الگوريتم با  MEGA6آرايي در نرم افزار
Clustal Wي بر در نهايت درخت فيلوژن. وارد شدند

 و 1مجاور اتصال روش براساس فيلوژني درختاساس 
 MEGAافزار نرم از استفاده با٢نمائي  درست بيشينه

به منظور ). Tamura etal., 2013(آمد  بدست 6
هاي مورد مطالعه و  بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت

تعيين از قبيل (هاي تنوع ژني آنها  مقايسه شاخص
                                                           

1-Neighbor joining 
2-Maximum likelihood 
3 -Mismatch Distribution (MMD) 

نوكلئوتيدي، هاپلوتايپي، تنوع  تنوع، هاهاپلوتايپ
 هاي مورد مطالعه،هاي ژنتيكي نمونهتعيين فاصله

ها با انجام آناليز واريانس  محاسبه تنوع ميان جمعيت
و Pairwise Fst value نيز و) AMOVA(مولكولي 

 و مقادير شاخص هاي  ٣آزمون توزيع عدم تطابق

Fu's Fsو نيزTajima's D  جهت بررسي سرعت
هاي مورد مطالعه از گذشته تاكنون، گسترش جمعيت

 Arlequin و  DNAsp 5.10 افزارهاي از نرم

     ، Rozas, 2009)  & Libradoاستفاده شد3.5

Excoffier & H.E.L.Lischer, 2010.(  

  نتايج. ٣ 

نتايج توالي يابي و خصوصيات ژنتيكي . ١.٣

  نمونه هاي مورد مطالعه

نمونه سرگين مورد آزمايش از افراد  5٠از مجموع 

زيستگاه  ٣گونه بز وحشي نمونه برداري شده در 

نمونه، استخراج  ٢٢عمده آن در استان مازندران، در 

DNAيابي در توالي ، تكثير، نسخه برداري و سپس

ژنوم ميتوكندري  D-Loopقطعه مورد نظر در بخش 

پكتروفتومتر نشان نتايج اس. با موفقيت انجام پذيرفت

استخراج شده از كيفيت مناسبي براي  DNAداد كه 

PCR الكتروفورز محصولات واكنش . برخوردار هستند

نشان داد كه % 1اي پليمراز بر روي ژل آگاروز زنجيره

پرايمرها به خوبي عمل نموده و قطعات اختصاصي 

ميتوكندريايي  DNAاز  D-Loopي براي ژن ناحيه

همچنين، . جفت باز، توليد شده است 5٩٨به طول 

هايقطعه ژن تكثير يابي نشان داد كه توالينتايج توالي

داراي دياگرام هاي مناسب با  D-Loopشده ناحيه 

سازي  پس از مرتب. هاي بلند و جدا از هم بودند پيك

هاي مورد مطالعه در كنار  هاي نمونه مجموعه داده

                                                           
  



  ...فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ٣1٩صفحه 
 

با استفاده از  بانك ژناز اقتباس شده  توالي ٤٦٩

، به منظور داشتن قابليت انجام Mega 6افزار  نرم

آناليزهاي مختلف و امكان مقايسه با مطالعات قبلي، 

جفت باز از قطعه كلي جدا و به  ٤٨1قطعه به طول 

عنوان قطعه مورد بررسي در انواع آناليزها، در نظر 

فرد مورد  ٢٢ نتايج خصوصيات ژنتيكي.  گرفته شد

در . ارائه شده است) 1شماره(مطالعه حاضر در جدول 

منطقه مختلف  ٣هاپلوتايپ در 1٤مجموع، تعداد 

بر اساس نتايج به . مورد مطالعه، شناسايي شدند

منطقه مورد مطالعه حاضر در  ٣در بين دست آمده، 

. هاي مشابه مشاهده شداستان مازندران، هاپلوتايپ

هاپلوتايپ  11ر مجموع تعداد لذا بر اين اساس، د

. منطقه مورد مطالعه، تشخيص داده شد ٣منحصر در 

هاي تشخيص داده شده در همچنين بعضي هاپلوتايپ

هاي شناسايي اين مطالعه، مشابه تعدادي از هاپلوتايپ

و همكاران در  Naderiشده در مطالعه مقياس وسيع 

تنوع بيشترين مقدار . نقاط مختلف ايران، است

 در سه منطقه) Pi(تنوع نوكلئوتيدي  و) h(لوتايپيهاپ

در كمربن و كمترين مقادير در بندبن مورد مطالعه، 

بيشترين اختلاف ميانگين همچنين، . مشاهده شد

) K(ها تعداد نوكلئوتيدها در مقايسه دو به دوي نمونه

ترين مقدار اين اختلاف در بين  مربوط به كمربن و كم

 .بندبن محاسبه شد هايي از جمعينمونه

  حاضر درپژوهش موردمطالعه هاينمونه ژنتيكي تنوع خصوصيات -١ جدول

 N  H  h  K  Pi  Tajima's D جمعيت
P(D 

simul< 
D obs) 

Fu's 
Fs 

Prob(sim_Fs 
<=obs_Fs) 

  ٨٤/٠  ٣٣/٢  ٩٦/٠  ٤٨/1  ٠7/٠  ٨٠/٣٣  ٩5/٠  ٨  1٠  كمربن

  ٩٩/٠  ٢٩/٦  7٣/٠  5٦/٠  ٠5/٠  ٦1/٢5  71/٠  ٤  7  بلده

  ٩1/٠  ٠٢/٣  ٠7/٠  -1٤/1  ٠٠5/٠  ٤٠/٢  ٤٠/٠  ٢  5  بندبن

:N ها، تعداد نمونه:Hها، تعداد هاپلوتايپ:h ،تنوع هاپلوتايپي:Kها،نمونه تعداد نوكلئوتيدها در مقايسه دو به دوي:Pi  تنوع

  هامقياس سنجش فراواني آللFu's Fsو ) فراواني پلي مورفيسم(مقياس سنجش پراكندگي Tajima's D: ، نوكلئوتيدي

  هاي فيلوژنتيكنتايج بررسي. ٢.٣ 

هاي مورد  هاي نمونه سازي مجموعه داده پس از مرتب

، بهترين بانك ژنهاي به دست آمده از  مطالعه و توالي

افزار  مدل تكاملي براي اين ژن با استفاده از نرم

Mega 6 مدل ،T92+G+I )Tamura 3-

parameter ( و ٣7/٠با نرخ گامايInvariable site 

براي درك وضعيت  .محاسبه شد 7٢/٠حدود 

-فيلوژنتيكي گونه بز وحشي مازندران، در ابتدا توالي

 ٤٨1با طول توالي  D-Loopژن ناحيههاي مربوط به 

فرد مطالعه حاضر،  ٢٢به دست آمده از  جفت باز

به همراه زيستگاه مختلف  ٣هاي مربوط به جمعيت

 Naderi( بانك ژناز فرد بز اهلي، اقتباس شده  ٢٢

et al., 2007(با توجه به . ، مورد تحليل قرار گرفت

هاي فيلوژني ترسيم  يكسان بودن توپولوژي درخت

، Bootstrapشده، فقط يك درخت ارائه شد و ميزان 

براساس ). 1 شكل(هاي آن مشخص شد  بر روي شاخه

 7در اين درخت، D-Loopژن ميتوكندريايي ناحيه 

شود كه به طور معني داري از كلاد مجزا مشاهده مي

 . هم جدا هستند
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  ٣٢٠صفحه 
 

 

هاپلوگروپ بزهاي اهلي دنيا  ٦رفرنس  ٢٢بز وحشي مطالعه حاضر و  ٢٢حاصل از   درست نمايي ينهبيش درخت فيلوژنتيك -١ شكل

 Fو  Cبا كلادهاي ) نمادهاي لوزي توپر(توالي هاي بدست آمده از مطالعه حاضر . جهت تعيين كلادهاي مختلف كل و بزهاي مازندران

  .اندداراي جد مشترك هستند كه به ترتيب با نمادهاي لوزي توخالي و دايره اي توخالي، نشان داده شده

 



  ...فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ٣٢1صفحه 
 

ها، نماد مشخصي استفاده هاپلوگروپبراي هر كدام از 

هاي اين پژوهش با آنها شده و به دو كلادي كه نمونه

داراي جد مشترك هستند، نمادهاي مجزايي 

هاي نزديك به اختصاص داده شد، به طوري كه نمونه

هاي نزديك ، با نمادهاي لوزي توخالي و نمونهCكلاد 

 نمادهاي دايره اي توخالي مشخص ، باFبه كلاد 

  . شدند

 نشان 1 شكلدر  بيشينه درست نماييمطالعه درخت 

هاي مناطق كمربن و بلده به هر كه نمونه دهدمي

هاي بندبن فقط تعلق دارند، ولي نمونه Fو  Cدوكلاد 

همچنين، براي درك بهتر . مربوط هستند Fبه كلاد 

 جايگاه تبارشناسي كل و بزهاي مورد مطالعه حاضر

 1٤٤مازندران، در تحليلي ديگر مربوط به استان 

هاپلوتايپ بزهاي وحشي مناطق مختلف ايران اقتباس 

، بر اساس مطالعه در مقياس وسيع  بانك ژناز  شده

Naderi  مورد فرد ٢٢و  ٢٠٠٨و همكاران در سال 

سكانس رفرنس جهاني بزهاي  ٢٢مطالعه حاضر و نيز 

 ،بانك ژناز بر گرفته  (Naderi et al., 2007)اهلي 

به دست آمد كه نتايج ) ٢ شكل(درخت فيلوژنتيكي 

آن تاييدكننده وضعيت درخت فيلوژنتيك قبلي 

بر اساس توپولوژي درخت حاصله، باز . است) 1 شكل(

منطقه مختلف استان  ٣هاي بز وحشي هم نمونه

 .بودند Fو  Cكلاد  ٢مازندران، داراي جد مشترك با 

هاي نمونه هاي مطالعه حاضر وهمچنين، براي نمونه

برگرفته از بانك ژن با استفاده از ماتريس فاصله 

رسم شده نشان  NJ، درخت Fst/1-Fstژنتيكي  

مناطق ). ٣ شكل(دهنده رابطه ژنتيك و جغرافيا است 

گانه مورد مطالعه در اين پژوهش بر روي درخت، سه

داراي رابطه نزديك با مناطق جغرافيايي هم جوار 

سه منطقه بر روي يكي از به طوري كه هر . هستند

كلادها قرار دارند و رابطه نزديك ژنتيكي و جغرافيايي 

در بين اين مناطق از درخت رسم شده به خوبي 

  .شوداستنباط مي

 

 

وحشي مازندران فرد بز  ٢٢هاپلوتايپ بز وحشي مناطق مختلف ايران،  ١٤٤حاصل از   بيشينه درست نماييدرخت فيلوژنتيك  -٢ شكل

 .هاپلوگروپ مختلف بزهاي اهلي دنيا ٦رفرنس  ٢٢مورد مطالعه حاضر و 
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  ٣٢٢صفحه 
 

 

 

براي بررسي رابطه ژنتيك و جغرافيا در بين نواحي نمونه برداري Fst/1-Fstدرخت فيلوژئوگرافي بدست آمده از فاصله ژنتيكي  - ٣ شكل

نمونه بز وحشي سه منطقه  ٢٢و بانك ژنها از يكديگر، بر اساس نمونه هاي اقتباس شده بزهاي وحشي از و مطالعه نحوه اشتقاق آن

  .در مطالعه حاضر) فلش هاي مشكي(مازندران 

 



  ...فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ٣٢٣صفحه 
 

بررسي ساختار جمعيتي، تنوع ژنتيكي و . ٣.٣

  هاي دموگرافيك آناليز

انطباق آناليزهاي دموگرافيك شامل آزمون توزيع عدم 

)Mismatch Distribution ( مربوط به مدل

گسترش ناگهاني، بررسي فواصل ژنتيكي بين 

و ) AMOVA(ها و آناليز واريانس مولكولي  جمعيت

و  Fu's Fsشامل مقادير  Neutralityآزمون 

Tajima's D  به منظور بررسي ساختار دموگرافيك

ارائه شده  1جمعيت كل و بزهاي مازندران در جدول

 Tajima's Dو  Fu's Fsنتايج آزمون هاي . است

شود نشان داد كه انحرافي از فرضيه صفر مشاهده نمي

و در جمعيت هاي مورد نظر، رانش و جهش ژنتيكي 

 Sum of(با توجه به مقادير . هستند در تعادل

Squared deviation (SSD  و R)Harpending's 

Raggedness index ( بدست آمده براي جمعيت

و بزهاي مازندران، در آزمون توزيع عدم انطباق، كل 

نزديكي كامل بين مقادير مشاهده شده و مورد انتظار، 

ها نشان از  دار براي اين شاخص و فقدان مقادير معني

تبعيت اين جمعيت از مدل گسترش ناگهاني و نرمال 

در عين حال، دو موج كاملا . بودن جمعيت دارد

ن جانوران به دو كلاد متمايز، نشان دهنده تعلق اي

كاملا متفاوت است كه تاييدكننده نتايج درختان 

 ).٤ شكل(باشد  تبارشناسي به دست آمده نيز مي

 

هاي مشاهده شده و مورد هاي تعداد نوكلئوتيد بصورت دو به دو در بين سكانس توزيع تفاوت:آزمون توزيع عدم انطباقنمودار  - ٤ شكل

  .هاي كل و بز مازندرانانتظار، در جمعيت

نيز بر  (AMOVA)نتايج آناليز واريانس مولكولي

فرد بز وحشي مطالعه حاضر و  ٢٢هاي اساس داده

براي  بانك ژننمونه هاي وحشي اقتباس شده از 

مناطق مختلف ايران از مطالعه در مقياس وسيع 

Naderi و با در نظر  ٢٠٠٨در سال  و همكاران

به عنوان يك جمعيت در  گرفتن هر هاپلوگروپ
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مقادير توزيع واريانس در . ارائه شده است ٢جدول 

هاي متصور و نيز مقدار درون و در ميان جمعيت

 .قابل توجه هستندFst شاخص 

 بحث و نتيجه گيري. ٤

 ٢٢نتايج خصوصيات ژنتيكي به دست آمده بر اساس 
ه حاضر، حاكي از وجود نمونه بز وحشي مطالع

بيشترين مقدار تنوع هاپلوتايپي و نيز تنوع 
نوكلئوتيدي در منطقه كمربن و كمترين ميزان در 

كوچكتر بودن تنوع  ).1جدول (منطقه بندبن است 
تر و تواند نشانه تنوع ژنتيكي پاييننوكلئوتيدي مي

جمعيت جداتر منطقه بندبن از دو جمعيت ديگر 
لازم به ذكر است كه تعداد . شداستان مازندران با

تواند تا حدودي بر نمونه كمتر در منطقه بندبن، مي
اين نتيجه موثر باشد، ولي اين تاثير به مقدار زياد 

ها نيز نبوده و در عين حال بر اساس ساير تحليل
وجود . نتيجه به دست آمده تاييد شده است

 هاي مشابه در بين سه منطقه مورد مطالعههاپلوتايپ
هاي در استان مازندران و همچنين بين هاپلوتايپ
هاي تشخيص داده شده در اين مطالعه و هاپلوتايپ

و همكاران در سال  Naderiتعيين شده در مطالعه 
در نقاط مختلف ايران، نشانگر حركات زياد  ٢٠٠٨

-گونه بز وحشي بوده و با توجه به وضعيت هاپلوتايپ

. نيز همپوشاني دارد ها، به خوبي با گستره جغرافيايي
هاي مشترك و نيز مقدار فاصله وجود هاپلوتايپ

هاي كل و بز ژنتيكي كمتر با مناطقي مانند جمعيت
پارك ملي گلستان، منطقه حفاظت شده پرور، منطقه 
حفاظت شده خارتوران، پارك ملي تندوره و پارك 
ملي خجير، با توجه به فاصله جغرافيايي كمتر، قابل 

اين نتيجه با نتايج حاصل از مطالعه در . تفسير است
مقياس وسيع تنوع ژنتيكي كل و بز در ايران 

Naderi  به لحاظ توزيع ٢٠٠٨و همكاران در سال ،
تنوع هاپلوتايپي و نيز پراكنش جغرافيايي، همخواني 

 . دارد

  ايران وبزهاي كل مختلف هايجمعيت عنوان به هاهاپلوگروپ ٨ برايAMOVA  آناليز نتايج -٢ جدول

Percentage 
variation  

Variance 
components  

Sum of squares  Source of variation  

٨٦  ٣٤/٤٤/11  ٤٩/٤15٣  Among populations  

٦5/55  ٨٩/1٤٦  ٤/7٢٠٩  Within populations  

1٠٠  7٩  ٦/٢٦5/11٣٦٢  Total  

  )٠٠٠٠/٠ <P (٤٤٣/٠    FST :  

و  1تصاوير (بر اساس توپولوژي درختان فيلوژنتيكي 

هاي بز وحشي سه منطقه مختلف استان ، نمونه)٢

مازندران داراي دو منشاء متفاوت بوده و به صورت 

هاي منطقه بندبن، داراي تفاوت با مشخصي نمونه

هاي نمونه. هاي دو منطقه كمربن و بلده هستندنمونه

 Cكمربن و بلده داراي جد مشترك با دو كلاد مناطق 

 Fهاي بندبن فقط به كلاد در حاليكه نمونه. بودندFو 

ممكن است بتوان مقدار كمتر تنوع . مربوط هستند

هاپلوتايپي و نوكلئوتيدي جمعيت بندبن را به اين 

همچنين، وجود كلادهاي با . موضوع مرتبط دانست

بن و نيز هاي جمعيت منطقه بندغالبيت نمونه

هاي منطقه كمربن، قابل كلادهاي با غالبيت نمونه

هاي انشعابي بر روي اين تمامي شاخه. ملاحظه است

درخت ها داراي صحت بالايي از مقدار عدد 

bootstrap دار بودن تفاوت اين  بوده و حاكي از معني

اين موضوع كه با . كلادها از نظر آماري است



  ...فيلوژني و تنوع ژنتيكي كل و بز 

  ٣٢5صفحه 
 

) 1جدول (مطالعه خصوصيات ژنتيكي حاصل از اين 

-تواند به توزيع جغرافيايي جمعيتهمخواني دارد، مي

هاي مجاور مرتبط باشد ها و امكان گدار با جمعيت

تري كه به نظر براي جمعيت بندبن، حالت جدا شده

همچنين، بر اساس نتايج دو درخت مورد اشاره، . دارد

-هاي بز وحشي مازندران با هاپلوگروپنزديكي نمونه

با نتايج مطالعه مقياس  Fو  Cهاي اهلي هاي بز

همخواني  ٢٠٠٨و همكاران در سال  Naderiوسيع 

دهنده وجود مراكز اهلي سازي داشته و بار ديگر نشان

در . هاي مختلف ايران در گذشته استدر بخش

هاي هاي مربوط به جمعيتمطالعه مذكور، نمونه

ك استان مازندران به دست نيامده بود و به عنوان ي

نتايج تحقيق حاضر، علاوه . شكاف اطلاعاتي مطرح بود

اي در ارتباط با مسير بر تكميل كار قبلي، ديدگاه ويژه

  .و مناطق اهلي سازي آشكار نمود

با اين ديدگاه و بر اساس تحليلي ديگر، وضعيت 

نمونه بز وحشي استان  ٢٢ارتباط توزيع جغرافيايي 

هاي مختلف نمونهاي مازندران، در تركيب پايگاه داده

هاي مختلف بز وحشي در ايران، اقتباس شده جمعيت

، در يك درخت فيلوجغرافي مورد سنجش بانك ژناز 

تمام بر اساس اين تحليل، ). ٣ شكل(قرار گرفت 

هاي بز وحشي مازندران، بر روي يك شاخه قرار نمونه

دهنده وجود كريدور مشابه حركتي در دارند كه نشان

شود كه ن در اين شاخه، مشاهده ميهمچني. آنهاست

جمعيت بندبن در انتها واقع شده و در واقع با قرار 

گرفتن در دورترين نقطه، ضمن نشان دادن تنوع 

ژنتيكي پايين، حاكي از جمعيت تقريبا متفاوت از 

وجود . جمعيت دو منطقه ديگر استان مازندران است

وار هاي نقاط جغرافيايي هم جافراد مربوط به جمعيت

مانند استان گلستان، تندوره و خجير، قابل توجه و 

ها  دهنده احتمال تلاقي بيشتر با اين جمعيتنشان

هاي مطالعه تمامي اين نتايج مكمل و مويد داده. است

مقياس وسيع تنوع ژنتيكي بز وحشي در ايران 

Naderi  وجود . است ٢٠٠٨و همكاران در سال

هاي جمعيتتعادل بين جهش و رانش ژنتيكي در 

مورد مطالعه، بر اساس تحليل ساختار جمعيتي و 

 Neutralityنتايج آناليزهاي دموگرافيك آزمون 

، نشان داد كه Tajima's Dو  Fsهاي شامل شاخص

در گذشته حوادث ژنتيكي ناگوار مانند رانش ژني 

)Genetic Drift( گردنه بطري ،)Bottleneck ( و اثر

را تجربه ) Founder Effect(جمعيت بنيانگذار 

همچنين نتايج آزمون توزيع عدم انطباق . اندنكرده

مربوط به مدل گسترش ناگهاني، انطباق كامل بين 

مقادير مشاهده شده و مورد انتظار، نشان از تبعيت 

هاي مورد مطالعه از مدل گسترش ناگهاني جمعيت

رسد با وجود فشار و انواع در واقع به نظر مي. دارد

ها در حال ناطق مطالعاتي، جمعيتتهديد در م

اي شايد اين نشانه. افزايش به صورت مناسب هستند

بانان و مسئولين از حفاظت مناسب توسط محيط

در عين حال، وجود دو موج . مناطق مطالعاتي باشد

دهنده تعلق اين جانوران به دو كاملا متمايز، نشان

 ٦٤به طوري كه وجود . كلاد كاملا متفاوت است

جفت باز مورد  ٤٨٢لئوتيد اختلاف بين دو فرد در نوك

اين . مطالعه، نشان از تفاوت بارز بعضي افراد دارد

هاي موضوع با مشاهده دو كلاد متفاوت در درخت

، و وجود دو منشاء )٢و  1تصاوير (فيلوژنتيك تحليلي 

متفاوت بزهاي وحشي استان مازندران، نيز همخواني 

  . دارد

، )AMOVA(يز واريانس مولكولي بر اساس نتايج آنال

هاي متفاوت بز وحشي، بر اگر چنانچه كليه جمعيت

اساس پراكنش جغرافيايي در نظر گرفته شوند، مقدار 



 1٣٩7 پاييز، ٣شماره  ،71دوره  ،منابع طبيعي ايران ،محيط زيست طبيعي

 

  ٣٢٦صفحه 
 

اي در حد پاييني در  تفاوت ژنتيكي ميان منطقه

اين . هاي نشخواركننده استمقايسه با بسياري از گونه

ن امر نشان دهنده ساختار فيلوجغرافيايي ضعيف اي

رسد با رفتار خاص اين به نظر مي. گونه در ايران دارد

گونه، دامنه جابجايي آن و نيز تاثير انسان در 

ه عنوان يكي از اولين جانوران بهاي كل و بز جابجايي

اين اختلاط . اهلي شده در زندگي انسانها مرتبط باشد

كه  Cدر مقياس وسيع، به ويژه براي افراد هاپلوگروپ 

ش گسترده كنوني هستند، صادق است داراي پراكن

)Naderi et al., 2008 .( در مطالعه حاضر، براي

آناليز واريانس  ديگر، از روش تصويريداشتن 

براي تحليل نحوه توزيع تنوع ژنتيكي در مولكولي

هاي مختلف بز وحشي ايران بر اساس ساختار جمعيت

در نظر گرفتن هر هاپلوگروپ به عنوان يك جمعيت، 

ها و  بررسي فواصل ژنتيكي بين جمعيت. استفاده شد

هاي دهد كه جمعيتنشان مي آناليز واريانس مولكولي

 كلادهاي مختلف كه هر هاپلوگروپ ايجاد 

مي كند، با كلادهاي ديگر تفاوت كاملا معني داري 

، علاوه بر معني دار Fstشته و مقدار بزرگ شاخص دا

بودن، نشاندهنده تفاوت ژنتيكي بالا در بين كلادهاي 

مختلف كل و بزهاي تشكيل دهنده كلادهاي مجزا از 

با توجه به آنكه در حال حاضر بر . نظر ژنتيكي است

ها، هاي جهاني حفاظت گونهاساس تشخيص سازمان

پذير قرار دارد و  بز وحشي ايران در وضعيت آسيب

ها حاكي از آن است كه اين گونه در برخي گزارش

هاي كلي از بين رفته است، لذا دادهمناطق ايران به

مطالعه حاضر و ساير مطالعات مشابه در مورد 

تواند براي ارائه راهكارهاي هاي اين گونه ميجمعيت

 .حفاظتي عملكردي، مفيد باشد
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