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  چکیده

-گران حیوانات اهلی جهت حفظ این ذخایر ژنتیکی محسوب میي اصلاحتنوع زیستی یکی از عوامل مهم برا

 کاربرد هاجمعیت بین ژنتیکی تنوع تعیین جهت اخیر هايسال در مولکولی نشانگرهاي از استفاده شود.

 شترهاي جمعیت در Fهاي با استفاده از آماره ژنتیکیتنوع  تحقیق به بررسی این در است. یافته ايگسترده

 ،YWLL08، VOLP03( اتوزومی ايریزماهواره نشانگر جفت 8 از استفاده با ،شمال استان کرماننه یک کوها

VOLP08، YWLL38، CVR01، YWLL44،  VOLP32و VOLP67( سه شهرستان از .شد پرداخته 

 روش از استفاده با هانمونه DNA کل. گردید آوريجمع خون نمونه 81 تعداد راور و رفسنجان شهربابک،

 21 با YWLL08جایگاه نشان داد که  نتایج. شد گرفته کارهب ژنوتیپ تعیین براي و استخراج شده بهینه کینم

 11/3 و 9/14 با هاجایگاه این نیز و واقعی آلل تعداد کمترین و بیشترین ترتیب به آلل 4 با VOLP32 جایگاه و آلل

 نشانگرهاي براي) STF( تثبیت شاخص مقادیر. ادندد نشان را مؤثر آلل تعداد کمترین و بیشترین ترتیب به آلل

YWLL08، VOLP03، VOLP08،YWLL38 ، CVR01، YWLL44،  VOLP32و VOLP67 ترتیب به 

 بین پایین تمایز دهنده نشان که آمد بدست 060/0 و 014/0 ،069/0 ،054/0 ،045/0 ،080/0 ،088/0 ،036/0

) و 83/15( 2شهربابک و رفسنجان هاي )، بین جمعیتNMعیت (بیشترین تعداد مهاجرت در جم .باشدمی هاجمعیت

توان نتیجه گرفت که در مجموع می باشد.)، می49/6( صحراي جهادو  شمشیرآبادهاي کمترین آن بین جمعیت

چنین نشانگرهاي شترهاي یک کوهانه شمال استان کرمان از تنوع ژنتیکی قابل قبولی برخوردار هستند. هم جمعیت

توان در مطالعات ها نیز از چند شکلی نسبتا بالایی برخوردار بوده و از آنها میواره مورد مطالعه در این جمعیتریزماه

  ژنتیکی استفاده نمود.

 Fآماره  -شتر یک کوهانه -کرمان -ریزماهواره نشانگر -تمایز ژنتیکی: کلمات کلیدي
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  مقدمه

 با توجه به شرایط حاکم بر جغرافیاي ایران بیش از

-ها تشکیل میدرصد مساحت کشور را بیابان 20

دهد و با توجه به اهمیت شتر در مناطق خشک و 

هاي دیگر در این بیابانی و عدم امکان پرورش دام

تواند مهمترین دام پرورشی در مناطق، شتر می

هاي روستایی و ایجاد اشتغال براي مناطق بخش

آنها مذکور بوده و در تامین مواد پروتئین حیوانی 

ایوریق و مقصودي هدایت سهم داشته باشد (

). از طرفی پرورش صنعتی شتر امکان اجراي 1393

وري، نیاز به یک برنامه انتخاب براي افزایش بهره

ریزي یک سیستم رکوردبرداري و تنظیم و برنامه

چنین ایجاد یک سیستم تولید و بازاریابی مدون هم

). 1393اران نوبري و همکسازد (پذیر میرا امکان

طور اظهار نمود که کشورمان توان ایندر نتیجه می

با دارا بودن انواع نژادهاي شتر شامل گوشتی، 

شیري و جمازي، داراي انعطاف پذیري زیادي در 

باشد، پس تعیین اهداف اقتصادي و سودآوري می

هاي موجود براي انقراض این حیوان و وجود نگرانی

دام مهم بایستی مورد  مورد اهمیت قرار دادن این

 و حمل هايسیستم در پیشرفت توجه قرار گیرد.

 به یکنواختی منجر تنها نه آن، شدن مکانیزه و نقل

 توجه بلکه شد، پرورشی هايمحیط جدي کنترل و

 و نقل حمل سیستم در استفاده مورد هايبه دام

 نتیجه یافت. کاهش شدت نیز به شتر و اسب یعنی

 هاي گوناگون،جنبه در هاپیشرفت این همه

 بومی نژادهاي جاي به تولید پر نژادهاي جایگزینی

 در نقل و حمل سیستم از دام کامل تقریبا و حذف

روز  هاينگرانی هاپیشرفت این .بود جهان سراسر

 پدید ژنتیکی فرسایش منابع خصوص در را افزونی

). به دلیل افزایش 2007فائو است ( آورده

و شرایط موجود، یکنواختی استاندارهاي تولیدي 

-ژنتیکی در نژادهاي دامی بیشتر به کار گرفته می

شود و این مسئله باعث کاهش تنوع ژنتیکی در 

- هاي اصلاح شده، گردیده است. موفقیت برنامهدام

هاي اصلاح نژادي بستگی به میزان تنوع موجود در 

جمعیت دارد. کاهش تنوع، به دلیل افزایش 

فات تولید مثلی را تحت همخونی بسیاري از ص

دهد و در نتیجه قدرت انتخاب تاثیر قرار می

 ).2003گلاسکو سازد (ژنتیکی را محدود می

تواند مبناي براي شناخت ذخایر ژنتیکی می

اصلاح نژادي و استفاده بهینه از  هاياستراتژي

به  ،لذا. منابع موجود در جهت تولید بیشتر گردد

یر اهداف اصلاحی، رسد، با توجه به تغینظر می

وجود تنوع ژنتیکی باعث افزایش پیشرفت ژنتیکی 

 ،2008فرانخام ( تر خواهد شدپذیري سریعو تطابق

). از طرفی تنوع ژنتیکی یکی از عوامل 1994بارکر 

مهم براي اصلاحگران دام است و کمبود یا فقدان 

هاي آینده را کاهش میاین تنوع قدرت انتخاب

ی از تنوع ژنتیکی و مدیریت بنابراین آگاه دهد،

اي همنابع ژنتیکی به عنوان اجزاي مهم برنامه

). 1996جک و فلیکس شوند (اصلاح دام تلقی می

 ابزاري به ژنتیکی اخیر نشانگرهاي هايدر سال

ژنتیکی و  مطالعات جهت مناسب و قابل اعتماد

ها به اند. ریزماهوارهتبدیل شده هاتنوع جمعیت

ترین نشانگرها جهت تعیین تنوع عنوان یکی از به

چون هاي حیوانی معرفی شده است. ژنتیکی گونه

و از تنوع  انداین نشانگرها در سراسر ژنوم پراکنده

، به برخوردارند SNPبالایی نسبت به نشانگرهاي 

عنوان ابزاري مناسب جهت بررسی ساختار و تنوع 
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هاي یابی ژنها، تست انتساب، نقشهژنتیکی جمعیت

ها و یا صفات کیفی و کمی، تست ر بر بیماريموث

هاي دامی گونه تکاملی ویژگی والدینی و همچنین

 ،2004واین و مورین باشند (مفید می شتراز جمله 

 ضرورت رواین ). از1392منتظري و همکاران 

 شترهاي هايجمعیت در موجود تنوع شناسایی

 اتبوده اما تاکنون مطالع آشکار کشور بومی

-شاه( در این مورد صورت گرفته است محدودي

بصیري و همکاران  ،1391کرمی و همکاران 

هاي اهلی هاي متعددي در دامپروژه .)2013

خصوصا شتر با استفاده از نشانگر ریزماهواره صورت 

هاي گرفته است، که برخی از این مطالعات از آماره

F ها استفاده براي بررسی تمایز ژنتیکی جمعیت

صورت گرفته  . به عنوان مثال، در مطالعهاندنموده

هاي شتر یک کوهانه با استفاده از بر روي جمعیت

جایگاه ریزماهواره، تمایز ژنتیکی توسط آماره  13

STF  مشاهده گردید،  116/0 –095/0ي در دامنه

محققین به این نتیجه رسیدند که تفاوت قابل 

هاي بررسی شده وجود دارد توجهی بین جمعیت

دیگر از اي در مطالعه). 2010ولز و همکاران ش(

 بررسی اي به منظورریزماهواره هاينشانگر

نفر) شتر  140شش جمعیت ( هتروزیگوسیتی

دوکوهان چین و مغولستان استفاده گردید. شاخص 

) داخل هر کشور، بین دو جمعیت STFتثبیت (

دار نبود مغولستان و بین چهار جمعیت چینی معنی

نژادهاي دام و طیور  ).2004مکاران جیانلین و ه(

بومی در هر کشور به عنوان سرمایه ملی و محصول 

کلیدي مطرح هستند و حفظ و تکثیر این نژادها از 

ارزش و اهمیت زیادي برخوردار است. جمعیت 

شترهاي کشور به عنوان یکی از نژادهاي با ارزش 

هاي اخیر به شدت کاهش یافته، در دامی در دهه

گونه اطلاعاتی در مورد تنوع ژنتیکی هیچکه حالی

این دام وجود ندارد. تحقیق حاضر به دنبال آن 

است تا تمایز بین جمعیتی موجود در بخشی از 

شترهاي یک کوهانه شمال استان کرمان را به 

  کمک نشانگرهاي ریزماهواره بررسی نماید.

  مواد و روش ها

 از نفر  81 وداج سیاهرگ از حاضر، مطالعه در

یک کوهانه شمال استان کرمان خون شترهاي

هاي خون به صورت گیري صورت گرفت. نمونه

-ناحیه و سه شهرستان جمع 5کاملا تصادفی از 

گیري به ). در نمونه1آوري گردید (جدول 

معیارهایی از قبیل پراکندگی جغرافیایی و تنوع بر 

از  DNAاساس ظاهر افراد دقت شد. استخراج 

 خون با استفاده از روش نمکیمیلی لیتر  500

). در این 1988میلر و همکاران انجام گرفت (

استخراج شده از   DNAتحقیق جهت ارزیابی 

با غلظت روش الکتروفورز بر روي ژل آگارز 

 در این مطالعه از هشت استفاده شد. درصد8/0

جفت آغازگر اختصاصی که در مطالعات قبلی براي 

ابرکو و ده بودند (بررسی تنوع در شتر استفاده ش

لانگ و  ،2000ساس و همکاران  ،1998همکاران 

). از 2)، استفاده گردید (جدول 1996همکاران 

ها در نظر جمله معیارهایی که در انتخاب جایگاه

گرفته شد، دارا بودن چندشکلی و هتروزیگوسیتی 

تکاپو  بالا است. سنتز آغازگرها توسط شرکت

 ايزنجیره واکنشسپس  زیست صورت پذیرفت.

 از دستگاه استفاده با سیکل 35 طی در پلیمراز

  شامل هر جایگاه براي که شد انجامترموسایکلر 
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DNA، 5/1 فرمیکرولیتر با PCR  )x1 ،(37/0 

 dNTP، 1میکرولیتر  2MgCl ،3/0میکرولیتر 

میکرولیتر آنزیم  16/0و  آغازگرمیکرولیتر از هر 

Taq واکنش هایین پلیمراز بود که در نهایت حجم 

 میکرولیتر 25 به تقطیر دو بار آب از استفاده با

  شد. رسانیده

  

  هاي مورد بررسیهاي استفاده شده در جمعیتتعداد نمونه - 1جدول 

Table 1. Number of used samples in the studied populations  

  شهرستان

City 

  راور

Ravar 

  راور

Ravar  

  شهربابک

Shahare 
babak 

  1رفسنجان 

Rafsanjan 1 

  2رفسنجان 

Rafsanjan 2 

  ناحیه

Region 

  صحراي جهاد

Sahraye 
Jahad  

  شمشیرآباد

Shamshirabad  

  رباط

Robat  

  شمس آباد

Shamsabad  

  شمس آباد

Shamsabad  

  تعداد نمونه

Number  of 
samples  

7  14  21 11  28  

  

بررسی وجود محصولات  با PCRانجام  صحت

در د صورت گرفت. درص یکآگارز  تکثیر در ژل

 8 آکریلامید ژل الکتروفورز عموديمرحله بعد، 

 6به مدت  250تا  200 ولتاژ با سازواسرشته درصد

 روش به هاژل آمیزيانجام شد و رنگ ساعت

گرفت. براي بدست آوردن  صورت نقره نیترات

تعیین انواع و جهت  افزار فتوشاپاز نرم هااندازه آلل

 افزارنشانگر اندازه و نرم ها ازها و ژنوتیپآلل

Excel  شداستفاده.   

  

  مشخصات آغازگرهاي استفاده شده  - 2جدول 

Table 2. Specifications of used primers  

  )5َ – 3توالی آغازگر برگشت (َ

Reverse 

  )5َ – 3توالی آغازگر رفت (َ

Forward 

  آغازگر

Pimer  

CCATGGCATTGTGTTGAAGAC ATCAAGTTTGAGGTGCTTTCC YWLL08 

CGACAGCAAGGCACAGGA AGACGGTTGGGAAGGTGGTA VOLP03  

TCGCCAGTGACCTTATTTAGA CCATTCACCCCATCTCTC VOLP08 

CCTCTCACTCTTGTTCTCCTC GGCCTAAATCCTACTAGAC YWLL38 

CAGGCAGATATCCATTGAA GAAGAGGTTGGGGCACTAC CVRL01 

CAGCGAGCACCTGAAAGAA GTGATCGGAATGGCTTGAAA VOLP32 

GAGAACACAGGCTGGTGAATA CTCAACAATGCTAGACCTTGG YWLL44 

TGGACCTAAAAGAGTGGAG TTAGAGGGTCTATCCAGTTTC VOLP67 
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به منظور تعیین معیارهایی همچون 

تعداد آلل موثر، تعداد آلل واقعی، ، هتروزیگوسیتی

شاخص  و )1PICمحتواي اطلاعات چندشکلی (

یه و همکاران ( PopGene32 شانون از نرم افزار

ها که هتروزیگوتاز آنجایی .گردیداستفاده ) 1999

هاي متفاوتی دارند، فراوانی آنها مهم بوده و آلل

باشند. میزان دهنده وجود تنوع مینشان

هتروزیگوسیتی معمولترین معیار تنوع ژنتیکی در 

که در تحقیق حاضر به دو  باشدیک جمعیت می

صورت هتروزیگوسیتی مشاهده شده و 

) گزارش 1972نئی هتروزیگوسیتی مورد انتظار (

اي که تقسیم یک جمعیت در هر مرتبه شده است.

ی را نشان خواهد داد. شود، هتروزیگوسیتی متفاوت

میزان تفاوت ژنی تحت تاثیر معیارهایی از قبیل 

- )، ضریب همNMها (تعداد مهاجرت در جمعیت

)، ضریب ISFخونی در افراد نسبت به جمعیت (

) و ضریب ITFخونی در افراد نسبت به کل (هم

 ITF ) قرار دارد.STFها (خونی در زیرجمعیتهم

-مشاهده شده زیرتفاوت میانگین هتروزیگوسیتی 

ها را نسبت به میانگین هتروزیگوسیتی جمعیت

تفاوت  ISFولی  سنجد،مورد انتظار کل جمعیت می

میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده هر زیر 

جمعیت را نسبت به میانگین هتروزیگوسیتی مورد 

امین افشار سنجد (انتظار همان زیرجمعیت می

ت برآورد به ترتیب جه 3و  2، 1روابط ). 1997

ISF ،ITF  وSTF ) هارت و کلارك استفاده شدند

1989 .(  

   :1رابطه 
  :2رابطه 

 

                                                             
1 Polymorphism Information Content 

  :3رابطه 
 

شود معیار ملاحظه می 4همانطور که در رابطه 

تحت تاثیر  )،1989سلاتکین و بارتون جریان ژنی (

  یک جایگاه یا یک جمعیت قرار دارد. STFمقدار 

  :4رابطه 
 

به ترتیب  و  ، هاي بالا، در فرمول

متوسط هتروزیگوسیتی مورد انتظار، مشاهده شده 

-و متوسط کل هتروزیگوسیتی مورد انتظار جمعیت

باشد. در این مطالعه، مقادیر فوق با استفاده ها می

پیکال ( GenAlexو  PopGene32از نرم افزار 

  ) بدست آمد.2006و سموس 

  و بحث نتایج

 PCRاز شرایط مطلوبی براي انجام  DNAکیفیت 

برخوردار بود و هیچ گونه آلودگی مشاهده نشد 

نشان داد  الکتروفورز عمودي نیز). نتایج 1(شکل 

که در مجموع تمامی نشانگرهاي ریز ماهواره مورد 

استفاده در این تحقیق از چند شکلی بالایی 

 VOLP03جایگاه در این تحقیق برخوردار بودند. 

جفت  142- 202آلل  با دامنه آللی بین  10تعداد 

. در بررسی صورت گرفته بر )2(شکل باز نشان داد 

جفت باز فقط  202ي آلل روي این جایگاه اندازه

در جمعیت شترهاي شهرستان شهربابک مشاهده 

در نتیجه این احتمال وجود دارد که این گردید. 

ایجاد  ،نتیکیررسی ساختار ژراي ببتوان برا  آلل

 .نموداستفاده  جمعیتشجره و شناسایی افراد این 

بدلیل اینکه وضوح باندهاي اصلی در چنین هم

بارز است اشتباه آلل خوانی در  VOLP03جایگاه 

آن به میزان قابل توجهی کاهش یافته است. لذا 

استفاده از این جایگاه به عنوان نشانگري کارآمد در 
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   شود.تی ژنومی براي شترهاي بومی داخل کشور پیشنهاد میهاي تحقیقاسایر پروژه

 

  استخراج شده شترها روي ژل آگارز DNA، چند نمونه از 1شکل 

Figure 1, Some samples of extracted DNA from camels on agarose gel  
 

 
  2در جمعیت رفسنجان  VOLP03اي از نتایج تکثیر جایگاه ، نمونه2شکل 

Figure 2, Some amplified samples of the VOLP03 locus in the Rafsanjan 2 population  

  

  

 4، دامنه تعداد آلل از 3با توجه به نتایج جدول 

(جایگاه  21) تا VOLP32(جایگاه 

YWLL08ي ) متنوع مشاهده شد. در مطالعه

صورت گرفته بر روي شترهاي هند و جنوب آفریقا 

 2تعداد آلل را از  جایگاه ریزماهواره، 12با 

)VOLP03 ( 25) تاYWLL08 گزارش (

). دو جایگاه فوق 2012بنرجی و همکاران نمودند (

)VOLP32  وYWLL08 به  11/3و  9/14) با

ترتیب بیشترین و کمترین تعداد آلل مؤثر را نیز 

نشان دادند. نزدیک بودن مقادیر تعداد آلل مؤثر 

راف معیار کم توان به انحبه تعداد آلل واقعی را می

ها هاي مختلف در این جایگاهبین فراوانی آلل

نسبت داد. در مطالعه حاضر چهار جایگاه 

)VOLP08 ،YWLL08 ،YWLL44  و
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VOLP67ها چند شکلی )، در همه جمعیت

توان گفت که این بالایی نشان دادند، بنابراین می

هاي مورد بررسی ها نسبت به بقیه جایگاهجایگاه

تست والدینی در جمعیت شترهاي براي تشخیص 

باشند. تر میبومی شمال استان کرمان مناسب

و  PICبعلاوه، مطالعه شاخص شانون، معیار 

هاي هتروزیگوسیتی نیز نشان داد که جایگاه

YWLL08  وVOLP32  بیشترین و کمترین

باشند. یکی از معیارهاي انتخاب تنوع را دارا می

باشد. دشکلی میها، محتواي اطلاعات چنجایگاه

هاي استفاده شده در این تحقیق داراي جایگاه

PIC  843/0بالایی بودند (میانگین .(PIC  بالا

نشان از مناسب بودن میزان تنوع و تغییر پذیري 

هاي مورد مطالعه است و نشان بالا در جمعیت

باشد. دهنده چند شکلی بالاي نشانگرها نیز می

که استفاده از این  توان پیش بینی نمودمجموعا می

 در را چندشکلی به دستیابی ها احتمالجایگاه

  دهد.افزایش می بعدي مطالعات

  هاي مورد مطالعههاي انتخاب شده در جمعیتهاي تعیین میزان چندشکلی براي جایگاهآماره - 3جدول 

Table 3. Polymorphism determining statistics for selected sites in the studied populations   
  جایگاه

Position 
*

aN **
eN  ***I  &PIC Exp Het$ Obs Het$$ 

VOLP08 10 8.85  2.23  0.898  0.892  0.937  
CVR01 5 4.35  1.52  0.780  0.775  0.962  

YWLL38 7 5.07  1.75  0.819  0.807  0.437  
VOLP03 10  8.31  2.17  0.980  0.885  0.974 
YWLL08 21 14.9  2.82  0.944  0.939  0.975  
YWLL44 10  7.95  2.17  0885  0.881  1.00  
VOLP67 11 8.13  2.21 0.887 0.883  1.00  
VOLP32 4 3.11 1.24  0.687  0.683  1.00  
 میانگین

Mean  
9.75  7.59  2.01  0.843  0.843  0.910  

 انحراف معیار

Standard 
deviation 

5.23  3.66  0.492  0.077  0.082  0.192  

هتروزیگوسیتی مورد انتظار $ محتواي اطلاعات چندشکلی& شاخص اطلاعاتی شانون،***تعداد آلل موثر، **تعداد آلل واقعی،  *

  هتروزیگوسیتی مشاهده شده$$و 

  

ها یکی از پارامترهاي هتروزیگوسیتی و تعداد آلل

ها از لحاظ رو به رو مهم تنوع ژنتیکی جمعیت

فرانخام باشند (شدن با تغییرات محیطی می

چنین مقادیر هتروزیگوسیتی به همراه ). هم2008

متوسط آلل مؤثر، حالت و چگونگی تنوع ژنتیکی 

کند که نشان دهنده یک جمعیت را مشخص می

هاي مورد ها در جمعیتتنوع قابل قبول این جایگاه

بررسی است. یکی از دلایل این تنوع، سازگاري 

هاي بررسی شده به شرایط محیطی استان جمعیت

شد. مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده باکرمان می

ها به جزء جایگاه شده در تمامی جایگاه

VOLP08  در جمعیت صحراي جهاد، جایگاه

YWLL38 ها به جزء رفسنجان در همه جمعیت

در جمعیت شمشیرآباد و  VOLP03، جایگاه 1

از  1در جمعیت رفسنجان  YWLL08جایگاه 

باشد. مقادیر هتروزیگوسیتی مورد انتظار بیشتر می

تصادفی  ژنتیکی انحراف ها،آلل خواندن در اشتباه

 و هاي مختلف)(عامل تغییر فراوانی آللی در نسل
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 افزایش این ایجاد علل از تواندمی  PCR خطاي

باشد. انحراف ژنتیکی تصادفی ممکن به وسیله 

مشارکت متفاوت والدین در زمان تکثیر ایجاد شود 

 این در کهاین هب توجه ). با2009لی و همکاران (

 مورد ژنی هايجایگاه براي PCR شرایط تحقیق

 انحراف نظر به بود، شده سازي بهینه مطالعه

 اصلی عوامل از یکی تواندمی تصادفی ژنتیکی

 این در هتروزیگوسیتی افزایش کننده توجیه

به همراه  STFتخمین معیارهاي  .باشد هاجایگاه

ITF ،ISF  وNM نشان  4 (جریان ژنی) در جدول

با وجود اینکه این مقادیر به تعادل داده شده است. 

گردند، اما بازتابی از واینبرگ برمی-هاردي

ویر و سوکرهام باشند (هتروزیگوسیتی نیز می

نشان دهنده کاهش  ISFآماره ). 1984

هاي غیر هتروزیگوسیتی فردي به علت آمیزش

تصادفی داخل یک زیر جمعیت یا ضریب هم خونی 

ي افراد (همه - 1تواند مقادیر بین است که می

+ (تمام افراد هموزیگوت) را شامل 1هتروزیگوت) تا 

چنین این شاخص انعکاس دهنده سیستم گردد. هم

-آمیزشی (تصادفی و غیر تصادفی) در جمعیت می

بررسی از  هاي مورددر جایگاه ISFباشد. مقدار 

(جایگاه  485/0) تا VOLP32(جایگاه  -507/0

YWLL38 .در نتیجه با توجه ) تخمین زده شد

هاي مورد ، جایگاه4به نتایج ذکر شده در جدول 

بالایی نشان تنوع  - ISF ،139/0بررسی با میانگین 

)، اگر 1978رایت با توجه به گزارشات رایت (دادند. 

باشد  0-50/0در محدوده  )STF(شاخص تثبیت 

تمایز ژنتیکی  05/0- 15/0تمایز ژنتیکی کم، 

تمایز ژنتیکی زیاد و اگر بالاتر  15/0- 25/0متوسط، 

باشد، تمایز ژنتیکی بسیار زیاد می باشد.  25/0

 نشانگرهاي براي تثبیت شاخص مقادیر

YWLL08، VOLP03، VOLP08، 

YWLL38 ، CVR01، YWLL44،  

VOLP32و VOLP67 036/0 ترتیب به، 

 و 014/0 ،069/0 ،054/0 ،045/0 ،080/0 ،088/0

 پایین تمایز دهنده نشان که آمد بدست 060/0

ها تقریباً ارزش کل جایگاه .باشدمی هاجمعیت بین

دهد. مقدار درصد از کل تنوع ژنتیکی را نشان می 5

بدست آمده شاخص تثبیت در تحقیق حاضر براي 

 057/0پنج جمعیت شترهاي شمال استان کرمان 

باشد که نشان دهنده سطوح متوسط تمایز بین می

اي بر پنج جمعیت مورد مطالعه است. در مطالعه

روي چهار نژاد شتر هندي (جی سامري، می واري، 

کاتچی و بی کانري) میانگین میزان شاخص تثبیت 

گزارش  15/0و  08/0و هم خونی را به ترتیب 

 عات). در برخی مطال2007ویژ و همکاران نمودند (

 را هادرون جمعیت تنوع افزایش و جهش بالاي نرخ

فوماگالی و دانند (می آنها بین تمایز کاهش علت

 تمایز بین بودن کم چنین،). هم2002همکاران 

بالا  ژنی جریان وجود علت به تواندمی هاجمعیت

). 2007پینرا و همکاران باشد ( هاجمعیت بین در

)، -139/0( احتمالا منفی بودن شاخص هم خونی

نشان دهنده زیادتر بودن هتروزیگوسیتی مشاهده 

شده نسبت به هتروزیگوسیتی مورد انتظار در 

ها و نشان از وجود تنوع کافی در برخی جایگاه

هاي مورد بررسی است. داخل جمعیت
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  هاي مورد بررسی مقادیر ضرایب تفاوت ژنی در جایگاه -4جدول 

Table 4. The amount of gene difference coefficients in the studied sites 
  جایگاه

Position 
STF  ISF  ITF *NM 

VOLP08 0.080  0.099 -  -0.010  2.48  

CVR01 0.054  0.317 -  -0.246  4.34 

YWLL38 0.045  0.485  0.509  5.21  

VOLP03 0.088  -0.231  -0.105  2.56  

YWLL08 0.036  -0.084  -0.085  6.77  

YWLL44 0.069  -0.235  -0.145  3.33 

VOLP67 0.060  -0.202  -0.129  3.90  

VOLP32 0.014  -0.507  -0.485  16.8  

  4.09  0.074-  0.139-  0.057 میانگین

  ها * تعداد مهاجرت در جمعیت

  

-که معیاري از فاصله ژنتیکی می STFدامنه 

هاي شهربابک و بین جمعیت 016/0باشد، از 

عیت راور بین دو جم 037/0تا  2رفسنجان 

(شمشیرآباد و صحراي جهاد) مشاهده شد (جدول 

5 .(STF  یک روش ارزیابی تفرق جمعیتی بر پایه

هاي باشد و ارزشهاي چند شکل ژنتیکی میداده

(تفاوت  1(بدون تفاوت) تا  0حاصل از آن بین 

باشد و با توجه به اینکه یک روش کامل) متغیر می

آوردن  برآوردگر نااریب است، احتمال بدست

. )2009(آکی  هاي منفی نیز وجود داردارزش

ها حاکی از هاي دو به دوي جمعیتSTFمحاسبه 

باشد. ها بالا میخونی بین جمعیتآن است که هم

هاي در نتیجه این امکان وجود دارد که در نسل

-ها، همها در این جمعیتآینده بدلیل تثبیت آلل

کی هاي ژنتیخونی که باعث افزایش بیماري

یابد. جریان ژنی که شود، افزایش نامطلوب می

باشد، ها مینشان دهنده تغییرات ژن بین جمعیت

-ها میباعث تغییر فراوانی در داخل و بین جمعیت

، در این بررسی بیشترین 5شود. طبق نتایج جدول 

-)، بین جمعیتNMتعداد مهاجرت در جمعیت (

آن  ) و کمترین8/15( 2رفسنجان شهربابک و هاي 

هاي شمشیرآباد و صحراي جهاد بین جمعیت

باشد. از آنجا که جریان ژنی به صورت )، می49/6(

هاي ژن از یک جمعیت به جابجایی و انتقال آلل

شود، لذا مهاجرت به جمعیت دیگر تعریف می

تواند نقش کلیدي داخل و یا خارج از جمعیت، می

اشد. ها در آن جمعیت داشته بدر تغییر فراوانی آلل

توان مهاجرت را به عنوان عاملی در البته می

هاي متنوع ژن به مخزن ژنی شناساندن شکل

  ي یک جمعیت نیز دانست.تثبیت شده
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  هاي مورد بررسیدر جمعیت NMو  STFمقادیر  -5جدول 

              Table 5. FST and NM values in the studied populations 

  جمعیت

population 

  ي جهادصحرا 

Sahrae 
Jahad 

  شمشیرآباد

Shamshirabad 

  شهربابک

Shahre 
babak 

  1رفسنجان 

Rafsanjan 1 

  2رفسنجان 

Rafsanjan 2 

  صحراي جهاد

Sahraye Jahad  
*  6.49 8.49  7.11  11.4  

  شمشیرآباد

Shamshirabad  
0.037  *  6.85  8.48  7.44  

  شهربابک

Shahre babak 
0.029 0.035  *  11.3  15.8  

  1ن رفسنجا

Rafsanjan 1  
0.034 0.029 0.022  *  10.7  

  2رفسنجان 

Rafsanjan 2 
0.021 0.032 0.016  0.023  *  

  STF و پایین قطر NMمقادیر بالاي قطر 

چندین عامل در میزان جریان ژنی بین 

هاي گوناگون تاثیر گذارند که تحرك یکی جمعیت

باشد. هر اندازه توان ترین این عوامل میاز اساسی

ت یک جاندار بیشتر باشد، به همان اندازه حرک

نسبت توان مهاجرتش نیز افزایش خواهد یافت 

). از دلایلی که باعث کاهش مهاجرت 2001(مالت 

بین دو جمعیت شمشیرآباد و صحراي جهاد شده 

توان به موقعیت جغرافیایی شهرستان راور است، می

اشاره نمود. تفاوت در شرایط اقلیمی و ایجاد 

ت ساختار ژنتیکی موجودات در جهت بقا و تغییرا

سازگاري با محیط پیرامون خود، کاهش میزان 

هاي انتخاب طبیعی در اثر افزایش مهاجرت گونه

جدیدتر و در نتیجه تداوم جریان ژنی کاهش تفاوت 

  ). 2001کند (مالت ژنی بین موجودات را فراهم می

 گیرينتیجه

 4/9بالا ( با توجه به میانگین میزان جریان ژنی

=Nm( ها و میانگین بین جمعیتFst  پایین

)025/0=Fst(رسد تفاوت کمی بین ، به نظر می

محاسبه هاي مورد مطالعه وجود دارد. جمعیت

STFها حاکی از آن است هاي دو به دوي جمعیت

نتایج بررسی باشد. ها بالا میخونی جمعیتکه هم

 که ها نیز حاکی از آن استچندشکلی جایگاه

هاي مورد مطالعه از چند شکلی مناسبی در جایگاه

علاوه  .هاي مورد مطالعه برخوردار هستندجمعیت

بر این، تنوع ژنی در شتر یک کوهانه شمال استان 

دهد علیرغم اندازه بسیار کم کرمان نشان می

چنان از تنوع داخل جمعیتی جمعیت، این گونه هم

به حفظ آن  تواندقابل قبولی برخوردار است، که می

کمک شایانی نماید. با این وجود، براي تعیین 

ها لازم است تعداد ساختار ژنتیکی این جمعیت

هاي ریزماهوراه همراه با تعداد بیشتري از جایگاه

بیشتري فرد بررسی شوند.
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Abstract 

Genetic variation among the individuals is considered as an important tool for conservation 
of livestock animals. Application of molecular markers to determine genetic variation 
between populations has been widely used in recent years. This study conducted to analyze 
genetic diversity using F statistics in populations of  Camelus dromedaries in north of 
Kerman using 8 autosomal microsatellite markers (YWLL08, VOLP03, VOLP08, 
YWLL38, CVR01, YWLL44, VOLP32 and VOLP67). Eighty-one blood samples were 
collected from Shahr-e Babak, Rafsanjan and Ravar. Total DNAs of the samples using 
salting out were extracted and applied for genotyping analysis. The result showed that the 
highest and the lowest allele number and effective alleles are shown in YWLL08 (21 and 
14.9) and VOLP32 (4 and 3.11), respectively. Fixation index (FST) values for markers 
YWLL08, VOLP03, VOLP08, YWLL38, CVR01, YWLL44, VOLP32 and VOLP67 was 
obtained 0.036, 0.088, 0.080, 0.045, 0.054, 0.0698, 0.014 and 0.060, respectively. This 
result showed that differentiation is low between populations. The highest gene flow 
obtained between Shahr-e Babak population and Rafsanjan2 samples (15.83) and the lowest 
gene flow was observed between the two populations of Ravar (6.49). In general, it can be 
concluded that Camelus dromedarius in north of Kerman has approximately high genetic 
diversity and microsatellite markers have approximately high polymorphism and therefore 
can be used for genetic studies. 
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