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 چکیده
آذری با استفاده از ده  به اهمیت حفظ تنوع در نژادهای بومی و شناسایی ذخایر ژنتیکی کشور، تنوع ژنتیکی جمعیت گاومیش با توجه

، BoLA-DRB3 ،BM1818 ،BM1824 ،CSSM033 ،CSSM047 ،ILSTS017، ILSTS033 ،ILSTS058ای )نشانگر ریزماهواره

ILSTS061  وILSTS089 های اردبیل، غربی کشور )استانشمال ۀهای آذری در سه منطقنمونه مو از گاومیش 27 شمار. شد( بررسی

 انجام و ییریافتهتغبه روش استخراج نمکی  (ژنومیژنگانی ) DNAشد. استخراج  یگردآورغربی( شرقی و آذربایجانآذربایجان

ه و داشتها چندشکلی بالایی جایگاه همۀجمعیت،  یندر اآغازگرها بهینه شد. نتایج نشان داد،  همۀای پلیمراز برای های زنجیره‌واکنش

 شمار(. میانگین >771/7pواینبرگ نشان دادند ) -داری از تعادل هاردی، انحراف معنیBoLA-DRB3جایگاه  یاستثنا بهبر این  افزون

و  شده مشاهده (هتروزیگوسیتی) ناخالصی میانگین ینبر ا افزون. بود 22/4و  37/5ترتیب برابر با هو مورد انتظار ب شده مشاهدههای آلل

این  با توجه بهبود. بنابراین،  52/1و  21/7، 25/7، 72/7ترتیب برابر با مورد انتظار، محتوی اطلاعات چندشکلی و شاخص شانون، به

 گاومیش آذری وجود دارد.  یی در جمعیتنتایج، تنوع ژنتیکی بالا

 

 .گاومیش، هتروزیگوسیتیتنوع ژنتیکی، مو، اطلاعات چندشکلی،  ۀاز نمون DNAاستخراج  کلیدی: هایهواژ
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ABSTRACT 
Considering the importance of maintaining the diversity in native breeds and identification of genetic resources of the 

country, the genetic diversity in Azari buffaloes was evaluated using ten microsatellite markers (BoLA-DRB3, 
BM1818, BM1824, CSSM033, CSSM047, ILSTS017, ILSTS033, ILSTS058, ILSTS061 and ILSTS089). Hair 

samples were taken from 70 Azari buffaloes from three regions of the northwest of Iran including Ardabil, East 

Azerbaijan and West Azerbaijan provinces. Genomic DNA was extracted from the hair samples by the modified 

salting-out method and for DNA amplification the polymerase chain reactions for all primers were optimized. The 

results indicated that, in Azari buffalo population, all microsatellites loci were highly polymorphic, and they were 

deviated from Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.001) with an exception for BoLA-DRB3 locus. The average 

observed and expected allelic numbers were 5.9 and 4.72, respectively. The observed and expected heterozygosity, 

Polymorphic Information Content (PIC) and Shannon Index were 0.87, 0.75, 0.71 and 1.57, respectively. In 

conclusion, the genetic variation in Azeri buffalo population is quite high and reliable. 
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 مقدمه

گران مهم برای اصلاح های عامل جمله تنوع زیستی از

به شمار حفظ ذخایر ژنتیکی  برایاهلی  های حیوان

های بومی به . دام(Mirhoseinie et al., 2005) آید می

 ،دهندگان پرورشزیاد  شمار ،دلیل شدت انتخاب پایین

 دیگرمحدودیت استفاده از تلقیح مصنوعی و 

و اندازة مؤثر ی، تنوع ژنتیکی تولیدمثل های فناوری

هایی  از عامل وجود تنوع ژنتیکی. بالایی دارندجمعیت 

شده افزایش پیشرفت ژنتیکی  تواند سبب یماست که 

 ته باشدشاددنبال  بهتر سریع یریپذ سازگارو 

(Frankham, 1995) ژنتیکی  های منبع مؤثر. مدیریت

 زمینۀدام بومی مستلزم داشتن اطلاعات جامع در

و  اندازه بههای نژادی، شامل اطلاعات مربوط ویژگی

ساختار جمعیت، پراکنش جغرافیایی، محیط پرورش و 

ها و نژادها است جمعیت رونتنوع ژنتیکی بین و د

(Barker, 1999)های گذشته، نشانگر ۀ. در دو ده

به ابزاری قابل  DNAنشانگرهای  یژهو بهمولکولی 

مربوط به تنوع  های بررسی برایاعتماد و مناسب 

 Goldstein)اند ژنتیکی و ژنتیک جمعیت تبدیل شده

& Pollock, 1997)ها به . در این میان ریزماهواره

ویژه همچون چندشکلی بسیار زیاد،  های برتریسبب 

، همبارز بودن، (ژنومژنگان )توزیع تصادفی در میان 

انتخاب طبیعی و مصنوعی بر  یرتأث پایین بودن میزان

ترند ژنتیک جمعیت مناسب های بررسیبرای ها، آن

(Goldstein & Schlötterer, 1999).  اگرچه، در

 یدیتک نوکلئوت های یچندشکل یراخ ایه سال

(SNPs)تر ارزانبودن آسان و دسترس در  یل، به دل 

 های مرتبط با تنوع ژنتیکی بررسی بیشتردر  شدن،

ز شوند. ا مولکولی استفاده می نشانگرهای عنوان به

های زیادی برای بررسی  نشانگر ریزماهواره در بررسی

ها استفاده شده است. از جمله بنا  یتجمعتنوع بین 

( تنوع ژنتیکی در درون و بین 7331بازی و همکاران )

جمعیت گوسفند ایرانی را با استفاده از نشانگر ریز  3

 .(Banabazi et al., 2007)ماهواره بررسی کردند 

های (اکوتیپجور ) بوماز گاومیش آذری یکی 

در ایران است. این  (Bubalus bubalis) آبی گاومیش

در صد  13هزار رأس گاومیش ) 393حدود با  جور بوم

شمال غربی  ایه منطقههای کشور( در کل گاومیش

بنا توان آذری را می جور بومشود. ایران پرورش داده می

گروه  به سه (مورفولوژیشناختی ) ریخت های ویژگیبر 

بندی کرد. مشکی، چورا و پیله طبقه شامل گاومیش

شکل  ازنظرو  دارد گاومیش مشکی هیکلی متوسط

. ای استهای مدیترانههمانند گاومیشظاهری 

آذری را تشکیل  جور بومدرصد  7تا  7گاومیش چورا 

است و  مشکی و پیلهتر از دو گروه دهد و سنگینمی

و نژادهای  های خوزستانبه گاومیش همانندی

جثه حد  ازنظرهای هندی دارد. گاومیش پیله گاومیش

از  دارد بوده و احتمال پیشینواسط بین دو گروه 

. باشدمناطق مازندران وارد آذربایجان شده 

و یک بخش از  باارزشی ذخیرهآذری  های گاومیش

 Saadat)های ایران هستند ژنتیکی گاومیش های منبع

Nori, 1992; Naserian & Saremi, 2010) تاکنون .

تنوع و توصیف ژنتیکی  ینۀدرزممتنوعی  های بررسی

های گاومیش با استفاده از نشانگرهای جمعیت

 شده انجامای در ایران و سراسر جهان ریزماهواره

(Aminafshar et al., 2008; Kathiravan et al., 2009; 

Ángel-Marín et al., 2010; Yang et al., 2011)  اما

ینۀ تنوع ژنتیکی در گاومیش آذری تحقیقات زمدر

 محدودی صورت گرفته است. 

و تعیین  ، برآورد تنوع ژنتیکیاین بررسیهدف 

های آذری جمعیت گاومیش ونساختار ژنتیکی در

که به سبب  ،ایران با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره

چندشکلی زیاد، توزیع تصادفی در سرتاسر ژنگان، 

و کمتر تحت تأثیر انتخاب طبیعی و همبارز بودن 

هایی  مصنوعی بودن، ابزار مناسبی برای بررسی

 .استدست هستند،  ینازا

 

 هامواد و روش
 DNA استخراجگیری و نمونه

نواحی مختلف های  یشگاوم نمونه مو از 13 شمار

های اردبیل و آذربایجان شرقی و آذربایجان استان

استخراج  برای. در این پژوهش شدآوری گردغربی 

DNA یروش استخراج نمک از مو، پیازی از ژنگان 

(Miller et al., 1988) در  شده ییریافتۀ بهینهتغ

دامی  فناوری )بیوتکنولوژی( گروه علوم آزمایشگاه زیست

با  شده استخراج DNA. کمیت و کیفیت شداستفاده 
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مورد سنج نوری )اسپکتروفتومتری(  روش، طیف

 دارای مشکل تکرار شدند. موارد و قرارگرفتهارزیابی 

 
 های ریزماهوارهو جایگاه نژادگانتعیین 

ای یزماهوارهر یگاهجفت جا دهاز  یقتحق یندر ا

(BoLA-DRB3 ،BM1818 ،BM1824 ،CSSM033 ،

CSSM047 ،ILSTS017 ،ILSTS033 ،ILSTS058 ،

ILSTS061  وILSTS089 ) ین چندشکلشتدابه دلیل 

 های بررسیبالا در  (یگوسیتیهتروزناخالصی )و 

توسط  DNA افزونش .استفاده شد پیشین همسان

( با استفاده از ده PCRای پلیمراز )واکنش زنجیره

( در حجم نهایی 7ای )جدول جفت آغازگر ریزماهواره

الگو،   DNAنانوگرم  933-733حاوی میکرولیتر  73

 X7پیکومول در میکرولیتر آغازگر و غلظت  33/3

Ampliqon (Taq DNA Polymerase Master Mix 

Red 2 X یکرولیترواحد در م 7/3 یحاو( که Taq 

شرایط ، با است یزیممن یدمولار کلر یلیم 3و  یمرازپل

 انجام شد. زیر

 ،BoLA-DRB3دمایی برای آغازگرهای  ۀبرنام

BM1824 ،CSSM033 ،CSSM047، ILSTS061  و

ILSTS089 سازی اولیه در دمای واسرشته صورت به

دقیقه و به دنبال آن  3مدت به سلسیوس ۀدرج 46

 ۀدرج 43سازی در چرخه شامل واسرشته 33

مای اتصال مربوط به هر ثانیه، د 33مدت به سلسیوس

 17ثانیه، بسط آغازگر در دمای  33مدت آغازگر به

ثانیه و سرانجام بسط  93مدت به سلسیوس ۀدرج

 73مدت به سلسیوس ۀدرج 17نهایی آغازگر در دمای 

دمایی برای آغازگرهای  ۀدقیقه بهینه شدند. برنام

ILSTS017 ،ILSTS033  وILSTS058 همانند 

زمانی  ۀاست با این تفاوت که برنام پیشینآغازگرهای 

 صورت بهچرخه  33در این دو آغازگر، در 

 93مدت به سلسیوس ۀدرج 43در  سازی واسرشته

 93 مدتثانیه، دمای اتصال مربوط به هر آغازگر به

 سلسیوس ۀجدر 17ثانیه، بسط آغازگر در دمای 

در  BM1818دقیقه بهینه شدند. آغازگر  7 مدت به

دمایی و زمانی متفاوتی نسبت به آغازگرهای  ۀبرنام

 ۀدرج 49سازی اولیه در دمای واسرشته صورت بهدیگر 

چرخه  33دنبال آن دقیقه و به 3مدت به سلسیوس

به مدت  سلسیوس ۀدرج 49سازی در شامل واسرشته

 سلسیوس ۀدرج 35دقیقه، اتصال آغازگر در دمای  7

 ۀدرج 17دقیقه، بسط آغازگر در دمای  7به مدت 

دقیقه و سرانجام بسط نهایی  7به مدت  سلسیوس

 73مدت به سلسیوس ۀدرج 17آغازگر در دمای 

 های قطعهآشکارسازی تفاوت  برایدقیقه بهینه شد. 

DNAهای ، فرآوردهPCR روی ژل  آمده ستد به

باندها  سازی یاننماالکتروفورز و  درصد4مید اکریلآ پلی

 Sanguinetti)نیترات نقره  یزیآم رنگبهروش سریع 

& Simpson, 1994) .انجام شد 

 
 های آذریهای مورد مطالعه در جمعیت گاومیش. مشخصات جایگاه7جدول 

Table 1. Characteristics of microsatellite markers tested in Azari Buffalo population 

References 
Allelic  
range 

Annealing  
Temp. (0C) Size of observed alleles Accession Location Locus 

(Moioli et al., 2001) 285-380 59.5 
ATCCTCTCTCTGCAGCACATTTCCT 

CGCGCTCACCTCGCCGCTG 
DQ187336 2 BoLA-DRB3 

(Navani et al., 2002) 246-291 58 AGCTGGGAATATAACCAAAGG 

AGTGCTTTCAAGGTCCATGC 
G18391 23 BM1818 

(Navani et al., 2002) 180-198 57 GAGCAAGGTGTTTTTCCAATC 
CATTCTCCAACTGCTTCCTTG 

G18394 1 BM1824 

(Aminafshar et al., 2008) 147-176 58 CACTGTGAATGCATGTGTGTGAGC 

CCCATGATAAGAGTGCAGATGACT U03805 17 CSSM033 

(Aminafshar et al., 2008) 132-161 58.5 TCTCTGTCTCTATCACTATATGGC 

CTGGGCACCTGAAACTATCATCAT U03821 8 CSSM047 

(Navani et al., 2002) 120-137 59 GTCCCTAAAATCGAAATGCC 
GCATCTCTATAACCTGTTCC L23491 X ILSTS017 

(Navani et al., 2002) 144-168 57 TATTAGAGTGGCTCAGTGCC 

ATGCAGACAGTTTTAGAGGG 
L37213 12 ILSTS033 

(Navani et al., 2002) 115-150 58 GCCTTACTACCATTTCCAGC 

CATCCTGACTTTGGCTGTGG 
L37225 17 ILSTS058 

(Navani et al., 2002) 142-181 57 AAATTATAGGGGCCATACGG 
TGGCCTACCCTACCATTTCC 

L37267 15 ILSTS061 

(Navani et al., 2002) 117-133 58 AATTCCGTGGACTGAGGAGC 

AAGGAACTTTCAACCTGAGG L37239 5 ILSTS089 
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 آماری لیوتحل هیتجز

 افزار با استفاده از نرمها (باندنوار ) ةتعیین انداز

Gel-Pro Analyzer 7/3 ۀنسخ (Inc, 1998)  به کمک

 یۀبر پاانجام شد و پس از آن اندازه  ینشانگرها

، اطلاعات مربوط به هر نشانگر آمده دست بههای  زهاندا

های مربوط آلل شمارهای قابل تشخیص، آلل شمارو 

هر فرد  (ژنوتیپ) نژادگان آمد و به دستبه هر نشانگر 

. شددر آن فرد تعیین  شده مشاهدههای آلل یۀبر پا

 بررسیواینبرگ جمعیت مورد -آزمون تعادل هاردی

ع کای انجام شد. احتمال با استفاده از آزمون مرب

 ۀواینبرگ و همچنین محاسب-برقراری تعادل هادری

، مؤثرهای آلل شمارها در هر جایگاه، آلل شمار

مورد انتظار و شاخص  ناخالصی، شده مشاهده ناخالصی

 ۀنسخ GenAlEx افزار نرماز اطلاعات شانون با استفاده 

6 (Peakall & Smouse, 2006)  برآورد شد. ارزش

 Het افزار نرم( از PICوی اطلاعات چندشکلی )محت

 برآورد شد.  (Ott, 1988) 5/7 ۀنسخ

 

 نتایج و بحث

 سنج نوری طیفبا استفاده از روش  سنجی یفطنتایج 

شده کمیت و  ی استخراجژنگانهای DNA ،نشان داد

شده با  های استخراجDNAند. داشتکیفیت بالایی 

ای انجام گرم بر میکرولیتر برنانو 933-333 غلظت

PCR  های از چرخه آمده دست بهانتخاب شدند. نتایج

 یخوب بهها جایگاه ، همۀنشان داد PCRحرارتی 

  اند.یافته افزونش

 شمار(، Naهر جایگاه ) شده مشاهدههای آلل شمار

(، Ho) شده مشاهده ناخالصی(، Ne) مؤثرهای آلل

شانون (، شاخص اطلاعات Heمورد انتظار ) ناخالصی

(I )( و محتوی اطلاعات چندشکلیPIC در جدول )7 

 نشان داده شده است. 

آلل در جایگاه ژنی  شماردر این پژوهش بیشترین 

ILSTS061 (4  و کمترین )آلل در جایگاه شمارآلل 

آلل( مشاهده شد. میانگین  9) BoLA-DRB3ژنی 

 ،بود که نشان داد 43/3 شده مشاهدههای آلل شمار

. همچنین دوع آللی بالایی دارتن جمعیت مورد بررسی

به  مؤثرآلل  شمار( 13/7( و کمترین )74/1بیشترین )

و  ILSTS061های ژنی ترتیب مربوط به جایگاه

BoLA-DRB3  در جمعیت  مؤثربود و میانگین آلل

 محاسبه شد.  17/9

Navani et al. (2002) آغازگر جفت 735، شمار 

ای بررسی گاومیش رودخانه 73گاوی را در  (پرایمر)

در  شده مشاهدههای آلل شماردند که بالاترین کر

 شمارآلل گزارش شد.  77با  ILSTS061جایگاه 

بالاتر از در این بررسی  مؤثرو  شده مشاهده های للآ

 Kathiravan et al. (2009)توسط  شده انجام بررسی

 بود.( 43/7و  95/9هند ) Marathwadaت یجمع یرو

های ژنی اد، همۀ جایگاهنتایج این پژوهش نشان د

-، از تعادل هاردیBoLA-DRB3جایگاه  یاستثنا به

. خروج از تعادل (P<337/3)واینبرگ انحراف دارند 

ها ناخالصتواند به دلیل افزایش واینبرگ می-هاردی

 ها در جمعیت باشد. ناخالصنسبت به 

 
 های آذریگاومیش . پارامترهای تنوع ژنتیکی در جمعیت7جدول 

Table 2. Parameters of genetic variation in Azari buffalo population 
Locus Na

* Ne
* Ho

* He
* I* PIC* 

BoLA-DRB3 4.00 1.73 0.51 0.42 0.83 0.40 

BM1818 6.00 5.48 0.98 0.82 1.75 0.79 

BM1824 5.00 4.40 0.97 0.77 1.54 0.74 

CSSM033 5.00 2.33 1.00 0.57 0.97 0.48 

CSSM047 7.00 5.34 0.68 0.81 1.77 0.78 

ILSTS017 5.00 4.39 0.97 0.77 1.54 0.73 

ILSTS033 5.00 4.84 0.87 0.79 1.59 0.76 

ILSTS058 7.00 5.63 0.99 0.82 1.83 0.80 

ILSTS061 9.00 7.29 0.77 0.86 2.08 0.85 

ILSTS089 6.00 5.68 0.97 0.83 1.78 0.81 

Mean 5.90 4.72 0.87 0.75 1.57 0.71 

 :*:Na شده هر جایگاه، های مشاهدهتعداد آللNeثر، ؤهای م: تعداد آللHo ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :He ،هتروزیگوسیتی مورد انتظار :I :

 : محتوی اطلاعات چندشکلی.PICشاخص اطلاعات شانون و 

*: Na: Observed number of alleles, Ne: Effective number of alleles, Ho: Observed heterozygosity, He: Expected heterozygosity, I: 

Shannon's Information index, PIC: Polymorphic Information Content. 
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تنوع  یبررس یارهایمع ترین یجاز را یتیهتروزگوس

برای ارزیابی تنوع آللی  . است یتجمع یکدر  یکیژنت

(، ناخالصی مورد Ho) شده مشاهدهمقادیر ناخالصی 

ارائه  7( بررسی شد که نتایج در جدول Heانتظار )

 4مورد از  1جدول در  ینا یجبنا بر نتاشده است. 

ی، ناخالصی مورد بررس یژن های یگاهمورد که جا

بیشتر از ناخالصی مورد انتظار بود. در این  شده مشاهده

 37/3در دامنۀ  شده مشاهدهپژوهش میانگین ناخالصی 

برای جایگاه  33/7تا  BoLA-DRB3ای جایگاه بر

CSSM033  برآورد شد. میانگین  51/3با میانگین کل

برای جایگاه  97/3ناخالصی مورد انتظار در دامنۀ 

BoLA-DRB3  برای جایگاه  56/3تاILSTS061  با

ة سطح دهند نشانآمد، که  دست به 13/3میانگین کل 

ی است. بالای ناخالصی در کل جمعیت گاومیش آذر

میانگین ناخالصی مورد انتظار در این پژوهش بالاتر از 

های صورت گرفته در  از بررسی آمده دست بهنتایج 

( 663/3ای در هند )های رودخانهجمعیت گاومیش

(Navani et al., 2002)های بومی ، جمعیت گاومیش

و جمعیت  (Yang et al., 2011)( 933/3چین )

 ,.Aminafshar et al)( 61/3های گیلان )گاومیش

 بود.  (2008

شود که در مشاهده می 7 توجه به جدولبا 

میزان ناخالصی  ILSTS061 و CSSM047های  جایگاه

کمتر از میزان ناخالصی مورد انتظار است  شده مشاهده

های غیر تصادفی، که ممکن است ناشی از آمیزش

گیری، رانش کوچک بودن جمعیت، واریانس نمونه

به  ها یگاهجایک بودن این نزدتیکی و تصادفی ژن

)انتخاب  یکه با صفات مطلوب اقتصاد هایی یگاهجا

)انتخاب  یصفات مرتبط با سازگار یا( یمصنوع

ها  آن ینب یوستگیعدم تعادل پ یجه( و درنتیعیطب

ها باعث افزایش همخونی و کاهش  باشد که این عامل

مر ا ینعلت اشود و همچنین می شده مشاهدهناخالصی 

که با  هایی یگاهبه جا ها یگاهجا ینا یکیبه نزد تواند یم

صفات  یا( یمطلوب )انتخاب مصنوع یصفات اقتصاد

 نبود یجۀ( و درنتیعی)انتخاب طب یمرتبط با سازگار

 ناخالصی یزانها باشد. م آن ینب یوستگیتعادل پ

 هاییتدر جمع CSSM047 یگاهجا یشده برا مشاهده

 یو برا (Arora et al., 2004)شمال هند گاومیش 

هند  Kanara یت گاومیشدر جمع ILSTS061 یگاهجا

(Kathiravan et al., 2008)  کمتر از ناخالصی مورد

 انتظار در این تحقیق بود.

بیشترین مقدار شاخص شانون مربوط به جایگاه 

ILSTS061 (36/7 )که با توجه به آلل زیاد این  است

مترین مقدار رسد و کجایگاه منطقی به نظر می

 BoLA-DRB3شاخص شانون مربوط به جایگاه 

 یارشاخص اطلاعات شانون مع(. 7( بود )جدول 53/3)

 ییرپذیریتغ یزانو م یچندشکل یابیارز یبرا یمناسب

 . این شاخصاست یتمورد بررسی در جمع هاییگاهجا

نشانگر -یتجمع یبتنوع موجود در ترک یسۀمقا یبرا

 . (Hedrick, 2011) است ناخالصی از ترمناسب

مربوط  PICشاخص  یزانم ینکمتردر این بررسی 

 یزانم یشترینو بBoLA-DRB3 (93/3 ) یگاهبه جا

 17/3 یانگینبا مILSTS061 (53/3 ) یگاهمربوط به جا

 دهند،ینشان م 7جدول  یردست آمد. مقاد به

 ییبالا PICبا ناخالصی بالا،  اییزماهوارهر های یگاهجا

ناخالصی  قادیراز م PIC یرمقاد طور ینمدارند و ه یزن

دو فراسنجه با  ینا یجهدرنت ،متناظرشان کمتر است

پژوهش  یندر ا PIC یانگینم .دارند یممستق ۀهم رابط

 در یگرهای د آمده از بررسی دست به یجبالاتر از نتا

 Aminafshar et)(67/3های گیلان )جمعیت گاومیش

al., 2008) ،هاییشگاوم یتجمع Marathwada  هند

(663/3) (Kathiravan et al., 2009)  و جمعیت

 ,.Ángel-Marín et al)( 66/3های کلمبیایی )گاومیش

 بود.  (2010

 

 گیری کلی یجهنت

نتایج این پژوهش، تنوع ژنتیکی مناسبی را در جمعیت 

قوی  احتمال بهدهد که های آذری نشان میگاومیش

یزش تصادفی ین دلایل آن نظام پرورش و آمتر مهم

های . از سوی دیگر این تنوع جمعیت در گاومیشاست

های کشور درصد جمعیت گاومیش13آذری که حدود 

و بیشترین اندازة جمعیت در کل د گیرنرا در بر می

کشور را دارند، نعمتی است که قدردانی از آن 

یزی برای استفادة مناسب از تنوع ژنتیکی بالا ر برنامه

 مند است. با مقایسۀ در این جمعیت ارزش

های و مورد انتظار در جمعیت شده مشاهدهناخالصی 



 ... استفاده با یآذر هایشیگاوم تیجمع در یکیژنت تنوع یبررسیوسفی دارستانی و همکاران:  363

 

ها گاومیش آذری، فزونی ناخالصی در این جمعیت

نظر تنوع  از یمطلوب یطشرا امروزه شود و مشاهده می

 ید اینبا یوجود دارد ول یآذر هاییشدر گاوم یکیژنت

های گاومیش توان جمعیتو می تنوع را حفظ کرد

ژنتیکی مناسب برای  یک ذخیرة عنوان به آذری را

پرورشی و اصلاح نژادی در کشور های مختلف  هدف

 شمار آورد.به

 یسپاسگزار

کارشناسان شرکت دانشگاهی  از مسئولان، پژوهشگران و

مرکز اصلاح نژاد دام و  ،البرزتوسعۀ کشت و دام نواندیش 

بهبود تولیدات دامی کشور و مسئولان گروه علوم دامی 

نشگاه تهران و آزمایشگاه بیوتکنولوژی گروه علوم دامی دا

ین اعتبارات و امکانات اجرایی و فراهم کردن تأمخاطر به

 .گرددمیقدردانی  ، تشکر وگیریشرایط نمونه
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