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  چکيده
  

در اين تحقيق به بررسي چگونگي تكثير و چندشكلي در هشت جايگاه ريزماهواره اي دو نوكلئوتيدي 

 پرنده از ايستگاه ٢٠٠آغازگرهاي مورد نظر در . كه براي بلدرچين ژاپني اختصاصي بودند پرداخته شد

 Pandaو  Tuxedo، Golden، Pharachه ها از چهار سوينمونه. تحقيقاتي بناب آزمايش شدند

و  GUJ0001در مجموع تمامي جايگاهها پلي مرف بودند بجز جايگاههاي . گرفته شده بودند

GUJ0041 بترتيب در سويه هاي Panda و Tuxedoپارامترهاي مختلف تنوع .  كه يك شكل بودند

ي بدست آمده براي كل ميانگين هتروزايگوسيت. درون جمعيتي براي جمعيت مورد نظر بررسي شد

 ٣٧٤/٠ بود، همچنين ميزان ميانگين هتروزايگوسيتي بدون احتساب جايگاه مونومورف ٣٦٦/٠جايگاهها 

 و شاخص اطلاعات شانون به PICدر بين جايگاههاي مختلف بيشترين و كمترين ميزان . برآورد گرديد

العه نشان ميدهند كه نتايج اين مط.  بدست آمدGUJ0001 وGUJ0059ترتيب براي جايگاههاي

عليرغم اعمال انتخاب براي ساليان متمادي و نيز سيستم جفت گيري بسته در اين جمعيت هنوز سطح 

  . در جمعيت مورد نظر وجود داردي از چندشکليينسبتاً بالا

  

  . بلدرچين ژاپني، ريزماهواره ها، چند شكلي، هتروزايگوسيتي:واژه هاي كليدي

  
  مقدمه

 هاي ژنومي به دست آمده بر پايه دسترسي به نقشه
ريزماهواره ها براي اكثر گونه هاي دام و طيور تلاش هاي 
انجام گرفته به منظور كشف اساس مولكولي و شناسايي 

و بررسي ) ٥، ٣(تصادي را گسترش داده صفات مهم اق
، ديناميك تكاملي و ساختار ژنتيكي )٨(تر،تنوع ژنتيكيدقيق

علاوه ). ١(تري ممكن ساخته است ها را به نحو موثرجمعيت
بر مطالعات متعدد انجام گرفته در مورد تنوع ژنتيكي در 

، گزارشات اندكي در )١٥( بلدرچين ژاپني در دهه گذشته
 به منظور برآورد تنوع ژنتيكي DNAمورد تحقيق در سطح 

ن يکه از ا). ١١(جوامع معين بلدرچين ژاپني وجود دارد 
اشاره نمود ) ٩ ،٧، ٦، ٤، ٢ (شات توان به گزاريقات ميتحق

ن ي در بلدرچيزماهواره اي رين مطالعات نشانگرهايکه در ا
ج بدست آمده يش قرار گرفتند که نتاي مورد آزمايژاپن
ن گونه با ارزش ي اي نقشه ژنومي بررسي را برايفرصت
دا که ياني در خانواده فاسيکيسه ژنتيک مقايز ي و نيتجار

 ي ميور در کشاورزي مهم طي از گونه هايشامل تعداد
با توجه به اينكه مطالعات زيادي در . جاد نموديباشند را ا

مورد بررسي روند پيشرفت ژنتيكي جمعيتهاي بلدرچين 
اي ژاپني موجود در كشور انجام گرفته است، تاكنون مطالعه
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 بر DNAبه منظور بررسي ميزان تنوع ژنتيكي در سطح 
وجود در كشور صورت روي جمعيتهاي بلدرچين ژاپني م

در اين تحقيق به بررسي مقدماتي ميزان تنوع .  استنگرفته
، (Pharach)درون جمعيتي در چهار سويه تيپ وحشي 

 و مخلوط رنگهاي قهوه (Panda)، سفيد )Golden(طلايي 
موجود در ايستگاه تحقيقاتي بناب ) Tuxedo(اي و سفيد 

ن متوالي پرداخته شده است كه اين پرندگان براي ساليا
تواند اند كه اين مياي داشتهگيري تقريباً بستهسيستم جفت

با كاهش تنوع ژنتيكي موجب افزايش همخوني در گله و 
  .كاهش پيشرفت ژنتيكي گردد

اي، به در اين تحقيق با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره
هاي خاص همچون چندشكلي بسيار زياد، سبب ويژگي

راسر ژنوم، همبارز بودن و تحت تاثير توزيع يكنواخت در س
انتخاب طبيعي و مصنوعي قرار نداشتن، به بررسي تعدادي 
از ترتيبات تكراري دو نوكلئوتيدي در چهار سويه بلدرچين 
  .ژاپني موجود در ايستگاه تحقيقاتي بناب پرداخته شده است

  
  مواد و روشها 

هاي موجود در ايستگاه برداري از بلدرچيننمونه
از چهار سويه مورد نظر بطور . يقاتي بناب انجام گرفتتحق

نمونه هاي خون كامل .  نمونه خون گرفته شد٢٠٠تصادفي 
 ميلي ليتري ٥/١از سياهرگ بال و با استفاده از تيوبهاي 

 DNAاستخراج .  تهيه گرديدEDTAحاوي ماده ضد انعقاد 
 ,DIAtom (IsoGeneبا استفاده از كيت استخراج 

Moscow) هشت جايگاه ريزماهواره اي در . ام گرفتانج
اين تحقيق مورد مطالعه قرار گرفتند كه مشخصات آنها در 

 PCRسازي شرايط واكنش بهينه.  آورده شده است١جدول 
، دماي اتصال پرايمر و MgCl2روي سه فاكتور مهم، غلظت 

و جزئيات ساير شرايط ) ١جدول(انجام گرفت PCR برنامه 
ي جايگاههاي مورد مطالعه به صورت  براPCRواكنش هاي 
 :زير بهينه شد

PCRbuffer 1X, Mgcl2 4mM, Each primer 
0.25µM, dNTPs 200µM, Taq polymerase 0.5u, 
DNA 150ng 
دستگاه الكتروفورز مورد استفاده از نوع عمودي دو طرفه 

طوس بود  پژوهش شركت پايا  ساخت(VEV-7704)مدل 
هاي فرآورده.  بود(1mm*14cm*18cm)ابعاد ژل آن  كه

د يالکتروفورز گرد% ۸د يآم ليآکر ي پليها ژليبرروحاصل 
 ترات نقرهي نيزيآمرنگپها با روش ي ژنوتيان سازيو نما

 مذکور را نشان يها از ژليا نمونه۱شکل . انجام شد )١٤(
  .دهديم

  

  

 در جايگاه Pharachاي از الگوي باندي براي جمعيت  نمونه‐ ۱ شكل
GUJ0070نشان دهنده افراد مختلف در اين ٩ تا ١اعداد .  مي باشد 
 Roche شركت ٨ نيز نشان دهنده نشانگر اندازه شماره Mجمعيت و 
 . نمايانگر آللهاي مختلف مي باشندd و cحروف . باشدمي

  
باند خواني به روش دستي و با مقايسه با ماركرهاي 

گرفت  انجام Rocheشركت V، XII،  VIIاستاندارد 
) ١٦( معيارهاي مختلف تنوع درون جمعيتي ).١شكل(

، (ne) ، تعداد آلل موثر(na)همچون تعداد آلل واقعي 
، هتروزايگوسيتي مشاهده شده (I) شاخص اطلاعاتي شانون

(Ho)، هتروزايگوسيتي مورد انتظار (HE)و شاخص PIC 
براي جايگاههاي مورد مطالعه با استفاده از نرم افزارهاي 

POPGENE) ١٦ (وHET) ديبرآورد گرد) ٦. 
  

  نتايج 
تمامي هشت جايگاه در چهار سويه مورد مطالعه تكثير 

 و GUJ0001يافتند و چند شكل بودند بجز جايگاههاي 
GUJ0041 بترتيب در سويه هاي Panda و Tuxedo كه 

‐تعداد آلل در هر يك از تركيبات جايگاه. يك شكل بودند
ميانگين تعداد آلل مشاهده .  د آلل متغير بو٣ تا ٨سويه از 

 بدست آمد، كه بيشتر از ٥/٥شده در تمامي جايگاهها 
و همچنين ) ٩(مطالعات گذشته با اين نشانگرها مي باشد 

اين تعداد آلل مشاهده شده كمتر از مطالعات انجام شده 
باشد مي(Colinus viginianus)برروي بلدرچين باب وايت 

  شترين تعداد آلل مشاهده شدهدر ميان چهار سويه بي). ١٤(
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  مشخصات جايگاههاي مورد مطالعه ‐١جدول 

 دماي اتصال
(0C)  

دامنه اندازه آللي 
  (bp)گزارش شده 

دامنه اندازه آللي 
 (bp) مشاهده شده

 قطعه تكراري
شماره ژن *

 نام جايگاه  توالي جايگاه بانك

GAAGCGAAAGCCGAGCCA F 56 231-239 231-247 (CA)7TG(CA)13 AB035652 CAGCACTTCGGAGCACAGGA R GUJ0001 

GAGCATTTCTAGTCTGTCTC F 62 143-157 149-173 (CA)11 AB035831 GATCAATACACAGGCTAAGG R GUJ0021 

CGTAACGGTCCAATATGGAT F 55 219-241 217-249 (CA)9CG(CA)2 AB035844 TCCACGATGCAGAGGTATTT R GUJ0034 

AAAATGTCTGCAAAATGGGC F 55 114-126 106-126 (CA)11 AB035851 TGAAACATACCTGAGTGCTA R GUJ0041 

GAAGCAGTGACAGCAGAATG F 55 229-241 225-249 (CA)11 AB035859 CGGTAGCATTTCTGACTCCA R GUJ0049 

GACAAAGTTACAGCTAGGAG F 50 207-219 199-231 (CA)10 AB063127 TAGGTGCGAAAATCTCTGAC R GUJ0059 

AAACCCCAAAGAAGCTGTCC F 54 196-206 188-216 (CA)9 AB063138 ACGTTGTCACCATCAGCTTG R GUJ0070 

GGATGCTCAGTGTGGAAAAG F 55 131-157 137-161 (CA)14 AB063165 GAGCAAGAGGTGAGTGTTTC R GUJ0097 

  .شندبا ميNCBI شماره ها مربوط به بانك ژن *

  
)  آلل٨( با  GUJ0059 در جايگاهGoldenمربوط به سويه 

 تعداد آلل Pharach سويه GUJ0070در جايگاه . مي باشد
موثر بيشترين نزديكي را به تعداد آللهاي واقعي دارد كه اين 
نشان دهنده انحراف معيار كم ميان فراوانيهاي آللي در اين 

، بيشترين و هادر مجموع تمام سويه. جايگاه مي باشد
 هايترتيب مربوط به جايگاهه كمترين تعداد آلل واقعي ب

GUJ0059) آلل٩  ( وGUJ0001) باشد، مي)  آلل٥
همچنين نزديك بودن مقادير تعداد آلل موثر و واقعي در 

توان به انحراف معيار كم بين را مي GUJ0049جايگاه 
ه هاي مختلف در جايگاه مورد نظر دانست، كفراواني آلل

هاي آللي در اين جايگاه و توان آن را با مقايسه فراوانيمي
  .  ها نيز مشاهده كردديگر جايگاه
، (na) نشان دهنده تعداد آللهاي مشاهده شده ٢جدول 
، اطلاعات حاصل از چند شكلي (ne)هاي موثر تعداد آلل

(PIC) شاخص اطلاعاتي شانون ،(I) هتروزايگوسيتي ،
 (He)روزايگوسيتي مورد انتظار  و هت(Ho)مشاهده شده 

براي هر يك از جايگاهها در هر سويه و در تمامي افراد مي 
  .باشد

 در بين (I)بيشترين مقدار شاخص اطلاعاتي شانون 
 در سويه GUJ0059تركيبات مختلف مربوط به جايگاه 

Golden) بود كه با توجه به تعداد آلل زياد در اين ) ٩٢/١

بغير از جايگاههاي .  ر مي رسدمنطقي بنظ)  آلل٨(مورد 
يك شكل كه در محاسبات لحاظ نشدند، كمترين مقدار 

 در سويه GUJ0041شاخص اطلاعاتي شانون در جايگاه  
Panda) بود كه با توجه به اينكه سويه مذكور براي ) ٨٣/٠

و همچنين كمترين )  آلل٣(اين جايگاه كمترين تعداد آلل 
 ٣٢در ميان .  ل توجيه استتعداد آلل موثر را داراست، قاب

 PIC سويه، بيشترين و كمترين ارزش ‐تركيب جايگاه 
 Golden در سويه GUJ0059 بترتيب مربوط به جايگاه

)  ٤٢٧/٠ (Panda در سويه GUJ0041و جايگاه ) ٨١٤/٠(
ها به ازاي تمامي  در سطح سويهPICهاي مقايسه ارزش. بود

خل هر سويه در تواند سطح تنوع را در داها ميجايگاه
چنين مقايسه اي بدون .  ها نشان دهدمقايسه با ساير سويه

ک شکل نشان مي دهد كه بيشترين ي يگاههاياحتساب جا
و كمترين مقدار مربوط ) ٦٩٨/٠ (Goldenتنوع در سويه 

در ميان جايگاه هاي .  مي باشد) ٦٥٧/٠ (Pandaبه سويه 
طلاعات  و شاخص اPICمختلف بيشترين و كمترين ميزان 

  وGUJ0059شانون به ترتيب مربوط به جايگاههاي 
GUJ0001 متوسط .باشدميI و PICها  براي تمام جايگاه

ها نيز بالا مي باشد و اين حاكي از چند شكلي فراوان جايگاه
اين امر با كم .  و تفاوت اندك چند شكلي آنها مي باشد

) آلل نوع ٥‐٩يعني (بودن تفاوت تعداد نوع آلل در آنها 
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بدون درنظر ( بدست آمده PICن کل يانگيم. مطابقت دارد
 برآورد ٧٦٤/٠ن مطالعه يدر ا) ک شکلي يگاههايگرفتن جا

با توجه به ) ١٤(سه با مطالعات گذشته يد که در مقايگرد
ن يانگي مين بررسي مشاهده شده کمتر در ايتعداد آللها

PICنه ارزش يشيشتر بود البته بي بPIC در مطالعات 
 در مطالعه حاضر PICنه ارزش يشيسه با بيذشته در مقاگ
  .شتر بودنديب

تنوع درون جمعيتي ياتنوع ژني بصورت هتروزايگوسيتي 
مشاهده شده و هتروزايگوسيتي مورد انتظار نا اريب در هر 
جايگاه و براي هر سويه به همراه ميانگين ها نشان داده شده 

مختلف جايگاه  در بين تركيبات HOدامنه  ).٢جدول(است 
 مي باشد كه بيشترين مقدار در ٨٤٦/٠ تا ٠٠٠/٠ سويه از‐

و كمترين مقدار در  Tuxedo  سويهGUJ0097 جايگاه 
 در سويه هاي GUJ0059 و GUJ0001هاي جايگاه

Golden ،Tuxedo و Pandaدامنه .   بودHe نيز از  
 مي باشد كه بيشترين مقدار مربوط به ٨٦٥/٠ تا ٦١١/٠

 و كمترين مقدار Golden در سويه GUJ0059جايگاه 
هنگامي .   بودPanda در سويه GUJ0021مربوط به جايگاه

ها كه براي هر سويه هتروزايگوسيتي در سطح تمامي جايگاه
ها محاسبه شد، و بصورت ميانگين هتروزايگوسيتي جايگاه

 هايترتيب براي سويهه  بHe بيشترين و كمترين مقدار
Tuxedo) ٧٩٨/٠ ( وPanda) و با دامنه محدود ) ٦٩٠/٠

تفاوت اندك بين مقادير حداكثر و .  بدست آمد) ١٠٨/٠(
حداقل نشان مي دهد كه تنوع درون جمعيتي براي سويه 

همچنين .  هاي مورد مطالعه تقريباً يكسان مي باشد
 بترتيب براي سويه هاي Hoبيشترين و كمترين مقدار 

Panda) ٤٧٠/٠ ( وGolden) د كه در اين مورد بو) ٣٣٤/٠
، دامنه تغييرات آن نيز Hoضمن كاهش مقادير عددي 

 مشاهده يتيگوسين هتروزايانگيم). ١٣٦/٠(بيشتر مي با شد 
ن يک شکل در اي يگاههايشده بدون درنظر گرفتن جا

د که کمتر از مطالعات گذشته با ي برآورد گرد٣٧٤/٠مطالعه 
  ).١٣، ٢( باشد ي ميزماهواره اي رير نشانگرهايسا

 ٦٥٣/٠ تا ١١٣/٠دامنه هتروزايگوسيتي مشاهده شده از 
 و  GUJ0097باشد كه بيشترين مقدار در جايگاهمي

.   مشاهده شدGUJ0001هاي كمترين مقدار در جايگاه
 نيز از (HE)دامنه هتروزايگوسيتي مورد انتظار نااريب 

 در جايگاه ٨٤٩/٠ تا GUJ0001 در جايگاه ٧٠٧/٠
GUJ0059مي باشد .  

واينبرگ در اين  ـ به منظور بررسي تعادل هاردي
هادرجمعيت مورد مطالعه از آزمون نسبت درستنمايي جايگاه

(G-square) يا (GT
 استفاده گرديد، براساس نتايج (2

، سويه GUJ0041 در جايگاه Pharachحاصله سويه 
Pandaهاي در جايگاه GUJ0059، GUJ0021، 

GUJ0034، GUJ0041،  GUJ0097 و سويهGolden در 
 در GUJ0049 و GUJ0034 ،GUJ0070جايگاههاي 
- ها در سويه واينبرگ بودند و ساير جايگاه ـتعادل هاردي

هاي مختلف از تعادل انحراف معني داري نشان دادند 
(p<0.005) .ها براي همچنين با در نظر گرفتن تمامي سويه

تعادل هر جايگاه، هيچ يك از جايگاه هاي مورد بررسي در 
داري از تعادل  واينبرگ نبودند و انحراف معني‐هاردي
علت اين  .(p<0.005) واينبرگ نشان دادند ‐هاردي

توان ناشي از كوچك بودن بيش از اندازه انحرافات را مي
ها جمعيت اوليه، انتخاب، بالا بودن نرخ جهش در ريزماهواره

نده با توجه به عوامل ذکرشده برهم زن. و مهاجرت دانست
 توان انتخاب را بعنوان ينبرگ که مي وايتعادل هارد

ل برهم نخوردن تعادل ين عامل آن ذکر کرد دليمهمتر
دا ي توان کانديگاهها را مي از جاينبرگ در برخي وايهارد

 مورد ي ژني مکانهايوستگيا  عدم پي و ينبودن آن مکان ژن
  .ه نموديبحث با صفات مورد نظر توج

 
  بحث 

 آمده از برآورد معيارهاي تنوع درون نتايج به دست
 و شاخص اطلاعاتي شانون، نشان PICجمعيتي همچون 

ن يدهنده تنوع نسبتاً بالايي براي اكثر جايگاهها در ا
ميانگين هتروزايگوسيتي مشاهده شده از . جمعيت است

 بود که کمتر از مطالعات ٣٧٤/٠مجموع هشت جايگاه 
 ين مي در بلدرچيره ازماهواي رير نشانگرهايگذشته با سا

  ).١٣، ٢(باشد 
به مانند ساير مطالعات انجام گرفته به منظور بررسي 

هاي مربوط به ساختار ژنتيكي جوامع، لازم است كه داده
  ). ١٤،١٢،١٠(هاي يك شكل از محاسبات خارج شوند جايگاه
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  ،(I)، شاخص اطلاعاتي شانون (PIC)، اطلاعات حاصل از چند شكلي (ne)، تعداد آللهاي موثر (na)هاي مشاهده شده  نشان دهنده تعداد آلل‐٢جدول 
  .باشد براي هر يك از جايگاهها در هر سويه و در تمامي افراد مي(He) و هتروزايگوسيتي مورد انتظار (Ho)هتروزايگوسيتي مشاهده شده 

HE HO I PIC ne na جايگاه سويه 
٥ ٣٧/٣ ٦٤٧/٠ ٣٦/١ ٢٣/٠ ٧١٧/٠  Pharach 
١ ١ ٠٠٠/٠ ٠٠/٠ ٠٠/٠ ٠٠٠/٠ Panda 
٣ ٩٥/٢ ٥٨٦/٠ ٠٩/١ ٠٠٠/٠ ٦٩٢/٠ Tuxedo 
٤ ٠٧/٣ ٦١٣/٠ ٢٢/١ ٠٠٠/٠ ٦٧٤/٠ Golden 
٥ ٣٥/٣ ٦٤٧/٠ ٣٥/١ ١١٣/٠ ٧٠٧/٠ Total 

GUJ0001 

٦ ٤٨/٤ ٧٥١/٠ ٦١/١ ٥٢٦/٠ ٧٩٨/٠ Pharach 
٣ ٥٧/٢ ٥٣٥/٠ ٠١/١ ٦٦٦/٠ ٦١١/٠ Panda 
٥ ٦٦/٣ ٦٨٠/٠ ٤٠/١ ٤٢٨/٠ ٧٢٧/٠ Tuxedo 
٥ ٥٨/٣ ٦٧٧/٠ ٤١/١ ٠٥٥/٠ ٧٢٠/٠ Golden 
٧ ٦٣/٤ ٧٥٦/٠ ٦٦/١ ٣٥٢/٠ ٧٩١/٠ Total 

GUJ0021 

٥ ١٠/٣ ٦٢٧/٠ ٣٠/١ ٢٠٠/٠ ٧٠١/٠ Pharach 
٥ ٥٧/٤ ٧٤٥/٠ ٥٥/١ ٧٥٠/٠ ٧٨١/٠ Panda 
٥ ٢/٣ ٦٣٦/٠ ٣٣/١ ٢٥٠/٠ ٧٣٣/٠ Tuxedo 
٧ ٧٨/٤ ٧٦١/٠ ٧٠/١ ٥٧١/٠ ٧٩٠/٠ Golden 
٨ ٩٥/٤ ٧٦٩/٠ ٧٦/١ ٣٩٠/٠ ٨٠٨/٠ Total 

GUJ0034 

٦ ٦٥/٢ ٥٨٩/٠ ٢٩/١ ٣٢١/٠ ٦٣٥/٠ Pharach 
٣ ٩١/١ ٤٢٧/٠ ٨٣/٠ ٢٥٠/٠ ٤٧٦/٠ Panda 
١ ٠٠/١ ٠٠٠/٠ ٠٠٠/٠ ٠٠٠/٠ ٠٠٠/٠ Tuxedo 
٦ ٧٥/٢ ٥٦٨/٠ ٢٢/١ ٢٥٠/٠ ٦٣٦/٠ Golden 
٦ ٥٠/٣ ٦٧٥/٠ ٤٦/١ ٢٧٧/٠ ٧٢١/٠ Total 

GUJ0041 

٦ ٤ ٧١٥/٠ ٥٥/١ ٦٠٠/٠ ٧٥٠/٠ Pharach 
٦ ٢٦/٤ ٧٣٥/٠ ٦١/١ ٦٦٦/٠ ٧٦٥/٠ Panda 
٥ ٥٠/٣ ٦٦٨/٠ ٣٩/١ ٤٠٠/٠ ٧٥٢/٠ Tuxedo 
٧ ٠٠/٤ ٧١٤/٠ ٦١/١ ٥٨٣/٠ ٧٥٠/٠ Golden 
٧ ٨٣/٥ ٨٠٥/٠ ٨٣/١ ٥٦١/٠ ٨٣٨/٠ Total 

GUJ0049 

٥ ٢٧/٣ ٦٤٩/٠ ٣٥/١ ٣٣٣/٠ ٦٩٤/٠ Pharach 
٤ ٥٧/٣ ٧٦٢/٠ ٣٣/١ ٠٠٠/٠ ٧٢٠/٠ Panda 
٦ ٩٦/٤ ٧٦٧/٠ ٦٦/١ ٢٥٠/٠ ٨٣٣/٠ Tuxedo 
٨ ٠٣/٦ ٨١٤/٠ ٩٢/١ ٠٧١/٠ ٨٦٥/٠ Golden 
٩ ٧٥/٦ ٨٣١/٠ ٠٥/٢ ١٨٦/٠ ٨٤٩/٠ Total 

GUJ0059 

٧ ٠٤/٦ ٨١٢/٠ ٨٤/١ ٣٠٠/٠ ٨٣٤/٠ Pharach 
٥ ٤ ٧٠٧/٠ ٤٧/١ ٣٣٣/٠ ٧٥٠/٠ Panda 
٦ ٨٧/٤ ٧٦٤/٠ ٦٦/١ ٦٠٠/٠ ٧٩٥/٠ Tuxedo 
٧ ٥٧/٤ ٧٥٠/٠ ٦٩/١ ٥٠٠/٠ ٧٨١/٠ Golden 
٨ ٢٦/٦ ٨٢٠/٠ ٩٤/١ ٣٩٧/٠ ٨٤٨/٠ Total 

GUJ0070 

٦ ٨٤/٤ ٧٦٢/٠ ٦٥/١ ٥٠٠/٠ ٧٩٣/٠ Pharach 
٦ ٦٥/٣ ٦٩٠/٠ ٥٠/١ ٦٢٥/٠ ٧٢٦/٠ Panda 
٦ ٧٦/٤ ٧٥٨/٠ ٦٤/١ ٨٤٦/٠ ٨٢١/٠ Tuxedo 
٦ ٥٢/٣ ٦٨٥/٠ ٥١/١ ٦٤٧/٠ ٧١٦/٠ Golden 
٧ ٧٧/٥ ٨٠٤/٠ ٨٤/١ ٦٥٣/٠ ٨٣٤/٠ Total 

GUJ0097 

٧٥/٥ ٩٦/٣ ٦٩٤/٠ ٤٩/١ ٣٧٦/٠ ٧٤٠/٠ Pharach 
١٢/٤ ١٩/٣ ٥٧٥/٠ ١٦/١ ٤١١/٠ ٦٠٣/٠ Panda 
٦٢/٤ ٦١/٣ ٦٠٧/٠ ٢٤/١ ٣٤٦/٠ ٦٦٩/٠ Tuxedo 
٢٥/٦ ١٢/٤ ٦٩٨/٠ ٥٣/١ ٣٣٤/٠ ٧٤١/٠ Golden 
١٢/٧ ١٣/٥ ٧٦٤/٠ ٧٤/١ ٣٦٦/٠ ٧٩٩/٠ Total 

Mean1 

٧٥/٥ ٩٦/٣ ٦٩٤/٠ ٤٩/١ ٣٧٦/٠ ٧٤٠/٠ Pharach 
٥٧/٤ ٥٠/٣ ٦٥٧/٠ ٣٢/١ ٤٧٠/٠ ٦٨٩/٠ Panda 
١٤/٥ ٩٥/٣ ٦٩٤/٠ ٤٢/١ ٣٩٦/٠ ٧٦٤/٠ Tuxedo 
٢٥/٦ ١٢/٤ ٦٩٨/٠ ٥٣/١ ٣٣٤/٠ ٧٤١/٠ Golden 
١٢/٧ ١٣/٥ ٧٦٤/٠ ٧٤/١ ٣٧٤/٠ ٧٩٩/٠ Total 

Mean2 

Mean1ف  ميانگين معيارهاي مختلف با در نظر گرفتن جايگاه هاي منومر  
Mean2ميانگين معيارهاي مختلف بدون در نظر گرفتن جايگاه هاي منومرف    
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با عدم احتساب جايگاه يك شكل، برآورد ميانگين 
 ٣٦٦/٠هتروزايگوسيتي مشاهده شده جمعيت معادل 

 بدست آمده بدون درنظر PICن کل يانگيم.  محاسبه گرديد
  برآورد٧٦٤/٠ن مطالعه يک شکل در اي يگاههايگرفتن جا

شتر بود يب) ١٤(سه با مطالعات گذشته يد که در مقايگرد
نتايج اين مطالعه نشان دهنده آن است كه عليرغم اعمال 
انتخاب براي ساليان متمادي و نيز سيستم جفت گيري 
بسته گله، هنوز سطح بالايي از چند شكلي در جمعيت مورد 

با در نظر گرفتن اين نكته كه در اين . نظر وجود دارد
ت هر سويه بصورت ايزوله نگهداري مي شود، پايين جمعي

بودن هتروزايگوسيتي مشاهده شده ميتواند نتيجه اي از 
اندازه كوچك جمعيت و دليل بر كاهش نسبت اندازه موثر 

همانطور كه اشاره شد با در . جمعيت به اندازه جمعيت باشد
با آزمون نسبت , نظر گرفتن تمامي سويه ها براي هر جايگاه

تنمايي همه جايگاهها انحراف معني داري از تعادل درس
علت چنين .  (p<0.005) واينبرگ نشان دادند ـهاردي 

توان انتخاب در جهات مختلف دانست كه در امري را نيز مي
هاي مختلف براي اين جايگاههاي خاص در طول زمان سويه

اين امر موجب مي گردد جايگاه مورد نظر .  روي داده است
 واينبرگ ‐هاي ادغام شده از تعادل هاردي  سويهبراي كل

  .انحراف داشته باشد
 ٣ها در جدول   ماتريس فواصل ژنتيكي ميان سويه

) ١٠ (Neiفاصله ژنتيكي استاندارد .  نشان داده شده است
 قرار دارد كه كمترين فاصله ٦٨٣/٠ تا ١٤٧/٠اي از در دامنه

ن فاصله  و بيشتريTuxedo و Pharachهاي ميان سويه
درخت  .باشد ميGolden و Tuxedoهاي ميان سويه

 و بر UPGMAفيلوژنتيك رسم شده با استفاده از روش 
 نشان ٢در شكل ) ١٠(Nei  پايه فاصله ژنتيكي استاندارد

كه بر اساس اين درخت چهار سويه مورد .  داده شده است
هاي سويه, شوندمي بررسي به دو گروه مجزا تقسيم

Pharach ,Tuxedo و Panda در يك گروه و سويه 
Goldenدر گروه ديگر قرار دارند   . 

درخت فيلوژني با استفاده از معيار فاصله ژنتيكي 
از .   ترسيم گرديدUPGMAو با روش ) ١٠ (Neiاستاندارد 

توان براي درك روابط درخت فيلوژني بدست آمده مي
هاي رهگ. هاي مورد بررسي استفاده نمودتكاملي ميان سويه

- برداري خود راه بار نمونه١٠٠٠حاصل در درخت حاصل از 

باشند اين مقادير براي درخت حاصل از فاصله انداز مي
كه نشان دهنده صحت ,  بالا مي باشدNeiژنتيكي استاندارد 

. باشندگره هاي مزبور و قابل اعتماد و اطمينان بودن آنها مي
وجود دارد كه هر با توجه به درخت فيلوژني دو خوشه مجزا 

 Pharach و Tuxedoدو معيار دلالت بر نزديكي بين سويه 
  .ها دارند از ساير سويهGoldenو جدايي سويه 

  
ها با  نشان دهنده ماتريس فواصل ژنتيكي ميان سويه‐٣جدول 

  Neiمعيار فاصله ژنتيكي استاندارد 
Manchurian 

Golden Tuxedo Panda Pharach  

٢٤٩٢/٠ ١٤٦٨/٠ ٤٢٢٨/٠ *** Pharach 
٢٩٤٩/٠ ٥٦٣١/٠ ***   Panda 
٦٨٣١/٠  ***    Tuxedo 
***    Golden 

  

  
 درخت فيلوژنتيك رسم شده با استفاده از روش ‐٢شكل 

UPGMAو بر پايه فاصله ژنتيكي استاندارد   Nei  
 

بايد توجه داشت كه نتايج بدست آمده براي تنوع درون 
دي از اين پارامترهاست جمعيتي براي گله مذكور فقط برآور

كه از جايگاههاي مورد مطالعه حاصل شده و اين برآورد با 
. مطالعه جايگاههاي ديگر بر روي اين گله كاملتر خواهد شد

بديهي است كه با افزايش تعداد جايگاههاي مورد مطالعه 
  .تر خواهند بودبرآوردها به مقادير واقعي نزديك

  

  سپاسگزاری
ان دکتر قره ير خود را از آقاسندگان مراتب تشکينو
، ، مهندس جوانروحي، مهندس بنابازي، مهندس فراهانيداغ

ن موسسه ي و همچنيدآبادي، مهندس سيمهندس اسد
مانه در ي صمي کشور جهت همکاريقات علوم داميتحق

  .دارنديق ابراز مين تحقي ايمراحل مختلف اجرا
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