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 چکیده

ها باید در ها با نرخ بالایی در حال کاهش بوده و حفاظت از آنهای در معرض خطری هستند که جمعیت آنآهوسانان، گونه       

جمعیت غزال در استان فارس بر اساس توالی ژن  4آوری شده از نمونه جمع 9های حفاظتی قرار گیرد. در این تحقیق اولویت برنامه

افزار بانک در نرمدست آمده با توالی موجود در ژنمیتوکندریایی مورد آنالیز قرار گرفتند. پس از مقایسه توالی به DNAاز  bسیتوکروم 

MEGA 5.2  ،افزار شد. نتایج آنالیز واریانس مولکولی در نرم گونه متفاوت از آهو در این نواحی شناسایی 2و ترسیم درخت فیلوژنتیک

Arlequine 3 دهد ساختار ژنتیکی است که نشان می 99/99ها و در درون جمعیت 99/88ها نشان داد تفاوت در بین این جمعیت

تر از اخص بزرگاست و چون این ش FST ،88/9ها کم است. شاخص تثبیت ها وجود دارد و جریان ژنی بین آنبارزی در بین جمعیت

دهد که دو نشان می networkافزار دهد که تنوع ژنتیکی بارز است. شبکه هاپلوتایپی آهوی ایرانی حاصل از نرماست نشان می 22/9

ای را تشکیل دادند. شبکه هاپلوتایپی جبیر ها هاپلوتایپ جداگانهدارای هاپلوتایپ مشترک هستند و بقیه نمونه 3bamو abad 2نمونه 

 های منطقه هرمود لار هاپلوتایپ های جبیر در منطقه بهرام گور دارای هاپلوتایپ مشترک هستند و نمونهدهد که نمونهان مینش

 ای را تشکیل دادند.جداگانه
 
  

 میتوکندریایی، آهوسانان، فاصله ژنتیکی DNA کلمات کلیدی:
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 مقدمه
 DNAتوان به صورت تنوع توالی تنوع ژنتیکی را می       

ژنومی بین دو موجود یا دو جمعیت از موجودات تعریف کرد 

(Gunter ،9002.) های کاهش تنوع ژنتیکی بین جمعیت

ها تأثیرگذار است. بهره مختلف مضر و بر میزان برداشت آن

های مختلف نیاز به شناخت کافی از برداری از ذخایر گونه

ها دارد تا های متعدد آنها، نژادها و جمعیتوضعیت ذخایر گونه

بتوان مدیریت اصولی بر ذخایر اعمال نمود )قرایی و همکاران، 

های حفاظت گونه علاوه بر حفظ ه(. امروزه یکی از را1921

باشد که توسط ژنتیک اکوسیستم، حفظ ذخایر ژنی آن می

گیرد. ژنتیک حفاظت یک علم گسترده و حفاظت صورت می

که در راستای نیل هاست ی قوانین حفاظت گونهکنندهتکمیل

به چنین هدف بزرگی معمولاً موضوعات بسیار مختلفی در آن 

های ژنتیکی بین شود که از آن جمله تفاوتبررسی می

های انتخاب جفت، آزمون رابطه ها، پدیدهها و گونهجمعیت

ها سازی آرایهها، دورگفرزندی، جریان ژنی بین جمعیت-والدی

، Hedrick) گیردمی های بالاتر را دربرآرایهبندی بین روابط رده و

9001 .) 

 پستانداران است که روابط از بسیار متنوع یک گروه غزال

و مطالعات  است ناشناخته تا حد زیادی در این گروه فیلوژنتیک

های ها صورت گرفته است که تلاشژنتیکی اندکی بر روی آن

و  Wacherحفاظتی را مختل و با مشکل روبرو کرده است )

های آهو یک توزیع نسبتاَ گسترده دارند، (. گونه9010همکاران، 

ها کاهش یافته است و سال گذشته اندازه جمعیت آن 00اما در 

 امروزه بسیاری از(. IUCN ،9002شدت تکه تکه شده است )به

های برنامه فقط در هاتر گونهو بیشاند شده تهدید آهو هایگونه

و  Hammond؛ IUCN ،9002اند )زنده مانده تکثیر در اسارت

های گونه بندی درست جمعیترده شناسایی. (9001همکاران، 

ضروری است  های حفاظتبرنامه برای موفقیت در معرض خطر

(Wronsky ،در ابتدا،9010 و همکاران .)  صفات مورفولوژیکیاز 

های رده توصیف برای و غیره شکل شاخ، اندازه بدن از قبیل

 تنوع درون با توجه به با این حال،. استفاده شده است مختلف

، ایخصوصیات بین گونه شباهت درجه بالایی از ای بالا وگونه

(. Grovez ،1220ها با مشکل مواجه شد )متمایز کردن گونه

ها صورت گرفته تاکنون مطالعات ژنتیکی زیادی بر روی غزال

 ایران جنوب هایغزال ژنتیکی های تنوع. بر اساس بررسیاست

 سه (1921) توسط میرزاخواه b سیتوکروم ژن توالی براساس

 براساس. شد شناسایی نواحی این در آهو از متفاوت گونه

 آهوی خارک، و کیش جزایر آهوسانان فیلوژنتیک دیدگاه

 و طارم هایدشت و هنگام هرمز، جزایر آهوسانان و گواتردار

 شدهحفاظت منطقه در. بودند جبیر یا هندی آهوی مسافرآباد،

 G. marica که شد شناسایی جدیدی برای ایران گونه مند

 و ژنتیکی مطالعه به (1921) و همکارانفداکار . تشخیص داده شد

حیات  در پناهگاه ایرانی آهوی b سیتوکروم ناحیه فیلوژنتیکی

 قمیشلو وحش حیات پناهگاه و ملی پارک و موته وحش

 دو هر که داد نشان تحقیق این پرداخت. نتایجاصفهان  دراستان

 ایرانی آهوی گونه جزء و گیرندمی قرار شاخه یک در جمعیت

G. subgutturosa جدا یکدیگر از کاملاَ جمعیت دو هر اما است 

 توالی مورفیسمپلی (9011) همکاران و Sorokin .باشندمی

 آهوی 60 در را D-LOOP متنوع بسیار قطعه یک نوکلئوتید

 ازبکستان، در G. subgutturosa subgutturosaگونه گواتردار

 آهوی. دادند قرار بررسی مورد آذربایجان و ترکمنستان

 جمعیت. داشتند زیادی ژنتیکی شباهت ازبکستان و ترکمنستان

 ساختار و ژنتیکی بود. تنوع فرد به منحصر آذربایجان، آهوی

 از استفاده با آفریقا غربیشمال محدوده در G. dorcas جمعیتی

 DNA آلی جفت باز 610 قطعه یک و میکروستلایت جایگاه 19

 همکاران و Godinhoتوسط  جمعیت هفت در میتوکندریایی

 نشانگر دو هر با ژنتیکی تنوع. قرار گرفت مورد بررسی (9019)

mtDNA جمعیت میان در را روشنی دوگانگی یک ایهسته و 

G. dorcas در و وحشی هایجمعیت کهحالی در. داد نشان 

 را تنوع از ایملاحظه قابل سطوح ،(اسپانیا) آلمریا در اسارت

به بررسی نواحی کنترل  (9011)و همکاران  Lerpدادند.  نشان

 در کل محدوده  G. dorcasاز mtDNAاز  bو سیتوکروم 

جزیره عربستان و کشورهای شمال  ها که شامل شبهپراکنش آن

ها با سایر از مقایسه آن پرداختند. نتایج آنالیزها پسآفریقا بود، 

 های ریختنشان داد که تفاوت Gazellaهای جنس تاکسون

تواند دلیل بر وجود شناسی آهوهای مناطق تحت مطالعه نمی

 میتوکندری هایها باشد. هاپلوتیپتفاوت ژنتیکی بین آن

 فیاییجغرا مکان دو در را G. subgutturosaمورفولوژی ویژه 

قرار  مطالعه مورد (9019) همکاران و Murtskhvaladzeتوسط 

 .G  به مورفولوژی نظر از ترکیه، شرق گواتردار آهوی. گرفت

subgutturosaبه هاپلوتیپ نظر از و G. marica بود. شبیه 

 میتوکندری DNAیابی های مولکولی مانند توالیامروزه روش

(mtDNA)  به سختی  کهها گونه در توصیف ایطور گستردهبه

 شوداند استفاده میتشخیصکی قابل از لحاظ مورفولوژی

(Whacher  ،؛ 9011و همکارانLorenzen  ،؛9010و همکاران 

Hammond  ،این ژن ابزار مهمی (. 9001و همکاران
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 فیلوجغرافیایی جانوران، تکامل هایزمینه در مختلفی مطالعات برای

بسیاری از ( و 9009همکاران،  و Rokas) باشندمی فیلوژنتیک و

 و تنوع ژنتیکینمودن  کمیّ در  mtDNAتوالی تنوعاز  مطالعات،

کنند استفاده می آهو حفاظت از گونه و یا بندیطبقه حل مسائل

(Whacher  ،9011و همکاران.) میتوکندریایی،  هایژن از بین

مطالعات اختلاف ژنتیکی بسیار مناسب  برای b سیتوکروم ژن

، b(. ژن سیتوکروم 9000و همکاران،  Delinگزارش شده است )

ژن میتوکندری کدینه است که تاکنون به فراوانی برای 

و  Aliabadianهای گوناگونی تعیین توالی شده است )تاکسون

لذا در این پژوهش با مطالعه ژنتیک حفاظتی  (.9002همکاران، 

است که  های استان فارس سعی شدهحیات وحش بر روی غزال

های ژنتیکی موجود در جمعیت، جایگاه این براساس ویژگی

های موجود متمایز شود و شرایط ها در بین سایر غزالغزال

های این جنس با استفاده از ژن جمعیت مورفیسموضعیت پلی

 بررسی گردد. bسیتوکروم 
 

 هاشمواد و رو
نمونه سرگین آهو از منطقه پارک ملی بمو و  19تعداد        

نمونه سرگین جبیر از منطقه  10منطقه شکار ممنوع آباده و 

شده هرمود لار در شده بهرام گور و منطقه حفاظتحفاظت

فیکس شدند و سپس  % 20آوری و با الکل استان فارس جمع

به آزمایشگاه ژنتیک منتقل شدند.  DNAبرای استخراج 

با استفاده از کیت مخصوص استخراج  هااز نمونه DNAخراج است

DNA  سرگین و بر اساس پروتکل شرکتBioneer  .انجام گرفت

باز از یک جفت 1110به طول  bبرای تکثیر ناحیه سیتوکروم 

  Gaz cytbR و  Gaz cytbFهایجفت پرایمر عمومی به نام

ای جیره(. واکنش زن9010و همکاران،  Rezaeiاستفاده شد )

(. 1انجام گرفت )جدول  مراز توسط دستگاه ترموسایکلرپلی

 لیوفیلیزه هایکیت )تیوب اولیه مواد بر علاوه واکنش حجم

 هر از DNA میکرولیتر 9میکرولیتر و شامل  PCR،) 92 آماده

 پیکومولار، 10 پرایمر مخلوط میکرولیتر 9 شده، استخراج نمونه

ای بعد از واکنش زنجیره .بود تقطیر بار دو آب میکرولیتر 90

 9پلیمراز، الکتروفورز محصولات تکثیر شده روی ژل آگاروز 

آمیزی اتیدیوم بروماید انجام پذیرفت و کیفیت درصد با رنگ

نمونه باند شفاف  2(. 1ارزیابی شد )شکل  PCR محصول 

 یابی ارسال شدند.تشکیل دادند و برای توالی
 

 

 

 
 درصد 2نحوه تشکیل باند در ژل آگارز : 1شکل

  
 یابیتوالی و PCR برای شده آغازگر استفاده :1جدول 

 دمای اتصال طول قطعه توالی آغازگر نام آغازگر

Gaz cytbF CCCCACAAAACCTATCACAAA-3' -5' 1110 ُ22C 

Gaz cytbR AGGGAGGTTGGTTGTTCTCC-3'-5'   
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بانک شده در ژن ثبت Gazellaهای توالی از توالی 10تعداد 

 OUT GROUPعنوان به Capra aegagrus ( و گونه 9)جدول 

 انتخاب شدند. NCBIدر پایگاه  BLASTبا استفاده از ابزار 
 

 ژن برای توالی بانکژن از شده اخذ هاینمونه :2 جدول

 باز(جفت 1111) b سیتوکروم

بانکشماره دسترسی در ژن  نام علمی گونه 
AF036282.1 Gazella subgutturosa 
JN632635.1 Gazella bennettii 
JN632643.1 Gazella marica 
JN632636.1 Gazella cuvieri 
JN632641.1 Gazella leptoceros 
JN632642.1 Gazella spekei 
JN632639.1 Gazella erlangeri 
KC188765.1 Gazella Arabica 
JN632640.1 Gazella gazella 
JN410252.1 Gazella dorcas 

  

اصلاح  Seqscape V2.6 افزار ها در نرمابتدا کلیه توالی       

 ه وتراز شدهم Mega V5.2افزار که توسط نرمشدند و پس از آن

های کار گرفته شدند. درختبرای رسم درخت فیلوژنتیک به

 b فیلوژنی حاصل از مقایسه توالی نوکلئوتیدی ژن سیتوکروم

بانک های موجود در ژنهای غزال مورد آزمایش و گونهنمونه

 GTR+Gو براساس مدل  Maximum likelihoodتوسط روش 

 واریانس ترسیم شد. جهت آنالیز Mega V5.2افزار تحت نرم

 فاصله تعیین مورفیسم،پلی تعداد تعیین ،(AMOVA) مولکولی

 به هاجمعیت مقایسه چنینهم و مطالعه مورد هاینمونه ژنتیکی

 استفاده Arlequin V3 افزارنرم از Pairwise difference روش

 با آمده، دستبه فیلوژنتیک نتایج مقایسه جهت ادامه در .شد

 Drawو Calculate Network رویه و  Networkافزارنرم از استفاه

Network شد. داده ها نشانشبکه هاپلوتایپی گونه 

 

 نتایج
 BLASTN و رویه BLAST از ابزار نتایج تحلیل و تجزیه برای       

 (. 9ها استفاده شد )جدول برای تایید توالی NCBIدر پایگاه 

 
 بانکها با کد دسترسی در ژندرجه شباهت توالی :3جدول 

 هاتوالی درجه شباهت بانککد دسترسی در ژن

JN632635.1 22% 
های بهرام نمونه

 گور و هرمود

AF036282.1  ،
JN632644.1 

22% 
های بمو و نمونه

 آباده

   

 فیلوژنتیک نتایج شود،می دیده 9طورکه در شکل همان       

 حفاظت منطقه هاینمونه دهدمی نشان ML آماری روش از حاصل

 هاینمونه و G. bennettii شاخه در لار هرمود و گور بهرام شده

 G. subgutturosaشاخه در آباده ممنوع شکار منطقه بمو، ملی پارک

 گرفتند. قرار

( حاصل AMOVAنتایج تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی )

 نشان داده شده است. 1در جدول  Arlequine 3از نرم افزار 
 

 

 

 
 b سیتوکروم ژن بازیجفت 1111 توالی برای ML روش از حاصل فیلوژنتیک : درخت2شکل
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 نرم در( AMOVA) مولکولی واریانس آنالیز نتایج  -1جدول 

 Arlequine  3 افزار

 درصدواریانس واریانس مربعاتمجموع واریانس نوع

 02/22 29/19 006/20 هاجمعیت بین

 21/11 699/1 006/2 هاجمعیتدرون

  229/11 99/22 کل

  ST(F  22/0:( تثبیت شاخص

چنین دست آمد. همبه 2 جدول در مولکولی تنوع هایشاخص

یکدیگر در ماتریس فواصل ها با جهت مقایسه بهتر هاپلوتایپ

های موجود حاصل افزار مذکور براساس نمونهژنتیکی که در نرم

دست آمد شده بود، براساس یک نماینده برای هر هاپلوتایپ به

افزار نرم از حاصل جبیر و ایرانی آهوی هاپلوتایپی شبکه (.0 )جدول

network نشان داده شد. 1و  9 هایدر شکل 

 
 Arlequine 3افزار های تحت بررسی براساس نرمهای تنوع مولکولی در جمعیتشاخص :5جدول 

نام 

 منطقه

تعداد 

 نمونه

تعداد 

 هاپلوتیپ

تنوع 

 ژنتیکی

تعداد 

یدنوکلئوت  

 تعداد پلی

 مورفیسم

 جانشینی

 همنام

 جانشینی

 ناهمنام
 جایگاههای دارای پلیمورفیسم و نوع جانشینی

منطقه 

 بمو
9 9 9699/0±1  1110 6 9 2 

1110 009 021 290 129 196 921 

0/0= T 9/0= C 9/0= T 9/0= C 9/0= A 9/0= C 0/0= T 

9/0= G 0/0= A 0/0= A 0/0= T 0/0= T 0/0= T 9/0= G 

منطقه 

 آباده
9 9 2/0±1  1110 9 1 1 

291 201 

2/0= C 2/0= A 

2/0= T 2/0= C 

منطقه 

 بهرام گور
9 1 0 1110 0 - - 

- 

 

منطقه 

 هرمود
9 9 2/0±1  1110 0 9 9 1062 262 009 102 992 22 

 
 (n/c)براساس حضور یک نماینده برای هر هاپلوتایپ  Arlequine 3افزار ماتریس فواصل ژنتیکی حاصل از نرم :6جدول 

پهاپلوتای  H1 H9 H9 H1 H2 H0 H6 

H1 000/0        

H9 019/0  000/0       

H9 006/0  012/0  000/0      

H1 011/0  009/0  011/0  000/0     

H2 001/0  019/0  006/0  011/0  000/0    

H0 019/0  002/0  010/0  000/0  019/0  000/0   

H6 009/0  010/0  002/0  092/0  009/0  011/0  000/0  
        

 

 

 
افزار ( حاصل از نرمG. bennettii: شبکه هاپلوتایپی جبیر )1شکل

network 

( حاصل از G. subgutturosa: شبکه هاپلوتایپی آهوی ایرانی )3شکل  

 Networkافزار نرم
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 بحث

شده هرمود و بهرام های جبیر منطقه حفاظتتمام نمونه       

های بمو و آباده در یک در یک کلاد جداگانه و تمام نمونه گور

کلاد جداگانه قرار گرفتند. بین همه آهوهای ایرانی در استان 

فارس اختلافی دیده نشد. براساس درخت فیلوژنی ترسیم شده 

صورت مونوفیلتیک است، یعنی از یک جد آهوی ایرانی به

( 1921) همکارانو  اند که  با نتایج فداکارمشترک مشتق شده

خوانی هم (9010)و همکاران  Wacherخوانی دارد و با نتایج هم

 فیلتیک در نظر گرفته بودند.آهوی ایرانی را پلی هاآنندارد، 

( در AMOVAنتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی )       

شود میزان طورکه دیده مینشان داده شده است. همان 1جدول 

 هاتر از تفاوت در درون جمعیتها بیشمعیتتفاوت در بین ج

ها صحبت کردن دلیل کم بودن تعداد نمونه. هر چند بهباشدمی

باشد ها چندان صحیح نمیدر مورد تفاوت و تنوع درون جمعیت

( نسبت به درون 02/22ها )اما بالا بودن تنوع در بین جمعیت

ارزی در دهد که ساختار ژنتیکی ب( نشان می21/11ها )جمعیت

ها های مختلف وجود دارد و جریان ژنی بین آنبین جمعیت

ها را میزان جدایی بین جمعیت STFبسیار کم است. میزان 

یکسان  کند. اگر دو جمعیت دارای فراوانی آللی کاملاًبرآورد می

برابر صفر   STFها وجود نداشته و باشند، تفاوت ژنتیکی بین آن

متفاوت در هر  های کاملاًاست. حال اگر دو جمعیت دارای آلل

برابر با یک است. اگر میزان تفاوت  STFلوکوس باشند، مقدار 

عنوان تفاوت ژنتیکی باشد، معمولاَ آن را به 0-02/0ژنتیکی بین 

عنوان تفاوت ژنتیکی متوسط و به 02/0 -92/0اندک، مقادیر 

را تحت عنوان تفاوت ژنتیکی بارز قلمداد  92/0تر از مقادیر بیش

 22/0 این مطالعه(. این مقدار در Freeland ،9002کنند )می

 است نشان 92/0برآورد شده است. چون این مقدار بالاتر از 

اند ها کاملاَ از هم جدا شدهاین واقعیت است که جمعیت دهنده

ها بارز ن آنها کم است و تنوع ژنتیکی بیآمیزی در آنو برون

شاخص  ویخوانی دارد، ( هم1921است که با نتایج میرزاخواه )

برآورد کرد که نشان از تنوع ژنتیکی بالا  212/0را  STFتثبیت 

 های تحت بررسی دارد. در جمعیت

شود، طورکه مشاهده میمورفیسم هماناز لحاظ میزان پلی       

یک هاپلوتایپ  همگی گور که بهرام شدهحفاظت منطقه جمعیت در

مورفیسمی برابر صفر است و هیچ پلی ژنتیکی تنوع میزان هستند،

های بمو، آباده و هرمود میزان تنوع شود. در جمعیتدیده نمی

شود. میزان مورفیسم دیده میها پلیژنتیکی بالاست و در آن

ها با توجه به مورفیسم در این جمعیتبالای تنوع ژنتیکی و پلی

ها و امکان ارتباط با هر جمعیت دیگر ن این جمعیتبزرگ بود

 توجیه است. شود، قابلها میآمیزی در آنکه سبب افزایش برون

افزار ها در نرمدست آمده از هاپلوتایپفواصل ژنتیکی به       

Arlequine 3 سازد )جدول خوبی نمایان میها را بهجدایی گونه

که  1Hژنتیکی هاپلوتایپ  شود فاصلهطورکه دیده می(. همان0

های است با هاپلوتایپ G. subgutturosaمربوط به گونه 

ترتیب به (0H و 9H، 1H)G. bennettii  گونه دارای هایجمعیت

های است و این فاصله با هاپلوتایپ 019/0و  011/0، 019/0

9H ،2H  6وH با  است. 009/0و  001/0، 006/0ترتیب به

 بر روی ناحیه (1920) مهدوی و توجه به مطالعاتی که نصیری

 از بیولوژیک نمونه 2 میتوکندریایی DNA از b سیتوکروم

انجام دادند به این  شیراحمد وحش حیات پناهگاه جبیرهای

 ترینکم جبیر آهو، مختلف هایگونه بین در نتیجه رسیدند که

 G. bennettiگونه  با را است 009/0 معادل که ژنتیکی، فاصله

و G. dorcas  جبیر با ژنتیکی فاصله ترینبیش کهدارد، درحالی

 برابر ترتیببه که باشدمی G. saudiya اشخواهری تاکسون یا

 جبیر به تعلّق مؤید تواندمی امر این. است 061/0 و 069/0

 .باشد G . bennetti گونه

افزار از نرمشبکه هاپلوتایپی گونه آهوی ایرانی حاصل        

network 9دهد که دو نمونه نشان می 9در شکل abad 9وbam 

ها هاپلوتایپ دارای هاپلوتایپ مشترک هستند و بقیه نمونه

 در مجموع تنوع هاپلوتایپی گونه ای را تشکیل دادند.جداگانه

آهوی ایرانی در این مناطق بالاست. در هر جمعیت هم تنوع 

آمیزی در ین معنی است که درونهاپلوتایپی خوب است و به ا

 هر جمعیت کم است.

 networkافزار جبیر حاصل از نرم شبکه هاپلوتایپی گونه       

های جبیر در منطقه بهرام دهد که نمونهنشان می 1در شکل 

های منطقه هرمود گور دارای هاپلوتایپ مشترک هستند و نمونه

و همکاران  Zachos ای را تشکیل دادند.لار هاپلوتایپ جداگانه

آهو در معرض  ( اولین مطالعه ژنتیکی را بر روی گونه9010)

ها در این بررسی ( انجام دادند. آنG. subgutturosaخطر ایران )

شده فرد از آهوان دشت سهرین واقع در منطقه حفاظت 02

آباد در استان زنجان را مورد مطالعه قرار دادند. در این سرخ

( و ریزماهواره )در هفت شاهد)ناحیه  mtDNA نشانگر بررسی دو

جایگاه( مورد استفاده قرار گرفتند. هدف از این مطالعه تخمین 

تنوع ژنتیکی جهت ارزیابی این مسئله بود که آیا نرخ کاهش در 

دلیل تنوع ژنتیکی باشد. نتایج تواند بهجمعیت این آهوان می

در سایر آهوان چه در مطالعات گذشته نشان داد که بر خلاف آن

مشاهده شده است، آهوان دشت سهرین دارای تنوع 
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 mtDNA شاهدژنتیکی پایینی با تنها هفت هاپلوتیپ در ناحیه 

ای بودند. نمونه و سطح بسیار پایینی از تنوع هسته 26در 

بنابراین نتیجه گرفتند که احتمالاَ آهوان دشت سهرین کاهش 

تجربه کرده  را ذشتهقابل توجه در اندازه جمعیت مؤثر در گ

نه چندان دور  بطری در گذشته باشند و احتمال عبور از گردنه

 تنوع (1922) همکاران و ها دور از ذهن نیست. آیینیبرای آن

. کردند بررسی زنجان سحرین در ایرانی آهوی در را ژنتیکی

 PCR تکنیک وسیلهبه mtDNA شاهد ناحیه در توالی تعین

 سحرین آهوی در را هانوکلئوتید و هاهاپلوتیپ از پایینی تنوع

 همسانی شامل گونه این هایجمعیت از درصد 69 .کندمی آشکار

 در پایینی ژنتیکی تنوع مطالعه این نتایج. بودند هاهاپلوتیپ

D-LOOP تنوع (1921)و همکاران دادند. فداکار  را نشان 

یابی از توالی های مناطق مرکزی ایران را با استفادهژنتیکی غزال

بررسی کردند. نتایج این تحقیق نشان داد  bژن سیتوکروم 

ها ها قابل توجه بوده و هرکدام از توالیتعداد و فراوانی هاپلوتایپ

افزار آرلکویین درنظر گرفته شده عنوان یک هاپلوتایپ در نرمبه

دهنده تنوع بالا در این مناطق است. شبکه است که نشان

هاپلوتایپ  6نمونه،  2دهد که نشان می ن مطالعهایهاپلوتایپی 

و همکاران  Zachosجداگانه را تشکیل دادند که با نتایج 

همخوانی ندارد و با نتایج ( 1922)و همکاران و آیینی ( 9010)

 سازگار است. ( 1921و همکاران )فداکار 

 bهای استان فارس براساس ژن سیتوکروم غزال       

گیرند و میتوکندریایی در یک شاخه تبارشناسی قرار نمی

ای نسبت به سایر آهوهای دنیا جداگانه در شاخههر دو گونه 

. منطقه بهرام گور تنوع هاپلوتایپی صفر و در بقیه قرار دارند

 ،ها تنوع هاپلوتایپی بالاست. با این وجود آهوسانانجمعیت

ها با نرخ ت آنهای در معرض خطری هستند که جمعیگونه

ها باید در اولویت بالایی در حال کاهش بوده و حفاظت از آن

های های حفاظتی قرار گیرد که شامل شناسایی جمعیتبرنامه

عوامل کاهش ها، مختلف این گونه در ایران و تعیین وضعیت آن

 باشد.می آهوسانان هر منطقه و جلوگیری از آن

 

 منابع

 توالی بررسی .1315 ،.م کرمی،و . ح فرحمند، ؛.آیینی، ب .1

 Gazella) ایرانی آهوی گونه میتوکندری D-LOOP منطقه

subgutturosa )محیط تکنولوژی و علوم جمعیتی. نگرش با 

 .121تا  120، صفحات 1 شماره ،10 زیست. دوره

بررسی  .1331 عزیزی، م. و غفاری، م.،قرایی، ا.؛ رئیسی .2

روابط فیلوژنی باربوس ماهیان جنوب ایران براساس توالی ژنی 

تا  919، صفحات 9شماره ، 2ژنتیک نوین. دوره . bسیتوکروم 

990. 

 منتظمی، و .ح مرادی، ؛ وارسته.ح.ر رضایی، ؛.د فداکار، .3

 b سیتوکرم ناحیه فیلوژنتیکی و ژنتیکی مطالعه .1331 ،.ش

 زیست.محیط در بیوتکنولوژی اصفهان. در استان ایرانی آهوی

 گیاهی،) ایران کشاورزی بیوتکنولوژی ملی همایش سومین

 صفحه. 9161دانشگاه فردوسی مشهد.  (.صنعتی و دامی

 از برخی در هاغزال ژنتیکی بررسی .1331 ،.م میرزاخواه، .1

 ژن توالی براساس فارس خلیج جزایر و ساحلی مناطق

 زیست. محیط رشته ارشدکارشناسی نامهپایان .b سیتوکروم

 صفحه. 22 .گرگان طبیعی منابع و کشاورزی علوم دانشگاه

 ژنتیکی تحلیل و تجزیه .1331 ،.م مهدوی، و .م.ر نصیری، .5

 مجله ایران. جبیر در b سیتوکروم ناحیه فیلوژنتیکی و
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