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است که در حال حاضر  های انسانی در زيستگاه و شکار غيرقانونی سبب شدهفشار ناشی از دخالت

 های کوچک و منزوی مشاهدهصورت جمعيتای در ايران بهمانده خرس قهوه های باقیجمعيت

های طبيعی، اطلاعات بسيار اندکی در بومسزای اين گونه بر سلامت زيسترغم نقش به علی. شوند

مانده از اين  های باقیخصوص تنوع ژنتيکی و همچنين روابط خويشاوندی بين افراد در جمعيت

های ای از نمونهانهای صورت گرفته در زمينه استخراج دیپيشرفت. گونه در کشور وجود دارد

در . استپذير را فراهم آوردههای آسيبغيرتهاجمی، امکان اجرای مطالعات ژنتيک برای گونه

های تنوع ژنتيکی، احتمال تشابهات برداری غيرتهاجمی شاخصمطالعه حاضر با استفاده از نمونه

اد منظور برآورد حداقل تعد به فرد شناسايی شده بههای منحصرژنتيکی بين افراد و تعداد ژنوتيپ

بدين منظور . ای در منطقه حفاظت شده پرور مورد بررسی قرار گرفتقهوه افراد جمعيت خرس

. های سرگين تکثير شدای استخراج شده از نمونهاننشانگر ريزماهواره با استفاده از دی 92تعداد 

اطلاعات و شاخص  15/2، هتروزيگوستی مورد انتظار 19/2ميانگين هتروزيگوسيتی مشاهده شده 

ترتيب برابر با  به  PID(unbiased) و  PID(sib) شاخص تشابه افراد. محاسبه شد 1/2چندريختی برابر با 

دست  هنتايج ب. فرد شناسايی شدژنوتيپ منحصر به 91چنين تعداد  محاسبه و هم 2230/2و  250/2

ای غيرتهاجمی، های استخراج شده از نمونهانرغم کيفيت اندک دی آمده نشان داد که علی

ها، ارزيابی احتمال تشابه افراد، و نشانگرهای استفاده شده کارايی آماری مناسبی در تمايز نمونه

عنوان  تواند بهرويکرد استفاده شده در مطالعه حاضر می. برآورد حداقل اندازه جمعيت دارند

خصوص  انوری، بههای ج دستورالعملی در برآورد جمعيت و ارزيابی ارتباطات خوشاوندی گونه

برداری غيرتهاجمی مورد استفاده قرار های نمونهخواران در خطر تهديد، با استفاده از روش گوشت

 .گيرد

 های کلیدی واژه
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ها نقش سازگانهای کلیدی بومعنوان گونهخوران به گوشت

نحویکه بهسزایی در ساختار و پویایی جوامع زیستی دارند،  به

سازگان ها شاخصی از سلامت یک بومحضور و فراوانی این گونه

 .Haskell et al. 2013; Khosravi et al)شود در نظر گرفته می

س هرم غذایی أجثه بزرگ، قرار گیری در ر از سوی دیگر .(2019

ها را ها به تغییرات زیستگاهی، پتانسیل این گونه و حساسیت آن

است سازگان افزایش داده کانونی در یک بوم هایعنوان گونه به

(Caro 2010 .)تواند متضمن ها میاز این رو، حفاظت از این گونه

سازگان و در نتیجه های موجود در یک بومبقای سایر گونه

 . ها باشدبومپایداری درازمدت زیست

برخورد سه ناحیه جغرافیایی زیستی مهم و تنوع اقلیمی، 

است که غنای یستگاهی بالا در کشور سبب شده توپوگرافیکی و ز

. های کشور مشاهده شودبومخواران در زیستبالایی از گوشت

خوران، اندازه جمعیت و  توجه گوشتای قابلعلیرغم غنای گونه

دلیل های اخیر بهها در سالمحدوده پراکنش بسیاری از این گونه

کاهش یافته  رویه ها و شکار بیشدگی زیستگاهتکهتخریب و تکه

این  .(Hemami and Groves 2001; Karami et al. 2016)است  

امر سبب کاهش ارتباطات زیستگاهی و در نتیجه انزوای 

های ها شده و خطر تهدیدهای ژنتیکی را برای جمعیت جمعیت

های اگرچه در سال. استها افزایش داده باقیمانده از این گونه

های وحشی در کشور سبب از گونههای حفاظت اخیر برنامه

خواران شده  خصوص علف ها بهاحیای جمعیت برخی از گونه

، اما همواره این سوال (Jowkar et al. 2016; DoE 2019)است 

های احیا شده شود که روابط خویشاوندی در جمعیتمطرح می

عبارت دیگر علاوه بر اهمیت تعداد افراد در چگونه است؟ به

جمعیت، روابط خویشاوندی میان افراد فاکتور  مندی یکزیست

روابط . مدت یک جمعیت است مهم دیگر در بقاء دراز

بروز  خویشاوندی و تشابهات ژنتیکی زیاد بین افراد منجر به

شود آمیزی و رانش ژنتیکی میچون درون تهدیدهای ژنتیکی هم

های کوچک امری اجتناب که وقوع این تهدیدها در جمعیت

در صورت عدم جریان ژنی، (. Frankham 2002)است ناپذیر 

ها در های کوچک، تنوع ژنتیکی آنمهاجرت و جهش در جمعیت

بنابراین تعیین روابط . طول زمان از دست خواهد رفت

خویشاوندی بین افراد یک جمعیت نقش مهمی در موفقیت 

خواران و لزوم تقویت  های حفاظت از تنوع ژنتیکی گوشتبرنامه

های انتقال افراد جدید به مانده از طریق برنامه های باقیجمعیت

دقت در تعیین روابط خویشاوندی، شناسایی افراد و . جمعیت دارد

های ها در یک جمعیت با استفاده از روشتشابهات ژنتیکی بین آن

های ای اسخراج شده از نمونهانغیرتهاجمی بستگی به کیفیت دی

زم نشانگرهای استفاده شده در غیرتهاجمی و همچنین کمیت لا

 (.Aziz et al. 2017; Modi et al. 2019)مطالعه دارد 

های تخمین روابط خوایشاوندی، استفاده از تکنیک یکی از روش

است که برای شناسایی و تفکیک افراد  1نگاری ژنتیکیانگشت

. شود ها استفاده میجمعیت از یکدیگر بر اساس محتوای ژنی آن

های های اخیر با توجه به توسعه روزافزون روشدر سال

شناسی گیری غیر تهاجمی در مطالعات ژنتیک جمعیت و بوم نمونه

از  نگاری ژنتیکی بیشهای انگشتمولکولی، استفاده از تحلیل

های حفاظت از تنوع زیستی شامل تخمین اندازه پیش در برنامه

 Taberlet et al. 1997; Kohn et al. 1999; Woods et)جمعیت 

al. 1999; Ernest et al. 2000) پایش اندازه جمعیت در طول ،

، تخمین (Kendall et al. 1992; Schwartz et al. 1998)زمان 

و شناسایی و تطبیق ( Taberlet et al. 1997)اندازه گستره خانگی 

( Waits et al. 1998)دست آمده از شکار غیرقانونی های بهنمونه

واند ت نگاری ژنتیکی می وش انگشتر .استار گرفته مورد توجه قر

 شناسی بومژنتیک حفاظت،  از جملهها  در بسیاری از پژوهش

 های گونه برایویژه و تعیین جنسیت، به برآورد جمعیت، رفتار

خواران، بسیار سودمند و در  گوشت مانند کاری مخفی و کمیاب

این (. Moqanaki et al. 2013)مواردی غیرقابل جایگزین باشد 

خواران از جمله خرس سیاه  روش تاکنون برای برخی از گوشت

(Saito et al. 2008; Draper et al. 2017) ببر بنگال ،

(Kolipakam et al. 2019; Aziz et al. 2017)، ای خرس قهوه

(Waits et al. 2001; Graban 2014; Ambarli et al. 2018) ،

و سگ ( Granroth-Wilding et al. 2017)گرگ خاکستری 

 .استفاده شده است( Modi et al. 2019)وحشی آسیایی 

ای پراکنش به جثه، خرس قهوهخواران بزرگدر میان گوشت

(. Servheen et al. 1999)ای در سطح جهان دارد نسبت گسترده

                                                           
1 DNA fingerprint 
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علت تخریب زیستگاه و تغییر کاربری اراضی های اخیر بهدر دهه

های انسانی، و تضاد بین این گونه با تها و فعالیناشی از دخالت

ای در برخی از مناطق با های قهوهبومیان، جمعیت خرس

های کوچک و رو شده و به جمعیتهای شدیدی روبه آسیب

 .Swenson et al. 2011; Zedrosser et al)اند منزوی تبدیل شده

2001; Servheen et al. 1999)سال  188نحویکه در طی ، به

ای در سطح جهان های قهوهتعداد و گستره پراکنش خرسگذشته، 

 (.Servheen 1990)درصد تقلیل پیدا کرده است  58به کمتر از 

ای از ای خاورمیانه، بخش عمدهقهوه های خرسجمعیت امروزه

اند و در حال گسترش پراکنش تاریخی خود را از دست داده

این گونه های کوچک و منزوی حاضر در برخی مناطق جمعیت

 ;Calvignac et al. 2009)در خطر انقراض قرار دارند 

Ashrafzadeh et al. 2018 .)های خرس در ایران نیز جمعیت

صورت های انسانی بهدلیل تخریب زیستگاه و فعالیتای، بهقهوه

شود های کوچک و مجزا در محدوده پراکنش آن دیده میجمعیت

(Ashrafzadeh et al. 2015 .) 

ای موجود در ایران از زیرگونه سوری ونه خرس قهوهزیرگ

(Ursus arctos syriacus ) متعلق به یک کلاد مجزا است که به

سه تبار مجزا در البرز، زاگرس و منطقه مرودشت فارس تقسیم 

دلیل جمعیت آن در ایران به(. Ashrafzadeh et al. 2016)شود می

فرد  1088الی  1288کمبود اطلاعات در برخی از منابع بین 

(Sathyakumar and Can 2007) ،188  فرد  588تا(Gutleb and 

Ziaie 1999)  فرد  1588تا  388و(Gutleb et al. 2002 ) تخمین

که هیچ مطالعه علمی در خصوص برآورد  حالی در. زده شده است

جمعیت این گونه در این مناطق و همچنین وضعیت ژنتیکی و 

مانده صورت  های باقیافراد در جمعیت روابط خویشاوندی بین

این موضوع سبب عدم (. Ashrafzadeh et al. 2016)است نگرفته 

. استهای حفاظت از این گونه در کشور شده موفقیت برنامه

های برای تعیین روابط خویشاوندی بین افراد در روش

های غیرتهاجمی، در درجه اول باید تشابهات ژنتیکی بین نمونه

در همین راستا مطالعه حاضر با . آوری شده ارزیابی شودجمع

برداری هدف استفاده از نشانگرهای ریزماهواره و نمونه

ای های قهوهتعیین تنوع ژنتیکی خرس( 1: )منظور غیرتهاجمی به

ارزیابی تشابهات ژنتیکی بین افراد ( 2)منطقه پرور استان سمنان و 

برداری ی بر نمونههای مولکولی مبتنبا استفاده از روش

عنوان نقطه آغاز تواند بهنتایج این مطالعه می. غیرتهاجمی اجرا شد

چنین یک دستورالعمل برای حفاظت از  هایی و همچنین پژوهش

مانده آن در  های باقیجانوری با ارزش در زیستگاه این گونه

 .  کشور مورد استفاده قرار گیرد
 

ای در منطقه حفاظت شده قهوه خرس جمعیتپژوهش حاضر  در

این منطقه . عنوان مطالعه موردی مورد بررسی قرار گرفتپرور به

 53˚ 40´تا  53˚ 23´جغرافیایی هزار هکتار در طول 65با وسعت 

در استان سمنان واقع   36˚ 18´تا  35˚ 53´و عرض جغرافیایی 

ثر از أشمال متشده پرور از  منطقه حفاظت(. 1شکل )است شده 

اقلیم خزری و از جنوب تحت تاثیر بادهای گرم و خشک فلات 

های موقعیت اکوتونی منطقه و وجود زیستگاه. مرکزی ایران است

توجهی در این منطقه گیری تنوع زیستی قابلمتنوع باعث شکل

در مطالعه حاضر (. Semnan Provincial DoE 2015)شده است 

در خصوص . ر تهاجمی استفاده شدبرداری غیاز تکنیک نمونه

گیری از سرگین های کمیاب و یا در خطر انقراض، نمونهگونه

برداری غیرتهاجمی است که ترین روش نمونهبهترین و معمول

تواند اطلاعات مولکولی با ارزشی را بدون وارد نمودن استرس می

 ;Farrell et al. 2000)آورد یا آسیب به فرد و یا زیستگاه فراهم 

Fernandes et al. 2008 .)1386های همین منظور در طی سالبه-

خواران در منطقه  کریدورهای احتمالی جابجایی گوشت 1384

نمونه  43صورت ماهیانه مورد پایش قرار گرفت و در مجموع  به

موقعیت جغرافیایی . آوری شدای جمعسرگین خرس قهوه

. ثبت شد 1جهانییاب ها با استفاده از سیستم موقعیت نمونه

آوری شده در ظروف حاوی سیلیکاژل و در دمای  های جمع نمونه

 Taberlet and)داری شدند محیطی قبل از مرحله استخراج نگه

Luikart 1999.) 

ای طعمه در لایه خارجی سرگین اناز آنجاکه احتمال وجود دی

ای ان، لذا برای استخراج دی(Wehausen et al. 2004)اندک است 

شده استفاده  آوریهای جمعگرم لایه خارجی سرگینمیلی 188از 

های احتمالی، استخراج در برای جلوگیری از بروز آلودگی. شد

                                                           
1
 Global Positioning System (GPS) 

  ها مواد و روش

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
99

.1
5.

3.
5.

0 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

18
 ]

 

                             3 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1399.15.3.5.0
https://mg.genetics.ir/article-1-1602-fa.html


 محمد کابلی و همکاران  ...های تشابه افرادارزيابی تنوع ژنتيکی و برآورد شاخص

 

 911  9311 پاییز/ 3شماره / پانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

یک محیط کاملا استریل و با استفاده از کیت شرکت یکتا تجهیز 

منظور  به. انجام شدآزما و مطابق با دستورالعمل شرکت سازنده 

استخراجی، از ژل آگارز یک  ایانتعیین کیفیت و کمیت دی

در این مطالعه . درصد و دستگاه اسپکتوفتومتری استفاده شد

جایگاه  18ها با استفاده از ای مورد نظر در نمونهانقطعات دی

ای پلیمراز واکنش زنجیره(. 1جدول )تکثیر شدند  ژنی ریزماهواره

چنین چرخه دمایی برای  هم. انجام شدمیکرولیتر  28در حجم 

 84ثانیه در دمای  38ترتیب با  سیکل و به 35ها در ثیر توالیتک

درجه  68تا  50ثانیه در دمای بین  38گراد، درجه سانتی

 22و در آخر یک دقیقه در دمای ( بسته به نوع آغازگر)گراد  سانتی

با استفاده از ژل  PCRمحصول . گراد انجام گرفتدرجه سانتی

آمیزی با استفاده از رنگ. اکریل آمید هشت درصد، الکتروفروز شد

نتایج ژل اکریل آمید با استفاده از . انجام شدروش نیترات نقره 

افزار برداری و با استفاده از نرمعکس Gel Doc™ XRدستگاه 

Gel- Pro Analayzere 6 ها انجام شدگیری و شمارش اللاندازه. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 .شده پرور موقعیت جغرافیایی منطقه حفاظت -1شکل 

 

 .ایمنظور ارزیابی تنوع ژنتیکی و روابط خویشاوندی خرس قهوه توالی نشانگرهای استفاده شده به -1جدول 

Locus Forward Primer Reverse Primer 
PCR Product 

Rang 
References 

G1D TCTCTTTTCCTTTAGGGGACTC CTAGCACCCAGCAAGGTATAATA 123–139 bp Paetkau and Strobeck 

1994 

G10B ATTTTCTTGAGGACTTTTGCATATA GTTTCTTAACCTCCATCCATACAATACAAC 94–122 bp Paetkau and Strobeck 
1994 

G1A ACCCTGCATACTCTCCTCTGATG GCACTGTCCTTGCGTAGAAGTGAC 177–195 bp Paetkau and Strobeck 

1994 

G10L CAGGACAGGATATTGACATTGA GATACAGAAACCTACCCATGCG 166–194 bp Paetkau and Strobeck 

1994 

MU10 TTCAGATTTCATCAGTTTGAC TTTGTATCTTGGTTGTCAGC 133–153 bp Taberlet et al. 1997 

MU23 GCCTGTGTGCTATTTTATCC GTTTCTTTTGCTTGCCTAGACCACC 164–180 bp Taberlet et al. 1997 

MU05 ATGTGGATACAGTGGAATAGACC GTTTCTTGTGACATGAACTGAAACTTGTTAT 109–133 bp Taberlet et al. 1997 

MU09 GCCAGCATGTGGGTATATGTGT GTTTCTTAGCAGCATATTTTTGGCTTTGAAT 98–128 bp Taberlet et al. 1997 

MU15 CATCTGAATTATGCAATTAAACAGC GTTTCTTGTTTTTGTTTAGCAGGTTTGTCTC 104–120 bp Taberlet et al. 1997 

MU26 GCTGAGAATTCCATTGTATGTAT ATCTTCTTTACACATAACATACCAT 82–100 bp Taberlet et al. 1997 

 

ها امری و خطای ناشی از خوانش ژنوتیپ 1های نولبروز الل

دلیل کیفیت و کمیت پایین ممکن است به ناپذیر است کهاجتناب

 .Van Oosterhout et al)ای استخراج شده از سرگین باشد اندی

                                                           
1
 Null allele 

2004; Broquet and Petit 2004 )همین منظور، تعیین صحت به

-MICROافزارهای نول با استفاده از نرمژنوتیپ و وجود الل

CHECKER 2.2.3  بررسی شد (Van Oosterhout et al. 2004.) 

های نول در هر لوکوس از منظور تعیین فراوانی اللچنین به هم

استفاده شد  FreeNAافزار  نمائی در نرمالگوریتم بیشینه درست
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(Chapuis and Estoup 2007 .)واینبرگ -انحراف از تعادل هاردی

انجام شد   GENEPOPافزارو تعادل اتصالی با استفاده از نرم

(Raymond and Rousset 1995 .)های تنوع در نهایت شاخص

 2، غنای اللی(Na) 1ها به ازای هر لوکوسژنتیکی شامل تعداد الل

(Ar)3، هتروزیگوسیتی مورد انتظار
 (HE )4و مشاهده شده (HO )

ها برای هر یک از لوکوس FSTAT 2.9.3افزار با استفاده از نرم

 (.Goudet 2001)محاسبه شد 

های غیرتهاجمی در استفاده از روشیکی از موارد احتمال خطا در 

دلیل به. های تکراری از افراد استمطالعات ژنتیک، وجود نمونه

های تکراری از برداری غیرتهاجمی و احتمال وجود نمونهنمونه

افزار ، در نرم5افراد، در گام اول با استفاده از تحلیل تشابه افراد

(Kalinowski et al. 2007 )CERVUS 3.0 ین با استفاده چن و هم

 GENECAP (Wilbergافزار  در نرم 6هااز تحلیل همسانی ژنوتیپ

and Dreher 2004 )ها و همچنین احتمال تکراری بودن نمونه

عنوان شاخصی از حداقل  هفرد بهای منحصر بهتعیین ژنوتیپ

در گام . اندازه جمعیت گونه در منطقه مورد مطالعه بررسی شد

  PIDو  PID(sibs) 2تشابه افرادهای احتمال دوم شاخص

(unbiased )افزار در نرمGIMLET 1.3.3  محاسبه شد(Valiere 

های ژنتیکی از جمله محاسبه از آنجا که بسیاری از تحلیل(. 2002

احتمال تشابه افراد تحت تاثیر کمیت، کیفیت و قدرت  شاخص

ده و استفا( Broquet et al. 2007)نشانگرهای استفاده شده هستند 

از نشانگرهای بیش از اندازه باعث افزایش احتمال خطای ژنوتیپی 

( Creel et al. 2003)و برآورد بیش از مقدار واقعی اندازه جمعیت 

و همچنین استفاده از نشانگرهای ناکافی نیز باعث عدم محاسبه 

، لذا (Knapp et al. 2009)های ژنتیکی خواهد شد دقیق شاخص

منظور اد در بسیاری از مطالعات بهشاخص احتمال تشابه افر

برآورد توانایی مجموعه نشانگرهای استفاده شده در شناسایی و 

 .Waits et al)شوند تشخیص افراد یک جمعیت محاسبه می

2001.) 

                                                           
1 Number of allele per locus 
2 Allelic richness 
3 Expected heterozygosity 
4 Observed heterozygosity 
5 Identity analysis 
6
 Matching genotypes 

7
 Probability of identity 

 PIDو  PID (sibs) هایمنظور افزایش دقت محاسبات، شاخصبه

(unbiased )گام  در ابتدا برای یک نشانگر و سپس با اضافه کردن

از آنجایی که نشانگرهای با . به گام نشانگرها محاسبه شدند

و هتروزیگوسیتی  0ریختیبیشترین مقدار محتوای اطلاعات چند

های تشابه افراد کاربرد بیشتری دارند مورد انتظار در تحلیل

(Huang et al. 2015) در ابتدا نشانگرها بر اساس محتوای ،

منظور شاخص بدین. ندبندی شدریختی طبقهاطلاعات چند

طور ریختی برای هر یک از نشانگرها بهمحتوای اطلاعات چند

 Kalinowski et) محاسبه شدCERVUS.3 افزار جداگانه در نرم

al. 2007.)  این شاخص میزان سودمندی هر نشانگر را با

ریختی آن نشانگر نشان گذاری محتوای اطلاعات چند ارزش

تشابه افراد  هایر نهایت شاخصد(. Barilla 2013)دهد  می

با بیشترین محتوای اطلاعات  MU23ترتیب از نشانگر  به

با کمترین میزان اطلاعات محاسبه  MU26چندریختی تا نشانگر 

های کوچک احتمال ورود افراد با که در جمعیت از آنجا. شد

ها وجود به تحلیل( خواهر و برادر)روابط خویشاوندی نزدیک 

از طریق ارزیابی قدرت  PID (sibs) رو شاخصدارد، از این

نشانگرهای ریزماهواره برای شناسایی و تفکیک افراد دارای روابط 

تری را ارائه کارانهخویشاوندی بسیار نزدیک فرضیات محافظه

در تعیین قدرت نشانگرهای استفاده  PID (sibs)شاخص . دهدمی

  PIDسه با شاخصشده در شناسایی افراد کاربرد بیشتری در مقای

(unbiased )81/8مقادیر کمتر از  .دارد (PID (sib) < 0.01 )

دهنده توانایی کامل نشانگرهای استفاده شده در ارزیابی نشان

علاوه بر (. Waits et al. 2001)تشابهات ژنتیکی بین افراد است 

مشاهده شده و مورد انتظار  PIDاین، در مطالعه حاضر شاخص 

از کمترین روابط خوایشاوندی تا  -مختلف برای ده سناریو 

 API-CALCافزار با استفاده از نرم -بیشترین روابط خوایشاوندی 

 (.Ayres and Overall 2004) محاسبه شد 1.0

 

آوری شده در منطقه مورد مطالعه، نمونه سرگین جمع 43از 

. نمونه با موفقیت صورت گرفت 23ای برای اناستخراج دی

                                                           
8 Polymorphism Information Content (PIC) 

  نتایج
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شده نیز، تنها چهار نشانگر ریزماهواره استفاده 18از  همچنین

 G1D (Paetkau and Strobeck 1994) ،MU15 ،MU26نشانگر 

شکل )با موفقیت تکثیر شدند MU23 (Taberlet et al. 1997 )و 

در  G10Bو   MU10از شش نشانگر تکثیر نشده، دو نشانگر(. 2

 ,G1A, MU05)گر ها و چهار نشانگر دیکدام از نمونه هیچ

MU09, G10L )رو از این. ها تکثیر شدندفقط در برخی از نمونه

 .های بعدی نشدنداین نشانگرها وارد تحلیل

 -MICROافزارنتایج حاصل از بررسی خطای ژنوتیپی در نرم

CHECKER  وFreeNA  ها، نشان داد که در هیچ کدام از لوکوس

 1های فرد هتروزیگوتخطای خوانش و عدم شناسایی یکی از الل

وجود ( Taberlet et al. 1999) ایاندلیل غلظت بسیار پایین دی به

مشاهده ( MU15)های نول فقط در یک لوکوس وجود الل. ندارد

شد که به احتمال زیاد ناشی از نرخ پایین موفقیت تکثیر یک الل 

 (.2جدول )خاص بوده است 

 

 

 

 

 

 

 

 
های تکثیر شده  مربوط به یکی از لوکوستصویر ژل آکریل آمید  -2شکل 

 ایمنظور بررسی تنوع ژنتیکی و روابط خویشاوندی خرس قهوه به

 
 .FreeNAهای نول با استفاده از نرم افزار فراوانی الل -2جدول 

 

از تعادل هاردی واینبرگ  MU15جز لوکوس  تمامی نشانگرها به

انحراف از تعادل هاردی واینبرگ در این . نمودندپیروی می

همچنین بررسی . های نول باشددلیل وجود الل تواند بهلوکوس می

نشان داد که ( با در نظر گرفتن شاخص بونفرونی)تعادل اتصالی 

                                                           
1 Allelic dropout 

ها  ها عدم تعادل وجود ندارد و ترکیب اللدر هیچ یک از لوکوس

میانگین هتروزیگوسیتی . صورت مستقل است ها بهدر لوکوس

. برآورد شد 52/8و هتروزیگوستی مورد انتظار  51/8مشاهده شده 

های های تنوع ژنتیکی برای جمعیت خرسشاخص 3در جدول 

 .ای در منطقه مورد مطالعه آورده شده استقهوه

 253 که از نشان داد CERVUSافزار نرم دست آمده از نتایج به

ها، احتمال پنج جفت ژنوتیپ یکسان وجود  جفتی ژنوتیپ مقایسه

ها چنین بر اساس تحلیل همسانی ژنوتیپ ، هم(PID> 0.01)دارد 

 18ژنوتیپ مورد بررسی،  23، از بین GENECAPافزار در نرم

عنوان توان آن را بهفرد تشخیص داده شد که می ژنوتیپ منحصر به

ای در منطقه معیت خرس قهوهشاخصی از حداقل اندازه ج

برای چهار  PICمیزان شاخص . شده پرور در نظر گرفت حفاظت

(. 3جدول )متغیر بود  432/8تا 504/8نشانگر استفاده شده بین 

و میزان هتروزیگوسیتی مورد انتظار برای  PICبالا بودن شاخص 

دهد که نشان می( 48/8 -66/8)چهار لوکوس مورد مطالعه 

ثیر شده در این مطالعه قابلیت مناسبی برای های تکلوکوس

شاخص احتمال  .شناسایی و تشخیص افراد از یکدیگر دارند

یک از  برای هر PID (unbiased) و  PID(sib) تشابه افراد

 3همانطور که در شکل . ارائه شده است 3ها در جدول لوکوس

 نشان داده شده است، با افزایش تعداد نشانگرها، شاخص

(sib)PID  ترین کند تا اینکه به پایینگیری پیدا می کاهش چشم

برای   PID(sib)از آنجا که شاخص . برسد 820/8میزان یعنی 

را نشان داده  81/8تر از  چهار نشانگر استفاده شده عددی بزرگ

کاهش نیافته است،  81/8و به سطح کمتر از ( 81/8 < 820/8)

ر مورد مطالعه قادر به توان نتیجه گرفت مجموعه چهار نشانگمی

درصد  83/88تشخیص افراد با رابطه خویشاوندی نزدیک به 

برای چهار نشانگر مورد  PID (unbiased)شاخص . اندبوده

دهد در تخمین زده شد که نشان می 8832/8استفاده برابر با 

اند از هر برداری شدهصورت تصادفی نمونه هایی که بهجمعیت

بررسی احتمال تشخیص سه ژنوتیپ مشابه یا ژنوتیپ مورد  1888

 .یکسان وجود دارد

نشان ( 4شکل ) API-CALCافزار دست آمده از نرم هنتایج ب

زمانی که بین افراد : Unrelated)دهد که در سناریوی اول  می

 ، میزان (برداری شده هیچ ارتباط خویشاوندی وجود ندارد نمونه

 MU23 MU26 MU15 G1D شماره لوکوس

 888/8 266/8 888/8 888/8 فراوانی الل نول
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PIDexp با افزایش روابط . مورد انتظار نزدیک به صفر است

که  نحوی یابد بهخویشاوندی بین افراد، این شاخص افزایش می

زمانی که افراد دارای بیشترین روابط )برای سناریوی آخر 

از . برآورد شده است 832/8برابر با   PIDexp( خویشاوندی هستند

مشاهده شده میزان این شاخص را بر  PIDobsسوی دیگر نمودار 

این شاخص برای . دهداساس نشانگرهای استفاده شده نشان می

دست آمده از این نتایج به. بوده است 883/8سناریو عدد  18هر 

که افراد جمعیت دارای روابط دهد در صورتیدو نمودار نشان می

یی خویشاوندی نزدیک باشند، به نشانگرهای بیشتری برای شناسا

 .ها از یکدیگر نیاز خواهد بودو تشخیص آن

های  دلیل دخالت های جانوری بهبسیاری از گونه انزوای جمعیت

مستقیم و غیر مستقیم انسان در زیستگاه و در نتیجه تخریب، 

است که  تکه شدگی، و کاهش کیفیت زیستگاه سبب شده تکه

زیادی های های مختلف با محدودیتمهاجرت افراد بین زیستگاه

های ژنتیکی های منزوی با تهدیدرو، جمعیت از این. شودمواجه 

نتایج مخرب چنین . آمیزی مواجه هستندچون درون زیادی هم

 .ها شودتواند منجر به انقراض محلی جمعیتتهدیداتی می

 

 
 .کندکاهش پیدا می PID (sib)و  PID (unbiased)با افزایش نشانگرها، میزان شاخص . بر اساس تعداد نشانگرهای استفاده شده( PID)شاخص احتمال تشابه  -3شکل 

 

 
 PIDobsشاخص . یابدافزایش می (مورد انتظار) PIDexpبا افزایش روابط خوایشاوندی بین افراد یک جمعیت میزان شاخص (. PID)شاخص احتمال تشابه افراد  -4شکل 

 .است 883/8برای کل سناریوهای در نظر گرفته شده برابر با ( مشاهده شده)

 

های احتمال ، شاخص(HE) ، هتروزیگوسیتی مورد انتظار(HO)، هتروزیگوسیتی مشاهده شده (Ar)، غنای اللی (Na)های هر لوکوس نتایج محاسبه تعداد الل - 3جدول 

 .شده پرور ای در منطقه حفاظتخرس قهوه در جمعیت( PIC)ریختی دو شاخص محتوای اطلاعات چن( PID)تشابه 

 
 

  بحث

PIC PID (sib) PID (unbiased) HE HO Ar Na Loci 

504/8  460/8  1216/8  66/8  28/8  88/3  3 MU23 

432/8  222/8  8402/8  48/8  65/8  88/2  3 MU26 

583/8  141/8  8114/8  58/8  13/8  88/3  3 MU15 

440/8  820/8  8832/8  55/8  52/8  88/4  4 G10 
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تواند بنابراین، تعیین روابط خویشاوندی بین افراد یک جمعیت می

شاخصی از انزوای آن جمعیت باشد و مدیران حفاظت را در 

اجرای اقدامات ضروری برای کاهش تهدیدات پیش روی 

 .  های منزوی همراهی کندجمعیت

های جانوری اولین قدم در اجرای مطالعات گونه برداری ازنمونه

برداری از تا چندین سال قبل، نمونه. ژنتیکی در هر سطحی است

در . شدهای تهاجمی میحیات وحش عمدتا شامل روش

دلیل تماس مستقیم با گونه هدف، احتمال  های تهاجمی به روش

تار ایجاد استرس و آسیب به گونه و گاهی تغییر در زیستگاه و رف

های اخیر استفاده از همین دلیل، در سالبه. جانور وجود دارد

دلیل مزایای زیاد این  برداری غیرتهاجمی بههای نمونهتکنیک

ها، تبدیل به یک تکنیک رایج در مطالعات ژنتیک جمعیت روش

 ;Ferreira et al. 2018; Mengüllüoğlu et al. 2019)شده است 

Zemanova 2019.) آوری شده، های جمعشناسایی دقیق نمونه

های تکراری، و ها و عدم حضور نمونهاطمینان از صحت نمونه

ترین  ها مهمکفایت نشانگرهای مورد استفاده در شناسایی نمونه

برداری های نمونهالاتی است که باید در استفاده از تکنیکؤس

 ;Monterroso et al. 2013)شود  غیرتهاجمی به آن پاسخ داده

Wang 2016; Ferreira et al. 2018.) 

های زیستی از جمله سرگین، یکی از مشکلات استفاده از نمایه

آوری شده است، که اغلب های جمعشناسایی و اطمینان از نمایه

های یکسان استفاده از این بوم با نمایههای همحضور گونه

 ;Chaves et al. 2012)کند ها را با مشکل مواجه می روش

Ferreira et al. 2018)ها از ، در چنین مواردی شناسایی نمایه

ای صورت انای از دیگیری طول باند قطعه طریق خوانش و اندازه

در مطالعه (. Zamani et al. 2014; Ferreira et al. 2018)گیرد می

ای و حاضر، با توجه به شکل ظاهری بارز سرگین خرس قهوه

ها به سهولت های هم بوم، شناسایی نمایهآن با سایر گونه تفاوت

دلیل استفاده از چنین به هم. و با اطمینان بالایی صورت گرفت

نشانگرهای اختصاصی خانواده خرس، عدم حضور خویشاوند 

ها در منطقه مورد مطالعه، و عدم اشتراک دیگری از خانواده خرس

های حاضر در منطقه، ونهجایگاهای ژنی مورد استفاده با دیگر گ

این اطمینان حاصل شد که قطعات ژنی تکثیر شده متعلق به 

 . ای استخرس قهوه

های هر جمعیت ، تعداد نمونه(Ar)از آنجا که شاخص غنای اللی 

رو این شاخص گیرد، از اینرا در برآورد تنوع ژنتیکی در نظر می

و یا  هاچون تعداد الل های دیگر همدر مقایسه با شاخص

تری از تنوع ژنتیکی هتروزیگوسیتی مشاهده شده، برآورد واقعی

دست آمده برای جمعیت خرس میانگین غنای اللی به. کندارائه می

که در مقایسه با  دشبرآورد  25/3ای در منطقه مورد مطالعه قهوه

تنوع کمتر و در مقایسه با جمعیت ( 41/3)جمعیت غرب زاگرس 

 .Ashrafzadeh et al)بیشتری نشان داد تنوع ( 83/2)فارس 

های تنوع البته باید در نظر داشت که مقایسه شاخص(. 2018

ژنتیکی در شرایطی قابل اطمینان است که در مطالعات مختلف از 

رو مقایسه بین  از این. های مشابه استفاده شودمجموعه لوکوس

های دست آمده در مطالعه حاضر با سایر پژوهش هتنوع ژنتیکی ب

ای باید با احتیاط بیشتری صورت انجام شده بر روی خرس قهوه

های منطقه حفاظت شده پرور غنای آللی مناسب در خرس. گیرد

دلیل وجود کریدورهای بین زیستگاهی و جریان ژنی  تواند بهمی

گلستان و )تر های این منطقه با مناطق شمالیبین جمعیت

مند مطالعات ژنتیکی و باشد که این موضوع نیاز( مازندران

جایی  بهتحرک و جا. ارتباطات سیمای سرزمین در آینده است

خصوص در جنس نر و وجود کریدورهای بین  گسترده به

رغم  زیستگاهی برای این گونه باعث شده است که این گونه علی

های وسیعی از کشور های کوچک و منزوی، در محدودهجمعیت

این موضوع (. Ashrafzadeh et al. 2016)پراکنش داشته باشد 

های مناطق گیری جریان ژن بین جمعیتخود عاملی برای شکل

مطالعاتی که در خصوص مقایسه تنوع ژنتیکی  .مختلف است

های ایران و دیگر مناطق جهان صورت گرفته است، نشان خرس

ای در ایران نسبت به های خرس قهوهدهد که جمعیتمی

دیگر از تنوع ژنتیکی بالاتری خویشاوندان خود در مناطق 

 (. Ashrafzadeh et al. 2018)برخوردار هستند 

 های غیرتهاجمیهای احتمال تشابه افراد در نمونهمحاسبه شاخص

های غیر تهاجمی تا کنون مطالعات بسیاری با استفاده از نمونه

برای برآورد جمعیت و شناسایی افراد ( مو، سرگین و غیره)

 Barilla 2013; Huang et)رت گرفته است های وحشی صو گونه

al. 2015; Aziz et al. 2017; Draper et al. 2017; Skrbinšek et 

al. 2017; Von Thaden et al. 2017; Ambarli et al. 2018; 

Arandjelovic and Vigilant 2018; Modi et al. 2019).  در
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بسیار  چنین مطالعاتی، کمیت و کیفیت نشانگرهای استفاده شده

استفاده از تعداد زیادی نشانگر با محتوای . حائز اهمیت است

پایین، باعث تخمین اریب جمعیت و ( PIC)ریختی اطلاعات چند

ها  عدم شناسایی صحیح افراد و روابط خویشاوندی بین آن

(. Waits and Leberg 2000; Politov et al. 2015)شود  می

نرخ خطا برای هر نشانگر  دهد که میزانمطالعات گذشته نشان می

بنابراین در صورت استفاده از تعداد زیاد . برابر با یک درصد است

نشانگر در شناسایی افراد و تخمین اندازه جمعیت، احتمال وجود 

خطای تعیین ژنوتیپ و برآورد بیش از مقدار واقعی اندازه 

(. Taberlet et al. 1997; Huang et al. 2015)جمعیت وجود دارد 

کارگیری تعداد اندک نشانگر مولکولی با محتوای  هز سوی دیگر با

تواند سبب بروز خطا در ریختی پایین خود میاطلاعات چند

های روابط شناسایی افراد، تخمین بیش از مقدار واقعی شاخص

خویشاندی بین افراد، و برآورد کمتر از میزان واقعی جمعیت شود 

(Creel et al. 2009; Huang et al. 2015 .)رو حداقل  از این

نشانگرهای مورد استفاده باید از توانایی لازم و کافی در شناسایی 

 ;Knapp et al. 2009)افراد و تمایز افراد جمعیت برخوردار باشند 

Kolodziej et al. 2012 .)بر روی طور مثال مطالعه انجام شده  به

استفاده از  که در صورتای در شمال ترکیه نشان داد قهوه خرس

و در   2/5 × 18-5برابر با   PIDsibنشانگر ریزماهواره، میزان  18

 2/2 ×18-3صورت استفاده از پنج نشانگر این شاخص برابر با   

چنین مطالعه  هم(. Ambarli et al. 2018)دست خواهد آمد  هب

در چین ( Ailuropoda melanoleuca)انجام شده بر روی پاندا 

(Huang et al. 2015 ) نشان داد استفاده از شش نشانگر

کند ریزماهواره برای شناسایی دقیق افراد این گونه کفایت می

(PIDsib<0.01 )پژوهش انجام شده بر روی سیاه . کندکفایت می

در اسپانیا نیز نشان داد ( Tetrao urogallus cantabricus)خروس 

تواند توانایی لازم ماهواره می نشانگر ریز 2که استفاده از حداقل 

(. Morán-Luis et al. 2014)در شناسایی افراد را داشته باشد 

های استفاده شده بنابراین ایجاد یک تعادل بین تعداد نشانگر

احتمال ایجاد خطا در شناسایی افراد را ( نشانگر 18حداکثر تا )

 .دهدکاهش می

رد، در ای داکارانه فرضیات محافظه PID(sib) که شاخص از آنجا

منظور تعیین نشانگرهای مورد نیاز برای تمایز و  مطالعه حاضر به

-Krojerová)ها از این شاخص استفاده شد احتمال تشابه نمونه

Prokešová et al. 2019 .) نتایج نشان داد که مجموع چهار نشانگر

های  درصد از نمونه 8/88مورد استفاده، توانایی لازم برای تمایز 

اگرچه این عدد به . (PIDsib = 0.078)را دارند  آوری شدهجمع

دهد که مجموعه نشانگرهای نرسید اما نشان می 81/8کمتر از 

استفاده شده امکان شناسایی و تمایز افرادی که در یک جمعیت 

این نتایج . است 83/88مستقیما با هم در ارتباط هستند برابر با 

در ارتباط با  دهد که ارزیابی صورت گرفتههمچنین نشان می

های غیرتهاجمی از لحاظ آماری قابل احتمال تشابه افراد از نمونه

با این وجود در صورت وجود روابط خوایشاوندی . اعتماد است

بسیار نزدیک در بین افراد یک جمعت، برای جلوگیری از هر 

شود از تعداد گونه خطا و شناسایی نادرست افراد، پیشنهاد می

محتوای اطلاعات چندریختی بالا استفاده شود نشانگر بیشتری با 

(Waits et al. 2001; Huang et al. 2015; Krojerová-

Prokešová et al. 2019 .) 

در  PIDexpو  PIDobsهای در مطالعه حاضر تفاوت در منحنی

دلیل تفاوت در روابط خویشاوندی سناریوهای مختلف نیز به

عبارت دیگر، حضور به. ها استتعریف شده در مجموعه داده

افرادی که دارای روابط خوایشاوندی نزدیک به یکدیگر هستند، 

های جمعیتی باعث نقض مفروضات دلیل تغییر در زیر ساختبه

-Donnelly 1995; Krojerová)شود می PIDمعادله نظری 

Prokešová et al. 2019 .) از عوامل ایجاد انحراف در تخمین

ها از معادله تبعیت برخی از لوکوستوان به عدم می PIDشاخص 

شناختی در گذشته و یا هاردی واینبرگ ناشی از وقایع جمعیت

 Waits et)ساختاربندی اجتماعی افراد در یک زیستگاه اشاره کرد 

al. 2001 .)ها به ها، تمایل مادهبرای مثال، در ارتباط با خرس

 .Støen et al) 1های مجاور آنماندن در زیستگاه مادری یا زیستگاه

2006; Shirane et al., 2028; Kojola et al. 2020 ) و عدم تمایل

جایی و انتشار کمتر جنس ماده  هاین گونه به قلمروطلبی، و جاب

برداری از افراد با روابط بسیار نزدیک ممکن است منجر به نمونه

 .شود

های استفاده شده اگرچه نرخ موفقیت پایین در تکثیر ریزماهواره

ای را در منطقه ثر خرس قهوهؤمکان برآورد دقیق اندازه جمعیت ما

                                                           
1 Philopatry 
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های همسانی مورد مطالعه فراهم نکرد، اما با تکیه بر تحلیل

توان حداقل تعداد افراد ها و احتمال تشابه افراد میژنوتیپ

با توجه به . جمعیت را برای این گونه در این منطقه تخمین زد

 23دست آمده از  های بهی ژنوتیپهای همساناینکه نتایج تحلیل

ژنوتیپ  18آوری شده نشان از وجود نمونه غیرتهاجمی جمع

 18توان از حضور حداقل رسد مینظر میفرد دارد، لذا بهبهمنحصر

برآورد نرخ . شده پرور اطمینان حاصل کردفرد در منطقه حفاظت

مطالعه به نسبت مناسب از تنوع ژنتیکی این گونه در منطقه مورد 

ثر مناسب این گونه در این ؤنیز خود گواهی بر اندازه جمعیت م

منطقه و همچنین احتمال برقراری جریان ژنی مناسب بین این 

های در مجموع ژنوتیپ. جمعیت با مناطق مجاور است

توان های غیرتهاجمی را میآمده با استفاده از نمونه دست هب

ه در منطقه مورد مطالعه در عنوان حداقل اندازه جمعیت این گون به

های نر، ی بالا در خرسیجا هالبته با توجه به توان جاب. نظر گرفت

های شناسایی شده در مطالعه حاضر احتمال دارد برخی از ژنوتیپ

لذا اطمینان از برآورد . مربوط به افراد مهاجر به این منطقه باشد

بیشتر با صورت گرفته در مطالعه حاضر نیازمند اجرای مطالعات 

چنین ترکیب نتایج  استفاده از تعداد نشانگرهای بیشتر و هم

در . های برآورد اندازه جمعیت استدست آمده با سایر تکنیک هب

های توان بیان نمود که در استفاده از روشمجموع می

برداری غیرتهاجمی در مطالعات ژنتیک حفاظت، باید تعداد  نمونه

ور بررسی روابط خویشاوندی بین منظ نشانگرهای انتخاب شده به

افراد و ارزیابی تشابه افراد با در نظر گرفتن گونه مورد مطالعه و 

. شناختی آن گونه تعیین شودشناختی و بومخصوصیات زیست

مطالعه حاضر نشان داد که دقت در انتخاب نوع نشانگرهای 

چنین تعداد نشانگرهای استفاده شده، سبب  ریزماهواره و هم

برداری غیرتهاجمی در مطالعات های نمونهکارایی تکنیک افزایش

تواند در چنین مطالعاتی می. ژنتیک حیات وحش خواهد شد

های در خصوص گونه ههای جانوری کشور برابطه با سایر گونه
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