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 1395 بانآتاریخ پذیرش:           1395 مرداد تاریخ دریافت:

 چکیده

نقش مهمی در گیرد، های طبیعی صورت میها در زیستگاهها و رهاسازی مجدد آنتکثیر در اسارت که باهدف افزایش جمعیت گونه      

بندی جمعیت شود. در این پژوهش تنوع ژنتیکی و جایگاه ردهها داشته و انجام مطالعات ژنتیکی از ملزومات آن محسوب میحفاظت از گونه

اد که ارزیابی شد. نتایج نشان د bجفت باز از ژن سیتوکروم  688ای به طول گوسفند وحشی در سایت تکثیر چادگان با استفاده از تکثیر قطعه

 O. vignei هایزیرگونه از O. vignei laristanica زیرگونه عنوانهب و قرارگرفته O. vigneiکلاد  در چادگان منطقه وحشی در گوسفند

kermanansis هاپلوتایپ مطالعات گذشته اضافه گردید که تنوع ژنتیکی نسبتاً مناسبی  67هاپلوتایپ جدید به  3حاضر  شد. در مطالعه یکتفک

 و O.vignei ،O. orientalis قوچ و میش کلادهای ایگونهیندر جمعیت موردمطالعه نشان داد. میزان واگرایی ژنتیکی درون و ب را

O. canadensis  از کلادO. ammon با توجه به تعداد کم نمونه در این مطالعه با روش K2Pاساس حداقل و حداکثر  ینمحاسبه گردید. بر ا

 O. canadensisبا  O. vignei ایگونهینفاصله ژنتیکی ب کهیدست آمد درحالبه 015/0تا  O. vignei 013/0گونه ژنتیکی درون  فاصله

 O. canadensisهای برآورد گردید. حداقل فاصله ژنتیکی بین زیرگونه 024/0تا  O. orientalis 021/0  با O. vigneiو  088/0تا  086/0

ها و رهاسازی افراد جمعیتتواند در انتقال افراد بین نتایج این مطالعه می مشاهده شد. O. vigneiهای ن زیرگونهو حداکثر آن بی O. orientalisو 

 های گوسفند وحشی در کشور حفظ شود.تنوع ژنتیکی جمعیت قرار گیرد تا مورداستفادههای طبیعی های تکثیر به زیستگاهاز سایت
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 مقدمه
رویه از عوامل اصلی یبتخریب و چندپارگی زیستگاه و شکار        

شود یمهای طبیعی محسوب ها در زیستگاهانقراض بسیاری از گونه

(Andrabi  وMaxwell ،2007افزایش فعالیت .) های انسانی در

 های وحشی،رو به کاهش جمعیت گونه یجه آن رونددرنتطبیعت و 

( را Ex-situهای حفاظت در خارج از زیستگاه اصلی )اهمیت برنامه

 (.Solti ،2000و  Csehنموده است ) دوچندان

حفاظت در خارج از زیستگاه اصلی، نظیر تکثیر در اسارت        

 عنوانبه( IUCNتمهیداتی است که اتحادیه جهانی حفاظت ) ازجمله

وحش یاتحهای حل برای جلوگیری از انقراض نسل گونهراهآخرین 

 مجدد رهاسازی ها وافزایش جمعیت گونه باهدف کند کهپیشنهاد می

. (2010و همکاران،  Frankham) گیردمی صورت طبیعت درها آن

 حصولهستند  روروبهمتعددی با مشکلات  اسارت در تکثیر هایبرنامه

 افزایش مانند ژنتیکی مسائل به اسارت در تکثیر هایبرنامه در موفقیت

 ،(Spalton ،2000و  Marshalآمیزی و برون آمیزی ) درون فشار

 تطبیقو  (Hochkirch ،2011و  Witzenberger) ژنتیکی تنوع کاهش

با . دارد بستگی (Hoffman ،2009و  Williamsاسارت ) شرایط با

ها و احتمال عدم رحگونه طینایاز در موردنتوجه به هزینه و امکانات 

دلیل مسائل ژنتیکی نظیر درون آمیزی، انجام مطالعات توفیق به

 شود.های تکثیر در اسارت محسوب میژنتیکی از ملزومات برنامه

یرشده در تکثهای بندی و فیلوژنی گونهشناخت جایگاه رده       

ر های تکثیر دریزی و موفقیت برنامهسزایی در برنامههاسارت نقش ب

 اسارت دارد و میزان تنوع ژنتیکی و نوع ارتباط افراد درون یک جمعیت

 اسارت در تکثیر و دارینگه خصوص دررا  یارزش با اطلاعات تواندمی

(. O’Brien ،2006در معرض خطر انقراض فراهم آورد ) هایگونه برای

 های متعدد تکثیر در اسارت برای احیاء جمعیت حیاتدر ایران طرح

 Gazella) آهو نظیر هاییگونه است. شده انجام شورک وحش

subgutturosa،) جبیر (Gazella bennetti)، گورخر (Equus hemionus) ،

 (Ovis orientalis) ( و گوسفند وحشیDama dama) یرانیاگوزن زرد 

یرشده است. عدم انجام مطالعات تکثدر مناطق مختلف در اسارت 

اد مولد سبب عدم موفقیت بسیاری از ها و تعداد کم افرژنتیک مولد

 (.1383ها شده است )پهلوانی، این برنامه

یی است که پراکنش وسیعی در هاگونهیکی از  یگوسفند وحش       

شامل قاره آمریکا و کانادا تا مناطق وسیعی از آسیا  از کره شمالینیم

 ترینیچیدهپیکی از  Ovisجنس  هایی از قاره اروپا دارد.و قسمت

رده پستانداران است و مطالعات صورت گرفته گوسفندهای  در هاجنس

شناسی مانند اندازه بدن، های ریختوحشی جهان را براساس ویژگی

بین یک تا هفت گونه  هاکروموزومشکل شاخ و رنگ بدن و تعداد 

 و همکاران، Nadler ؛2006و همکاران،  Bunch) اندبندی شدهتقسیم

 انجامژنوم میتوکندری با استفاده از  که ندیبرده آخرین(. 1973

 اوریال  ،گوسفند وحشی گونه دو ایران در که داد گرفت، نشان

(O. orientalis vignei) و ( ارمنیO. ammon gemelini) دارد  وجود

 نظر در یرگونهعنوان زبه قبلی مطالعات در که و گوسفندهای وحشی

گوسفند و گونه متفاوت در د یدجد بندیرده در بودندشده گرفته

 .قرار گرفتند یو ارمن یالاور وحشی

یک نشانگر  عنوانبه( mtDNAدی ان ای میتوکندریایی )       

دارای وابط فیلوژنتیک ها و ترسیم رمولکولی در تشخیص گونه

زیاد میتوکندری  یهانسخهوجود  ازجملهی فردمنحصربه هاییژگیو

 آن هایییرپذیری زیاد در توالدر هر سلول، وراثت مادری آن و تغی

و ها را به ابزاری قدرتمند برای شناسایی گونه mtDNAاست، که 

چنین سرعت بالای تکامل . همتبدیل کرده استمطالعات جمعیت 

ای، باعث شده است که از هسته DNAدر مقایسه با  mtDNAی هاژن

 .)2007و همکاران،  Rastogiآن برای مطالعات تکاملی استفاده شود )

 یبررس یاز مطالعات برا یاریر بسی میتوکندریایی که دهاژنیکی از 

در پستانداران مورداستفاده قرارگرفته و اطلاعات  یلوژنتیکروابط ف

و همکاران،  Fadakar) ایرانی آهو نظیر پستاندار مختلف هایگونه از یتوال

(، گوسفند وحشی 2010همکاران،  و Wronski(، آهو کوهی )2013

(Rezaeie  ،(، انتلوپ ها )2010و همکارانLorenzen  ،و همکاران

 دسترس در( 2014و همکاران،  Silvaآفریقایی ) سم داران( و 2010

 بندینجر به طبقهماز مطالعات  یاریدست آمده از بسبه یجنتا است.

 راموردمطالعه  هایگونه میان فیلوژنتیک روابط که شدهها گونهجدید 

 د.دهمی نشان بهتر

هایی هستند که با های ایران جز آن دسته از گونهقوچ و میش       

ها نیاز به مطالعات ژنتیکی و مولکولی فراوان توجه به هیبرید بین آن

نژاد  سه یلوژنیخواستگاه و ارتباط ف (2011) و همکاران Zhaoدارند. 

 میتوکندری ژنوم یابییقرارداد. توال یبررس را مورد گوسفند وحشی

و  یپینوع هاپلوتاتاز  گوسفند وحشی داد نشان مطالعه این رد

 ( مدیریت2012)و همکاران  Zachary. برخوردارند ییبالا یدینوکلئوت

  بزرگ شاخ گوسفند وحشی مجدد معرفی برنامه در را ژنتیکی

(O. canadensis) یتموفقها یلتحل .قراردادند ارزیابی مورد محیط به 

 حاصل هایرا نسبت به دورگه یکیژنت یتیرحاصل از مد یبریدهایه

در  b یتوکرومژن س یتوال وتحلیلیهتجز داد. از نشان آمیزی درون از

، (Ovis nivicolaنظیر گوسفند برفی ) وحشی گوسفند مختلف هایگونه

 ؛2012و همکاران،  Barbanera)( Ovis orientalis ophionموفلون )و 

Bunch  ،و  کلرودیسیاهاست. یوسفی شدهاستفاده( 2006و همکاران

های گوسفند یتجمعیدی نوکلئوتبرای بررسی تنوع ( 1389) همکاران

وحشی منطقه تنگ صیاد و کرایی خوزستان، حسینی و 
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( برای بررسی فیلوجغرافی گوسفندهای 1394 ؛1393همکاران )

 bبوروئیه از ژن سیتوکروم  شدهحفاظتوحشی استان یزد و منطقه 

 استفاده کردند.

با پنج رأس گوسفند  1389سایت تکثیر در چادگان در سال        

گذار که تعداد افراد بنیانجاییوحشی آغاز به فعالیت کرده است. از آن

چنین منشأ افراد مولد مشخص در این سایت بسیار محدود است و هم

دلیل بروز مسائل باشد، لذا احتمال عدم موفقیت در این طرح بهنمی

ند درون آمیزی و یا کاهش تنوع ژنتیکی وجود دارد، بدین ژنتیکی مان

بندی، وضعیت تبارشناسی و میزان منظور در این مطالعه جایگاه رده

 گذار گوسفند وحشی در سایت چادگانتنوع ژنتیکی جمعیت بنیان

 .شد بررسی

 

 هامواد و روش
کیلومتری  120در  موردمطالعهمنطقه : موردمطالعه منطقه       

 50اصفهان در حوزه شهرستان چادگان، در عرض جغرافیایی غرب 

دقیق  45درجه و  42ثانیه و طول جغرافیایی  57دقیقه و  39درجه و 

هکتار در سال  5این سایت با مساحت . (1شکل )ثانیه قرار دارد  15و 

 نر یک یجنس یکبه تفک گوسفند وحشیرأس با تعداد پنج  1389

ماده نابالغ شروع به فعالیت کرد. هویت  رأسبالغ، سه ماده بالغ و یک 

رسد که از یک سایت یمنظر افراد اولیه دقیقاً مشخص نیست ولی به

محصور در حاشیه پارک ملی بمو انتخاب و به سایت چادگان آورده 

باشد. ماده می 7و  نر 8. در حال حاضر جمعیت مذکور شامل اندشده

و پوشش گیاهی غالب  ی استماهورتپهشکل زمین  ازلحاظزیستگاه 

 باشد.یمگون  گونهآن

 
 چادگان در تکثیر سایت محدوده هوایی تصویر: 1 شکل

 

ی از بافت جفت در بردارنمونه: DNAیری و استخراج گنمونه       

انجام شد. شش  1393اردیبهشت ماه بازه زمانی زایمان حیوانات در 

و درون ظروف  یآورعنمونه بافت از جفت حیوانات پس از زایمان جم

آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژی دانشکده منابع طبیعی حاوی یخ به 

استخراجی  DNA کیفیت جاکهآن از شد. منتقل اصفهان صنعتی دانشگاه

سزایی دارد، لذا در این مطالعه برای هدر مطالعات ژنتیکی اهمیت ب

Genomic DNA  ®AccuPrepاز کیت استخراج ) DNAاستخراج 

Extraction Kit)  ساخت شرکتBIO NEER ینداستفاده گردید. فرآ 

PCR  با استفاده از کیتPCR و یک جفت آغازگر 

(5'-CCCCACAAAACCTATCACAAA-3')  CYTB_F و 

(5'-CCTGTTTCGTGGAGGAAGAG-3') CYTB_R  استفاده شد

(Rezaei  ،و قطعه2010و همکاران )جفت باز از ژن  688به طول  یا

 25مراز در حجم نهایی ای پلیواکنش زنجیرهثیر شد. تک bسیتوکروم 

 ،1X PCR Buffer completeمیکرولیتر  5/2میکرولیتر شامل 

 میکرولیتر 5/0از هر آغازگر،  میکرولیتر DNTP ،1 میکرولیتر 1

Taq-polymerase ،1 میکرولیتر DNA  میکرو 18که با اضافه کردن 

های ا و زمان چرخهدمآب مقطر به حجم رسید، انجام شد.  لیتر

سازی دقیقه واسرشته 10شامل مراز پلی اییرهزنجحرارتی واکنش 

واسرشته حرارتی ) چرخه 35گراد، درجه سانتی 95اولیه در دمای 

ثانیه  30گراد، اتصال آغازگر درجه سانتی 95ثانیه در دمای  30سازی 

جه در 72دقیقه در  1گراد و بسط آغازگر درجه سانتی 60در دمای 

درجه سانتی  72دقیقه بسط نهایی آغازگر در دمای  10گراد( و سانتی

منظور اطمینان از تکثیر ناحیه موردنظر، الکتروفورز به گراد انجام شد.

اتیدیوم  یزیآمدرصد با رنگ 2بر روی ژل آگاروز  PCRمحصولات 

روش اتوماتیک به PCRمحصول  یتبروماید صورت گرفت. درنها

 ید.گرد یابییتوال

بررسی و اصلاح خطاهای  منظوربه: هاتحلیل داده و یهتجز       

استفاده   SeqScape 6/2 افزارهای دریافت شده از نرمموجود در توالی

 افزارموجود با استفاده از نرم هایتوالی شدن یفردهمچنین هم و گردید

7.2.5 BioEdit   الگوریتمClustalw ( صورت گرفتThompson  و

ی و آورجمعهایی که در این تحقیق علاوه بر نمونه .(1994اران، همک

های گوسفند وحشی از جمعیت CYTBتوالی  138تعیین توالی شد، 

وتحلیل یهتجزدانلود و در  NCBIمناطق مختلف کشور از سایت 

 موردی و فیلوژنی گوسفند وحشی منطقه چادگان بندردهجایگاه 

 ها،یتجمع ینب یکیژنت فاصله عیینتمنظور بهقرار گرفت.  استفاده

 ازنوع اول و دوم  هایینیجانش یزانم یینمختلف و تع یبازها فراوانی

و  Tamuraاستفاده گردید )تکرار  10000و با  MEGA 5.3 افزارنرم

 استفاده با یچندشکل هاییگاهجا و هاهاپلوتایپ تعداد .(2011 همکاران،

(. Rozas ،2009و  Libradoفت )صورت گر  DNAsp 5.10 افزارنرم از

( یدیو نوکلئوت یپیهاپلوتا )تنوع یکیژنت تعداد شاخص تنوع یینتع یبرا

 مورد  3.5Arlequin افزارنرم سازییخنث یاو آزمونه هایتدر جمع

 یلتحل ینچن. هم(Schneider ،1999و  Excoffier) استفاده گرفت

 10000افزار و با رمن ین( با استفاده از اAMOVA) یمولکول یانسوار
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 از نوکلئوتیدی جانشینی مدل بهترین تعیین برای .انجام گرفتتکرار 

و همکاران،  Darribaگردید ) استفاده  JModelTest 2.1.5 افزارنرم

 Phylm 3.1 افزار از نرمگشته . سپس با توجه به مدل انتخاب (2012

 (Maximum Likelihoodیی )نما درخت حداکثر درست یمترس یبرا

(Guidon  وGascuel ،2003) 3.2.2 افزارو از نرمMrBayes  یبرا 

، Ronquistو  Huelsenbeckگردید )استفاده  یزیندرخت ب یمترس

 100 نمونه یفراوانمیلیون تکرار و  10با  نیزیب یهالیتحل. (2001

و  یزینب یهادرخت و انجام گرفت.مارکو یرهزنج چرخه براساس

 دارریشه  Capra aegagrusگروه برون یلهوسبه ینمای حداکثر درست

 Majorityیت )قانون اکثر یلهوسبه شدهیمترس یهادرخت آخردر  شدند

rule) و  هایپهاپلوتا ینارتباط ب یبررس ی. براگردیدند پارچهیک

 و میانه اتصال منطق از استفاده با هاپلوتایپیشبکه  یمترس

 .(1999و همکاران،  Bandlet) گرفت انجام  Network 4.6.1.3افزارنرم

 

 نتایج 
نمونه گوسفند وحشی سایت  6برای  bتوالی ژن سیتوکروم        

 (. ترکیب2دست آمد )شکل ( بهbpباز )جفت  688چادگان به طول 

 داد نشان جینتا Mega افزارنرمآمده در  دستبههای نوکلئوتیدی توالی

 گاهیجا 565 ،یوردبررسم یدینوکلئوت جفت 688 از مجموع در که

اطلاعات  یحاو گاهیجا 90) چند شکل گاهیجا 123 وشده حفاظت

هر کدام از  ی( هستند. فراوانریتک متغ گاهیجا 33و  یمونیپارس

 9/11) نیدرصد( و گوان 2/31) نیآدنکه  دیبرآورد گرد دهاینوکلئوت

 لیتشک دهاینوکلئوت یفراوان نیترو کم نیترشیب بیترتدرصد( به

با  A-G نیپور یبازها ینینوع اول )جانش ینیجانش زانیادند. مد

نوع  ینی( و جانشیکدیگربا  C-T دنیمیریپ یبازها ینیو جانش گریکدی

بررسی شد که  (گریکدیبا  دنیمیریو پ نیپور یبازها ینیدوم )جانش

 بهنوع دوم  یهاینینوع اول به مراتب بالاتر از جانش یهاینیجانش

 ریسا از ترشیب C با T نوکلئوتید ینیجانش زانیم نیچنآمد هم دست

  .دیگرد هنوع اول مشاهد یهاینیجانش

بررسی تنوع هاپلوتایپی گوسفند وحشی در منطقه لارستان        

هاپلوتایپ شناسایی  3نشان داد که در بین پنج نمونه بررسی شده 

 بالا در جمعیت مطالعه شده نسبتاً شد که نشان از تنوع ژنتیکی 

 688براساس  گوسفند وحشی یکیتنوع ژنت چنین نتایجباشد. همیم

 138 یندر ب یپهاپلوتا 70نشان داد که  Cytbژن  یدجفت نوکلئوت

 یدجد یپهاپلوتا 3حاضر  وجود دارد که در مطالعه یبررس مورد یتوال

 ید.مطالعات گذشته اضافه گرد یپهاپلوتا 67به 

 یپهاپلوتا یک شدهییشناسا یپپلوتاها 3به ذکر است که از  لازم       

 O. vignei kermanansis و O. orientalis laristanica هاییتجمع ینب در

 در نوکلئوتیدی و هاپلوتایپی تنوع ترینبیش .است بوده مشترک

 O. orientalis isphahanicaو O. orientalis gemelini هاییتجمع
 O. vignei kermanansis هاییتجمع در آن مقدار ینترکم و آمد دستبه

جمعیت  گسترش هاییل. تحلیدگرد مشاهده O. vignei laristanicaو 

(range expansion) صورت گرفت یرگونههر ز هاییتبراساس جمع ،

و  O. vignei kermanansis هاییرگونهز هاییتجمع یانم ینکه در ا

O.vignei laristanica  براساس آمارهFu's Fs دارییو معن یمنف مقدار 

 .(1)جدول  را نشان دادند

 

 
جفت  ۶۸۸ قطعهبه طول  آریسیپ محصول: الکتروفورز 2شکل 

 درصد 2روی ژل آگاروز  باز

 

( AIC) یکهاطلاعات آکا و (BIC) بیزین اطلاعات معیارهای آزمون       

 یمدل تکامل ینعنوان بهتربه =692/0HKY+G (G) نشان داد که مدل

حاصل از  یجشد. نتا یینظر شناسا مورد هاییتوال یبرا یدینوکلئوت

 یدرخت تبار شناخت یزین،و ب یینماحداکثر درست یهاروش یلتحل

 نسبت به روش حداکثر درست یزینب یلرا نشان دادند، اما تحل یکسانی

. (2)شکل  را نشان داد هایتجمع ینب ییجدا ییبا احتمال بالا یینما

 ییجدا یی،بالا ینبا بوت استرپ و احتمال پس یدرخت تبارشناس یجنتا

نشان  Cytbجفت باز ژن  688را براساس  گوسفند وحشیشش کلاد 

گوسفند بانک ژن  در شدهثبت هاینمونه براساس یطورکلبه که دهدیم

 یبندیمتقس O. orientalisو  O.vigneiدو کلاد  یران بها وحشی

از  درصدی 9/98 سترپا بوت و 99/0 ینشوند که با احتمال پسیم

 گوسفند وحشی بندییمتقس ینا ی. بر مبنااندشدهیکتفک یکدیگر

عنوان و به گیرندیقرار م O. vigneiدر چادگان در کلاد  یرتکث یتسا

 یهاو بوت استرپ ینپس احتمال با O. vignei laristanica هاییرگونهز

 است شده یکتفک O. vignei kermanansisهای یرگونهاز ز ییبالا

تایپ هاپلو 70نشان داد که  یپیهاپلوتا شبکه تحلیل نتایج .(3)شکل 

گیرند شده در این مطالعه در سه هاپلوگروپ جداگانه قرار مییبررس

ها مربوط به دو گونه گوسفند وحشی که دو گروه از این هاپلوگروپ
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های آمده از تحلیل نمونه دستبهباشند که سه هاپلوتایپ ایران می

رکز تکثیر چادگان در هاپلوگروپ گوسفند وحشی اوریال قرار م

با  یشمال یکایمرآاز  O. canadensis چنین هاپلوگروپگیرند. هممی

 O. orientalis و O. vignei یرانا یهاجهش از هاپلوگروپ 63تا  48

  شده است. جدا

 

 (Fu' Fs و Tajima's Dگونه ) هاییتجمع گسترش لیتحل یاآزمونه و تیجمع هر از شدهیآورجمع یهانمونه یکیژنت هاییژگیو :1جدول 

 جمعیت
تعداد 

 نمونه

تعداد 

 یپهاپلوتا

تعداد 

 چندریختی

یپی هاپلوتاتنوع 

(h) 

تنوع نوکلئوتیدی 

(p) 
Tajima's 

D Fu' Fs 

O.orientalis gemelinii 32 12 12 177/0±50/0 00467/0±01936/0 34/0 02/1 

O.orientalis isphanica 17 12 13 022/0±825/0 00313/0±01691/0 46/0 46/1 

O.vignei arkali 17 8 9 222/0±833/0 00423/0±01129/0 35/0- 5/1- 

O.vignei kermanansis 11 3 3 222/0±233/0 00409/0±01455/0 35/1- *25/2- 

O.vignei laristanica 8 3 4 265/0±250/0 0022/0±00453/0 25/1- *65/2- 

O.canadensis canadensis 8 4 6 265/0±500/0 0022/0±00453/0 20/0- 30/1- 

O.canadensis nelson 8 5 5 265/0±610/0 0022/0±00453/0 40/0 65/0- 

 
(کسانی یتوپولوژ) یینمادرست حداکثر و نیزیب روش دو از استفاده با وحشی گوسفند یتبارشناس درخت :3 شکل  



 چادگان در مرکز تکثیر وحشی گذار گوسفندارزیابی ژنتیکی جمعیت بنیان                                               قدم و همکارانپیشکاوه
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گوسفند وحشی با استفاده از منطق اتصال میانه  هاپلوتایپی شبکه       

 حاصل پسین احتمال نمایانگر هاشاخه بالای اعداد (.4 )شکل شد ترسیم

 استرپ بوت شاخص به مربوط شاخه پایین اعداد و بیزین درخت از

 سایت گوسفندهای وحشی. نمایی استدرست حداکثر روش از حاصل

 دادهنشان  2Clade تا 1Clade چادگان که با کلادهای در تکثیر

 .قرار گرفتند O. vigneiلارستان در کلاد  یرگونهعنوان زاند بهشده
 

  
 ERROR! NO TEXT OF SPECIFIED STYLE IN شکل

DOCUMENT.4: از استفاده با وحشی گوسفند یپیهاپلوتا شبکه 

  انهیم اتصال منطق

 قرمز یهاپیهاپلوتا .است هاپیهاپلوتا نیب در دادهرخ جهش تعداد انگرینما اعداد

 .است چادگان در ریتکث تیسا از شده یابییتوال یهانمونه دهندهنشان )تیره( رنگ

 همه راگ که داد نشان مولکولی واریانس تجزیه از حاصل نتایج       

 تغییرات از درصد 08/90 شود، گرفته نظر در گروه یک هایتجمع

 درون ژنتیکی تغییرات و مختلف جمعیت بین در ژنتیکی ساختار

مطالعه با توجه به  یندر ا .(2جدول است ) درصد 92/9 هایتجمع

درون و  یکیژنت ییواگرا یزانم O. ammonتعداد کم نمونه از کلاد 

 و O. vignei ،O. orientalisیکلادهاحشی گوسفند و ایگونهینب

O. canadensis با روش K2P اساس  ین. بر ا(3ید )جدول محاسبه گرد

تا  O. vignei 013/0 درون گونه یکیژنت حداقل و حداکثر فاصله

 O. vignei ایگونهینب یکیکه فاصله ژنتیدست آمد درحالبه 015/0

 O. orientalis با O. vigneiو  088/0تا  O. canadensis 086/0با 

 یبترتبه که استذکر  لازم به ینچن. همیدبرآورد گرد 024/0تا  021/0

 O. canadensisهاییرگونهز یندر ب یاگونهدرون یکیژنت فاصله ینترکم

مقدار آن در  ترینیشکه بیدر صورت گردیدمشاهده  O. orientalisو 

 دست آمد.به O. vignei هاییرگونهز

 

 

 وحشی گوسفند هاییتجمع نیب در (AMOVA) یمولکول انسیوار هیتجز :2 ولجد

 Fآماره  واریانس درصد مجموع مربعات .d.f منابع تغییر

 =95/0FST 08/95 70/159 3 هاتیجمع نیب

 92/4 62/8 15 هاتیجمع درون

   32/168 18 کل
 

 bسیتوکروم  ژن براساس گوسفند وحشی یکیژنت ییواگرا: 3 جدول

 فاصله ژنتیکی تعداد زیرگونه گونه
O. vignei Laristanica 8       

Kermanansis 11 013/0      
Arkal 17 015/0 015/0     

O. canadensis Canadensis 8 087/0 086/0 083/0    
Nelson 8 087/0 087/0 084/0 008/0   

O. orientalis Gemelinii 32 024/0 022/0 026/0 077/0 078/0  
Isphahanica 17 024/0 021/0 024/0 076/0 078/0 007/0 

 بحث
این مطالعه جایگاه فیلوژنی گوسفند وحشی در مرکز تفرجی در        

 cytochrome bجفت باز از ژن 688یابی  یتوالو تکثیر در چادگان با 

میتوکندری بررسی شد. این ژن در این مطالعه نیز مانند مطالعات 

ر ترسیم روابط فیلوژنتیک گوسفند وحشی کارآمد بود. نتایج قبلی د

در جمعیت گوسفند  بالایی نسبتاًاین مطالعه نشان داد که تنوع ژنی 

 یبررسنمونه  در ششنحوی که شود بهوحشی در این منطقه دیده می

تعداد  هشده، سه هاپلوتایپ جدید مشاهده شد. بنابراین با وجود این ک

 ر در این سایت بسیار محدود است، تنوع ژنتیکی نسبتاً گذاافراد بنیان

 یلوژنیفنیز در مطالعه روابط  (2011) و همکاران Zhaoبالایی دارد. 

 یپینوع هاپلوتامیتوکندری، ت استفاده از ژنوم با وحشی گوسفند هاینژاد

( نیز 2012) و همکاران Zachary گزارش نمودند. را ییبالا یدیو نوکلئوت

گوسفند  مجدد تکثیر و معرفی برنامه را در تنوع مطلوبی
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نشان دادند و آن را لازمه  (O. canadensis) بزرگ شاخ وحشی

-کم آمیزی دانستند چراکه درون یکیژنت یریتمدهای موفقیت برنامه

تری را به دنبال خواهد داشت. این در حالی است که برخی از 

رخوردار نبوده های گوسفند وحشی در کشور از تنوع بالایی بجمعیت

نمونه  41عنوان مثال در بین باشند. بهو نیازمند رهاسازی افزایشی می

گوسفند وحشی از دو منطقه تنگ صیاد در چهارمحال بختیاری و 

 کلرودیسیاهکرابی خوزستان تنها یک هاپلوتایپ مشاهده شد )یوسفی

 (. 1389و همکاران، 

پناهگاه حیات وحش وحشی در  بررسی ژنتیکی جمعیت گوسفند       

یپی را نشان نداد )حسینی هاپلوتاگونه تنوع یچهبوروئیه استان یزد نیز 

های استان یزد قوچ و میش ژنتیکی تحلیل در (، اگرچه1394 همکاران، و

مشاهده شد )حسینی  شده یابیتوالی نمونه 30 هاپلوتیپ در بین 9 تعداد

های قوچ و میش ترین فاصله ژنتیکی بین(. بیش1393و همکاران، 

لیل دههای این استان مشاهده شد که بمنطقه بوروئیه با دیگر جمعیت

انزوای جمعیت قوچ و میش منطقه بوروئیه و عدم تبادل ژنتیکی با 

 های شمال و مرکز این استان از تنوع کمی برخوردار است.جمعیت

های کوسفند نتایج ترسیم درخت فیلوژنی نشان داد که جمعیت       

 O. orientalisاوریال ) ،گوسفند وحشیوحشی در ایران در دو گونه 

vignei) و ( ارمنیO. ammon gemelini)  قرار دارند که مطالعات قبلی

( نیز موئد این مطلب است. جمعیت 2010)و همکاران  Rezaeiنظیر 

 قرار  O. vigneiگوسفند وحشی در سایت تکثیر چادگان در کلاد 

با احتمال پسین  O. vignei laristanica هایزیرگونه عنوانبه و گیردمی

 O. vignei kermanansis هایهای بالایی از زیرگونهو بوت استرپ

در گوسفند وحشی منطقه  شدهمحاسبهتفکیک شد. تنوع هاپلوتایپی 

نشان از بالا بودن تنوع هاپلوتایپی جمعیت ( 8/0±16/0) مطالعه مورد

 ،O. orientalis gemeliniهای یرگونهشده در مقایسه با ز یبررس

O. vignei kemanansis تر بودن تنوع در مقایسه با و کمO. vignei 

arkali  وO. orientalis isphanica باشد. اما تنوع نوکلئوتیدی می

های در مقایسه با سایر زیرگونه( 003/0±0006/0) شده محاسبه

نین پایین بودن تنوع چتر بود. همشده در این مطالعه کم یبررس

نوکلئوتیدی نشان از پایین بودن سطح تفاوت نوکلئوتیدی بین 

باشد. آمده در جمعیت گوسفند وحشی لارستان می دستبههای یتوال

در یک جمعیت  (bottleneck)این امر نشان از احتمال وقوع گلوگاه 

 هایبا تفاوت جمعیت یک در جدید هایهاپلوتایپ شودمی سبب که است

تنوع هاپلوتایپی و پایین بودن  بالا بودننوکلئوتیدی پایین ایجاد شود. 

گسترش سریع جمعیت  تنوع نوکلئوتیدی نیز گواهی بر وقوع پدیده

چنین تحلیل توزیع در زیرگونه گوسفند وحشی لارستان است. هم

نشان داد که فراوانی  (Mismatch distribution) عدم تطابق

ها در حالت بین توالی شدهمشاهدهی نوکلئوتیدی هاتفاوت

تر از فراوانی مورد انتظار نبوده که فرضی گسترش سریع جمعیت بیش

این موضوع نیز نشان از وقوع گسترش ناگهانی جمعیت در این زیرگونه 

 Rajjednessمیزان شاخص  چنینهم (.=P ; 05/0SSD>05/0) باشدمی

آمده از  دستبه ییدکننده نتایجتأمحاسبه شد که  2/0برابر با 

های گسترش سریع جمعیت در گوسفند وحشی لارستان یلتحل

ارمنی و اوریال  گوسفند وحشیدر شبکه هاپلوتایپی دو گونه  باشد.می

ی سایت چادگان در کلاد هانمونه. اندجداشدهبه خوبی از یکدیگر 

است. فاصله ژنتیکی بین دو کلاد اوریال و ارمنی به  قرارگرفتهاوریال 

 که استمشاهده قابل تبارشناسی درخت و بی در شبکه هاپلوتایپیخو

 نقاط برخی در اما است ایران در گونه دو این بین ژنتیکی فاصله بیانگر

 ازکاملاً  گونه دو این که نیست یااندازه به واگرایی این هنوز ایران از

 .دارد وجود گونه دو بین هیبرید نواحی و شوند جدا یکدیگر

گوسفند وحشی در سایت چادگان منزوی  ه جمعیتکجاآن از       

باشد، لذا اجرای اقدامات مدیریتی در خصوص حفظ تنوع ژنتیکی می

ین تهدیدات در این ترمهمرسد. یکی از نظر میهجمعیت ضروری ب

 یجه کاهش تنوع ژنتیکی درنتیزی بین افراد و درون آمخصوص، 

های زی، آمیزش جمعیتیدرون آمهای بهبود فشار یکی از راه باشد.می

جمعیت است. جمعیت ها و افزایش اندازه یتجمعیز با سایر درون آم
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