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به عنوان يكي از برنامه هاي آماري كاربردي در زمينه تحليل ساختار  در ساليان اخير GENELANDبرنامه 
با تلفيق داده هاي ژنتيك حاصل از نشانگرهاي چيره و همچيره و داده هاي . ژنتيكي جمعيت مطرح شده است

هاي همگن و نقشه توزيع مكاني آنها را مي توان ين مرزهاي جمعيت، تعداد گروهمكاني و بدون نياز به تعي
اطلاعات حاصل در زمينه ساختار ژنتيكي جمعيت و در نتيجه مديريت و حفاظت گونه ها كاربرد . بدست آورد

از  جمعيت 13در اين پژوهش داده هاي ژنتيكي حاصل از نه ريزماهوارك براي بررسي ساختار ژنتيكي . دارد
و ارزيابي تأثير پارامترهاي سرزمين بر آن ) Petaurus breviceps(يك گونه پستاندار كيسه دار درختزي 

نتايج حاصل نشان داد كه چهار گروه ژنتيكي همگن در بين اين جمعيت ها وجود دارد كه عمدتاً به . استفاده شد
حفظ اندازه . نه از يكديگر جدا شده اندواسطه تغيير كاربري اراضي و از بين رفتن زيستگاههاي طبيعي گو

هاي موجود و جلوگيري از تخريب بيشتر آنها و همچنين ايجاد كريدورهاي ارتباطي مناسب بين زيستگاه
هاي محصور شده به عنوان تدابير مديريتي جهت تضمين بقاي جمعيت هاي محصور شده پيشنهاد مي جمعيت

  .شود
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   مقدمه
رويكردهاي متعددي براي تعيين تمايزات و ساختار ژنتيكي 

اين روشها را . ها مورد استفاده محققان قرار گرفته استجمعيت
رويكردهايي كه نياز : توان به طور كلي به دو دسته تقسيم كردمي

ترين متداول. به تعيين مرزهاي جمعيت در ابتداي مطالعه دارند
استوار است  Fها بر پايه استفاده از متغيرهاي آماري اين رويكرد

متغيرهاي  .)Wright 1969(ابداع شد  ١كه در سال توسط رايت
هاي ژنتيكي از ضريب درون آميزي براي محاسبه تفاوت Fآماري 

و بررسي چگونگي تقسيم اين تنوع ژنتيكي بين گروهها در سه 
است كه  FISاولين متغير آماري . كنندسطح مختلف استفاده مي

آميزي بين افراد خويشاوند را نسبت به ساير افراد ميزان درون
است كه تحت   FSTومين متغير آماريد. كندجمعيت محاسبه مي

شود  و با استفاده از اين عنوان شاخص تثبيت نيز شناخته مي
ها را برآورد هاي ژنتيكي بين زير جمعيتشاخص ميزان تفاوت

است كه برآوردي كلي از ميزان  FITسومين متغير آماري . مي كنند
 ن آميزي در يك جمعيت را با محاسبه هتروزيگوسيتي افرادرود

  . آوردنسبت به كل جمعيت بدست مي
هاي دسته دوم رويكردهايي هستند كه نيازي به تعيين واحد

جمعيتي در ابتداي مطالعه ندارند و در نتيجه از بسياري اشتباهات 
هايي كه بر پايه برنامه. كاهندها ميدر تفسير مرزهاي جمعيت

 زند نظيرپرداهاي همگن ژنتيكي ميبه تعيين واحد ٢استنباط بيزي
STRUCTURE ، PARTITION و ياBAPS  از اين دسته هستند

)Latch et al. 2006( . استنباط بيزي رويكردي آماري است كه در
آن براي تعيين بهترين برآورد از يك متغير تصادفي بر اساس داده

هاي ورودي و تركيب كردن آن با توزيع احتمال فرايند صورت 
در استنباط بيزي، هدف . )Bernardo and Smith 1994(گيرد مي

اين است كه ميزان عدم قطعيت در مورد مقدار حقيقي پارامتر با 
استفاده از احتمال توضيح داده شود و اين احتمال ميزاني براي 

در نتيجه در استنباط بيزي . عدم قطعيت در مورد آن پارامتر باشد
ر دكه  دهدفواصل احتمالي را براي پارامترهاي ناشناخته ارائه مي

يا  درصد 95برگيرنده مقدار حقيقي پارامتر ناشناخته با احتمال 
 )Blasco 2001(تعريف شده است كاربر  توسطديگر مقاديري كه 

                                                            
1 Wright  
2 Bayesian  inference  

علاوه بر اين، روش تجزيه و تحليل بيزي اين امكان را به وجود 
ها نيز در تجزيه و تحليل داده ٣آورد كه اطلاعات اوليه يا پيشينمي

و در  مرسوم وجود نداردهاي روشساير كه در  دخالت داده شوند
  .شودمحاسبه مياحتمال پسين براي پارامتر ناشناخته نهايت 
از استنباط  BAPSو  STRUCTURE، PARTITIONهاي برنامه

كنند بيزي استفاده نموده و بر پايه اطلاعات ژنتيكي كه دريافت مي
بندي واحدهايي كه حداكثر شباهت و همگني ژنتيكي را به گروه

هاي مكاني و نقشه پردازند ولي توانايي استفاده از دادهدارند، مي
ك سيماي رويكرد ژنتي. بندي واحدهاي بدست آمده را ندارند

 Guillot(كه توسط  GENELAND ٤سرزمين با استفاده از برنامه 

et al. 2008; 2012( علاوه بر تعيين واحدهاي همگن ارائه شد ،
در نتيجه امكان روي هم . كندجمعيتي، نقشه مكاني ارايه مي

هاي توپوگرافي، نقشه كاربري اراضي و غيره و گذاري با نقشه
گيري ساختار ژنتيكي موجود فراهم ارزيابي عوامل موثر در شكل

  .شودمي
كه به  يك برنامه آماري رايگان است GENELAND برنامه

اين برنامه . شوداجرا مي Rصورت يك بسته در محيط نرم افزار 
هاي ژنتيك جمعيت مورد كامپيوتري براي تحليل آماري داده

 Rبراي استفاده از اين برنامه نصب نرم افزار . گيرداستفاده قرار مي
بايد  Rپس از بازكردن نرم افزار . بر روي كامپيوتر ضروري است

اين برنامه . برنامه را فراخواني نمود install Packagesاز منوي 
هاي چيره يا هم چيره هاي ژنتيكي است كه از ماركرنيازمند داده

هاي تعيين رديف بدست و داده SNP  ،AFLPنظير ريزماهواره،
هاي اين نرم افزار قادر است داده) 2012(نسخه جديد . آيدمي

صورت تلفيقي با داده ريختي را نيز در فايل جداگانه دريافت و به
ها مورد استفاده قرار هاي ژنتيكي و اطلاعات جغرافيايي در تحليل

هاي اوليه ورودي دراجراي يك داده. )Guillot et al. 2012(دهد 
هاي پروژه در محيط برنامه مذكور شامل فايل متشكل از داده

ژنتيكي و فايل در برگيرنده مختصات جغرافيايي هر يك از نمونه
ونهكند كه تك تك نماين برنامه بدين صورت عمل مي. ها است

هاي ژنتيكي هاي موجود در يك مجموعه داده را بر اساس شباهت
كند و براساس هاي همگن تبديل ميهبندي به گروبه شيوه خوشه

                                                            
3 Priori  
4 http://www2.imm.dtu.dk/~gigu/Geneland/ 
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هاي مكاني در اختيار طول و عرض جغرافيايي كه از فايل داده
-هاي تعيين شده با رنگاي زمين مرجع با ترسيم خوشهدارد نقشه

بنابراين برنامه به محقق . دهدقرار مي هاي مختلف در اختيار كاربر
كند كه بتواند فاكتورهايي كه بر جريان ژني در بعد مكان كمك مي

هاي اصلي نرم افزار شامل يك خروجي. اثر دارند را مشخص كند
-را نشان مي) k(هاي برآورد شده نمودار است كه تعداد جمعيت

لف را هاي مختدهد و يك نقشه كه توزيع جغرافيايي جمعيت
-بندي نمونهاحتمال پسين محاسبه شده براي خوشه. دهدنشان مي

 Storfer(باشد ها نيز به صورت يك جدول قابل ذخيره سازي مي

et al. 2006; Malekian 2008( .  
در بررسي  GENELANDهدف از مقاله حاضر معرفي نرم افزار 

هاي ساختار ژنتيكي جمعيت  وآزمون كارايي آن در تعيين محدوده
هاي ژنوتيپي حاصل از نه جمعيتي در طبيعت با استفاده از داده

  . باشددار درختزي ميريزماهواره از يك پستاندار كيسه
  

   هامواد و روش
  منطقه مورد مطالعه  

لكه جنگلي واقع در جنوب شرقي  13 منطقه مورد مطالعه
 38دقيقه تا  30درجه و  37رافيايياسترالياي جنوبي بين طول جغ
 141دقيقه تا  25درجه و  140يايي درجه جنوبي و عرض جغراف
شكل (باشد مي )Malekian 2007(درجه شرقي گردآوري شده 

هاي كشاورزي، در اين منطقه جنگلهاي طبيعي جهت فعاليت. )1
كه به طوري. انددامپروري و توسعه شهري قطع و پاكسازي شده

درصد پوشش گياهي طبيعي منطقه باقي مانده است  13تنها 
)Croft et al. 1999( .هاي متعددي از زيستگاه گونه اين منطقه

كه  باشدمي  P. brevicepsپستانداران كيسه دار درختزي از جمله 
 .)Carthew 2004(باشد هاي نادر و حفاظت شده مياز گونه

منطقه در زيستگاههاي طبيعي باقي  درحال حاضر گونه مذكور در
هاي انسان مانده كه عمدتا كوچك و محصور شده توسط پديده

ل قطعه قطعه شدن زيستگاه و تخريب كند و بدليساز زيست مي
  .)Le Duff 2000(آن توسط انسان با خطر نابودي روبروست 

  هاي ژنتيكي و مكاني مورد نيازداده
 
 

گذاري تله  طريق  هاي مورد نياز اين پژوهش ازآوري نمونهجمع
از حيوانات گرفته شده با . هاي قفسي انجام شدبا استفاده از تله

استفاده از قيچي ضدعفوني شده نمونه بافتي كوچكي از لاله 
. رها شدگذاري در محل صيد گوش تهيه و جانور پس از نشانه

 70نمونه بافت تهيه شده از هر فرد در ويال كوچكي حاوي اتانل 
درصد قرار داده شد و اطلاعات مربوط به جنس حيوان و محل 

آوري بافت، موقعيت علاوه بر جمع. دشآوري روي آن ثبت جمع
با . ثبت شد GPSبرداري با استفاده از هاي نمونهجغرافيايي محل

هاي فرد براي انجام تجزيه و تحليل 92استفاده از روش فوق 
هاي استخراج ماده ژنتيكي از نمونه. برداري شدندژنتيكي نمونه

و مطابق دستورالعمل  ١آوري شده با استفاده از كيت جنتراجمع
اي از مجموعه. داده شده توسط شركت سازنده، صورت پذيرفت

استفاده  برداري شدهنه ريزماهواره براي تعيين ژنوتيب افراد نمونه
ها، شش ريزماهواره اختصاصي گونه از بين اين ريزماهواره. شد

و سه عدد از آنها براي گونه  )Brown et al. 2004(مذكور بوده 
اي واكنش زنجيره. طراحي شده بود )Millis 2000(همجنس آن 

 ng  100 DNA، p ميكرولير و با استفادا از 15پليمراز  در حجم 

mol2 هاي فلورسانت ها كه با استفاده از نشانگرزگرآغااز هريك از
 ازmM 0.2   بافر، 1x ( PCR( گذاري شده بودند، يك واحد نشانه

 پليمراز واحد آنزيم  1/0 و  dNTP  ، mM5/2 MgCl2مخلوط 

Taq چرخه هاي تكرارشونده با استفاده از روش . استفاده شد
touchdown PCR  ابع مربوطه داده شده در منمطابق برنامه شرح

)Millis 2000; Brown et al. 2004( هاي آلل. انجام گرفت
ها  با ها در هر يك از ريز ماهوارهموجود در هريك از نمونه

و سپس با استفاده ABI 3730 DNA Analyser   استفاده از دستگاه
 .ج شداستخرا Genemapper V 2.1از نرم افزار 

  هاتجزيه و تحليل داده
، عدم توازن همبستگي بين 2انحراف از موازنه هاردي وينبرگ

و مورد انتظار ) HO(، هتروزيگوسيتي مشاهده شده هالوكوس
)HE (ها با استفاده از نرم افزار براي هريك از جمعيت

Popegene, v 1.32 )Yeh et al. 1997( جهت . محاسبه شد
پارامترهاي ها، آمار توصيفي بررسي وضعيت ژنتيكي جمعيت

                                                            
1 Gentra DNA Extraction Kit  (QIAGEN) 
2 Hardy-Weinberg equilibrium 
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و ) : ADتعداد آلل در هر جايگاه ژني(ژنتيكي شامل تنوع آللي 
تعداد آلل در هر جايگاه ژني كه به نسبت جمعيت (غناي آللي 

در ) FIS(آميزي و ميزان شاخص درون) : ARتصحيح شده باشد
 FSTATبرداري شده با استفاده از نرم افزار هاي جنگلي نمونهلكه

)Goudet  2001(  دار بودن شاخص آزمون معني .دشبرآورد
با هزار تكرار در ك ي آميزي با استفاده از آزمون جايگشتدرون

با توزيع  FISدر اين آزمون مقدار  . انجام شد FSTATنرم افزار 
ها در هاي هر نمونه در همه اللبدست آمده در اثر جايگشت الل

  . شودهر جمعيت پس از هزار بار مقايسه مي
برداري هاي نمونههاي ژنتيكي و اطلاعات جغرافيايي محلاز داده
ها جهت برآورد تعداد گروه GENELANDر ها در نرم افزانمونه

هاي مكاني استفاده و توليد نقشه و وجود ارتباط ژنتيكي ميان آنها
هاي مكاني دو فايل شامل داده. )Guillot et al. 2012(د ش
) ژنوتيپ افراد(هاي ژنتيكي و داده) مختصات نقاط نمونه برداري(

 - زنجيره ماركوفشود و از اجرا مي Rتهيه و برنامه در محيط 
هاي يين تعداد گروهسازي و تعجهت انجام شبيه، ١مونت كارلو

زنجيره . كندهمگن و ارايه نقشه توزيع مكاني آنها استفاده مي
مونت كارلو يك فرايند تصادفي گسسته در زمان است  - ماركوف

اي كه در هر مرحله حالت مشخصي دارد و به شامل سامانه
اين سامانه براي . يابدصورت تصادفي در هر مرحله تغيير مي

هاي احتمال كه مبناي آن ساختن يك يعبرداري از توزنمونه
. گيردزنجيره با ويژگي هاي مطلوب است مورد استفاده قرار مي

پس از تعداد بسيار زيادي تكرار حالت ايجاد شده به عنوان نمونه 
تعداد تكرار در زنجيره . اي از توزيع مطلوب استفاده مي شود

يكي  تكرار 100و از هر  000,000,1ماركوف در اين مطالعه 
تكرار در استخراج احتمال  000,10ذخيره شد كه در نهايت 

خروجي . صحت برآورد و تعيين نقشه مكاني نهايي استفاده شد
-ها، نمودار حداكثر تعداد گروهپس از انجام تحليلبرنامه مذكور 

شباهت (ها بر اساس همگني درون هر گروه هاي موجود در داده
.  نگي قرارگيري آنها بدست آمدو نقشه مكاني چگو) ژنتيكي افراد

جهت بررسي . مراحل اجراي برنامه را نشان مي دهد 2شكل 
گيري هاي جنگلي و تحليل عوامل موثر بر شكلارتباط بين لكه

                                                            
1   Markov chain Monte Carlo 

اي مكاني بدست آمده با واقعيت ساختار جمعيتي استفاده شد نقشه
  .گذاري شدرويهم ٢زمين در در نرم افزار گوگل ارتس

  
    نتايج و بحث
درصد در  5داري از تعادل هاردي وينبرگ در سطح انحراف معني

برداري شده هاي جنگلي نمونهنه مكان استفاده شده در لكه
ها نيز عدم توازن همبستگي بين لوكوس). = P 6/0(مشاهده نشد 

آلل  57به طور كلي  ).= P 34/0(دار نبود درصد معني 5در سطح 
هاي تعداد الل. ده ثبت شدآوري شهاي جمعدر مجموع نمونه

. الل متغير بود 11 و 3هاي بررسي شده بين ثبت شده در لوكوس
آلل و ميانگين  4/7و  66/2هاي جنگلي بين ميانگين تنوع آللي لكه

به طوركلي تفاوت . دشبرآورد  66/0هتروزيگوسيتي در حدود 
 =P, 001/0( ها از نظر تنوع آللي وجود داشتداري بين لكهمعني

49/3(F=  ولي مقايسه غناي آللي)43/0,P= 2/1(F=  و
تنوع آللي و . دار نبودمعني =P= 35/0(F,83/0(هتروزيگوسيتي 

هتروزيگوسيتي در اين گونه و در منطقه مطالعاتي در حد متوسط 
دار ديگر مطالعه گونه كيسه 24و در محدوده گزارش شده براي 

اما متوسط . بدست آمد =AD= 71/0 -56/0(HE;87/2- 4/7( شده
هايي نظير هتروزيگوسيتي مشاهده شده در اين گونه از گونه

 ٤و وامبت =Houlden et al. 1996( )43/0(HO( ٣كوالا
)27/0(HO= )Taylor et al. 1994(  كه دچار بحران جمعيتي

هاي دست ها و جمعيتاند، بيشتر و در مقايسه با گونهشده
 .Spencer et al(  =HO)86/0( ٥نخورده نظير كانگرو خاكستري

 .Zenger et al(  =HO)82/0(٦هاي صخره زيوالابي )1997

برداري هاي نمونهبا وجود اينكه جمعيت .كمتر ارزيابي شد )2003
داري از شده در تعادل هاردي وينبرگ قرار داشته و تفاوت معني

آميزي در نه آن مشاهده نشد اما مقادير مثبت ضريب درون
برآورد شده براي ) FIS(آميزي شاخص درون. جمعيت مشاهده شد

 13/0و  007/0و بين جمعيت مطالعه شده مثبت  13نه جمعيت از 
مقادير مثبت شاخص مذكور مي تواند نشانگر احتمال . متغير بود

                                                            
2 Google earth 
3 Southern koala 
4 Northern hairy-nosed wombat 
5 Eastern gray kangaroos 
6 Allied rock wallabies 
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. آميزي و توليد مثل بين خويشان در جمعيت باشدوجود درون
متعلق به لكه ) 007/0(آميزي كمترين مقدار مثبت ضريب درون

باشد كه در كه بزرگترين منطقه از نظر اندازه مي 11جنگلي شماره 
-تر مقدار شاخص چندين برابر كوچكهاي كوچكلكهمقايسه با 

دار بودن اين شاخص نشان داد كه فقط در آزمون معني. تر است
درصد  5پنج جمعيت از نه جمعيت مذكور تفاوت در سطح 

برعكس مقادير منفي آن نيز به واسطه  .)1جدول(دار بود معني
د انتظار تر بودن هتروزيگوسيتي مشاهده شده از از مقدار مورزياد

. )Pudovkin et al. 1996(بر اساس موازنه هاردي وينبرگ باشد 
ها، در مورد علل برخلاف علل كمبود هتروزيگوسيتي در جمعيت
منفي  FISمعمولا . منفي بودن اين ضريب مطالعات اندك است

تواند به علت كوچك بودن اندازه جمعيت توليد مثل كننده مي
وجود دارد كه در توليد نسل  مثل كنندهوقتي چند فرد توليد. باشد

ها بعد مشاركت دارند ممكن است فراواني اللي بين نرها و ماده
متفاوت بوده و همچنين بدليل كوچك بودن جمعيت به صورت 

غالبيت . )Balloux 2004(تصادفي افراد هوموزيگوت توليد نشوند 
تواند دليل ديگري براي منفي بودن اين ضريب هم مي ١مضاعف

در شرايط غالبيت مضاعف . )Ohta and Kimura 1970(باشد 
هتروزيگوسيتي در طول چرخه زيستي موجود و به واسطه 

هاي مغلوب كه در حال ر عليه ژنانتخاب طبيعي كه ب
شوند عمل كرده و هوموزيگوت بودن به صورت كشنده ظاهر مي

كمبود افراد هوموزيگوت در جمعيت و در نتيجه هتروزيگوسيتي 
در اين مطالعه و با توجه به محصور بودن . مازاد را سبب شود 

هاي جنگلي در لندسكيپ تكه تكه شده و زيست شناسي لكه
ه كه قادر به گذشتن از موانع و زيستگاههاي بيولوژي گون

ممكن است كوچك بودن  )Le Duff 2000(نامطلوب نيست 
  .مثل كننده دليلي بر اين امر باشداندازه جمعيت توليد

 GENELANDنتايح حاصل از تحليل سيماي سرزمين در برنامه 
هاي جمع در بين نمونه) K=4(حاكي از وجود چهار گروه همگن 

توزيع ). 3شكل (هاي تحت بررسي داشت آوري شده از سايت
العه شده و نحوه قرارگيري آنها در هاي جنگلي مطجغرافيايي لكه

  .نشان داده شده است 1چهار گروه مذكور در شكل 

                                                            
1 Over-dominance 

يك گروه،   5و 2هاي در يك گروه،  لكه  7لكه جنگلي شماره 
در يك گروه و  3، 4، 8 ، 9، 10، 12، 11گيري شده هاي نمونهلكه

بندي به صورت يك گروه همگن طبقه 6، 13، 1سه لكه جنگلي 
هاي همگن روي هم گذاري لايه مكاني گروه). 1شكل (شدند 

ها منعكس بدست آمده با واقعيت زمين نشان داد كه توزيع گروه
كننده نحوه توزيع اراضي جنگلي طبيعي و جدا شدن مناطق از 
يكديگر و محصور شدن آنها به واسطه تخريب و تبديل 

هاي دست زيستگاههاي طبيعي به اراضي كشاورزي و يا جنگل
به صورت يك منطقه  7لكه شماره . باشدمي) عمدتا كاج(كاشت 

جنگلي محصور شده در شمال منطقه مورد مطالعه واقع شده است 
هاي هاي كشاورزي و چراگاهكه اراضي پيرامون ان را عمدتا زمين

اند كه امكان مهاجرت و تبادل ژني افراد را محدود دام فراگرفته
هاي ژنتيكي در آن بارز فاوتكند و در نتيجه به مرور زمان تمي

 5و  2هاي لكه. تر متمايز شده استشده است و از مناطق جنوبي
نيز در در بخش غربي واقع شده و توسط اراضي كشاورزي و 

هاي گروه سوم كه بيشترين تعداد لكه. اندجنگل كاج جدا شده
گيرد عمدتا نواحي جنگلي طبيعي جنگلي مورد مطالعه را در بر مي

و كم و بيش پيوسته بوده كه امكان ارتباط مهاجرت و بوده 
. آوردهاي افراد ساكن در اين مناطق را فراهم ميمخلوط شدن الل

گروه آخر كه در بخش جنوبي منطقه مورد مطالعه واقع شده است 
 5000بر گيرنده سه منطقه شامل يك لكه جنگلي بزرگ با وسعت 

ليل نزديكي و اتصال  هكتار و دو لكه كوچك است كه احتمالا بد
منطقه بزرگ به عنوان منبع و لكه كوچك (تر به منطقه بزرگ

افراد قادر به جابجايي و تبادل ژني بوده به ) مخزن عمل نموده
همين دليل با وجود كوچك بودن دو لكه ديگر اثر رانش ژنتيكي 

دهد كه اين نتايج نشان مي. آميزي كاهش يافته استو درون
هايي كه در فواصل جغرافيايي ژني كه بين جمعيتاحتمالا جريان 

هاي موجود در اين نزديك قرار دارند باعث همگن شدن الل
هايي كوچك  و جدا در مقابل در جمعيت. ها شده استجمعيت

ها، امكان اين تبادلات ژنتيكي وجود نداشته افتاده از ساير جمعيت
-متفاوت ميها ها با گذشت زمان ار ساير جمعيتو اين جمعيت

  .شوند
  
  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
92

.8
.2

.8
.2

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

17
 ]

 

                             5 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1392.8.2.8.2
http://mg.genetics.ir/article-1-1159-fa.html


  منصوره ملكيان   در بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت GENELANDكاربرد برنامه 
 

 194  1392تابستان/2شماره/هشتمدوره/ ژنتيك نوين

 

  
، هتروزيگوسيتي مورد  Ho، هتروزيگوسيتي مشاهده شده AR، غناي آللي ADتنوع آللي(لكه جنگلي  13مورد مطالعه در  نتايج تجزيه و تحليل ژنتيكي گونه -1جدول
  ) آميزيو مقادير احتمال درون) FIS(آميزيو ضريب درون  Heانتظار

 He Ho AD  AR  FIS p نام منطقه  منطقه شناسه

1 Casterton Rd 57/0 65/0 8/3 3/3 1/0- 9/0  
2 Bourne 66/0 65/0 6/5 8/3 06/0 017/0*  
3 Paltridges  72/0 74/0 3/6 1/4 09/0 04/0*  
4 Toperweins  71/0 69/0 3/6 1/4 13/0 02/0*  
5 Penola CP 66/0 83/0 8/3 8/3 13/0 - 9/0  
4 Snowgum  64/0 66/0 5 7/3 07/0 13/0  
7 Western Flat 66/0 79/0 7/3 2/2 01/0 56/0  
8 The Health 68/0 66/0 4/4 6/3 03/0 33/0  
9 Mt Meredith 56/0 71/0 6/2 8/2 08/0 - 77/0  

10 Grundys 71/0 65/0 1/5 7/3 02/0 035/0*  
11 Deadmans Swamp 69/0 67/0 4/7 4 07/0 03/0*  
12 Nangwarry 64/0 78/0 6/2 3/3 16/0 - 5/0  
13 Rennick SF 71/0 73/0 8/6 1/4 007/0 9/0  

  

  
توزيع جغرافيايي چهار . هاموقعيت جغرافيايي منطقه مطالعاتي و سيزده لكه جنگلي نمونه برداري شده، وسعت لكه جنگلي و تعداد نمونه در هر يك از لكه -1شكل 

  .دهدگذاري با نقشه عوارض زمين در نرم افزار گوگل ارتس را نشان ميپس از روي هم  GENELANDجمعيت همگن برگزيده شده  توسط برنامه 
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جهت مطالعه الگوي جريان ژني در هفت  GENRLANDبرنامه 

گونه ماهي ساحلي در مديترانه غربي مورد استفاده قرار گرفت 
)Galarza et al. 2009( . نتايج وجود دو گروه ژنتيكي همگن را

برداري شده نشان داد در صورتي كه با در بين تمام مناطق نمونه
توجه به پيوستگي محيط دريا و امكان تبادل ژني وجود ساختار و 

نقشه مكاني  .ها متصور نبودهاي ژنتيكي در اين جمعيتتفاوت
دهنده تاثير دو جبهه جريان آبي كه حاصل ها نشانتوزيع جمعيت

برخورد آب سبك اقيانوس اتلانتيك و آب سنگين مديترانه هستند 
آورند كه به عنوان مانعي بر پراكنش جريان اقيانوسي را پديد مي

در . جايي و تبادل ژنتيكي آنها موثرندها و امكان جابهاين گونه
به بررسي ساختار جمعيت  SNPي با استفاده از  نشانگر امطالعه

انساني در دو كشور فنلاند و سوئد پرداخته و استفاده از اين نرم 
اند سه گروه همگن شامل سوئد، شرق فنلاند و غرب افزار توانسته

اين مطالعه نشان . )Hannelius et al. 2008(فنلاند را جدا كنند 
هاي بين جمعيت زياد است و مقدار داد كه در شرايطي كه شباهت

Fst گيري برنامه ها اندك است به كارجمعيتGENELAND  كه
به كار مي هاي ژنتيكي به صورت تلفيقي هاي مكاني را با دادهداده

  . كندگيرد به يافتن ساختار جمعيتي كمك مي
هاي سرزمين بر ساختار جمعيتي گورن شوكا در تاثير مشخصه

هاي ريزماهواره انداز تكه تكه شده با استفاده از دادهيك چشم
ها نشان در اين جمعيت FSTاي حاصل از مقايسه داده. سنجيده شد

و تمايز ) 008/0(دكي داشته هاي بسيار انها تفاوتداد كه جمعيت
هاي هاي ژنتيك با دادهبا تلفيق داده. آنها از يكديگر كم است

توان با در نظر گرفتن مولكولي در مقياس سرزمين نشان داد كه مي
 Coulon(موانع موجود دو گروه همگن را شناسايي و متمايز نمود 

et al. 2006( . در اين مطالعه از نرم افزارSTRUCTURE  نيز
اين رويكرد توانست . استفاده شده كه فقط يك جمعيت جدا شد

. مشخص نمايدهاي موجود را دار در جمعيتتمايز اندك اما معني
دهد كه اين برنامه قادر است وجود ساختار ژنتيكي اين نشان مي

اين امر از ديدگاه . هرچند اندك را در مقياس خرد شناسايي كند
به عنوان مثال در مورد . ها بسيار مهم استمديريت جمعيت

هايي كه به تازگي از يكديگر جدا شده و يا به تازگي در جمعيت
اند و هنوز تفاوت هاي ژنتيكي به واسطه فتهيك محل استقرار يا

اند تا انتخاب طبيعي يا رانش ژنتيكي امكان و زمان لازم را نداشته
بروز نمايند و ممكن است به واسطه عدم نشان دادن تفاوت مورد 

-يا در شرايطي كه با استفاده از روش. توجه حفاظتي قرار نگيرند

ختار ژنتيكي مشهود سا FSTهاي معمول مانند مقايسه مقادير 
نيست ممكن است مديران عرصه حفاظت گمراه شوند كه تخريب 

ها به صورت و تكه تكه شدن زيستگاه تاثيري نداشته و جمعيت
  . كنند و تبادل و جريان ژني برقرار استپيوسته عمل مي

فرد گراز ماهي  500ريزماهواره از  10هاي حاصل از تحليل داده
نشان داد كه افرادي كه توسط ) Phocoena phocoena(ساحلي 
همگي به يك خوشه منتسب شده بودند  STRUCTUREبرنامه 

هاي شرق اقيانوس در اين برنامه به دو گروه شامل جمعيت
دماي سطح آب و توليد . اتلانتيك شمالي و مركز آن تقسيم شدند

 Fontaine et(باشد اوليه فاكتورهاي مهم در حضور اين گونه مي

al. 2007( . در گونه تهديد شده جي جاق فلوريدا)Aphelocoma 

coerulescens ( لوكوس ريزماهواره و مدل  10استفاده تلفيقي از
. مكاني بيزي نحوه پراكنش آنها را در مقياس لندسكيپ نشان داد

گروه همگن در محدوده پراكنش اين گونه وجود دارد  10
)Coulon et al. 2008( .هايي كه اين گروهها تقريبا با فراجمعيت

نتايج . مطالعات اكولوژيك مشخص كرده بود همپوشاني نشان داد
دهد كه اين پرنده با وجود برخورداري از قدرت كدكور نشان مي

محصور شدن پرواز كمتر تمايل به پراكنش داشته و جدايي و 
ها ممكن است به نابودي گونه و فرسايش ژنتيكي آن جمعيت

هاي برخي از گروه. )Koenig and Walters 2008(بيانجامد 
همگن تعيين شده ژنتيكي مشتمل بر دو يا چند فراجمعيت 

دهنده تخريب زيستگاهي است كه اكولوژيك بودند كه اين نشان
اني در زيستگاه اتفاق هاي انسهاي اخير به واسطه فعاليتدر سال

ها به لحاظ فيزيكي جدا شده اند و با توجه افتاده است و جمعيت
هاي ژنتيكي به پراكنش اندك اين گونه در آينده نزديك تفاوت

بنابراين مديريت فعال براي حفظ اين گونه . بروز خواهد كرد
هاي زيستگاهي و جلوگيري از تخريب ارزشمند با ايجاد كريدور

مديريت فعال . دن بيشتر جمعيت ها توصيه مي شودو محصور ش
  فرسايش ژنتيكي لازم  از   جلوگيري ژنتيكي و  ذخاير  حفظ براي 
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  ).د(و خروجي برنامه ) ج(هاي خروجي جهت نمايشپنجره داده) ب(اجراي برنامه ) الف(ها مراحل وارد سازي داده -2شكل 

  
يكديگر متصل نمود و  هاي ايزوله را بهاست و بتوان جمعيت

در مطالعه ديگري از اين برنامه جهت . فرسايش ژني را كاهش داد
هاي طوطي روزلا برآورد ميزان تبادل ژني موجود بين جمعيت

)Platycercus elegans ( در استراليا و همچنين ساختار ژنتيكي
 هها در گذشته و حال كه سابقه طولاني تكاملي دارنداين جمعيت
نتايج نشان داد كه گرچه سه گروه قابل تمايز هستند . داستفاده ش

هاي متفاوت و اثر انتخاب طبيعي و رانش ژني به ايجاد جمعيت
  .)Joseph et al. 2008(در درون اين گونه منجر شده است 

  نتيجه گيري 
ها حفظ تنوع هدف نهايي در مديريت و حفاظت از جمعيت

ژنتيكي آنها براي تداوم حيات آنها و حفظ توانايي سازگاري 
داشتن اطلاعات دقيق از . متغير محيط استتكاملي آنها در شرايط 

تواند در ها در مقياس محلي ميساختار و تنوع ژنتيكي جمعيت
هاي حفاظتي نقش بندي آنها و تدوين استراتژيارزيابي و الويت
  . مهمي داشته باشد

دار درختزي در يك اي كيسهدر اين مطالعه ساختار ژنتيكي گونه
نتايج نشان داد كه . يل قرار گرفتزيستگاه تكه تكه شده مورد تحل

هاي مذكور و ساختار ژنتيكي هاي ژنتيكي بين جمعيتتفاوت
از انجا كه گونه مورد . گروه قابل شناسايي است 4مشتمل بر 
باشد و توانايي اي درختزي و وابسته به جنگل ميمطالعه گونه

ها را نداشته، در استفاده از زمين براي جابجايي بين زيستگاه
هاي هاي مذكور بايد به بهم پيوستگي زيستگاهديريت جمعيتم

  روهاي ارتباطي بين ايجاد راه. اي مبذول داشتويژه جنگلي توجه 
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تعداد چهار گروه در اينجا حداكثر ). K(هاي همگن تعداد گروه -3شكل 

- هاي مورد بررسي مياحتمال را داشته و حداكثر تعداد گروه همگن در نمونه

  .باشد
  

ها با پوشش گياهي مناسب و قابل استفاده بايد مورد توجه لكه
هاي در مقايسه با ساير روش GENELANDبرنامه  .قرار گيرد

مهمترين مزيت آن عدم . متداول در ژنتيك جمعيت مزايايي دارد
نياز به تعيين مرزهاي جمعيت در ابتداي مطالعه است كه همين 

. كاهدها ميزهاي جمعيتامر از بسياري اشتباهات در تفسير مر
گذاري با واقعيت همعلاوه بر اين توليد لايه مكاني، امكان روي

زمين و بررسي تاثير عوارض زمين بر ساختار ژنتيكي را ميسر 
هاي هاي جمع آوري شده از لكهدر اين پژوهش نمونه .سازدمي

جنگلي به چهار گروه همگن تبديل شدند كه اين امر نشانگر 
هاي مجاور و نزديك اطات و تبادل ژني بين لكهوجود ارتب

هاي اين جريان ژني احتمالاً باعث همگن شدن آلل. يكديگر است
هايي در مقابل در لكه. ها شده استموجود در اين جمعيت

كوچك  و جدا افتاده، امكان اين تبادلات ژنتيكي وجود نداشته و 
-فاوت ميها متها با گذشت زمان از ساير جمعيتاين جمعيت

ها با پوشش بنابراين ايجاد كوريدورهاي ارتباطي بين لكه. شوند
گياهي مناسب و قابل استفاده به عنوان راهكارهاي مديريتي 

  .شودمناسب جهت حفظ تنوع ژنتيكي پيشنهاد مي
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