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نژادهاي دام و طيور بومي در هر كشور به عنوان سرمايه ملي و محصول كليدي مطرح هستند و 
جمعيت شترهاي دو كوهانه . دار استحفظ و تكثير اين نژادها از ارزش و اهميت زيادي برخور

)Camelus bactrianus( هاي اخير به شدت كشور به عنوان يكي از نژادهاي با ارزش دامي در دهه
در اين . ، در حاليكه هيچگونه اطلاعاتي در مورد تنوع ژنتيك اين دام وجود نداردكاهش يافته

شتر دو كوهانه با استفاده ازهفت نفر  110تحقيق به منظور بررسي تنوع ژنتيك جمعيت مذكور، 
 ، YWLL08)  ،VOLP67 ،  VOLP03 ، LCA77 ، LCA63اي جفت آغازگر ريزماهواره

LCA56 و LCA33  (استخراج . مورد بررسي قرارگرفتندDNA هاي خون به روش از نمونه
. ي انجام شدبا تمام نشانگرها بخوب PCRهاي واكنش. استخراج نمكي تغيير يافته بهينه شده انجام شد

شكلي مناسب شكل بود، از چندكه يك LCA77جمعيت مذكور، بجز جايگاه در  هاتمامي جايگاه
واينبرگ  -هاي ژني مورد مطالعه از تعادل هارديدر كل جمعيت تمامي مكان. برخوردار بودند
موثر،  هايتنوع ژنتيك، با معيارهاي ميانگين آلل . (P<0.001)داري نشان دادند انحراف معني

بيان شد كه به  )PIC(شكلي  چند اطلاعات محتوايهتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار و 
 .برآورد شدند 557/0±237/0و  489/0 ±114/0، 714/0±184/0، 622/2±534/0ترتيب، 
) 151/0(و كمترين) 742/0(ميزان هتروزايگوسيتي و بيشترين) 165/0(و كمترين ) 771/0(بيشترين
 LCA33  و VOLP67 هايجايگاه شكل به ترتيب مربوط بههاي چنددربين جايگاه PICارزش 

مناسبي در جمعيت مورد مطالعه  از  چندشكليمورد مطالعه  هايجايگاه نتايج نشان داد كه  .بود
 بسيار اندازه عليرغم دهدمي نشان ايران دوكوهانه شتر در ژني و علاوه براين تنوعبرخوردار هستند 

 آن حفظ به تواندمي كه است، برخوردار قبولي قابل ژنتيك تنوع از همچنان گونه اين معيت،ج كم
ژنتيكي اين جمعيت لازم است تعداد  ربا اين وجود، براي تعيين دقيق تر ساختا. نمايد شاياني كمك

   .هاي ريزماهواره بررسي شوندبيشتري از جايگاه
  

 هاي كليدي واژه
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   مقدمه

هاي اساسي در توسعه جمعيتي و اهلي سازي حيوانات از گام
 هاي مختلف گياهيفرهنگي بشر بود كه به همراه اهلي شدن گونه

در طول . (Diamond 2002)بنيان كشاورزي امروزه گذاشته شد
هاي تاريخ فشارهاي اصلي تكاملي يعني جهش، انتخاب روش

و رانش ژنتيكي موجب پيدايش  دنپذيري، جدا شپرورش، سازش
هاي محلي دام  و  طيور شده جمعيت بين  تنوع بسيار شديد در

اين فرآيند در طي قرون گذشته، تشكيل نژادهاي شناخته  .است
گوناگون  سطوح عملكردي مختلف را كه كاربردهايشده با 

هاي گذشته، ژنتيكي دههدر طول بهبود . داشتند موجب شده است
 موثرتر انتخاب، موجب هايتمركز زياد روي برنامهپيشرفت و 

تلقيح مصنوعي و انتقال . در تعدادي از نژادها شد شتاب بخشيدن
اين پيشرفت در علاوه بر. جنين پخش مواد ژنتيكي را تسهيل نمود

. تكنولوژي تغذيه دام و طيور  موجبات تغذيه بهينه را فراهم آورد
نقل و مكانيزه شدن آن  هاي حمل وهمچنين پيشرفت در سيستم

هاي پرورشي شد نه تنها منجر به يكنواختي و كنترل جدي محيط
هاي مورد استفاده در سيستم حمل ونقل يعني بلكه توجه به دام

ها نتيجه همه اين پيشرفت. به شدت كاهش يافت.. اسب و شتر و
هاي گوناگون، جايگزيني نژادهاي پر توليد به جاي در جنبه

ي و حذف تقريبا كامل دام از سيستم حمل و نقل در نژادهاي بوم
هاي روزافزوني را در ها نگرانياين پيشرفت. سراسر جهان بود

  FAO 2007). ( خصوص فرسايش منابع ژنتيكي پديد آورده است
با توجه به اينكه احتمال استفاده از تنوع ژنتيكي نژادهاي كم توليد 

 Bruford) .نده وجود داردهاي اصلاح نژادي حال و آيدر برنامه 

et al. 2003; Stevens 1989)  لذا حفاظت از آنها مخصوصا براي
بر اساس . هاي اصلاح نژادي آينده ضرورت دارداستفاده در برنامه

نژاد گزارش شده در  7600از كل   درصدFAO ،20هاي گزارش
گونه از پرندگان تعلق  16گونه از پستانداران و  18جهان كه به 

سال اول اين  6نژاد در طول  62د در معرض خطر هستند و دارن
  .(FAO 2007)اندقرن منقرض شده

مديريت موثر منابع ژنتيكي دام و طيور مستلزم داشتن اطلاعات 
هاي نژادي، شامل اطلاعات مربوط به جامع در خصوص ويژگي

اندازه و ساختار جمعيت، پراكنش جغرافيايي، محيط پرورش و 
  .ين و داخل نژادها استتنوع ژنتيكي ب

سازي تنوع ژنتيك ارتباط مستقيم با استفاده با توجه به اينكه شفاف
پايدار از منابع ژنتيك حيوانات دارد، نياز به اطلاعات وسيع 
مولكولي تنوع ژنتيكي داخل و بين نژاد براي مديريت موثر منابع 

 Stevens)ژنتيكي دام و طيور مورد پذيرش اكثر پژوهشگران است

1989;Sanguinetti et al. 1994; Hall and  Bradley 1995; 
Barker JSF 1999; Bruford et al. 2003; Nolte et al. 2005; 

Toro and Caballero 2005; Toro et al. 2009) . خانواده شتر
يكي از اين . جنس تعلق دارد 3گونه اهلي است كه به  4شامل 
مي باشد كه زوج  )Camelus bactrianus(ها شتر دوكوهانه گونه

سم بوده و دو كوهان در پشت دارد و به دو حالت اهلي و 
نوع اهلي . نمايدزيست مي) ferus Camelus bactrianus(وحشي

اين گونه بومي در مناطق استپي كشورهاي آسياي مركزي يعني 
باشد افغانستان، هند، قزاقستان، قرقيزستان و پاكستان پراكنده مي

بعضي از مناطق اين كشورها با شترهاي تك كوهانه  بطوريكه در
هاي جنوب علاوه براين در قسمت. به صورت مشترك وجود دارد

 هاي غربي چين و مغولستان نيز پراكنده استروسيه، بخش

)Jianlin 2000(.  

بطور كلي تحقيقات نشانگرهاي مولكولي در خانواده اشتران 
ونه دو كوهانه مخصوصا در جنس كاملوس و بطور خاص در گ

بسيار اندك است لذا توسعه نشانگرهاي ريزماهواره در شتر مورد 
در اين گزارش امكان . )Jianlin 2005(بررسي قرار گرفته است

استفاده مشترك از بسياري از نشانگرهاي ريزماهواره در كليه 
شترهاي جهان قديم و جديد، شترهاي وحشي و تك كوهانه و 

هاي لازم جهت كاملي و تعيين استراتژيهاي تدوكوهانه از جنبه
. هاي در حال انقراض مورد تاييد قرار گرفته استحفاظت از گونه

در فهرست نشانگرهاي ملكولي اخير  ISAG/FAOكار گروه 
خود، بيست وپنج نشانگر ريزماهواره را براي بررسي ملكولي 

 Lewontin(شترهاي جهان قديم و جديد پيشنهاد نموده است

1974; Hoffmann et al. 2004 .( اين نشانگرها تاكنون فقط در
  . انداي مورد استفاده قرار گرفتههاي منطقهبررسي

به منظور بررسي رابطه تكاملي بين شترهاي وحشي باقيمانده در 
چين و مغولستان و شترهاي دوكوهانه اهلي و همچنين شناسايي 

 Ji etميتوكندريايي توسط cytbمنشا اين شترها توالي ژن 

al.(2009) نتايج نشان داد اين شترهاي وحشي . تعيين شد
توانند اجداد باقيمانده گروهي مستقلي از شترهاي اهلي بوده نمي
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علاوه براين شترهاي دوكوهانه . هاي اهلي باشندمستقيم دوكوهانه
  .اندتك اجدادي هستند و از يك جمعيت وحشي بوجود آمده

هواره در شترهاي جهان قديم و نشانگر ريزما 19در تحقيقي كه 
 جديد مورد استفاده قرار گرفت، كمترين و بيشترين تعداد آلل،
ميزان هتروزاگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده براي نشانگرهاي 

، )14و  1(بررسي شده در شترهاي دوكوهانه قديم به ترتيب 
 با).  Jianlin et al. 2000(بود ) 90/0و  صفر(و ) 87/0و  صفر(

 4نفر شتر مربوط به  140نشانگر ريزماهواره در  12بررسي 
آلل مختلف مشاهده شد  80جمعيت مغولستان  2جمعيت چين و 

متوسط . متغير بود 3- 14كه تعدادآلل هر لوكوس بين 
هتروزايگوسيتي مشاهده شده در چهار جمعيت چيني به ترتيب 

ين برآورد شد، در حاليكه ا 595/0و  541/0، 526/0، 494/0
نشان  521/0و   453/0پارامتر در دو جمعيت مغولستان به ترتيب 

علاوه براين نتايج نشان داد شترهاي اهلي دوكوهانه . داده شد
هاي  حفاظتي و اصلاح نژادي چين و مغولستان از نقطه نظر برنامه

 Jianlin(بايد دوجمعيت كاملا مجزا و جداگانه در نظر گرفته شوند

et al. 2004.(  
ايران با توجه به جثه بسيار درشت و گوشتواري و دوكوهانه  شتر

توليد نتاج مطلوب از نظر توليد گوشت و بعضي صفات توليدي 
كوهانه و يگانه وسيله گري با شترهاي ماده تكديگر در آميخته

 ،هاي سبلانحمل و نقل در كوچ عشاير از دشت مغان تا دامنه
و خاص اين منطقه  نقشي اساسي در زندگي اين عشاير داشت

از اينرو مورد توجه و اقبال بود و ازجمعيت . شدمحسوب مي
امروزه با ورود وسائط نقليه موتوري در . مطلوب برخوردار بود

زندگي عشاير منطقه جمعيت آن به شدت كاهش يافت بطوريكه 
  . شودنفر تخمين زده مي 130كل جمعت حدود 

ي از برنامه هاي شناسايي خصوصيات فنوتيپي و ژنتيكي بخش
در همين راستا تخمين تنوع ژنتيكي در سطح . حفاظت است

مولكولي براي مديريت منابع ژنتيكي براي استفاده پايدار و 
اين موضوع وقتي كه گونه هاي دام . باشدحفاظت از آنها مهم مي

و طيور، مثل شتر در دهه هاي گذشته به شدت رو به كاهش 
  .شودخوردار مينهادند، از اهميت بيشتري بر

-هاي نژادي اولين اقدام در هر برنامه حفاظتي ميشناسايي ويژگي

-ارزيابي ساختار ژنتيك جمعيتي علاوه بر اينكه سهم عمده. باشد

هاي اي در بدست آوردن عناصر مورد نياز براي حمايت از برنامه
هاي اصلاح نژادي نيز نقش حفاظت نژادي دارد، براي بهبود برنامه

همانطور كه پيشتر اشاره شد تحقيق در . نمايدرا ايفا ميمشابه 
شكل تواند با نشانگرهاي بسيار چندخصوص تنوع ژنتيك دام مي

همانند ريزماهواره با دو ويژگي همبارز بودن و طبيعت پرآللي 
اين تحقيق به منظور تعيين ساختار و تنوع ژنتيكي . انجام بگيرد

ه از نشانگرهاي ريزماهواره اجرا شترهاي دوكوهانه ايران با استفاد
 .شد

  
   هامواد و روش

    DNA و استخراج  يريگخوندام، 
 كوهانهنفر از شترهاي دو 110از سياهرگ وداج  ،در مطالعة حاضر

هاي و ايستگاه) دشت مغان(شترداران نقاط مختلف استان اردبيل 
يتري ميلي ل 5خلا دار  هبا استفاده از لولآباد و جهادآباد جعفر

هاي خون نمونه. گيري شدخون EDTAحاوي ماده ضد انعقاد 
يخ به آزمايشگاه بيوتكنولوژي مؤسسة  ظرف حاويكامل در 

در فاصله زماني كوتاه تا و  تحقيقات علوم دامي كشور منتقل
  C ْ4، نمونه ها در)چند روز تا دو هفته( DNA استخراج 
 هده و تغيير يافتبه روش بهينه ش DNAاستخراج .  ندشدنگهداري 

البته با توجه به . شدانجام ) et al. 1988 Miller(استخراج نمكي 
مشكلاتي كه در روش اصلي استخراج نمكي وجود داشت، 

يك بافر  :استفاده از اين تغييرات شامل .تغييراتي در آن داده شد
جدا كننده براي رسوب دادن گلبولهاي سفيد بجاي جداسازي لاية 

-ولهاي سفيد، كه كاري بسيار دشوار و ظريف مينازك حاوي گلب

كلروفرم به منظور جلوگيري از مخلوط شدن فاز حاوي  ؛باشد
DNA  با رسوبات تشكيل شده به هنگام جداسازي فازها و حذف

محلول ؛ هاي اضافي ين و نمكيهر گونه آلودگي از قبيل پروت
در مرحله  DNAاستات سديم جهت متراكم تر نمودن كلاف 

 DNA. بودند ايبه كمك ميله شيشه DNAهاي  وري رشتهآجمع
برخي  تعيين كميت شده واستخراج شده با دستگاه اسپكتروفتومتر 

 يك درصدبر روي ژل آگارز جهت تعيين كيفيت، از نمونه ها 
  .شدند الكتروفورز
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  آغازگرهاي ريز ماهواره مورد استفاده در آزمايشمشخصات  - 1جدول 
  آغازگر  توالي )جفت باز(ندازها  *شمارة دسترسي

AF305228  
  

168-148  AGACGGTTGGGAAGGTGGTA 

CGACAGCAAGGCACAGGA 

VOLP03 

AF305237  185-157 TTAGAGGGTCTATCCAGTTTC 

TGGACCTAAAAGAGTGGAG 

VOLP67 

non  158-132  ATCAAGTTTGAGGTGCTTTCC 

CCATGGCATTGTGTTGAAGAC 

YWLL08  

AF060103 164-136  GAGCACAGGGAAGGATATTCA 

ACAGCAAAGTGATTCCATAATACA 

LCA33  

AF091122 138-134  ATGGTGTTTACAGGGCGTTG 

GCATTACTGAAAAGCCCAGG LCA56 

AF091123 220-196 TTACCCAGTCCTTCGTGGG 

GGAACCTCGTGGTTATGGAA  

LCA63 

 

AF091129  263-233  TGTTGACTAGAGCCTTTTCTTCTTT  

GGGCAAGAGAGACTGACTGG  

LCA77 

ميباشد http://www.ncbi.nlm.nih.gov:80/entrez/viewer.cgi با آدرس اينترنتي  NCBI ريزماهواره ها در بانك ژن به كدُ دسترسي*
 
 

 با بررسي مقالات و توصيهريزماهواره جفت آغازگر  هفت
ISAG/FAO انتخاب(Hoffmann et al. 2004; Mburu et al. 

2003; Nevo 1978 )  شركتو ازMetabion   كشور آلمان 
و  پس از حل كردن تهيه و )غير حساس به دما(بصورت ليوفيليزه 

نگهداري  -Cْ20رقيق ساختن طبق دستورالعمل مربوطه در دماي  
 ).1جدول ( شدند

 PCRواكنش 

  .شده استفاد شركت سيناژن ايران PCR در اين مطالعه از بافر 

DNA بود بعنوان الگو  شدههاي خون استخراج ژنومي كه از نمونه
 PCRواكنشهاي  .قرار گرفتاستفاده مورد  PCRهاي در واكنش

تايي  96با بلوك  ،Biometra (TGradient)در دستگاه ترموسايكلر
  .)2جدول( شداستفاده  ml2/0 به حجم  PCRهاي براي تيوب

 ،LCA33هاي از جايگاهبراي هر يك  Mgcl2غلظت نهايي 
LCA56، LCA63 و LCA77، mM 5/1براي ،VOLP67، mM5/2 
 در مورد دماي .بود YWLL08 ،mM  5/3 و VOLP03 و براي

 بهينه  و  استفاده مبنا، عنوان  به  جايگاه  هر اتصال از دماي ذوب

 
 

 
 

  از طريق  بطور معمول  ذوب  دماي .سازي بر اين اساس انجام شد
  :شد  زير نيز محاسبه ساده  فرمول

   Tm =  4 × (G + C) + 2 × (A + T) ]آغازگرهر   براي 
  نوكلئوتيدي20

  
 اي پليمراز در تكثير نمونهغلظت اجزا مختلف واكنش زنجيره -2جدول 

  شتر DNAهاي
  واكنش ياجزا  غلظت نهايي

X1   بافرPCR  
µM 25/0 هر يك از آغازگرها 

µM 200 dNTPs  

unit/reaction 5/0 آنزيم تك پليمراز 

ng/reaction 200- 100 DNA الگو  
 dd H2O متغير

µl 15  حجم نهايي واكنش 
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، VOLP03 ،VOLP67 آغازگرهايدماي اتصال بهينه براي 

YWLL08 ،LCA33  ،LCA56  ،LCA63 و LCA77  64بترتيب ،
 .)3جدول(گراد بدست آمد درجة سانتي 57و 58، 55، 53،53 ،53

-، از الكتروفورز ژل پليDNAزي تفاوت قطعات جهت آشكار سا

را به نسبت  PCRهاي فرآورده .شداستفاده درصد  8 آكريلاميد
 اين  از  µl10   حدود  و  شده  مخلوط با بافر بارگيري  1به  5/2

شدت جريان (ولت ثابت  75گذاري و با ها بارمخلوط در چاهك
ساعت  18دت به م) وات 1تا  9/0ميلي آمپر و توان  10حدود 

براي نمايان سازي باندها از روش سريع رنگ . الكتروفورز شدند
 .شداستفاده   (Ruane 2000)آميزي نقره 

  برنامه حرارتي مناسب براي آغازگرهاي موردمطالعه -3جدول
 PCRمراحل  )Cْ(درجه حرارت  )دقيقه(زمان

 1  سازيواسرشته  95 5
  2   سازي واسرشته  94  ثانيه 45 

 3  اتصال آغازگر اس آغازگرهابراس 1
  4 بسط             72 1
  5 بسط نهايي      72 15

 6   نگهداري      4 -
  .شدبار تكرار  30مراحل دو تا چهار، 

 
  هاتجزيه و تحليل مشاهدات و داده

تصوير  Gel Documentationعكس به كمك دستگاه  تهيه پس از
و سپس با استفاده از نرم افزارهاي  ها در كامپيوتر ذخيره شدهژل

GELPRO  وUVIDOC باندها تعيين اندازه و خوانده شدند .
 Ladderها  به كمك باندهاي  حاصل از اندازه گيري

انجام شد و پس از آن بر  Fermentas شركت SM1323#تجارتي
هاي حاصله و اطلاعات  مربوط به هر نشانگر  و البته اساس اندازه
هاي قابل تشخيص، تعداد ن تصوير ژل و تعداد آللدر نظر گرفت

هاي مشاهده شده مربوط به هر نشانگر بدست آمد و بعد بر آلل
اساس تعداد باندهاي طيف هر فرد، ژنوتيپ فرد مورد نظر تعيين 

فراواني   GenAlEx 6.3شد، پس از آن با استفاده نرم افزار 
  . ها محاسبه شدندها و آللژنوتيپ

آزمون  از  جمعيت مورد مطالعه عادل هاردي واينبرگآزمون ت در
  هاردي  تعادل  برقراري و احتمال   آماره .شد  استفاده كاي  مربع 

برآورد  GenAlEx 6.3واينبرگ در هر مورد با استفاده از نرم افزار 
، تعدادآلل واقعي و موثرميانگين و انحراف معيار  .شد

 و ورد انتظارهتروزيگوسيتي م هتروزايگوسيتي مشاهده شده،
 )PIC(آماره محتواي چند شكلي از . محاسبه شدند شانونشاخص 

هتروزايگوسيتي . نيز استفاده شدبراي تعيين ميزان چند شكلي 
  :شدبراي يك جايگاه با فرمول زير محاسبه  )Ho(مشاهده شده

                                                          N
NH ij

o

∑
= 

     
≠Nij )iكه در آن   j (  تعداد افراد هتروزيگوت وN    تعـداد كـل

. (Hedrick 1999)مــي باشــد افــراد در جمعيــت مــورد مطالعــه
براي يك جايگاه نيز از فرمـول   )HE(هتروزايگوسيتي مورد انتظار

∑                                    :شدزير محاسبه 
=

−=
n

i
iE pH

1

21  

∑   كه در آن عبارت 
=

n

i
ip

1

2 ها نسبت مورد انتظار هموزيگوت 

 باشدامين آلل در يك جايگاه معين مي  iفراواني   piباشد و  مي

(Hedrick 1999).  
 Lewontin)شـد تعيـين  با فرمـول زيـر    شانونشاخص اطلاعات 

1974):                                      pp i
i

i
H ln∑−=′  

بـا اسـتفاده از فرمـول زيـر      )PIC(محتواي اطلاعـات چندشـكلي   
  :(Buchanan and Thue 1998)شدمحاسبه 

                   
ppp j

k

i

k

ij
i

k

i
i

PIC
21

1 1

2

1

2
2)(1 ∑ ∑∑

−

= −==

−−=    

  jو  iفراوانيهاي جمعيتي    pjو pi   تعداد آللها و  kكه در آن   
 .اُمين آلل مي باشد

  
    نتايج و بحث

ه پيشتر بيان شد تحقيقات نشانگرهاي مولكولي در همانطور ك
از اينرو در اين مبحث تلاش . باشدجنس كاملوس بسيار اندك مي

شود نتايج اين تحقيق با نتايج گزارش شده در خصوص ديگر مي
حاصله بر  DNAنتايج بارگذاري  .ها مقايسه شوندها و گونهجنس

همانطور . شدنشان داده  1، در شكل يك درصدروي ژل آگارز 
باندهاي ( كه در اين شكل مشهود است كيفيت در حد مطلوب

 .بود ) كاملا تيز و بدون كشيدگي
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 استخراج شده از نمونه هاي مورد بررسي  DNAكيفيت -1شكل

 
در . شدانجام  بخوبي جفت آغازگر هر هفت با PCR يواكنشها

صفر ديده  هايآللLCA63،VOLP67 ،  YWL08سه جايگاه 
شكلي بودن هر جايگاه در اين پژوهش، اين بود معيار چند .شدند

 در اين .باشد 95/0يا  99/0آلل كمتر از ترين كه وفور فراوان

 دامنة اندازة  .مشاهده شدشكل ، يكLCA77جايگاه بررسي تنها 

 LCA33  ،LCA56، LCA63،LCA77جايگاههايها براي آلل

،VOLP03 ، VOLP67  وYWLL08  155 ،90- 105بترتيب -
 جفت130- 160و  150- 195  ،120- 125 ، 239، 205- 240 ،130

انجام اساس  ها نيز بر همينكه نامگذاري آلل باز بدست آمد
تنوع  معيار مناسبي ازهر جايگاه،  هايتعداد آلل .)1جدول(گرفت 

نشان  3همانطور كه در جدول  .(Nevo 1978) ژنتيك مي باشد
آلل مشترك در  4با آلل  25عيت تعداد كل آلل در جمداده شده 

براي هر جايگاه  571/3±896/0با ميانگين جايگاه هاي مختلف 
است كه در دامنه ميانگين آللي گزارش شده شتران دو كوهانه 

. (Jianlin et al. 2004) قرار دارد) 58/3- 75/4( چين و مغولستان
هاي باشد كه در مقايسه با شترميمتغير  1-8دامنه تعداد آلل بين 

ميلادي از  تك كوهانه وحشي استراليا كه در اواسط قرن نوزدهم
 Spencer and)افغانستان و پاكستان وارد اين كشور شدند

Woolnough 2010) هاي ازنظر تعداد آلل در جايگاهLCA63 و 
VOLP67 با گزارش اين پژوهشگران مطابقت دارد ولي در

مشاهده  هايآلل YWLL08و  LCA56  ،VOLP03هاي جايگاه
هاي گزارش شده توسط پژهشگران شده به مراتب كمتر از آلل

. باشدجزيي مي LCA77مذكور است  و تفاوت آللي براي جايگاه 
 را در VOLP03  هاي آلل  تعداد  Jianlin et al. (2000)   همچنين

گزارش نمودند  15و  5كوهانه و دوكوهانه به ترتيب شترهاي تك
ر اين تحقيق هيچگونه هماهنگي آلل مشاهده شده د دوكه با 
و  VOLP67هاي در حاليكه در گزارش مذكور تعداد آلل. ندارد

YWLL08  ذكر شده  5و 11براي شترهاي دوكوهانه به ترتيب
آلل مشاهده شده براي  4و  8توان گفت با تعداد است كه مي

رسد تثبيت بطور كلي به نظر مي. هاي مزبور هماهنگي داردجايگاه
ها در شتر و كاهش شديد آللي در بعضي از جايگاه LCA77آلل 

قابل زيست در يك منطقه محدود دشت مغان تا ( دوكوهانه ايران
- مواجه با كاهش شديد جمعيتي دور از انتظار نمي) دامنه سبلان

 تعداد آلل با توان گفت كه از نظرگيري ميبعنوان نتيجه. باشد

شنهاد شده بود، آنچه كه قبلا جهت تخمين تنوع ژنتيكي پي
  . (Barker 1999) همخواني دارد

 هاي مشاهده شده در اين تحقيق براي جايگاهدامنه اندازه آلل
YWLL08 هاي و جايگاهLCA56، LCA63 ،LCA77  به ترتيب با

 Lang et al. (1996) ، Spencer et al. (2010) نتايج تحقيقات 
با دامنه گزارش  VOLP67 دامنه اندازة آلل .تقريبا مطابقت دارد

كوهانه و دوكوهانه توسط شده براي براي دو گونه شتر تك
Jianlin et al. (2000) دامنه اندازه آلل ديگر . تقريبا يكسان است

هاي مورد مطالعه در اين پژوهش با نتايج منابع ذكر شده جايگاه
ها در تطبيق ها و ناهماهنگيالبته اين عدم تطابق. همخواني ندارند

و  Lang etal. (1996) ،Jianlin et al. (2000) هايشگزار
Spencer and Woolnough (2010) هاي مختلف شتر براي گونه
  .    حتي در يك گونه نيز مشهود است

 هاي مورد بررسي در  يك از جايگاههيچ  حاصله  نتايج   اساس بر
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داري از تعادل واينبرگ نبودند و انحراف معني - تعادل هاردي
با توجه به اينكه براي . (p < 0.001)ينبرگ نشان دادند وا - هاردي

مطالعه حاضر از اكثر جمعيت موجود شتر دوكوهانه 
نمونه گيري به عمل آمده است و تعداد جمعيت ) نفر110(كشور

باشد، انتظار عدم تعادل هاردي مذكور در حال حاضر بسيار كم مي
-نظر مي واينبرگ به علت كوچك بودن اندازه جمعيت منطقي به

 هاينكته قابل توجه اين بود كه شتران دوكوهانه در جايگاه .رسد

 LCA33و LCA77ها هتروزايگوت هموزايگوت ودر بقيه جايگاه
تنوع ژني بصورت هتروزايگوسيتي مشاهده شده  ).2جدول (بودند

)Ho ( و هتروزايگوسيتي مورد انتظار)He ( در هر جايگاه به همراه
 .شده است ارائه 4در جدول  مربوطه ارميانگين و انحراف معي

دو كه چون مي باشد   0- 1 ها جايگاه همهدر بين  HOدامنة 
ز از ني HEدامنة . هموزايگوت بودند LCA77 و LCA33جايگاه 

ي متوسط هتروزيگوسيت. بود )VOLP67( 771/0تا ) LCA77(صفر
 714/0 ±184/0به ترتيب مشاهده شده و مورد انتظار در جمعيت

ها چون حد نهايي براي هتروزايگوسيتي .بود 489/0 ±114/0و
يك است و از اينرو مقادير هتروزايگوسيتي به افزايش تنوع زياد 

اين مقادير بعنوان معيار تنوع درون  هباشند، مقايسحساس نمي
جمعيتي براي نشانگرهاي بسيار چند شكل همچون ريزماهواره ها 

) يا بالاتر دارند 8/0كه دراكثر موارد هتروزايگوسيتي حدود (
هاي ميان آنها اطلاعات دقيقي را بيان صحيح نبوده و اين تفاوت

H( شانونبنابراين شاخص اطلاعات . كنندنمي همه نيز براي  )′
 عليرغم. است ارائه شده 2نتايج در جدول  و محاسبه ها جايگاه

Hآنكه تفسير بيولوژيكي معيار چون  ولي مشخص نيست، ′
Hحداكثر مقدار -باشد ممكن است براي اندازهمي ln(n)برابر با  ′

 .(Hedrick 1999) هاي بسيار متغير مفيد باشدگيري تنوع جايگاه
 مشاهدهها با اين وجود نتايج مشابه با آنچه از هتروزايگوسيتي

حاظ بيشترين و كمترين هم از لحاظ روند و هم از ل(شده بود 
Hبيشترين مقدار . شدحاصل ) مقدار  VOLP67در بين جايگاه  ′

 8(باشد كه با توجه به تعداد آلل زياد در اين مورد مي )720/1(
كمترين مقدار نيز از آن جايگاه . رسد، منطقي به نظر مي)آلل

LCA77 )000/0(  مورد مطالعهشتران است كه با توجه به اينكه 
در  .ه استيآلل را دارند، قابل توج يك تنها هابراي اين جايگاه

روي شتران تك كوهانه امارات  et al. (2010)  Spencerبررسي كه
 ، استراليا و آفريقا انجام دادند، متوسط متحده عربي

 646/0و  530/0، 531/0هتروزايگوسيتي مورد انتظار را به ترتيب 
حقيق اين پژهشگران، متوسط هتروزايگوسيتي در ت. گزارش كردند

در دو تحقيـق  . برآورد شد 543/0براي شتر دوكوهانه مورد انتظار 
كوهانـه  ديگر متوسط هتروزايگوسيتي مورد انتظار براي شتران تك

استراليا، كنيا، پاكستان، عربستان سعودي و امارات متحده عربي به 
ــب ــده   516/0و  594/0، 593/0، 538/0، 544/0ترتي ــزارش ش گ

متوسـط پـارامتر   . ( Mate´ et al. 2005; Simianer 2005)اسـت 
مــذكور بــراي دو جمعيــت  شــتر دوكوهانــه مغولســتان و چهــار  

، 577/0، 547/0، 561/0، 545/0، 526/0جمعيت چين به ترتيـب  
 5 همانطور كه جدول .(Jianlin et al. 2004)محاسبه شد 602/0و 

ي مورد انتظار محاسبه شـده در  دهد متوسط هتروزاگوسيتنشان مي
اسـت كـه تقريبـا در حـد      489/0جمعيت شـتر دوكوهانـه ايـران    

نسـبت چنـد شـكلي     . باشدهاي گزارش شده ميهتروزايگوسيتي
(P)  71/85 تعداد آلل مؤثر . باشدمي درصد)NE( ،   معيـار ديگـري

 شـود  ها استفاده مـي  كه براي تعيين ميزان چند شكلي جايگاهاست 
). 5جـدول  ( محاسـبه شـد   622/2آن در پژوهش حاضر كه ميزان 

نشـانگر   18بـا   et al. (2010)  Spencerايـن  پـارامتر در تحقيـق    
روي ) نشانگر استفاده شده در تحيـق حاضـر   7شامل (ريزماهواره 
رسـد  برآورد شد كه به نظر مـي  44/3كوهانه استراليا، شترهاي تك

عامل كاهش  در جمعيت دوكوهانه ايران LCA77تك شكل شدن 
NE  محتواي اطلاعات چند شكلي .باشدشترها  در اين (PIC)   نيـز

چند شكلي است كه تحت تأثير تعـداد آلـل در    از جمله معيارهاي
نتايج حاصـله   .جايگاه مورد نظر و نيز فراواني هاي آللي قرار دارد

، بيشـترين  هاجايگاه همهدر ميان  .خلاصه شده است 5در جدول 
 ـ PIC و كمترين ارزش  VOLP67ترتيـب مربـوط بـه جايگـاه     ه ب

همچنـــين . باشــد مــي ) 1518/0( LCA33و جايگــاه    )742/0(
در مقايسه با مقـادير   PICرود تمامي مقادير همانطور كه انتظار مي

 PICمقايسة ارزشهاي . هتروزايگوسيتي متناظرشان كمتر مي باشند
 ـ در سطح جمعيـت  ح توانـد سـط  هـا مـي  ازا تمـامي جايگـاه  ههـا ب

ها تغييرپذيري را در داخل هر جمعيت در مقايسه با ساير جمعيت
  .(Buchanan and Thue 1998) نشان دهد
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  در جمعيت شتر دوكوهانه ايران فراواني هاي آللي جايگاه هاي مورد مطالعه -4جدول 

  جايگاه              
  آلل      

LCA33  
  

LCA56  LCA63  LCA77  VOLP03  VOLP67  YWLL08  

90    091/0 - - - -  -  -  
10    909/0 -  -  -  -  -  -  
120    - - - - 500/0  -  -  
125    -  -  -  -  500/0  -  -  
130    - 500/0 - - -  -  100/0  
140    -  -  -  -  -  -  274/0  
150    - 486/0 - - -  020/0  400/0  
155    -  014/0  -  -  -  -  -  
160    - - - - -  061/0  226/0  
170    - - - - -  097/0  -  
175    - - - - -  041/0  -  
180    - - - - -  362/0  -  
185    - - - - -  077/0  -  
190    - - - - -  262/0  -  
195    - - - - -  077/0  -  
205    - - 208/0 - -  -  -  
215    - - 234/0 - -  -  -  
225    - - 208/0 - -  -  -  
230    - - 292/0 - -  -  -  
239    - - - 000/1 -  -  -  
240    - - 057/0 - -  -  -  

 
 شاخص هاي گيري كرد كهتوان چنين نتيجهاز اين اطلاعات مي

 ايناگرچه  كهنشان داد  نيزمورد مطالعه  هايجايگاه چندشكلي

-دنياي جديد جدا گرديده شترهايو  كوهانهشتر تك  ها ازجايگاه

مناسبي در جمعيت مورد مطالعه  اند، همچنان از چندشكلي
ها را براي مطالعات بعدي بر روي برخوردار هستند و مي توان آن

 شتر در ژني علاوه براين تنوع .توصيه نمود دوكوهانهشتر 
 جمعيت كم بسيار اندازه عليرغم دهدمي نشان ايران دوكوهانه

 قبولي قابل ژنتيكي تنوع از همچنان گونه اين مطالعه، مورد
با . نمايد شاياني كمك آن حفظ به تواندمي كه است، برخوردار

شود براي بررسي بهتر و دقيق تر از تعداد وجود، پيشنهاد مياين 
بيشتري جايگاه در تحقيقات بعدي استفاده شود تا تصويري از 

تنوع موجود در درون اين گونه با ارزش ايراني بدست آيد و 
بعنوان راهنمايي براي تصميم گيريهاي حفاظتي آتي مورد استفاده 

   .قرار گيرد
  سپاسگزاري
نويسندگان مراتب تشكر و قدرداني خود را از  بدين وسيله

موسسه تحقيقات علوم دامي به دليل تامين اعتبارات و امكانات 
  هاي تحقيقات شتر دوكوهانه اجرايي تحقيق و از مسئولين ايستگاه

 آنجهادآباد و جعفرآباد استان اردبيل و همچنين از شترداران 
اند ابراز ميمانه داشتههاي خون همكاري صمنطقه كه در تهيه نمونه

 .داردمي
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و ) HE(و مورد انتظار) HO(، هتروزايگوسيتي مشاهده شده)NE(تعداد آلل موثرشتر دو كوهانه ايران شامل  110جايگاه ريزماهواره در  7مقادير تنوع ژنتيكي  -5جدول
H(و شاخص شانون) PIC(محتواي اطلاعات چند شكلي ′( 

  
 
 H ′ 

 
PIC HE HO NE 

                         شاخص
 نام جايگاه               

305/0  1518/0 165/0  000/0 198/1 LCA33 

756/0  3953/0 513/0 000/1 055/2 LCA56 

517/1  7308/0 770/0 000/1 346/4 LCA63 

000/0  0000/0 000/0 000/0 000/1 LCA77 

693/0  375/0 500/0 000/1 000/2 VOLP03 

720/1  7418/0 771/0 000/1 375/4  VOLP67 

288/1  6501/0 704/0 000/1 377/3  YWLL08 

24/0± 897/0      24/0±557/0 11/0±489/0 18/0±714/0 53/0±622/2  Mean±SD 
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