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)25/3/90: تصويب تاريخ-28/1/89:تاريخ دريافت(

 چكيده

، ريزماهواره نشانگر8 جمعيت بز سرخ جبالبارز با استفاده از تنوع ژنتيكيبه منظور بررسي

و BM1312 ،MAF64 ،ILSTS034 ،ILSTS059 ،OraFCB20 ،IL2RA ،LSCV24 شامل

LSCV11شدم از. طالعه  راس بز سرخ جبالبارز از ده گله به صورت تصادفي 100نمونه خون

و تخليصگ واكنش. انجام گرفتDIATOM DNA PREP با استفاده از كيت DNAرفته شد

و تمامي هشت جايگاه مورد مطالعه از چندها جايگاه پليمراز براي ايناي زنجيره  انجام گرفت

تشكلي مناسبي برخوردار بود و ميانگين آلله  به دست62/7مشاهده شده براي آن ها عداد

 انحراف LSCV11و ILSTS034 ،ILSTS059 ،OraFCB20 ،IL2RA پنج جايگاهدر. آمد

را از تعادل هارديدار معني شد واينبرگ-ي تي در اين هتروزايگودامنه ). >05/0P(مشاهده

. بودفاوت متOraFCB20 براي جايگاه8743/0 تا IL2RA براي جايگاه7616/0ازجمعيت 

و محتوي چند شكلي د)PIC(شاخص شانون  داراي كمترين IL2RAاد كه جايگاه نيز نشان

و جايگاه ي مشاهدههاآللهمچنين تعداد.ندباشمي داراي بيشترين تنوع ORAFCB20تنوع

آلل، شده ميانگين. تي مورد انتظار براي هر جايگاه محاسبه گرديدهتروزايگوو مؤثرتعداد

كهوانتميدر مجموع. برآورد گرديد8116/0 تي براي اين جمعيتهتروزايگو  نتيجه گرفت

 در توانمي، بنابراين، جمعيت بز سرخ جبالبارز از تنوع ژنتيكي نسبتاً بالايي برخوردار است

و اصلاح نژادي در اين جمعيت از اين پتانسيل به خوبيها برنامه .ي نمودبردار بهرهي حفاظت

.يتيسهتروزايگو، ريزماهواره، چند شكلي، بز سرخ جبالبارز:هاي كليدي واژه

 مقدمه
و جمعيت بز سرخ جبالبارز در شهرستانهاي جيرفت

 هزار رأس تخمين زده شده كه 150كهنوج قريب 
و در يك زيستگاه اصلي آن در ارتفاعات جبالبارز بوده

مياي قهوهطيف رنگي قرمز تا  و رنگ غالب ديده شوند
بز سرخ جبالبارز از بز كركي، از لحاظ ظاهري. قرمز است

موه كوچكجثرائيني و و سطح بدن از كرك تري دارد

و از نظر. پوشيده شده است اين جمعيت اهلي است
و تعداد كروموزوم مورد مطالعه قرار نگرفته  كاريوتيپ

 ولي همه بر اين باورند كه اين نژاد احتمالاً، است
اين حيوان در برابر. اكوتيپي از بز كركي رايني است

و تغ و هوايي و به شرايط بد آب ذيه نامناسب مقاوم است
كه عمدتاً سيستم باز، سبب ماهيت سيستم پرورش

د اين دام از قدرت راهپيمايي خوبي برخوردار باش مي
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ازها نسل. (Dastafkan, 2009)است ي مختلفي
 كه اند يافتهي اهلي انتشارها دامي ژنومي برايها نقشه

ي به ويژه نشانگرها، به تدريج بر تعداد نشانگرها
 ;Andersson, 2001) ريزماهواره افزوده شده است

Bishop et al., 1994; Crawford et al., 1995; Kemp .
et al., 1995; Mirhoseinie et al.,2005;Naderi et al., .

تر تنوع ژنتيكي را ممكنو بررسي دقيق (2007
كاهش . (Goldestin & Schlotterer, 1999)ندا ساخته

همتنوع ژنتيكي با از عث افزايش و بسياري خوني شده
صفات حيوان بخصوص صفات توليدمثلي را تحت تأثير 

و باعث كاهش عملكرد آنها مي  شود قرار داده
(Cassinello, 2005; Rabon & Waddell, 2010) . اين

مبهدر نهايت مسائل   وجب تهديدعلت كاهش مخزن ژني
و تأمين نيازهاي جامعه ، بنابراين. گردندميامنيت غذايي

ضرورت نگهداري منابع ژنتيكي حيواني به خصوص در
 Javanrouh) كشورهاي در حال توسعه روشن است

Aliabad et al., 2004; Ma et al., 1996; Nejadgashti, 
اي در سطح امروزه از نشانگرهاي ريزماهواره. (2004

و فاصله ژنتيكي نژادهاي بز در  وسيعي جهت تعيين تنوع
 ;Askari et al., 2008) فاده شده استدنيا است

Iamartino et al., 2005; Kemp et al., 1995; Li et.
al., 2008; Naderi et al., 2007; Nejadgashti, 2004).

 ها براي تخمين تنوع ژنتيكي بين ريزماهوارهكارآيي
درها جمعيت  يي كه رابطة خويشاوندي نزديكي دارند

اخيراً تعداد زيادي، يده استمطالعات زيادي به اثبات رس
و بز مورد از نشانگرهاي ريزماهواره اي گاوي درگوسفند

ه قرار گرفته است به طوري كه با مطالعة تنوع استفاد
20ژنتيكي در هشت نژاد بز سوئيسي با استفاده از

شد كه ميانگين ريزماهواره گاوي مشخص
)51/0-58/0(هتروزايگوسيتي در جمعيت بزهاي اهلي 

)19/0(2و بزوار)17/0(1الاتر از بزهاي نژاد ايبكسب
و باش مي كل%27د جمعيت مربوط از تنوع ژنتيكي در

با . (Visser et al., 2004) استها جمعيتبه تفاوت بين 
در نشانگر ريزماهواره18استفاده از  اي تنوع ژنتيكي

و ميانگين تعداد  وهاآللبزهاي كالاهاري بررسي شده
كه63/0و77/7گوسيتي به ترتيب هتروزاي به دست آمد

 
1. Ibex 
2. Bezoar 

 ,.Kotze et al)دباشميحاكي از چند شكلي مناسب 

شش استفاده از ريزماهوارهبا. (2004 ها تنوع ژنتيكي در
و ميانگين تعداد  وهاآللنژاد بز ايتاليايي بررسي شده

به دست آمده71/0و3/7هتروزايگوسيتي به ترتيب
بز كركي رايني نيز با . (Iamartino et al., 2005)است 

مورد بررسي قرار RAPDو نشانگرهاي اين نشانگرها 
و ميانگين   بر اساس نشانگرهاي سيتيهتروزايگوگرفته

 برآورد گرديد335/0 برابر RAPDو80/0 ريزماهواره
(Askari et al., 2008; Javanrouh Aliabad et al.,.

2004; Nejadgashti, 2004) .نگرهاي ريزماهوارهاز نشا ،
 براي بررسي پنج نژاد گوسفند ايراني MAF64از جمله

و تنوع درون جمعيتي از 847/0تا744/0استفاده شده
به همين منظور در . (Banabazi et al., 2006)متغير بود

اين پژوهش تنوع ژنتيكي بز سرخ جبالبارز مورد بررسي 
دريشكل چندهدف اين مطالعه بررسي.قرار گرفت

 آناليزبا استفاده از سرخ جبالبارز بز جمعيت
از،اي ماهواره ريز  ماهواره نشانگر ريز8با استفاده

 علاوه بر اين نتايج حاصل از اين تحقيق.بود)1جدول(
جهت بز سرخ جبالبارز گله ساختارد توان مي

و همچنين مقايسه با ديگر گيري تصميم هاي بعدي
ه با بز كركي رايني كه به ويژه مقايس،ها جمعيت
 جمعيتبه به لحاظ جغرافيايي بسيار نزديك جمعيتي

.است ارائه دهدمورد مطالعه

و روش ها مواد
 موجود بز سرخ جبالبارز رأس 100در اين مطالعه از

از شهرستان جيرفت) حيوان10از هر گله( گله10در
هاي خون كامل از سياهرگ نمونه. نمونه برداري شد

خلأوداج  و با استفاده از لوله ليتري ميلي5دار گردن
سپس اين، تهيه گرديدEDTAانعقاد حاوي ماده ضد

و تا زمان نمونه ها بر روي يخ به آزمايشگاه منتقل شده
 درجه سانتيگراد نگهداري-20 در DNAاستخراج 

با هاي خون كامل از نمونهDNAاستخراج. شدند
و انجام گرفتDIATOM DNA PREPاستفاده از كيت 

و كميت  به روش اسپكتروفتومتري  DNAتعيين كيفيت
اي در اين تحقيق هشت جايگاه ريزماهواره.انجام شد

1مورد بررسي قرار گرفتند كه مشخصات آنها در جدول 
  CinnaGen PCR با استفاده از PCRواكنش. آمده است
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 مشخصات جايگاههاي مورد مطالعه-1جدول

 منبع
 اندازه آللي مشاهده شده

 در مطالعات قبلي) جفت باز(
 اندازه آللي مشاهده شده

 در اين مطالعه) جفت باز(
موقعيت
يكروموزوم

 جايگاه)3'→5'( آغازگر توالي

AAATACCCTATAAGGCACAGTACCAC (MAF64) 5141 -115 147 -114 1
CACCATGGCCACCTGGAATCAGG (MAF64) 
AAGGGTCTAAGTCCACTGGC (ILSTS034) 12 206-152 200 -148 5
GACCTGGTTTAGCAGAGAGC (ILSTS034) 
AGTATGGTAAGGCCAAAGGG (ILSTS059) 15 197 -160 197 -154 13
CGACTTGTGTTGTTCAAAGC (ILSTS059) 
AAATACCCTATAAGGCACAGTACCAC (BM1312) 7144 -123 148 -120 1
CACCATGGCCACCTGGAATCAGG (BM1312) 
AAATGTGTTTAAGATTCCATACAGTG (oraFCB20) 5135 -90135 -902
GGAAAACCCCCATATATACCTATAC (oraFCB20) 
AGCAGAGGTACAGGTGGTAAGCA (IL2RA) 7146-132 146-132 13
GATATGCCTTGGAGAAGGTAGCGTAT (IL2RA) 
CCTTCTGCTGAATATGCCAC (LSCV11) 22 516-485 515 -488 5
CACTATTTCATGCCCAAAATC (LSCV11) 
CACAGAGAGGCAAACCCCTC (LSCV24) 22 196-176 196-176 2
CTCAAGATAGTCCAGCCCAC (LSCV24) 

Master Kitالكتروفورز محصولات سپس. انجام گرفت
PCR و ساز اكريل واسرشته%8 با ژل آميد انجام گرفته

، (Bassam et al., 1991)نقره آميزي با نيترات بعد از رنگ
و صورت گرفتUvidocافزارآلل خواني با استفاده از نرم

و ژنوتيپي با شمارش مستقيم به دست فراواني هاي آللي
از-تعادل هاردي. آمد  دو آزمون واينبرگ با استفاده
معيارهاي مختلفو(X2)اسكورو كاي(G2)اسكور جي

مشهتروزايگوشامل تنوع درون جمعيتي   اهده شدهسيتي
(HO)،مورد انتظار(HE)،مورد انتظار نااريب(HNei)و

ني)I(شاخص شانون ز معيارهاي مختلف چندشكليو
آللي مورد مطالعه شاملها جايگاه ،)n( واقعي تعداد

ازبا)ne(تعداد آلل مؤثر -POPافزار نرماستفاده

Gene3.2 محتواي چند شكلي. مورد بررسي قرار گرفت
)PIC (با استفاده از نرم افزارزنيHet)Ott, 2001 (

 براي تعيين اين كه آيا جمعيت تعداد.گرديدمحاسبه 
سيتي برآورد شده هتروزايگوي با دار معنييها جايگاه

سه آزمون، يا خيردهدميرا نشان1بيش از حد انتظار
و تست3تست تفاوت استاندارد شده،2يدار معنيتست 

افزار با نرمWilcoxon4ي دار معنيخط
BOTTLENECK انجام شد )Piry et al., 1999 .( فرمول
تعدادو PIC، سيتيهتروزايگواز قبيل، شاخص هاي مهم

: به صورت زير است)ne(آلل مؤثر 

1. Heterozygosity excess 
2. Sign test 
3. Standardized differences test 
4. Wilcoxon sign-rank test 

سيتي در يك جمعيت به دو شكل هتروزايگو
و هتروزايگو سيتي مشاهده هتروزايگوسيتي مورد انتظار

سيتي مشاهده زايگوهترومقدار. شود شده گزارش مي
:شود شده براي يك جايگاه با فرمول زير محاسبه مي

∑= NNH ijo

 نوعjوi،تهتروزايگو تعداد افراد Nijدر اين رابطه
وها آلل  تعداد كل افرادN در جايگاه ژني مورد مطالعه

سيتي هتروزايگومقدار. باشد در جمعيت مورد مطالعه مي
سيتي براي يك جمعيت هتروزايگو ميزان مورد انتظار كه

وينبرگ است با فرمول زير- خاص در تعادل هاردي
:گردد محاسبه مي

∑ =
−=−= n

i iii pHh
1

211

 دهنده نشان به ترتيبhiوHi،Piدر اين رابطه
و، هموزيگوسيتي سيتي به ازاي هتروزايگوفراواني آللي
ژدهنده نشان1عدد. باشند هر لوكوس مي در كل نوتيپ

 را از طريق فرمول زير PIC. يك جايگاه معين است
:نمايند محاسبه مي
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و بحث  نتايج
 نشان2فراواني آللي جايگاههاي مورد مطالعه در جدول

آلل. داده شده است Fبيشترين فراواني آللي مربوط به

Jو كمترين فراواني مربوط به آلل IL2RAجايگاه

در نتيجه بررسي تعادل. بودOraFCB20جايگاه
داو- هاردي ر اينينبرگ در جايگاههاي مورد مطالعه

و(G2)اسكور جمعيت با استفاده از دو آزمون جي
، LSCV11 جايگاهمشخص شد كه پنج(X2)اسكور كاي

OraFCB20 ،ILSTS059 ،IL2RA وILSTS034از 
 داري دارند واينبرگ انحراف معنيـ تعادل هاردي

)05/0P< .(به احتمالاًها علت عدم تعادل در اين جايگاه
مقادير.باشدمي)يگير ونهنم(واسطه عامل انتخاب

،(He)، مورد انتظار(Ho)سيتي مشاهده شده هتروزايگو
 سيتيهتروزايگوو ميانگين(HNei)انتظار نا اريب مورد

(Have)هر جايگاه در اين جمعيت با استفاده از بازاي
 به دست آمد) POP-Gen32)Yeh et al., 1999 افزار نرم

 دامنه.داده شده است نشان3 در جدولو
مورد بررسي در اين هاي هتروزايگوسيتي براي جايگاه

 با كمترين IL2RA براي جايگاه7616/0جمعيت بين 
و آلل  با OraFCB20 براي جايگاه8743/0تعداد

آلل متغير بود  Askari et al. (2008). بيشترين تعداد
. آوردندبه دست نتايج مشابهي را براي بز كركي رائيني

به جايگاه مربوط)I(ر شاخص شانون بيشترين مقدا
OraFCB20)4501/2(به آلل بود كه با توجه تعداد

به،)آلل12(نسبتاً زياد در مورد اين جايگاه  نظر منطقي
به مي و كمترين مقدار نيز مربوط  IL2RAهجايگا رسد

آلل).4جدول(بود)6087/1( ) na(مشاهده شده تعداد
آلل مؤثر  ني) ne(و تعداد )PIC(چندشكليز محتوايو

ميبه كه از جمله معيارهاي چند شكلي رود نيز شمار
به).4جدول(محاسبه گرديد  دست آمده از برآورد نتايج

و معيارهاي تنوع درون جمعيتي مانند هتروزايگوسيتي
در نشان شاخص اطلاعات شانون دهنده تنوع بالا

 به طوري كه ميانگين جايگاههاي مورد بررسي است
كل جايگاه هاي هتروزايگوسيتي به دست آمده براي

شد81/0مطالعه شده  ، بزوار، در بزهاي ايبكس. محاسبه
و كركي رايني، كالاهاري  اين شاخص به ترتيب ايتاليايي

 ,.Askari et al) بود80/0و17/0،19/0،63/0،71/0
2008; Iamartino et al., 2010; Kotze et al., 2004; 

Visser et al., 2004) . جمعيتمقايسه نتايج مطالعه اين 
 كه تنوع در بز سرخ دهدميبا نژادهاي ديگر نشان

جبالبارز همانند بز كركي رايني بيشتر از نژادهاي
�شان جمعيتمؤثريي كه اندازهها جمعيت. خارجي است

و، كاهش يافته است سيتي آنها در هتروزايگوتعداد آلل
به طور همبسته كاهشي چند شكل نيزها جايگاه

از تنوع آللي سريع، اما. يابد مي سيتي كاهش هتروزايگوتر
براي نمونه در جايگاهي كه تحت تعادل يابد، مي

سيتي مشاهده شده از هتروزايگو است�رانش- موتاسيون
و اين نيز هتروزايگو سيتي مورد انتظار بيشتر است

آلل مشاهده شده است بر. بزرگتر از تعداد اي اين امر
 قرار دارند�جايگاههايي كه تحت مدل آللي نامحدود

اگر جايگاه تحت مدل موتاسيون. ثابت شده است
د به وجود آيد كه توانميهايي حالت، قرار گيرد�ناپيوسته

 سيتي برآورد شده بيش از حد انتظارهتروزايگواين
و برابر شوند كه جايگاه كمي تعداد، اما. مشاهده نشود

م و به آرامي از اين5وتاسيون ناپيوستهتحت مدل  هستند
و به سمت مدل آللي نامحدود 6مدل فاصله گرفته

سيتي برآورد شده بيش از حد هتروزايگويك، روند مي
كه انتظار را نشان مي  ژنتيكي bottleneckنتيجه دهند

 رانش-در يك جمعيت تحت تعادل موتاسيون. است
يت در گذشته ثابت مانده جمعمؤثراندازه، براي نمونه(

احتمال يكساني وجود دارد كه يك جايگاه) است
يا سيتي برآورد شده بيش از حد انتظارهتروزايگو
 را نشان7سيتي برآورد شده كمتر از حد انتظارهتروزايگو

براي اين كه تعيين كنيم كه آيا جمعيت تعداد. دهد
شدهتروزايگوي با دار معنييها جايگاه ه سيتي برآورد

سه تست، يا خيردهدميرا نشان بيش از حد انتظار
تست تفاوت استاندارد شده،يدار معنيتست: وجود دارد

نتايج حاصل از . Wilcoxonي دار معنيخط تستو
 Bottleneck ،(Piry etافزار هاي آللي با نرم آناليز فراواني

al., 1999) نشان اين نتايج. داده شده است5 در جدول 

1. Effective population size 
2. Mutation-drift equilibrium 
3. Infinite Allele Model (IAM) 
4. Stepwise Mutation Model (SMM) 
5. Stepwise Mutation Model (SMM) 
6. Infinite Allele Model (IAM) 
7. Heterozygosity deficit 
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 مقدار فراواني آللي جايگاههاي مورد مطالعه-2جدول
 آلل جايگاه ژني

MAF64 BM1312 LSCV24 LSCV11 OraFCB20 ILSTS059 IL2RA ILSTS034 
A3010/01801/00305/02418/00701/02162/01312/00528/0
B1841/00500/01089/02019/00499/01792/00801/01010/0
C1289/01508/01877/01841/00980/01911/00912/01145/0
D1301/02617/02501/02211/02201/01181/02462/00389/0
E1899/00412/03311/01281/00458/00771/00695/02195/0
F0731/01799/01108/00301/00688/01510/03852/00762/0
G-1516/0--0601/00302/0-1011/0
H----0501/00411/0-0953/0
I----0901/0--2112/0
J----0102/0---
K----1285/0---
L----1207/0---

،He)(هتروزايگوسيتي مورد انتظار،)Ho(يگوسيتي مشاهده شدهاهتروز-3جدول
)Have(ي سيتهتروزايگوو ميانگين ) HNei( اريب هتروزايگوسيتي مورد انتظار نا

 HoHeHNei Have جايگاه
MAF64 8165/08099/07845/07845/0
BM1312 8298/08275/08194/08194/0
LSCV24 7791/07788/07765/07765/0
LSCV11 8101/08085/08010/08010/0

OraFCB20 8795/08737/08743/08743/0
ILSTS059 8501/08473/08264/08264/0

IL2RA 7612/07581/07616/07616/0
ILSTS034 8593/08534/08498/08498/0

8232/08196/08116/08116/0 ميانگين

،)PIC-value( محتوي اطلاعات چندشكلي، (ne)، آلل مؤثر(n) مشاهده شدهمقادير آلل-4جدول
 هاي مورد مطالعه جايگاهرايب(I) شاخص اطلاعات شانون

 (I) شاخص اطلاعات شانون PIC-value (ne) آلل مؤثر (n) مشاهده شدهآلل نام جايگاه

MAF64 69999/47821/06925/1
BM1312 86001/58001/08125/1
LSCV24 65216/47501/06375/1
LSCV11 51221/57712/06672/1

OraFCB20 12 7325/88814/04501/2
ILSTS059 72541/68252/0001/2

IL2RA 60987/47107/06087/1
ILSTS034 10 0001/68199/00952/2

62/76661/57925/08705/1 ميانگين
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 Bottleneckنتايج آناليزهاي انجام شده با نرم افزار-5جدول
 (mutation-drift equilibrium)رانش-جمعيت تحت تعادل موتاسيون

ت مدل آللي نامحدود تح
(Infinite Allele Model (IAM)) 

 تحت مدل موتاسيون ناپيوسته
(Stepwise Mutation Model (SMM))

باها جايگاهتعداد سيتي برآورد شده بيش ازهتروزايگوي مورد انتظار
 (Heterozygosity Excess) حد انتظار

75/475/4

باهااهجايگتعداد سيتي برآورد شده كمتر ازهتروزايگوي مورد انتظار
 (Heterozygosity Deficit)حد انتظار

00
يدار معنيتست

 sign testيا

%)5 در سطح دار معني(01536/0%)5 در سطح دار معني(01544/0 احتمال
88ي فيت شدهها جايگاهتعداد
T2332/4476/2 مقدار

 تست تفاوت استاندارد شده يا
standardized 

differences test 1 در سطح دار معني(00664/0%)1 در سطح دار معني(00001/0 احتمال(%
88ي فيت شدهها جايگاهتعداد

Heterozygosity Excess 00195/000195/0 احتمال در توزيع يك طرفه براي
Heterozygosity Deficit 11 طرفه براياحتمال در توزيع يك

يايدار معني خط تست
Wilcoxon Wilcoxon 

sign-rank test 
وHeterozygosity Excess احتمال در توزيع دو طرفه براي

Heterozygosity Deficit 
00391/000391/0

مدلو� كه تحت هر دو مدل موتاسيون ناپيوستهدهد مي
سيتي هتروزايگو جايگاه8از75/4 تعداد�آللي نامحدود

و هيچ باشمي از حد انتظارشان بيش شده برآورد د
 سيتي برآوردهتروزايگوتحت هر دو مدل جايگاهي

البته اين نتايج احتمالاً. نبود شان كمتر از حد انتظار شده
باشد، بلكه ناشي از كوچك بودن اندازه مؤثر جمعيت نمي

گيري است، چون از تمام افراد جمعيت ناشي از اثر نمونه
 
1. Stepwise Mutation Model (SMM) 
2. Infinite Allele Model (IAM) 

و به طور تصادفي از گيري به عمل نيامده نمونه است
نتايج اين بررسي. گيري شده است تعدادي از آنها نمونه

رغم سيستم حاكي از اين است كه علي همچنين
از هنوز، بسته گله گيري جفت سطح بالايي

بالاي تنوع. هتروزايگوسيتي در گله مورد نظر وجود دارد
را آينده، مشاهده شده در اين جمعيت اي اميدواركننده

و نيز براي كارهاي اصلاح در  زمينه حفظ اين جمعيت
نژادي بعدي بر روي اين جمعيت يا استفاده از آن به

.دهدميمنظور اصلاح نژاد پيش روي قرار 
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