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 چکیده

رل تر و بهتر افراد و همچنین کنتپیشرفت ژنتیکی حاصل از انتخاب دقیق ،های اصلاحیتر ارزشبرآورد دقیق بهواند تمی انتخاب ژنومی

های لازم را قبل از اجرای فرآیندهای پرهزینه بینیتوان پیشمیفرآیندها  کامپیوتری ژنوم و سازیبا شبیه. کمک کندهمخونی در حیوانات 

چراکه تمام تنوع ژنتیکی صفاتی که در  ؛برنامه اصلاحی بستگی زیادی به چگونگی ایجاد جمعیت پایه داردموفقیت هر  د.رژنومی، اجرا ک

ای در عدم تعادل طراحی یک برنامه با هدف ایجاد جمعیت پایهدر جمعیت پایه ایجاد گردد. بایستی د، نشوهدف اصلاحی گنجانده می

ورها، در فرآیندهای اصلاح نژادی با درنظرگیری خصوصیات ژنتیکی و رفتار بنزوامع سازی آمیزش تصادفی بین جوسیله شبیههب پیوستگی

افزار با استفاده از نرم یو ژنوم یتیعوامل مختلف جمع یسازهیشببا در تحقیق حاضر  تولیدمثلی ویژه زنبور عسل، اهمیت دارد.

MATLAB ،با نرم افزار  ر جمعیتثؤاندازه مثیر أضمن بررسی ت و دیگرد جادیزنبورعسل ا یکیژنت یمعمارNeEstimator سطح چهار در 

و  شد های تاریخی مطالعهها و نرها در نسل، اثر تعداد ملکهاست پیوستگیدر نسلی که دارای حداکثرعدم تعادل ی و آللی فراوان حداقل

نسلی که در آن حداکثر عدم تعادل پیوستگی رخ ها و تعداد نرها در نسلهای تاریخی، زمان رسیدن و گردید که با افزایش ملکه معین

اد یابد. افزایش تعده حداکثر عدم تعادل پیوستگی کاهش میب با افزایش نرخ جهش، زمان رسیدن سو بالعک یابددهد نیز افزایش میمی

 یالگو د.ش دم تعادل پیوستگیع نسلهای تاریخی سبب کاهش زمان در رسیدن به حداکثر هایی با تعداد افراد کمتر درنشانگرها در جمعیت

 .دهندیم شکلاست که آن را  تیجمع یکیژنت یندهایقدرتمند از فرآ اینشانهدر ژنوم  پیوستگیعدم تعادل 
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 شماره صفحات

54-44  

mailto:atefeh.seyeddokht@gmail.com


 51                                                                           1501زمستان ، 5، شماره 2ره نژادی دام، دومجله اصلاح و به

 مقدمه

 ها برای بشار و تنو  زیساتی بسیار زیانبار استکاهش جمعیت آنهساتند که افشاانها در طبیعت ترین گردهزنبورها از مهم

(Khalifa et al., 2021). شااواهد بساایاری وجود دارد که جمعیت زنبورها در حال کاهش اساات (FAO, 2019) . این کاهش

 اه طبیعی ودادن بوم و زیستگمرتبط است و عوامل متعددی هم از جمله ازدست طور عمده با پیدایش و تکامل جوامع بشاریهب

 Belsky) پیدایش همخونی در آن سهیم هستند متعاقب آن تقسیم شدن و دور شدن جوامع و انزوای ژنتیکی جوامع و طبیعتاً

and Joshi, 2019; Patenković et al., 2022) .ءتوانند بر بقاشدت میزا بهها و عوامل بیماریهای مهاجم و مضار، انگلگونه 

یر ثأت قادرند تغییرات اقلیمی و آب و هوایی هم. (Goulson et al., 2015; Insolia et al., 2022) باشااند رثؤجوامع زنبور م

های کنترل و بشر در کنار استراتژی. (Le Conte and Navajas, 2008) دنزیادی بر تنو  جمعیت زنبور در آینده داشاته باش

 ت.حفاظت نژادی اسهای نیازمند مطالعات ژنتیک جمعیت برای پشتیبانی از استراتژی ،عوامل حفاظت این حشرات درمقابل این

رای این حشرات بها و بوم طبیعی دنبال بررسی تغییرات محیطی بر اکوسیستمهب شاناساانو حشاره شاناسایزیسات محققین

نیاز به حفظ  کند.یم تربیشبرای تطابق با شاارایط محیطی  را امعوج تر، آمادگیتنو  جمعیتی بیشها هسااتند. از آن حفاظت

عنوان یک معیار برای توانایی در جهت مقابله با تغییرات همحققین دامنه تنو  را در این نژادها بنژادهای بومی ساابب شااده که 

تواند نوترکیبی است و انتخاب طبیعی می و تنو  موجود به علت جهش. (Amin et al., 2022) محیطی مورد پایش قرار دهند

از سااوی دیگر جوامع بیولوژیود در حقیقت محدود نیسااتند. گرنه اندازه و تعداد  .(Barton, 2010) را از بین ببرد این تنو 

تر از این عدد کونک 1ر جمعیتثاندازه موساات که ا افراد یک جمعیت ممکن اساات زیاد باشااند ولی آنهه که مساالم اساات این

 ه غالباً اینگونهک ثر برابر اندازه واقعی جامعه باشدؤتصاادفی، اندازه مسات که در یک جامعه با آمیزش ا آل ایناسات. حالت ایده

et  Husemann) استدر جمعیت  2پیوستگیمیزان تنو  ژنتیکی، رانش و عدم تعادل  کنندهتعیین ر جمعیتثؤاندازه م .نیست

al., 2016). عدم تعادل پیوسااتگی (LD )های ژنی مختلف در یک جامعه اصاالاحی ها در جایگاهارتباطی غیرتصااادفی بین آلل

مقدار عدم تعادل  .(Qanbari, 2020) ها برآورد کردجایگاه توان با اساتفاده از همبستگی بین نشانگرها در آناسات و آن را می

اهمیت دارد ( GWASهای اصلاحی همانند مطالعات ارتباطی در کل ژنوم )های ژنی برای موفقیت برنامهوساتگی بین جایگاهپی

 ,.Khanzadeh et al)یابی ژنی نقش دارد مورد نیاز برای نقشاااه SNPنراکه مقدار عدم تعادل پیوساااتگی در تعیین تعداد 

2020; Qanbari, 2020). عنوان نساال مبنا لحان نمود. هتوان بجوامعی که در حداکثر عدم تعادل پیوسااتگی هسااتند را می

 ساااازی اینر باشاااند و شااابیهثؤژنی و ژنوتیپی مو فراوانیهای های جمعیتیتوانند بر فراسااانجهمتنوعی میرخدادهای تکاملی 

 .  دنموجود بسیار راهگشا باش جوامع واقعیاتتواند در شناخت های تکاملی باتوجه به معماری ژنتیکی موجود زنده میپدیده

                                                 
1 - Effective population size (Ne) 

2 - Linkage Disequilibrium (LD) 
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 ینیبشیپ نیبا توجه به رکوردها و شاجره و بر اسا  بهتر یکیژنت یابیو ارز یاصالاح یهابرنامه یاصالاح نژاد همراه با اجرا

شاااده اما امروزه لزوم اساااتفاده از همهون زنبور دنبال  دیو حشااارات مف یدام یهاگونه یدر تمام شیها پاز دهه یخط بیناار

وجه به است. با ت یپوشنشم رقابلیغ یکاربرد یعنوان روشبه ینشانگر مولکول یهاداده بر یمبتن یانتخاب ژنوم یهایاساتراتژ

 یسازهیاست که ابتدا مطالعات شب ازین زشیانتخاب و آم یهایاساتراتژ یزیرو برنامه یشاناخت اثرات انتخاب ژنوم یبرا نکهیا

برخوردار است لذا در وهله  ییبسزا تیاز اهم یسازهیبمطالعات شا یبه عنوان نقطه شارو  برا زین هیپا تیو جمع ردیصاورت گ

 منظور مطالعه عدمبه یبررس نی. لذا در ادیگرد جادیبر نشاانگر ا یانتخاب مبتن یهاروش یمنظور اجرابه یساازهیشاب نیاول ا

 نیؤثر بر ام یتکامل یهادهیاست، ژنوم و پد دیپلوئید-دیهاپلوئ یاکه حشاره-رفتن آن در زنبورعسال نیو از ب یوساتگیتعادل پ

 و مورد مطالعه قرار گرفت.  یسازهیاست شب یوستگیحداکثر عدم تعادل پ یکه دارا یدر نسل تیه همهون اندازه مؤثر جمعحشر

های اقتصادی صفات مهم مورد بررسی توان میانگین ارزششده زنبور میها یا جوامع اصلاحامروزه با در دستر  بودن سویه

یا مقاومت به کنه و حتی خصااوصاایات رفتاری را در زمان ایجاد جوامع پایه  در این حشااره را همهون متوسااط تولید عساال و

تواند اصلاح گزینشی برای مقاومت در زنبورها میعنوان نمونه، به گیری مدنظر گرفت.ساازی نمونهعنوان یک معیار برای بهینهبه

اصاالاحی دقیق جهت  نیازمند یک برنامهرفتن جوامع به دلایل ذکر شااده در پیش کمک نماید ولی این امر در کاهش ازدساات

 یهای اصلاحی برمبناباشد. مطالعات ژنومی و ارزیابیاجرای ارزیابی ژنتیکی برای صفات مختلف از جمله مقاومت و سازگاری می

ه جوامع لعتواند در مطاسازی ژنومی با توجه به ساختار صفات میتواند در این امر بسیار مفید باشد و شبیهبرآوردهای ژنومی می

ساااختار ژنتیکی و رفتار تولیدمثلی در . (Price et al., 2010) اشاادبو تاریخهه جوامع کارآمد  برای بررساای ساااختار جمعیتی

 باشد. سازی متفاوتی مختص به زنبورعسل مینیازمند شبیه علت نرخ بالای نوترکیبیبه زنبور متمایز بوده و

ت در شجره اس یشامل افراد تیجمع نی. اشودیاستفاده م یسازهیمطالعات شب یعنوان نقطه شرو  برابه هیپا تیجمع کی

 فتشریبا پ نیاست. همهن یوستگیکه در عدم تعادل پ شودیو فرض م ساتیآنها در دساتر  ن یبرا یاطلاعات اجداد چیکه ه

روابط  یشاااتریبا دقت ب توانیدر جوامع زنبور، م ترعیوسااا پیژنوت نییتع ییو توانا  NGS 3 ،یمولکول کیعلوم مرتبط با ژنت

 هیهر سو ایاست از هر جامعه  ازیکه ن یبه درصاد افراد توانیو درون جوامع را برآورد نمود و با توجه به آن م نیب یشااوندیخو

 (. Ekblom and Galindo, 2011; Lozier, 2014) بردیشوند پ یبردارنمونه

 عدم تعادل زانیجهش، تراکم نشااانگرها و تعداد افراد بر م زانیمانند م یعوامل ریتأث یبررساا ،یساااز هیشااب نیا گریهدف د

 است. تیجمع کیدر  یوستگیپ

 

                                                 
3 - Next Generation Sequencing 
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 واد و روش م

عداد ت همانندسازی عوامل مختلفی برای بررسای سناریوهای مختلف در نسل پایه و اتفاقات حاصل از این سناریوها به شبیه

زنبورهای نر در این نسااال، تعداد ملکه ها، تعداد جایگاه نشاااانگری، نرخ جهش، حداقل فراوانی آللی و تعداد جایگاه نشاااانگری 

استفاده از با  (2012بدین منظور از برنامه ارائه شده توسط گوپتا و همکاران ) اسات. نیازبر اساا  حداقل فراوانی آللی  منتخب

معماری ژنتیکی زنبورعسل به شکل  .(Gupta et al., 2012) ساازی استفاده شدبرای شابیه 1/4 نساخه MATLABافزار نرم

یر ثأبا آمیزش نندهمسری )نندین نر با یک ملکه( بوده و تحت ت (Oldroyd et al., 2018) دیپلوئید-تعیین جنسیت هاپلوئید

برای آمیزش زنبور نر  10که تعداد طراحی شد  ایساازی بگونهشابیه ،نوترکیبی زیادی قرار دارد. برای این منظور نرخ جهش و

 تمام عدم همپوشااانی این، بر و علاوه ثابت نساال هر در رایت-فیشاار جمعیت مدل طبق جمعیت اندازه .ودشاا هر ملکه لحان

کاملی های تبرای مطالعه عدم تعادل پیوستگی و از بین رفتن آن، ژنوم و پدیدههمهنین  .گردیدلحان  شدهسازیشبیه هاینسل

بعنوان برآوردگری با محدوده عدم تعادل پیوستگی کوتاه مورد بررسی قرار گرفت.  2r. متوسط شدسازی حشره شبیه ر بر اینثؤم

و ماده های ملکه سااااخته شاااد. طول هر کرومزوم مطابق طول  ی نسااال پایهبرای نرها کروموزوم 11ژنومی دیپلوئید، حاوی 

 ها از یک توزیع یکنواخت تبعیت نمودکروموزوم بر روی یهای ژنسازی شد و توزیع همه جایگاهزوم حقیقی زنبور شابیهوکروم

(Toth and Zayed, 2021) .ایجاد گامت در هر نسل لحان  روند تکامل، نوترکیبی و جهش در طی فرآیند ،ساازیبرای شابیه

سازی در این شابیه( آمیزش دارد که معمولاً یک ملکه با تعداد زیادی نر) آمیزش نند همساری همانگونه که ذکر شاد، گردید.

مبادله قطعات کروموزومی بین کروموزومهای پدری و که احتمال نوترکیبی برای محاسبه  .(به ازای هر ملکه نر 10) استفاده شد

اوور در تمام قطعات کروموزومی با توزیع پواسون عمل هالدین استفاده شد که با فرض کراسینگ از تابع نوترکیبیاسات،  مادری

گردد که به مقدار فاصاله بین جایگاههای ژنی مجاور در نقشه محاسابه می رای نوترکیبی یک احتمالنماید و در این حالت بمی

همهنین تعداد نشااانگر  و حضااور متفاوت تعداد نر و ملکههای متفاوت نوترکیبی، نرخ. (Haldane, 1919) ژنی مرتبط اساات

 ها مورد مطالعه قرار گرفتند. عنوان متغیر در بررسیهب

 ثر جمعیتؤتعادل پیوستگی و اندازه ممحاسبه عدم 

 یبرا 4گوتیروش مازاد هتروز ،5یمولکولتباری همروش  ،پیوسااتگیمانند روش عدم تعادل  یمختلف یهاتمیها و الگورروش

 .استفاده شد Ne محاسبه یبرا پیوستگیاز روش عدم تعادل  قیتحق نیاند. در امؤثر ارائه شده تیمحاسبه اندازه جمع

 Sij باشااد لذا j > i ای کهونهگهب jو  i اه ژنیگبرای جفت جایاساات. اههای ژنی نندشااکل گتعداد جای k فرض اساات که

 عبارتست از:  �̂�2آنگاه مقدار مورد انتظار  .خواهد بوداه ژنی گها در دو جایی نمونهین هارمونیکی برای اندازهگمیان

                                                 
4 - Molecular Coancestry method 

5 - Heterozygote Excess method 
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 یهاداده ناشی از یاحتمال اریب یبرا Ne یهانی، تخم(Peel et al., 2013) و همکاران Peel یسازهیبر اسا  مطالعه شب

از اهمیت زیادی برخوردار است لذا  نانیطمدامنه ا نیتخمهایی که در ننین بررسیاز آنجایی .شوندیم حیاز دسات رفته تصاح

 Waples توسطکه  یمجذور کا بیبر اسا  تقرساتگی مورد استفاده در این بررسی ویروش عدم تعادل پ برای نانیطمدامنه ا

(Waples, 2006) معین گردیده محاسبه شد. 

عه سازی مورد مطالجوامع مختلف زنبور عسل با توجه به سناریوهای مختلف شبیهبررسای عدم تعادل پیوساتگی در  در این

پیوسااتگی مدنظر قرار گرفت  سااازی برای مشاااهده زمان دسااتیابی به حداکثر عدم تعادلقرار گرفت. شااش سااناریوی شاابیه

 جمعیت موثر اندازه برآورد و باشاادمی جمعیت ثرؤم اندازه تاثیر تحت بسااته جوامع در اپیسااتازی تعادل عدم الگوی .(1)جدول

 سطح نهار در جمعیت ثرؤم اندازه بررسی، این در. باشاد انقراض خطر معرض در جوامع بررسای برای ژنومی ابزار یک تواندمی

استفاده  2.01نساخه   NeEstimatorبرای این امر از نرم افزار  .گردید برآورد( 04/0 و 0، 02/0، 01/0 ،0) آللی فراوانی حداقل

 . (Do et al., 2014) گردید

نسل اجرا شد. در  1000سازی برای شبیه ،در همه سناریوهااپیستازی  تعادل عدم به حداکثر دساتیابی زمان مشااهده برای

گرفته  عدد درنظر 10عدد و تعداد ملکه یا تعداد مادران ایجاد کننده ملکه  100 سناریوی اول و دوم تعداد نرهای آمیزش کننده

 .گردید تعیین 04/0 و نرخ حداقل فراوانی آللی 0024/0 شد. نرخ نوترکیبی معادل

 10000نشانگر و برای سناریوی دوم  1000سازی شده برای سناریوی اول های شابیهSNPمجمو  کل تعداد نشاانگرها یا 

گردیدند با این تفاوت که در این دو سناریو ایجاد  2و  1های سناریوهای ترتیب با پیش فرضهب 5و  3. ساناریوهای بودنشاانگر 

 1و  4لحان شااد. در سااناریوهای  30تعداد مادران ایجاد کننده ملکه  و 300سااازی، تعداد نرهای آمیزش کننده برای شاابیه

رخ اجرا شد و فقط ن 1و  4سناریوهای  ترتیب برایهب 5و  2های ساناریوهای یر نقش نوترکیبی، پیش فرضثمنظور بررسای تاهب

 .افزایش یافت 004/0نوترکیبی به 

 نتایج و بحث

 در طی زمان عوامل متعددی را باید مدنظر قرار داد که بطور طبیعی توانایی  برای بررسی تغییرات عدم تعادل پیوستگی
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از جمله این  ها و ...کننده در آمیزششارکت ایجاد نوساان و تغییر در جمعیت را دارند. نرخ جهش، تراکم نشاانگری، تعداد افراد

( تحت تاثیر نوترکیبی بین دو 𝐷𝑛) nدر ژنتیک جمعیت، از بین رفتن عدم تعادل پیوسااتگی در نساال . عوامل طبیعی هسااتند

را صفر لحان نمائیم لذا میزان از بین  n( است. اگر در نسل مبنا 𝑛𝜃( و تعداد نسلهای تاثیرپذیر از این نوترکیبی )θجایگاه ژنی )

 برابر خواهد بود با nرفتن عدم تعادل پیوستگی در نسل 

𝐷𝑛 = 𝐷0(1 − 𝜃)𝑛𝜃 

ها، رانش عوامال طبیعی دخیل در ژنتیک جمعیت همانند آمیزش غیرتصاااادفی، انتخاب، جهش، مهاجرت، اختلاع جمعیت

توانند برآوردهای عدم تعادل پیوساااتگی و از بین رفتن عدم تعادل میژنتیکی یاا اثر کوناک بودن اندازه موثر جمعیت همگی 

 .(Flint-Garcia et al., 2003) ثیر قرار دهندأپیوستگی را تحت ت

ان تواند و در فاز جفت شدن با هم اتصال دارند، میبر روی هاپلوتیپی یکساان قرار گرفته SNPدر جوامعی که جفت آللهای 

مقادیر بالایی از عدم تعادل پیوستگی را مشاهده نمود و در این جوامع از بین رفتن عدم تعادل پیوستگی تحت تاثیر نوترکیبی و 

 .(Qanbari, 2020)تعداد نسل خواهد بود 

اعات توان از اطلبرای برآورد عدم تعادل پیوساتگی و از بین رفتن عدم تعادل پیوستگی انجام شده است. می مطالعات زیادی

های عمیقی در دساات نیساات، از اطلاعات شااجره برای برآورد اندازه موثر جمعیت اسااتفاده کرد ولی بدلیل اینکه اغلب شااجره

نشان  ,𝐷یا  𝑟2با  کهبستگی محاسبه شده بین جفت نشانگرها است شود. اکثر این مطالعات مبتنی بر همنشاانگری استفاده می

گیری عدم تعادل پیوساتگی در یک محدوده کوتاه سابب قوت بخشای به برآوردهای عدم تعادل پیوستگی شاود. اندازهداده می

 .(Bohmanova et al., 2010)گردد می

برای دساتیابی به نسلی که در آن با توجه به مفروضات،  1در مطالعه حاضار تأثیر برخی عوامل بر طبق ساناریوهای جدول 

برطبق نتایج، حداکثر عدم تعادل پیوساااتگی در حاداکثر عدم تعادل پیوساااتگی اتفاا خواهد افتاد مورد بررسااای قرار گرفت. 

 .(2)جدول  بدست آمد 141و  122، 211، 214، 155، 182ترتیب هگانه ب ششسناریوهای 

 پیوستگی حداکثر عدم تعادلسناریوهای مختلف شبیه سازی جهت مطالعه زمان رسیدن به  :1جدول
Table 1- Different simulation scenarios to study the time to reach maximum linkage disequilibrium 

حداقل فراوانی 

 آللی
 نرخ جهش

تعداد نشانگر 

SNP 
 تعداد نر تعداد ملکه

تعداد نسل شبیه 

 سازی شده
 

 1سناریو  1000 100 10 1000 0024/0 04/0

 2 ویسنار 1000 100 10 10000 0024/0 04/0

 3 ویسنار 1000 300 30 1000 0024/0 04/0

 5 ویسنار 1000 300 30 10000 0024/0 04/0

 4 ویسنار 1000 100 10 10000 004/0 04/0

 1 ویسنار 1000 300 30 10000 004/0 04/0
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 در هریک از سناریوهای مختلف پیوستگی حداکثر عدم تعادلزمان رسیدن به  :2جدول
Table 2- The time to reach the maximum linkage disequilibrium in each of the different scenarios 

  عدم تعادل پیوستگینسل بروز حداکثر  عدم تعادل پیوستگیدر زمان بروز حداکثر  r2متوسط 

 1سناریو 182 041/0

 2ویسنار 155 088/0

 3ویسنار 214 043/0

 5ویسنار 211 108/0

 4ویسنار 122 124/0

 1ویسنار 141 042/0

 

داد حداکثر عدم تعادل پیوستگی خترین رو دیرهنگام 2حداکثر عدم تعادل پیوستگی در سناریوی ساریعترین دساتیابی به 

ها در نسال پایه بود و مشخص گردید که با افزایش اتفاا افتاد. تفاوت این دو ساناریو فقط در تعداد نرها و ملکه 5در ساناریوی 

ها و تعداد نرها در نسااالهای با افزایش ملکه تر رخ داد.ی طولانیها، حداکثر عدم تعادل پیوساااتگی در طی زمانتعداد نر و ملکه

 و بالعکس با افزایش نرخ فتیادهد نیز افزایش تاریخی، زمان رساایدن و نساالی که در آن حداکثر عدم تعادل پیوسااتگی رخ می

هایی با شااانگرها در جمعیتافزایش تعداد نهمهنین با . فتیانوترکیبی، زمان رساایدن به حداکثر عدم تعادل پیوسااتگی کاهش 

عداد هایی با تهای تاریخی سبب کاهش زمان در رسیدن به حداکثر عدم تعادل پیوستگی و در جمعیتتعداد افراد کمتر در نسل

های تاریخی سابب افزایش زمان در رسایدن به حداکثر عدم تعادل پیوساتگی شد ولی این مقادیر بیشتر افراد بیشاتر در نسال

 های تاریخی اساات. نکته جالب توجهیرات زیاد از نساالی به نساال دیگر در جوامعی با تعداد افراد کمتر در نساالثیر تغیأتحت ت

در ساایه حضاور تعداد بیشاتری نشانگر بود که اهمیت افزایش نگالی نشانگرها را در مطالعات  2rمقادیر بیشاتر میانگین  اینکه

نماید. همهنین با مقایسااه تفاوت تعداد نفرات در ژنومی برای دسااتیابی به مقادیر بیشااتری از عدم تعادل پیوسااتگی نمایان می

عنوان یکی از معیارهای مهم در بحث تنو  و هباز دساات رفتن عدم تعادل پیوسااتگی  مشااخص گردید کههای تاریخی جمعیت

 ها در نسل تاریخی با سرعت کمتری اتفاا خواهد افتاد.تر از نرها و مادهها، در جوامعی غنیپایداری گونه

عنوان متغیری کلیدی برای هثیر قرار دهد. از این عامل بأهای ژنتیک جمعیت را تحت تتواند تمام جنبهانادازه جمعیات می

ثر جمعیت برای جلوگیری از ازدساات دادن ؤشااود لذا برآورد دقیق اندازه مهای درمعرض خطر انقراض اسااتفاده مین گونهتعیی

ساات. برطبق گزارش فائو، ا هاگیری برای حفاظت از گونهعنوان مبنایی برای تصاامیمهتنو  و بقای جمعیت ضااروری اساات و ب

،  5، 10، 18نساال درحدود ، 10باشااد، تنو  ژنتیکی درطی  400و  240، 124، 40، 24ترتیب هثر جمعیت بؤزمانی که اندازه م

برای جوامع  .(FAO, 1992; Rischkowsky and Pilling, 2007; Ferraz et al., 2015) ترتیب کاهش خواهد یافتهب 8/0و  1/1
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 1000ثر جمعیت بیشتر از ؤبرای جلوگیری از کاهش شایستگی لازم است. اندازه م 100ثر جمعیت بیشاتر از ؤوحشای، اندازه م

 .(Frankham et al., 2014) برای دارا بودن پتانسیل تکامل در بلند مدت ضروری است

ا اهی و تحقیقاتی آن رگبر بوده و این توانایی وجود ندارد که بتوان در محیط آزمایشااابااتوجه به اینکه حفاظت منابع هزینه

های آمیزشاای هم در جهت زنده باید با سااودآور نمودن آن محقق شااود و برنامه ا حفظ تنو  ژنتیکی موجوداتذذخیره نمود ل

 رثؤاندازه مبطور نمونه  1از بین سااناریوهای جدول گیرد. افزایش تنو  طراحی گردند که این امر هم با اصاالاح نژاد صااورت می

ر جمعیت ثؤگردید. اندازه م برآورد( 04/0و  02/0، 01/0، 0حداقل فراوانی آللی ) سطح نهاردر برای ساناریوی نهارم جمعیت 

دهنده درمعرض خطر بودن ننین ر نشانثؤجمعیت م برآورد شد. این میزان 5/41و  5/42،  43،  4/43ترتیب هدر این سطوح ب

توان از دو منظر این نتایج را می ریزی نمود.برنامهر در آن و حفظ و بهبود تنو  ثؤای اساات و باید برای افزایش جمعیت مجامعه

ثر ؤدهند کم باشد، در نسلهای حاضر اندازه مای را تشاکیل میای که جمعیت پایهمدنظر قرار داد. اول اینکه اگر تعداد نر و ماده

را افزایش داد و برنامه  سااودآوری تولیدتواند مشااکل ساااز گردد و درثانی از منظر عملی و کاربردی، نیاز اساات که جمعیت می

 .ت کردظمحاف یجمعیت هنینآمیزشی مناسبی را برای کنترل همخونی اجرا نمود تا بتوان بصورت ژنتیکی از این

 

 در طی نسل پیوستگی عدم تعادلنمودار تغییرات  :1شکل
Figure 1- Changes in linkage disequilibrium during generations 
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 گیری کلینتیجه

مقدار عدم تعادل اسااات. در جمعیت  پیوساااتگیمیزان تنو  ژنتیکی، رانش و عدم تعادل کننده تعیین ر جمعیتثؤاندازه م

ورد نیاز م نشانگرمقدار در تعیین تعداد این های اصلاحی اهمیت دارد نراکه های ژنی برای موفقیت برنامهپیوساتگی بین جایگاه

ر د توان بعنوان نسل مبنا لحان نمود.جوامعی که در حداکثر عدم تعادل پیوستگی هستند را می یابی ژنی نقش دارد.برای نقشاه

ها و که، اثر تعداد ملاست پیوستگیعدم تعادل  ر جمعیت در نسلی که دارای حداکثرثؤاندازه مثیر أتحقیق حاضر ضمن بررسی ت

، زمان رسیدن و نسلی پایهبا افزایش ملکه ها و تعداد نرها در نسلهای  که گردید معینهای تاریخی مطالعه شاد و نرها در نسال

ه ب با افزایش نرخ جهش، زمان رسااایدن همهنینو  یابدکاه در آن حداکثر عدم تعادل پیوساااتگی رخ می دهد نیز افزایش می

اریخی های تنسل فراد کمتر درهایی با تعداد ایابد. افزایش تعداد نشاانگرها در جمعیتحداکثر عدم تعادل پیوساتگی کاهش می

سابب کاهش زمان در رسایدن به حداکثر عدم تعادل پیوستگی و در جمعیتهایی با تعداد افراد بیشتر در نسلهای تاریخی سبب 

 .بودنقابل توجه در رسیدن به حداکثر عدم تعادل پیوستگی شد که البته با توجه به شیب منحنی این تفاوت  افزایش زمان
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