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جمعيت  سه bژن سيتوکروم کامل ، توالی های مرال ايرانگوزنبررسی تنوع ژنتيکی  منظور به

 دليل ها به اين جمعيت .وتحليل شد تجزيهايران و شمال غربی نواحی شمالی در  شده حفاظت

تعداد  های موردبررسی، جمعيتاز . هستند موردتوجهکاهش تنوع ژنتيکی  نظر ازکوچک بودن، 

های ژن  توالینشان داد که حاصل نتايج . شد آوری جمع 1313در سال نمونه سرگين تازه  92

 رغم ها علی جمعيتو تمام افراد اين  فاقد تنوع ژنتيکی بودهسه جمعيت مرال ايرانی  bسيتوکروم 

مرال  bررسی توالی ژن سيتوکروم ب .يک هاپلوتايپ را تشکيل دادندايی، وجود فاصله جغرافي

در بين اين دو گروه  چندشکلجايگاه  هفتا توالی همين ژن در مرال ترکيه نشان داد که بايران 

تنوع نوکلئوتيدی بين . باشدمیهم نام  جايگزينی غيردارای  ها جايگاهو يکی از اين  هوجود داشت

و  بودهآمد که رقم پايينی  دستهب 009/0دو جمعيت  و فاصله ژنتيکی بين اين 003/0دو گروه  اين

مقدار . های مرال ايران و مرال ترکيه است دهنده کم بودن اختلاف ژنتيکی بين جمعيت نشان

های مرال ايرانی و  دهنده وقوع انتخاب طبيعی در بين جمعيت نشانTajima's D  (22/1 )عددی

 های گوزن قرمز زيرگونهديگر با مرال ايرانی  bن سيتوکروم عيت توالی ژوض. مرال ترکيه بود

، مقدار تنوع نوکلئوتيدی در بين 033/0±000/0ها  مقدار فاصله ژنتيکی بين اين جمعيت. شد مقايسه

مقدار شاخص . بود 132های تفکيک  و تعداد جايگاه 03213/0توالی موردبررسی  06تمامی 

Tajima' D  ها است در اين جمعيت وقوع جهشدهنده  دار بود که نشان معنی غير و 399/0برابر .

 های قرمز گوزن گروه در، گوزن مرال بومی ايراننتايج بررسی شبکه هاپلوتايپی نشان داد که 

با توجه به . های ترکيه يک کلاستر را تشکيل دادند و در اين شبکه با مرال گيردمیقرار اروپايی 

-نظر میههای مرال حفاظت شده مورد بررسی در اين تحقيق، ب کی جمعيتپايين بودن تنوع ژنتي

رسد که بايستی مديريت مناسب حفاظت برای حفظ اين گونه و در درجه دوم برای افزايش اندازه 

 . ودشها اتخاذ  ثر اين جمعيتؤم

 های کلیدی واژه
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یکی از اجزای مهم  عنوان بهتنوع ژنتیکی و مدیریت منابع ژنتیکی 

بدون تنوع  گونه یک چراکه ،شودحسوب میمهای اصلاحی پروژه

قادر به سازگاری با تغییرات محیطی و مبارزه با  ،ژنتیکی کافی

تنوع ژنتیکی یک (. Askari et al. 2011)ها نیست ها و رقیبانگل

عوامل مختلفی قرار دارد و  تأثیرتحت  ،ان وحشیحیو جمعیت

این بر روند تنوع ژنتیکی  ،بشرایجادشده توسط موانع طبیعی و 

 Cullingham) گذارند ها تأثیر می آنو جریان ژن بین  ها جمعیت

et al. 2009; Niedziałkowska et al. 2011).  به این موانع باعث

مختلف و تفکیک  ایه جمعیتی بین یفاصله جغرافیا وجود آمدن

نوع ژنتیکی در داخل این تآن  به دنبالشده و  ها جمعیت

. یابد میکاهش اندازه جمعیت، کاهش  به دلیل، ها جمعیت

باید بر اساس دانش عمیقی از منابع مدیریت حفاظت ژنتیکی 

ژنتیکی نژادهای خاص باشد، لذا تلاش برای شناسایی و تعیین 

محلی بسیار اهمیت دارد  خصوصیات ژنتیکی نژادهای بومی و

(Shojaei et al. 2010). ها جمعیتی ساختار ژنتیکی این بررس،  

مناسب  های تصمیماطلاعات مناسبی را برای اتخاذ  تواند می

 میتوکندریایی به دلیل DNA. مدیریتی حفاظت در اختیار قرار دهد

، یک و تعداد کپی زیاد در داخل یک سلول سرعت جهش بالا

ادر است ساختار قکه  باشدمیحساس ژنتیکی  مارکر بسیار

(. Sunnucks 2000)جمعیتی را درون یک نژاد بررسی نماید 

و  b سیتوکرومژن  های نامبه  DNAدو ناحیه از این  توالی یابی

 عنوان ، بهناحیه کنترل در مطالعات تاکسونومی حیوانات گیاهخوار

 .Cook et al) گیرد میقرار  مورداستفادهیک تکنیک کارآمد 

به مشخص شدن اختلاف   ،توالی یابینتایج حاصل از این (. 1999

و همچنین  نوکلئوتیدیتنوع  ،نوع ژنتیکیمقدار تبین افراد،  ژنتیکی

در  (.Zachos et al. 2007) نماید ها کمک می هاپلوتیپتعیین 

دلیل خصوصیت  های سرگین، به وحش، نمونه مطالعات حیات

ت، یکی از بهترین منابع در دسترس گریزان زیستی این حیوانا

ای، فیزیولوژیکی و  تغذیه برای بررسی و کسب اطلاعات ژنتیکی،

با (. Kuhen et al. 1997)های حیوانی است  بهداشتی در مورد گله

تنوع جانوری و خطر  لحاظ ازهای کشور  توجه به غنای زیستگاه

  این ژنتیکی ساختار بررسیهای موجود،  انقراض تعدادی از گونه

ژنتیکی، از اهمیت بسیار بالایی  ذخایرها و حفظ این  گونه

است که در مناطق وحشی  حیوانی 1گوزن قرمز. برخوردار است

این حیوان . دی داردآسیا و اروپا پراکندگی زیا ویژه بهمختلف دنیا 

متعددی است  های زیرگونهبوده و دارای  سمان از راسته زوج

(Geist 1999 )ز مناطق ارزش اقتصادی و فرهنگی و در بسیاری ا

دام یک  عنوان به ،از شمال اروپا هایی بخشدر حتی بالایی داشته و 

گوزن مرال (. Markove et al. 2015) شود میاهلی پرورش داده 

(Cervus elaphus maral ) استگوزن قرمز  زیرگونهکه ،

 های جمعیت بااینکه درگذشتهگوزن بومی ایران بوده و  ترین بزرگ

بزرگی از آن در اغلب نواحی جنگلی سواحل دریای خزر، 

در  صرفاً، امروزه اندزیستهمیزاگرس  های دامنهارتفاعات البرز و 

 Kiabi)در پارک ملی گلستان  ویژه بهانبوه شمال ایران  های جنگل

et al. 2004 )شده در شمال و شمال غربی  حفاظتمناطق برخی  و

از این گوزن  های کوچکی جمعیتهمچنین . نماید مییست ایران ز

 Ludt)در حال حاضر در کشور ترکیه، روسیه و قفقاز وجود دارند 

et al. 2004 .) خود بر اکوسیستم  مؤثرنقش  به دلیلگوزن مرال

اکوتوریسم،  های جاذبهامکان تبدیل آن به یکی از  نینمنطقه، همچ

 ه ازتا با استفاد استتلاش شدهدر تحقیق حاضر . است موردتوجه

شده مناطق شمال و شمال  گوزن مرال حفاظت سرگین های نمونه

ه شد توالی یابیتکثیر و  bژن سیتوکروم کامل ، توالی غربی ایران

جایگاه مرال ایرانی بررسی و حاضر  های جمعیتتنوع ژنتیکی و 

 .شودمشخص گوزن قرمز  های زیرگونهدر بین دیگر 

 

شامل شده  حفاظت از مناطقه سرگین نمون 25در این تحقیق 

 11 (واقع در منطقه ارسباران استان آذربایجان شرقی)آینالو منطقه 

و  نمونه 9 (کیلومتری شرق شهر گرگان 31واقع در )، قرق نمونه

در طی فصول پاییز و  ،نمونه 5 (واقع در استان گیلان)گیلان 

این اندازه کوچک  با توجه به. دشآوری  جمع، 1393زمستان 

. شود یریگتلاش شد که از تمام افراد جمعیت نمونه ها،  جمعیت

 91الکل اتانول  حاویها تازه بوده و بلافاصله داخل ظرف  نمونه

و به آزمایشگاه ژنتیک گروه علوم دامی دانشکده  قرارگرفتهدرصد 

ها  نمونه DNA. دانشگاه تربیت مدرس انتقال داده شدند کشاورزی

                                                           
1
 Cervus elaphus 

  مقدمه

  ها مواد و روش
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 :Stool DNA Isolation Mini Kit. Cat noبا استفاده از کیت

YT9032 (یکتاتجهیزآزما شرکت )استخراج شد. 

های آغازگر از، b سیتوکروم ژنتوالی کامل برای تکثیر 

 Zachos et al. 2003; Ludt et)شده توسط دیگر محققین  گزارش

al. 2004; Skog et al. 2009 ) 1141ای به طول قطعهاستفاده و 

 1های مورداستفاده در جدول آغازگرتوالی . ر شدجفت باز تکثی

 .است شده ارائه

 
 bسیتوکروم  ژنتوالی کامل مورداستفاده برای تکثیر  آغازگرتوالی  -1دول ج

 

 ای پلیمراز زنجیرهاکنش برنامه و -2جدول 

 

 Super PCR و با لیترمیکرو 25 در حجم ای پلیمراز زنجیرهاکنش و

Master Mix 2x, Cat No: YT1553 ( تجهیزآزما یکتاشرکت) 

-به منظور به .است شده ارائه 2برنامه واکنش در جدول . انجام شد

آوردن نتایج دقیق و عاری از آلودگی، محصولات واکنش  دست

 KBC PCR( Cat.No. K1132-50)ی پلیمراز با کیت ا رهیزنج

purification kit از  تریلکرویم 21مقدار . شدند 1تخلیص

از هر یـک از  تریلکرویم 111به همراه تخلیص شده،  محصولات

 پیکومول، 11با غلظت  ،مورداستفاده وبرگشت رفت هایآغازگر

 .کره جنوبی ارسال شد Bioneerمنظور تعیـین توالی به شرکت  به

روش  و BLAST افزار آمده بـا اسـتفاده از نرم تدس های به توالی

blastn  داده پایگـــــاهدر NCBI  به آدرس

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST )شدند بررسی .

 SEQSCAPE2.6 افزار نرمبا کمک  وبرگشت رفت های توالی

 .Tamura et al)افزار  نرمشده و در  مرتب و تبدیل به یک توالی

                                                           
1
 Purification 

2011) MEGA5 روش  بهclustalW پس از  .شدند تراز هم

ی، دینوکلئوت، ترکیب (D)، مقدار فاصله ژنتیکی ها یتوالی بند گروه

جایگزینی  دو نیاو نسبت  3و غیر همنام 2درصد جایگزینی هم نام

(R )افزار نرمدر مرحله بعد با کمک . محاسبه شد DNASP51001 

ی پایهاپلوتنوع ، ت(π)ی دینوکلئوتو تنوع  شده نییتع ها پیهاپلوت

(Hd) ی ها تیسا، مورف یپلی ها تیسا، تعداد(PI)4 و شاخص 

Tajima'D (Tajima et al. 1999 )برآورد شدند. 

 لهیوس به bحاصل از توالی کامل ژن سیتوکروم  نیپروتئتوالی 

برای بررسی رابطه فیلوژنتیکی بین . ترجمه شد ،MEGA5 افزار نرم

با روش حداکثر  MEGA5 زاراف نرمی، از موردبررسی ها یتوال

و با توجه به مدل  1111برابر با  Bootstrapدرست نمایی و 

ژن کامل توالی . برآورد شده برای هر سری توالی استفاده شد

زیرگونه گوزن قرمز جمعیت مختلف  21به  مربوط bسیتوکروم 

( NCBI)ایران از بانک ژن بومی های مرال  مقایسه با توالی باهدف

در بین دیگر  تا جایگاه گوزن مرال بومی ایراند شدریافت 

رابطه . (3جدول ) شودقرمز تعیین  های های گوزن گونه

به  MEGA5افزار  نرم با استفاده ازها  فیلوژنتیکی بین این جمعیت

 Kimura (Kimuraروش حداکثر درستنمایی و مدل دو پارامتری 

اد با تعد Bootstrapروش تعیین و صحت این مدل به( 1980

 Damaگوزن زرد bتوالی سیتوکروم . بررسی شد 1111تکرار 

dama  (JN632629 )و گوزن شوکا (KJ681491)Capreolus 

capreolus  عنوان  بهoutgroup شبکه . مورداستفاده قرار گرفتند

و  POPART1-7 افزار نرمبا ی حاصل ها یپاهاپلوتارتباط ژنتیکی 

Median-joining (Bandelt et al. 1999 )ش رو بـا اسـتفاده از

 .شد ترسیم

 

و وجود  ها با موفقیت انجام شد از تمام نمونه DNAاستخراج 

داشت  ای پلیمراز زنجیرهکنترل منفی نیز نشان از صحت واکنش 

کامل ژن ، تکثیر قطعه ها نتایج حاصل از خوانش توالی(. 1شکل )

 .ندجفت باز را نشان داد 1141به طول  bسیتوکروم 
 

 

 

 

 

                                                           
2 Transition 
3
 Transversion 

4
 Parsimony Informative 

 تعداد نوکلئوتید آغازگرتوالی  ژن

cyt-b A1 (5'-GAAAAACCATCGTTGTCATTCA-3') 

B2 (5'-GGAGGTTGGTAGCTCTCCTTTT-3') 

22 

22 

 زمان مدت (گراد درجه سانتی)دما  واکنش ردیف

 دقیقه 3 94 سازی اولیهواسرشته 1

 ثانیه 45 94 سازیواسرشته 2

 ثانیه 45 54 هاآغازگراتصال  3

 ثانیه 21 22 هاآغازگربسط  4

 - - (سیکل 34) 4تا  2تکرار مراحل  5

 دقیقه 3 22 هاآغازگربسط نهایی  1

  نتایج و بحث
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 NCBIاخذشده از  bسیتوکروم های ژن  نام علمی و شماره دسترسی توالی -3جدول 

 

 
 (رصدد 2 آگارزژل ) شده های سرگین گوزن مرال ایرانی حفاظت در نمونه bژن سیتوکروم توالی کامل  PCRحصولات م -1شکل 

 

گوزن مرال بومی ایران با توالی همین ژن  bتوالی ژن سیتوکروم 

و گوزن قرمز اروپایی ( AY118199)در گوزن مرال ترکیه 

(JX966163 )111 توالی ژن سیتوکروم . درصد شباهت نشان داد

b صورت زیر بدست آمدهدر گوزن مرال بومی ایران ب: 

 

از ترجمه ژن سیتوکروم حاصل ( اسید آمینه 381)توالی پروتیینی 

b باشدمیصورت زیر هگوزن مرال ب: 

 
 

در گوزن مرال  bترکیب نوکلئوتیدی توالی کامل ژن سیتوکروم 

درصد  T ،98/12درصد  A ،51/28درصد  32/31عبارت بود از 

C  درصد  19/22وG .کدون اختتام ها  در انتهای همه توالیAGA 

. یابی بودرآیند توالیدهنده صحیح بودن ف مشاهده شد که نشان

 محل جغرافیایی                              نام                  اسم گونه                        شماره دسترسی در بانک ژن ردیف

1 AY070222 Cervus e. barbarus Barbary Red Deer Tunisia, Tunis 

2 AY244489 Cervus e. corsicanus Sardinian Deer Sardinia 

3 AY070224 Cervus e. xanthopygus Isubra Russia, Anjui 

4 AY070226 Cervus e. atlanticus Red Deer Norway, Hitra 

5 AY044859 Cervus e. hispanicus Spanish Red Deer Spain, enclosure 

1 AB021099 Cervus e. scoticus Scottish Red Deer Scotland 

2 AF423198 Cervus e. canadensis American Wapiti North America 

8 AY044862 Cervus e. sibericus Siberian Wapiti China, Mongolia 

9 AY035871 Cervus e. songaricus Tien Shan Wapiti China, Tien Shan 

11 AY035875 Cervus e. macneilli McNeill's Deer China, Qinghai 

11 AY044861 Cervus e. wallichi Shou China, Tibet 

12 AY044857 Cervus e. hippelaphus Middle-Europeanred deer Austria 

13 AF423196 Cervus e. hippelaphus Red Deer Germany, enclosure 

14 AF489279 Cervus e. hippelaphus Middle-Europeanred deer Hungary 

15 AY118197 Cervus e. hippelaphus Middle-Europeanred deer Turkey, Istanbul 

11 AY142327 Cervus e. bactrianus Bactrian Red Deer Tadzikistan 

12 AY142326 Cervus e. yarkandensis Yarkand Red Deer China, Urumki 

18 AY118199 Cervus e. maral Maral Turkey, Bolu 

19 AF489280 Cervus e. maral Maral Iran 

22 AY070223 Cervus e. kansuensis Kansu Red Deer China, Dong Da Shan 

23 AY244490 Cervus e. xanthopygus Isubra China, Sinkiang 
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اختلاف ژنتیکی  هیچ توالی گوزن مرال ایرانی، 25ترازی  نتایج هم

و  چندشکلجایگاه . ها نشان نداد بین نوکلئوتیدهای این توالی

. ها مشاهده نشد نام نیز در بین این توالی همنام و غیر جایگزینی هم

 ردشده مو تنوع هاپلوتایپی صفر بود و سه جمعیت مرال حفاظت

با توجه به . بررسی در این تحقیق، یک هاپلوتایپ را تشکیل دادند

رغم وجود فاصله جغرافیایی  توان بیان نمود که علی این نتیجه، می

مناطق شمال و شمال )های این سه جمعیت  زیاد بین زیستگاه

ها  ، کاهش شدید تنوع ژنتیکی در این جمعیت(غرب کشور

تواند ازجمله  ها می جمعیت اندازه کوچک این. شود مشاهده می

مثبت  Tajima's Dضریب . دلایل اصلی کاهش تنوع ژنتیکی باشد

توان این نتیجه را بیان  میبا توجه به آن دار شد که  معنی و غیر

شده ایران در معرض انتخاب  های مرال حفاظت نمود که جمعیت

که  شود تفاوت ژنتیکی موجب می. اند شدید طبیعی قرار داشته

و این خود به لحاظ افزایش  شونداز یکدیگر متمایز  ها جمعیت

های  تواند در حفظ و بقای گونه ، میها بین جمعیت تنوع ژنتیکی

اختلاف  کهزمانیاما  .(Frankham et al. 2002)مختلف مؤثر باشد 

یابد،  گونه کاهش می  مختلف از یک های جمعیتژنتیکی بین 

گرفتن ض انقراض قرار صورت بحرانی در جهت در معر مسئله به

 (.Geist 1999)دهد  گونه، خود را نشان می این

گوزن مرال ایرانی با توالی این ژن در گوزن  bتوالی ژن سیتوکروم 

جایگاه  22تعداد . شدند تراز هم clustalWقرمز به روش 

( 215جایگاه ) ها گاهیجایکی از  صرفاًمشاهده شد که  چندشکل

. نام داشتند ود و باقی، جایگزینی همدارای جایگزینی غیرهمنام ب

 شده دیتول نیپروتئاین جایگزینی بر روی توالی  ریتأثبرای تعیین 

 bحاصل از ژن سیتوکروم  نیپروتئ، توالی bتوسط ژن سیتوکروم 

این توالی در چهار . در گوزن بومی ایران و گوزن قرمز مقایسه شد

تیروزین در  نهیمدآیاسها  بود که در تمام جایگاه چندشکلجایگاه 

گوزن قرمز با اسیدآمینه ایزولوسین در مرال بومی ایران جایگزین 

حاصل از ژن  نیپروتئشده بود و این امر تفاوت عملکردی در 

متوسط تنوع  .گروه ایجاد نکرد دو نیابین  bسیتوکروم 

 11125/1( π)ی دینوکلئوتو مقدار تنوع  دوبرابر ( K)ی دینوکلئوت

هاپلوتایپ بودند که تنوع  سهشامل  ها یتوال. برآورد شد

منفی و  ،Dشاخص . دست آمدهب Hd=1225/1ی پیهاپلوتا

ی ها یتوالمتوسط فاصله ژنتیکی بین  مقدار. آمد دستبه دار یمعن

/ برآورد شد و نسبت جایگزینی هم نام 112/1مرال و گوزن قرمز 

 .بود R=142/1 رهمنامیغ

گوزن مرال بومی  bکروم با توجه به شباهت بالای توالی سیتو

دو توالی مقایسه شده و نتایج  ایران و گوزن مرال ترکیه، این

وجود داشت  چندشکلجایگاه  هفتترازی نشان داد که تعداد  هم

نام بوده و درنتیجه تنوع پایینی  که همگی دارای جایگزینی غیرهم

با توجه به اینکه جایگزینی غیرهمنام مشاهده نشد و . دارند

های موردبررسی پایین بود،  تنوع نوکلئوتیدی در توالی چنین هم

دوره  یط ردهد که گوزن مرال بومی ایران د این امر نشان می

وجود فاصله . استشده جدا هیاز گوزن مرال ترک ریاخ یزمان

. تواند از دلایل احتمالی این امر باشد جغرافیایی و موانع طبیعی می

دو جمعیت  صله ژنتیکی اینو فا 113/1مقدار تنوع نوکلئوتیدی 

و  11های تفکیک  تعداد جایگاه. برآورد شد 112/1 ± 112/1

 55/1برابر با  Tajima'D مقدار ضریب. بود PIجایگاه  11تعداد 

دهنده بروز جهش  این رقم نشان. دار بود معنی برآورد شد و غیر

کننده  تائیدکه  باشد ژنتیکی بین مرال ایرانی و مرال ترکیه می

دو گروه گوزن  ذکرشده در مورد فاصله جغرافیایی بین این مطلب

بود  چندشکلجایگاه  5دو گروه، دارای  توالی پروتئینی این. است

داری را در توالی پروتئین حاصل،  ها اختلاف معنی که این جایگاه

 .اند ایجاد نکرده

های  منظور بررسی جایگاه مرال بومی ایران در بین گوزن به

از  bتوالی کامل ژن سیتوکروم  21قرمز، تعداد زیرگونه گوزن 

ترازی با  شد و پس از هم استخراج( 3جدول ( )NCBI)بانک ژن 

مقدار . توالی مرال بومی ایران، پارامترهای ژنتیکی محاسبه شدند

 13512/1توالی موردبررسی،  41تنوع نوکلئوتیدی در بین تمامی 

 PIجایگاه  95تعداد، بود که از این  چندشکل  جایگاه 135و تعداد 

-هدار ب معنی و غیر 322/1برابر   Tajima'Dمقدار شاخص. بودند

دهنده بروز جهش طبیعی در بین  این رقم نشان. دست آمد

های مختلف گوزن قرمز موردبررسی و درنتیجه افزایش  جمعیت

، مشاهده شد چندشکلهای  در بررسی جایگاه. تنوع ژنتیکی است

ها دارای جایگزینی هم نام بودند و  گاهدرصد از این جای 94که 

مقدار . برآورد شد R=513/13غیرهمنام / نسبت جایگزینی هم نام

های  در بین توالی. دست آمدبه 132/1 ±114/1فاصله ژنتیکی 

هاپلوتیپ مشاهده شد که دارای تنوع  23موردبررسی، تعداد 
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9933/1=Hd کی محققین متعددی کم بودن مقدار تنوع ژنتی. بودند

های مختلف گوزن قرمز را در مناطق مختلف  در بین جمعیت

در   .Zachos et al(2003) .اند اروپایی و آسیایی گزارش نموده

 Cervus elaphus)های گوزن قرمز بومی ایتالیا   بررسی جمعیت

cursicanus)،  (2011) Zachos and Hartl  در بررسی فیلوژنتیکی

های مختلف گوزن قرمز در  گوزن قرمز اروپایی به کمک جمعیت

در مطالعه رابطه فیلوژنتیکی   .Ludt et al(2004) اروپا و

، به پایین بودن مقدار تنوع های مختلف خانواده سروینه جمعیت

 .اند کرده اشارهها  ژنتیکی در این جمعیت

گوزن قرمز ترسیم شد  های مختلف شبکه هاپلوتایپی بین جمعیت

 بررسی موردهای مختلف  و نتایج نشان داد که جمعیت( 2شکل )

های  گوزن ،های قرمز اروپایی توان به سه گروه عمده گوزن را می

نام به)آمریکا -شمال آفریقا های قرمز گوزنقرمز آسیایی و 

Tarim )اند که  برخی از مطالعات پیشنهاد نموده. تفکیک نمود

بوده و در این میان  زیرگونهمز دارای تعداد زیادی های قر گوزن

، 2، مرال بختیاری1مرال یارکندی های زیرگونهمرال خود شامل 

                                                           
1
 Cervus elaphus yarkandensis 

2
 Cervus elaphus bacterianus 

چنین در این  هم. باشد می 4و مرال کانسنسوس 3مرال والاچین تبتی

شده   بندی های منطقه آسیایی طبقه گوزن در گروهمطالعه مرال 

تایج حاصل از تحقیق نکه این در حالی است (. Giest 1999)است 

های قرمز  بندی گوزن با نتایج دیگر محققین در مورد تقسیم حاضر،

آمریکایی مطابقت -به سه گروه اصلی آسیایی، اروپایی و آفریقایی

 .Skog et al. 2009; Ludt et al. 2004; Zachos et al) داشت

2003; Randi, 1998)  و مرال بومی ایران در گروه اروپایی

 .داد نشان هیترک مرال با را شباهت نیشتریب ورفته قرارگ

(2005)Ludt et al.   نیز مرال ایران و مرال ترکیه را در یک

بندی نمودند و نتایج  تقسیم( Cervus elaphus maral)هاپلوتایپ 

شده  البته این نتیجه با نتایج گزارش. دست آوردندمشابهی را به

در مرال بومی ایران که ریطوبهبود مغایر  Geist (1999) توسط

هایی که  شده و گوزن بندی های قرمز اروپایی طبقه گوزن گروه

اند در گروه  های مرال ایرانی معرفی شده عنوان زیرگونه به

 .قرار گرفتند Tarimی و یهای آسیا گوزن

                                                           
3
 Cervus elaphus vallichi 

4
 Cervus elaphus consensus 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 ذکرشدهدر جدول  ها نمونهاز  هرکدامموقعیت جغرافیایی . 3های مختلف گوزن قرمز جدول  هتوالی سیتوکروم زیرگون Median-joinin networkنتایج بررسی  -2شکل 

نتایج تحقیق Maral-A12 ) .استها شده هاست که عامل تفکیک و تنوع ژنتیکی بین این جمعیت بر جمعیت تأثیرگذارهای  تعداد جهش دهنده نشان جداکنندهخطوط . است

 (باشد حاضر می
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 Cervus elaphus maral

 AF489280.Cervus elaphus maral 2

 AF489280.Cervus elaphus maral 1

 AY118199.Cervus elaphus maral Turkey

 AY044857.Cervus elaphus hippelaphus from Austria

 AF423196.Cervus elaphus hippelaphus from Germany

 AF489279.Cervus elaphus hippelaphus

 AY118197.Cervus elaphus hippelaphus

 AY044859.Cervus elaphus

 AY070226.Cervus elaphus atlanticus

 AB021099.Cervus elaphus scoticus

 AY070222.Cervus elaphus barbarus

 AJ000021.Cervus elaphus

 AY118198.Cervus elaphus barbarus

 AY244489.Cervus elaphus corsicanus

 AY142327.Cervus elaphus bactrianus

 Y142326.Cervus elaphus yarkandensis

 AB021096.Cervus elaphus canadensis

 Y035871.Cervus elaphus songaricus

 AY044862.Cervus elaphus sibericus from China

 AY070224.Cervus elaphus xanthopygus Russa

 AY044861.Cervus elaphus wallichi from China

 AY035875.Cervus elaphus macneilli

 AB021098.Cervus elaphus kansuensis

 AY070223.Cervus elaphus kansuensis

 JN632629.Dama dama

 KJ681491.Capreolus capreolus
 

 های قرمز دنیا رابطه گوزن مرال ایرانی و گوزنوژنی درخت فیل -3شکل

 

 bهای سیتوکروم  برای بررسی رابطه فیلوژنتیکی بین توالی

های مرال بومی ایران، از روش  های قرمز دنیا و گوزن گوزن

 1111 برابر با Bootstrapو HKY+Gنمایی با مدل حداکثر درست

های  ود که گوزنش در این شکل مشاهده می(. 3شکل )استفاده شد 

شده  های مرال ایران و ترکیه گزارش مرال ایرانی در کلاستر گوزن

 88و  98 برابر با Bootstrapترتیب با به (Ludt et al. 2005)توسط 

های قرمز اروپایی  گیرند و دارای منشأ مشترک با گوزن قرار می

شده در شبکه   کننده نتیجه مشاهدهاین نتیجه تائید. هستند

 .تایپی استهاپلو

 کلی گیری نتیجه

در  bرسد که وجود تنوع ژنتیکی در توالی ژن سیتوکروم  نظر میبه

هـای   جنس سروینه برای تفسیر روابط فیلـوژنتیکی بـین جمعیـت   

. ها مفیـد باشـد   مختلف و حتی بررسی فیلوجغرافیایی این جمعیت

نشان داد  bبر مبنای توالی کامل ژن سیتوکروم نتایج تحقیق حاضر 

آینالو، قرق و  شده مناطق حفاظتبومی ایران ن جمعیت مرال که بی

هــا یــک  ایــن جمعیــتو  اشــتهتنــوع ژنتیکــی وجــود ندگــیلان، 

 کـاهش تنـوع  ایـن مطلـب بیـانگر    . دهنـد  هاپلوتایپ را تشکیل می

تـوالی ژن   شـده بـر مبنـای    حفاظـت گـوزن مـرال ایرانـی     ژنتیکی

ای تجزیـه و  مرال ایرانی بـر مبن ـ . استدر این مناطق  bسیتوکروم 

هـای قرمـز    بندی گوزن در طبقه bتحلیل توالی کامل ژن سیتوکروم 

ترین شـباهت را  های اروپایی قرارگرفته و بیش گروه گوزن دردنیا 

تـا بـا شـناخت     کنـد  میاین مطالعه کمک . با مرال ترکیه نشان داد

 عنـوان  بـه  هـا  آن، بتـوان از  شـده  ل حفاظـت گونه مـرا  های جمعیت

برای جلوگیری از نـابودی گونـه و کـاهش تنـوع     پشتیبان مناسب 
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تـوان   بـرای ایـن منظـور در درجـه اول مـی      .زیستی استفاده کـرد 

مدیریت حفاظت برای حفظ این گونه را از طریق برقراری جریان 

های مختلـف اعمـال نمـود و در مرحلـه بعـد بـا        ژن بین جمعیت

اهش ها، موجب افزایش تعداد و ک افزایش اندازه موثر این جمعیت

هـای   شود که برای بررسـی  توصیه می. خطر انقراض این گونه شد

با کمک نشانگرهای ریـز   ها جمعیتتنوع ژنتیکی بین این  ،تربیش

بـا در دسـترس داشـتن    ماهواره نیز مورد آزمون قرار گیرد تا بتوان 

 تری تر و اقدامات مناسب دقیق ات مدیریتیتصمیماطلاعات بیشتر، 

 .اتخاد نمودال ایرانی در جهت حفاظت گوزن مر

 

 سپاسگزاری

این تحقیق با حمایت مالی و آزمایشگاهی دانشگاه تربیت مدرس 

، ایران زیست از سازمان حفاظت محیطنویسندگان . صورت گرفت

های کل حفاظت  وحش و بانک ژن این سازمان، اداره موزه حیات 

بابت  گرگان و گیلان  های آذربایجان شرقی، زیست استان محیط

 .نمایند میهای سرگین تشکر  مکاری در تهیه نمونهه
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