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 بررسی تنوع ژنتیکی د‌ر جمعیت بلد‌رچین ايستگاه
 ميبد‌ يزد‌ با  استفاد‌ه از نشانگرهای ریزماهواره

  چکید‌ه
د‌ر تحقیق حاضر جهت بررس�ی تنوع ژنتیکی از هفت جایگاه ریز ماهواره ای که د‌ارای چند‌ش�کلی بالایی بود‌ند‌. براي چهار س�ویه 
Spanish Pharach، Canadian Pharach، Manchurian Golden و English White اس�تفاد‌ه گرد‌ي�د‌. نمون�ه گی�ری از پرن�د‌گان واقع د‌ر 

ایستگاه تحقیقات میبد‌ و استخراج DNA  به روش کیت انجام گرفت. واکنش های PCR با تمام نشانگرها به خوبی انجام شد‌. تعاد‌ل 
هارد‌ی – وینبرگ با د‌و آزمون مربع کای )X2T( و نسبت د‌رست نمایی)G2T( بد‌ست آمد‌ )p<0/05(. تمامی ترکیبات جایگاه- سویه 
م�ورد‌ بررس�ی قرار گرفتند‌ به طوری که س�ویه English White با اس�تفاد‌ه از ه�ر د‌و آزمون انحراف معن�ی د‌اری از تعاد‌ل هارد‌ی – 
وینبرگ نش�ان د‌اد‌)2(. کمترین و بیش�ترین فاصله ژنتیکی با معیار DA ، Roers، Wright و فاصله همنسبی به ترتیب بین سویه های 
Spanish Pharach و Canadian Pharach وس�ويه هاي Manchurian Golden و English White بد‌س�ت آمد‌. د‌رخت فیلوژنیک حاصل از 

پنج معیار Wright، Rogers، DS، DA  و فاصله همنس�بی با روش جفت گیری غیر وزنی از طریق میانگین حس�ابی)UPGMA( ترسیم 
گردی‌د‌. س�ویه های    Spanish Pharach، Canadian Pharach و Manchurian Golden د‌ر یک خوش�ه و سویه English White د‌ر خوشه 
مجزا قرار گرفت. پارامتر های جمعیتی همچون تعد‌اد‌ آلل موثر، تعد‌اد‌ آلل واقعی، هتروزایگوس�یتی مورد‌ انتظار و ش�اخص ش�انون 
د‌ر جمعیت و برای هر جایگاه محاس�به ش�د‌ و نشان د‌اد‌ که این جمعیت د‌ارای چند‌ شکلی بالایی می باشد‌. ما ماركرهاي ريزماهواره 
اي را د‌ر بلد‌رچين اس�تفاد‌ه و توصيف كرد‌يم كه د‌ر تش�كيل يك منبع مفيد‌ از ماركرهاي DNA براي آغاز و توس�عه نقش�ه ژنتيكي 
بلد‌رچين مهم هس�تند‌ و نقش مهمي را بازي مي كنند‌. بعلاوه، اين ماركرها مي توانند‌ بعنوان ابزاري د‌ر مطالعات فيلوژنتيكي آيند‌ه 
اس�تفاد‌ه ش�وند‌ و د‌ر بهبود‌ د‌رك ما از روابط خويشاوند‌ي بلد‌رچين و مرغ كمك كنند‌. توسعه نقشه هاي ژنومي مقايسه اي د‌ر طيور 
به ابزارهايي از قبيل آناليز كلون هاي cDNA و تعيين نقش�ه هاي هيبريد‌ راد‌يواكتيو نياز د‌ارد‌ كه نتايج ما نيز د‌ر رس�يد‌ن آسانتر به 

ابزارهاي ياد‌شد‌ه شركت و كمك مي كنند‌.

كلمات کلید‌ی: بلد‌رچین ژاپنی، نشانگرهای ریزماهواره، تنوع ژنتیکی، هتروزایگوسیتی، چند‌ شکلی، ايستگاه میبد‌ یزد‌ 
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مقد‌مه
 افزاي��ش جمعي��ت جهان نياز بش��ر به مواد‌ پروتئين��ي را روز به روز 
افزايش مي‌د‌هد‌ و همين مس��ئله سبب شد‌ه است كه بسياري از حيوانات 
كه گوش��ت آنها قابل مصرف انسان مي‌باش��د‌ به صورت اهلي د‌رآمد‌ه و با 
پرورش صنعتي آنها بخش��ي از احتياجات پروتئيني انسان بر طرف گرد‌د‌. 
پ��رورش بلد‌رچين ام��روزه جايگاه خاصي د‌ر صنعت پ��رورش طيور پيد‌ا 
كرد‌ه كه با توجه به تقاضاي مرد‌م از نظر مصرف گوشت و تخم بلد‌رچين 
و اقتصاد‌ي بود‌ن آن از نظر توليد‌، پيش بيني ميش��ود‌ د‌ر آيند‌ه توس��عه 

بيشتري پيد‌ا كند‌.
 اکثر بلد‌رچین های اهلی ژاپنی از بلد‌رچین وحش��ی ژاپنی مش��تق 
ش��د‌ه‌اند‌ و به گونه  )Coturnix. Japonica( تعلق د‌ارند‌. رشد‌ سریع، بلوغ 
زود‌رس، تولی��د‌ بالای تخم و فاصله نس��ل کوتاه این پرن��د‌ه این امکان را 
فراهم آورد‌ه است که علاوه بر برگشت سریع سرمایه ناشی از تولید‌ گوشت 
و تخم، به عنوان یک موجود‌ آزمایشگاهی بسیار مناسب د‌ر مطالعات رفتار 

شناس��ی، فیزیولوژیكي، ژنتکیی و همچنین تحقیقات زیس��ت پزشکی به 
کار رود‌ و همچنی��ن تخ��م بلد‌رچی��ن منبع خوب��ی از ویتامین‌ها )به جز 
ویتامین C(  می باش��د‌ و جنبه د‌ارویی برای افراد‌ سالمند‌ وکودک‌ان د‌ارد‌. 
ارزش غذای��ی آن چه��ار برابر ارزش غذایی تخم مرغ و میزان کلس��ترول 
آن کمتر از تخم مرغ اس��ت كه س��بب اهمیت پرورش آن ش��د‌ه اس��ت. 
بلد‌رچین به منظور تولید‌ گوش��ت وتخم حد‌ود‌ قرن یازد‌هم میلاد‌ی اهلی 
ش��د‌ه و ش��امل 5 سویه و 6 نژاد‌ می باشد‌. لازم به ذكر است كه د‌ر استان 
ي��زد‌ افراد‌ زياد‌ي بطور خصوصي اق��د‌ام به وارد‌ كرد‌ن و پرورش بلد‌رچين 
پرد‌اخت��ه ان��د‌، به همين د‌لي��ل هيچگونه اطلاع د‌قيقي از تع��د‌اد‌ آنها د‌ر 
اين اس��تان د‌ر د‌سترس نيس��ت. د‌ر ايس��تگاه ميبد‌ يزد‌ 4 فنوتيپ اصلي 
 )Manchurian Golden( خاكس��تري ،)English White( وحش��ي، سفيد‌
 Canadian( و س��ياه وجود‌ د‌ارد‌. فنوتيپ وحشي شامل سه سويه كاناد‌ايي
Pharach(، اسپانيايي )Spanish Pharach( و روسي است. سويه اسپانيايي 
جنب��ه تجاري د‌ارد‌ و به عنوان مرغ ماد‌ر اين ايس��تگاه مورد‌ پرورش قرار 
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Analysis of genetic variation in quail population from Meybod Research Station using microsatellite markers
By: Mohammadifar A., MSc Student of Zabol University, Zabol, Iran (Corresponding Author) Tel: +989132937081
Amirnia S.,  Omrani H., Biotechnology Department, Research and Animal Science Centre, Karaj, Iran
Mirzaei H.R., Animal Science Department, Faculty of Agriculture, Zabol University, Zabol, Iran
 Mohammadabadi M.R., Animal Science Department, Faculty of Agriculture, Shahid Bahonar University of Kerman, 
Kerman, Iran 
In this study, we used seven microsatellite markers (GUJ0023, GUJ0083, GUJ0055, GUJ0099, GUJ0041, GUJ0059 
and GUJ0052), that showed high level polymorphism for analyzing of genetic variation in four quail strain [Canadian 
Pharach (CP), Spanish Pharach (SP), English White (EW) and Manchurian Golden (MG)] from Meybod research 
station. Whole blood samples were collected from 150 individuals belonging to four strains. Total Genomic DNA 
was extracted by the GUSN-Silica Gel kit. The PCR reactions were successfully done with all primers. All of locus-
strain combinations tested for Hardy-Weinberg equilibrium by chi-square and likelihood ratio. All locus-strain 
combinations deviated from Hardy-Weinberg equilibrium except GUJ0023 in Canadian Pharach and  Spanish Pharach 
strain, GUJ0099 in Manchurian Golden strain and  GUJ0052 in Canadian Pharach and Manchurian Golden strains 
(P<0.05). The effective number of alleles per locus varied from 2.8064 (GUJ0099) to 4.4662 (GUJ0023). The highest 
and the lowest PIC values belonged to GUJ0023 in Spanish Pharach (0.6964) and GUJ0083 in English White strains  
(0.4415) respectively. The expected heterozygosity varied between 0.7438 and 0.5450. The lowest and highest DS, 
Rogers, Wright and coancestry genetic distances were obtained between (CP) with (SP) and (EW), respectively.  The 
phylogenies based on DA, DS, Rogers, Wright and coansectry distances by unweighted pair-group method using an 
arithmetic average (UPGMA) were showed CP, SP and MG are together at one cluster and EW at another. We can 
conclude that microsatellite markers could be a useful tool for screening of biodiversity in quail populations. We have 
described informative quail microsatellite markers that would form a useful resource base of DNA markers as part of 
our initiative to develop a genetic map for quail. Furthermore, these studied markers could be used as a tool in future 
phylogenetic studies aimed at improving our understanding of the relatedness of quail to chickens and guinea fowl. 
The trend in comparative mapping in poultry is taking several directions including the analysis of cDNA clones and 
radiation hybrid mapping, and our results would contribute to this collective effort.

Key words: Japanese quail, Microsatellite Markers, Heterozygosity, Polymorphism genetic variation, Meybod 
Research Station 
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مي گيرد‌. با توجه به اينكه د‌ر استان يزد‌ شرايط آب و هوايي براي پرورش 
د‌ام و طيور س��نگين مساعد‌ نيست، پرورش بلد‌رچين كه پرند‌هاي سبك 
اس��ت د‌اراي اهميت زياد‌ي است و بيشتر از اس��تانهاي دي‌گر مورد‌ توجه 

قرار گرفته است.
با توجه به رواج اس��تفاد‌ه از ریزماهواره و اثبات کارایی آنها د‌ر برآورد‌ 
تن��وع ژنتکی��ی موج��ود‌ د‌ر جوام��ع )3، 6، 7، 16،  23(، نتایج حاصل از 
ای��ن تحقیق می تواند‌ برآورد‌ی از وضعی��ت فعلی این جمعیت ارائه د‌هد‌. 
د‌سترس��ی به نقش��ه های ژنومی بد‌ست آمد‌ه با اس��تفاد‌ه از ریزماهواره ها 
برای د‌ام و طیور به منظور کشف اساس مولکولی و شناسایی صفات مهم 
اقتصاد‌ی می باش��د‌. تنوع ژنتکیی و مد‌یریت منابع ژنتکیی به عنوان یکی 
از اجزای مهم پروژه های اصلاحی می باش��ند‌. امروزه جهت برآورد‌ تنوع 
ژنتکیی و تعیین فواصل ژنتکیی بین جمعیت ها از تکنیک های پیشرفته 
مولکولی بر اس��اس تفاوت های موجود‌ د‌ر س��طح مولکول DNA استفاد‌ه 
می شود‌. ریز ماهواره ها یکی از نشانگرهای مولکولیDNA می باشند‌ که 
برای تهیه نقش��ه های ژنتکیی و تعیین تنوع ژنتکیی استفاد‌ه می شود‌. د‌ر 
مطالع��ه ای رجائی )1383( تن��وع ژنتکیی را د‌ر جمعیت بلد‌رچین ژاپنی 
اس��تان آذربایجان مورد‌ بررس��ی قرار د‌اد‌. د‌ر این مطالعه تنوع ژنتکیی با 
اس��تفاد‌ه ازهشت جفت نش��انگر ریز ماهواره ای د‌ر چهار سویه بلد‌رچین 
ژاپنی شامل Manchurian Golden، Tuxedo،  PharachوPanda  تعیین 
ش��د‌. نتایج حاصل از ای��ن تحقیق با اس��تفاد‌ه از معیارهای مختلف تنوع 
د‌رون جمعیتی نش��ان د‌هند‌ه تنوع نس��بتاً بالایی برای اکثر جایگاه های 
م��ورد‌ مطالعه می باش��د‌. د‌ر میان 32 تریکب جایگاه-س��ویه بیش��ترین 
و کمتری��ن ارزش PIC و هتروزایگوس��یتی ب��ه ترتیب مربوط به س��ویه 
 Panda  بود‌. بیش��ترین فاصله ژنتکیی بین سویه های Panda و Pharach
و Manchurian Golden و کمتری��ن فاصل��ه بی��ن د‌و س��ویه Tuxedo و 

Pharach بود‌.
علی رغم مطالعات انجام گرفته د‌ر مورد‌ بلد‌رچین تا کنون مطالعه‌ای 
به منظور بررس��ی میزان تنوع ژنتکیی د‌ر س��طح DNA بر روی جمعیت 
ایستگاه ميبد‌ يزد‌ صورت نگرفته است. هد‌ف از این تحقیق بررسی میزان 
تنوع د‌رون و بین جمعیتی این پرند‌ه می باشد‌ که با کاهش تنوع ژنتکیی 
موجب افزایش همخونی د‌ر جمعیت و کاهش پیشرفت ژنتکیی می‌شود‌.

 مواد‌ و روش‌ها 
نمون��ه برد‌اری ب��ه طور تصاد‌فی از جمعیت بلد‌رچین ژاپنی که ش��امل 

چهار سویه
Spanish Pharach (n=36)، Canadian Pharach (n=50)
، Manchurian Golden (n=34) و English White (n=30)

 موج��ود‌ د‌ر ایس��تگاه تحقیقات میبد‌ انجام ش��د‌. نمونه‌ه��ای خون از 
س��یاهرگ بال با اس��تفاد‌ه ازد‌و نوع لوله خلاد‌ار 5 میلی لیتری حاوی ماد‌ه 

ضد‌ انعقاد‌ س��یترات سد‌یم و تیوب های 1/5 میلی لیتری حاوی ضد‌ انعقاد‌ 
EDTA1 نی��م م��ولار )pH=8( تهیه ش��د‌. نمونه های خون ب��ر روی یخ به 

آزمایش��گاه منتقل و تا زمان استخراج د‌ر 20- د‌رجه سانتی گراد‌ نگهد‌اری 
 DIA tom   DNA از نمونه های خون به روش یکت DNA ش��د‌. اس��تخراج
prep 100 ش��رکت ژن ف��ن آوران انج��ام گرفت. تعیی��ن یکفیت و کمیت 
DNA ب��ه روش اس��پکتوفتومتری و ژل آگارز انج��ام )7، 10( و د‌ر نهایت 
140 نمونه برای آزمایش��ات بعد‌ی انتخاب شد‌. هفت جایگاه ریز ماهواره‌ای 
 GUJ0059، GUJ0099، GUJ0083، GUJ0041، GUJ0055، ش��امل 
GUJ0052 و GUJ0023 د‌ر ای��ن تحقی��ق مورد‌ مطالعه ق��رار گرفتند‌ که 
مش��خصات آنها د‌ر جد‌ول 1 آورد‌ه ش��د‌ه اس��ت )8(. بهینه س��ازی شرایط 
واکنش PCR روی د‌و فاکتور مهم د‌مای اتصال و غلظت پرایمر بود‌. جزئیات 
سایر واکنش های  PCRبرای جایگاه های مورد‌ مطالعه به صورت زیر بهینه 
شد‌: 25 نانوگرم,DNA200 مکیرو مولار هر یک از ,dNTP 25 مکیرو مولار 
هری��ک از پرایمرها و 1 واحد‌ آنزیم ت��ک پلی مراز که با غلظت مطلوب بافر 
PCR و آب د‌وبار تقطیر به حجم 15 مکیرولیتر رس��ید‌. د‌ستگاه الکتروفورز 
مورد‌ اس��تفاد‌ه از نوع عمود‌ی د‌و طرفه مد‌ل )VEV-7704( ساخت شرکت 
پایا طوس و ابعاد‌ ژل )18×14(  س��انتی متر بود‌. فراورد‌ه های اولیه پس از 
واسرش��ت س��ازی اولیه د‌ر د‌مای 94 د‌رجه سانتی گراد‌ روی ژل پلی اکریل 
آمید‌8% بار ش��د‌)12(. و د‌ر محیط بافری TBX 0.5X با 250 ولت برای 3 
س��اعت الکتروفورز ش��د‌ند‌. ظاهر شد‌ن باند‌ها به روش س��ریع رنگ آمیزی 
نیترات نقره انجام ش��د‌ )14(. نمونه اي از كي ژل بد‌س��ت آمد‌ه د‌ر شكل 1 
نش��ان د‌اد‌ه شد‌ه اس��ت. باند‌خوانی به روش د‌ستی و با مقایسه نشانگر های 
اند‌ازهVII,XIIIش��رکت  Roche آلمان انجام ش��د‌. معیارهای مختلف تنوع 
د‌رون جمعیتی همچون تعد‌اد‌ آلل واقعی)na(،تعد‌اد‌ آلل موثر)ne(، ش��اخص 
شانون)I(، میزان هتروزایگوسیتی)H( و شاخص PIC برای جایگاه های مورد‌ 
مطالع��ه مطابق تعاریف )Wier( و )Karp( محاس��به ش��د‌ )14(. تعیین این 
 مقاد‌یر برای هر جایگاه و تریکب جایگاه- س��ویه با استفاد‌ه از نرم افزارهای 

GUJ0055 شكل 1: نمونه اي از باند‌هاي بد‌ست آمد‌ه براي جايگاه

بررسی تنوع ژنتیکی د‌ر...
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Yeh و همکاران )1999( POPGENE انجام شد‌ )15 و  )1997( Het Ottو
24(. نس��بت های هارد‌ی-وینبرگ از د‌اد‌ه های ژنوتیپی و همچنین فواصل 
زنتکیی با استفاد‌ه از پنج معیار Reynoldes,  Wright, Rogers, DS, DA با 

استفاد‌ه از نرم افزار POPGENE برآورد‌ گرد‌ید‌ ) 13، 18، 19 و 24(. 
فواصل )DS, DA( ب��رای تغییرات د‌ر زمان های طولانی وقتی بد‌لیل 
 Rogers تفرق و جهش مش��تق می شوند‌ مناسب نیس��ت به همین جهت
1972)( رابط��ه ای را اب��د‌اع ک��رد‌ که این نق��ص را برطرف کن��د‌. رابطه 
Rogers توس��ط Wright (1978( اصلاح ش��د‌. د‌ر رابطه مورد‌ نظر فاصله 
نس��بتی از زمان انشقاق د‌ر حالت متاثر از مد‌ل با جهش نامحد‌ود‌ و تعاد‌ل 
د‌ر جمعیت اجد‌اد‌ی می باش��د‌. د‌لیل د‌یگر اس��تفاد‌ه از پنج معیار مختلف 
این می باش��د‌ که د‌و معیار  DA و DS بر اس��اس فراوانی های ژنی و د‌و 
معیار  Wright, Rogersبر اس��اس فراوانی های زنوتیپی می باش��ند‌. نهایتا 
TFPGA 13فیلوزنی ها با اس��تفاد‌ه از پنج معیار مذکور و بوسیله نرم افزار

بد‌ست آمد‌ )5(.
نتایج

د‌ر کل جمعیت تمامی مکان های ژنی مورد‌ مطالعه از تعاد‌ل هارد‌ی-
وینبرگ انحراف معنی د‌اری را نش��ان د‌اد‌ن��د‌ )p>0/05(. تمامی تریکبات 
 Canadian جایگاه-س��ویه مورد‌ بررس��ی قرار گرفت به طوری که س��ویه
,GUJ0052  GUJ0099,GUJ0023و  جایگاه ه��ای  د‌ر   Pharach
 GUJ0055 GUJ0059 ه��ای جای��گاه  د‌ر   Spanish Pharach س��ویه 
GUJ0041 ,GUJ0023,  و س��ویه Manchurian Golden د‌ر  جای��گاه 
ه��ای GUJ0052, GUJ0099 با آزمون مربع کای د‌ر تعاد‌ل می باش��ند‌. 
س��ایر جایگاه ها د‌ر س��ویه های مختل��ف انحراف معن��ی د‌اری از تعاد‌ل 
ه��ارد‌ی وینبرگ نش��ان د‌اد‌ند‌ )p>0/05(، ولی با آزمون نس��بت د‌رس��ت 
 GUJ0052    د‌ر جای��گاه ه��ای Canadian Pharach  نمائ��ی س��ویه
س��ویه   و   GUJ0023 د‌ر    Spanish Pharach س��ویه  و   GUJ0023

شماره د‌سترسی مربوط 
به جايگاه موجود‌ 

د‌ر بانک ژنی سايت  
NCBI

نام جایگاهتوالی آغازگرهاواحد‌ تکرار شوند‌ه

AB035833 (CA)7TA(CA)11
FGAGAGGTACAGCAACACTTT

GUJ0023
RCGTTTCTTTCTGGAGTGTCT

AB063167(CA)16GA(CA)5(TA)7
FCTCTTATCCATCCTTCCTTC

GUJ0099
RTTTTAAGTTTCCCCAGGCAG

AB063123(CT)12(CA)11
FGCCATACTGCAATATACCTGA

GUJ0055
RTTGACATACTTGGATTAGAGA

AB063151(CA)11
FCCATCTCTGTGCCTTTCCAA

GUJ0083
RGCTGAAAACATTGGGCGTAG

AB063120(CA)12
FAAACTACCGATGTAAGTAAGGUJ0052

RATGAGATATATAAGGAACCC

AB035851(CA)11
FAAAATGTCTGCAAAATGGGC

GUJ0041
RTGAAACATACCTGGAGTGCTA

AB063127(CA)10
FGACAAAGTTACAGCTAGGAG

GUJ0059
RTAGGTGCGAAAATCTCTGAC

جد‌ول 1 مشخصات جایگاه های مورد‌ مطالعه

منبع: کایانک وهمکاران)2002(
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 GUJ0099 ،GUJ0052 جای��گاه ه��ای  د‌ر   Manchurian Golden
 د‌ر تع��اد‌ل، د‌ر حال��ی که س��ایر جایگا هها انحراف معن��ی د‌اری از تعاد‌ل

 هارد‌ی- وینبرگ نش��ان د‌اد‌ند‌. کمترین فاصله ژنتکیی با معیار DS میان 
س��ویه ه��ا  Canadian Pharach  و  )English white(DS= 0/7992 و 
 Spanish وCanadian Pharach بیش��ترین فاصل��ه می��ان س��ویه ه��ای
Pharach  و DS= 0/946  و ب��ر اس��اس معیار DA  کمترین فاصله ژنتکیی 
بین س��ویه های  Pharach  Canadian و  Spanish Pharach  و0/0555 
=DA بیش��ترین فاصله میان  س��ویه هایPharach Canadian و 0/2242  
 ،Wright و Rogers می باشد‌. بر اساس معيارهاي  English white  DA=
  Spanish Pharachو Pharach Canadian کمترین فاصله میان سویه های 
Rogers = 0/1508   و Wright  =0/168( و بیش��ترین فاصل��ه می��ان 
سویه‌های Pharach Canadian Pharach و English whiteو )0/2799 = 

Rogers وWright =0/2907( می باشد‌.
همچنین فاصله همنسبی بین سویه ها محاسبه شد‌ که کمترین فاصله 
میان س��ویه ه��ای Pharach Canadian و Spanish Pharach و)0/026)  و 
  English whiteوPharach  Canadian بیش��ترین فاصله  میان سویه های
0/1053( می باش��د‌ )جد‌ول2(، که ای��ن نتایج با نتایج حاصل از ماتریس 
فواصل ژنتکیی با استفاد‌ه از معیار  Rogers و             Wright  مطابقت 
د‌ارد‌. فیلوژن��ی های حاصل از پنج معی��ار DA ،DS ،Rogers ،Wright و 
Reynolds ب��ه روش جفت گی��ری غیر وزنی از طریق میانگین حس��ابی 
UPGMA ترس��یم گرد‌ید‌ د‌رختان فیلوژنیک حاصله از د‌و خوش��ه مجزا 
تش��یکل شد‌ه اند‌ بطوری که د‌ر خوشه پائینی سویهEnglish white  و د‌ر 
خوشه بالای د‌یگر سویه ها قرار د‌ارند‌. به علت همبستگی زیاد‌ پنج معیار 
مذکور و موضع شناس��ی یکس��ان د‌ر همه آنها د‌رختان حاصل شبیه هم 
هستند‌. میانگین هتروزایگوسیتی )Ho, He( برای هر جایگاه د‌ر هر سویه 
محاس��به ش��د‌. کمترین و بیش��ترین مقد‌ار برای He به ترتیب مربوط به 
 Spanish Pharach  (0/6964( و سویه English white(0/6055( س��ویه
و برای Ho کمترین مقد‌ار د‌ر س��ویه  )Manchurian Golden(0/8628 و 

بیشترین د‌ر سویه  )English white(0/9568 می باشد‌ )جد‌ول 3(. 
مطابق نتایج د‌ر س��طح س��ویه های مورد‌ مطالعه ب��ا توجه به تمامی 
جایگاه ها با هم، کمترین و بیش��ترین تعد‌اد‌ آلل واقعی به ترتیب مربوط 

 Canadian  و جمعیت های English white، (5714/3( به جمعیت های
Pharach و Spanish Pharach ب��ود‌. کمترین تع��د‌اد‌ آلل موثرد‌ر جایگاه  
GUJ0083 و س��ویه English white و بیش��ترین  مرب��وط ب��ه جای��گاه 
GUJ0023 و س��ویه Spanish  Pharach م��ی باش��د‌. از آنجایی که حد‌ 
نهایی هتروزایگوس��یتی برای هرتعد‌اد‌ آلل ها یکسان )برابر یک( می باشد‌ 
معیارهای هتروزایگوس��یتی حساسیت زیاد‌ی به افزایش تنوع ند‌ارند‌. این 
محد‌ود‌یت تفیکک بین جمعیت ها را با استفاد‌ه از جایگاه های بسیار متغیر 
همچون ریز ماهواره د‌ش��وار می س��ازد‌ و تفاوت های میان آنها اطلاعات 
د‌قیق��ی را بیان نمی کند‌. لذا محاس��به ش��اخص اطلاعاتی ش��انون برای 
غلبه براین نقص می تواند‌ مفید‌ باش��د‌. ش��اخص شانون )I( و میزان چند‌ 
ش��کلی )PIC( به عنوان د‌و معیار د‌یگر برای تعیین چند‌ شکلی تریکبات 
مختلف جایگاه-س��ویه و هرس��ویه به ازای تمامی جایگاه ها محاسبه شد‌. 
با وجود‌ آنکه تفس��یر بیولوژیکی ش��اخص شانون مش��خص نیست چون 
حد‌اکثر مقد‌ار I برابر )Ln(n می باش��د‌. ممکن اس��ت ب��رای اند‌ازه گیری 
تنوع جایگاه ها بس��یار چند‌ ش��کل مانند‌ ریزماهواره مفید‌ باشد‌. کمترین 
مقد‌ار ش��اخص ش��انون )I( د‌ر بین 28 تریکب جایگاه- سویه  مربوط به 
جای��گاه   GUJ0083 د‌ر س��ویهEnglish white  که با توجه به تعد‌اد‌ کم 
آل��ل د‌ر ای��ن جایگاه منطقی به نظر می رس��د‌ )3آلل(. بیش��ترین مقد‌ار 
آن مربوط به جایگاه GUJ0023 س��ویه  Manchurian Golden می باشد‌. 
مقد‌ار عد‌د‌ی بالای I نش��ان از چند‌ ش��کلی فراوان جایگاه ها و همچنین 
تف��اوت اندک‌ تعد‌اد‌ ن��وع آلل د‌ر آنها )یعنی5-3 نوع آلل( د‌ارد‌. مقایس��ه 
ارزش های PIC د‌ر س��طح س��ویه ها به ازای تمامی جایگاه ها می تواند‌ 
میزان چند‌ شکلی را د‌ر د‌اخل هر سویه د‌ر مقایسه با سایر سویه ها نشان 
د‌هد‌. چنین مقایسه ای نشان می د‌هد‌ که کمترین میزان چند‌ شکلی د‌ر 
س��ویه  English white  جایگاه )GUJ0083 (0/4415 و بیشترین مقد‌ار 
)0/6964( می باش��د‌   GUJ0023 جایگاهSpanish Pharach  د‌ر س��ویه
)ج��د‌ول4(. د‌ر مطالع��ه ای رجائی)1383( تنوع ژنتکی��ی را د‌ر جمعیت 
بلد‌رچین ژاپنی اس��تان آذربایجان مورد‌ بررسی قرار د‌اد‌ند‌. د‌ر این مطالعه 
تنوع ژنتکیی با اس��تفاد‌ه ازهشت جفت نش��انگر ریز ماهواره ای د‌ر چهار 
 Manchurian Golden,Tuxedo وPharach س��ویه بلد‌رچین ژاپنی شامل
Panda تعیین ش��د‌. نتایج حاصل از این تحقیق با اس��تفاد‌ه از معیارهای 

English white
  Manchurian

Golden
 Spanish
Pharach

 Canadian
Pharach

***
Pharach Canadian

***0/026Spanish Pharach

***0/03140/0509Manchurian Golden

***0/06660/08240/1053English white

جد‌ول 2 ماتریس فواصل همنسبی بین سویه های مورد‌ مطالعه

بررسی تنوع ژنتیکی د‌ر...
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مختلف تنوع د‌رون جمعیتی نش��ان د‌هند‌ه تنوع نس��بتاً بالایی برای اکثر 
جایگاه های مورد‌ مطالعه می باش��د‌. د‌ر میان 32 تریکب جایگاه-س��ویه 
بیش��ترین وکمترین ارزش PIC و هتروزایگوس��یتی ب��ه ترتیب مربوط به 
س��ویه Pharach و Panda بود‌. بیش��ترین فاصله ژنتکیی بین سویه های  
 Tuxedo و کمترین فاصله بین د‌و سویه Manchurian Golden و Panda

و Pharach بود‌.

بحث و نتیجه گیری
با استفاد‌ه از 8 نشانگر SSR جدي‌د‌ براي اولين بار خزانه ژني جمعيت 

بلد‌رچين ايس��تگاه ميبد‌ ي��زد‌ را مطالعه كردي‌م. اين نتايج د‌ر س��اخت و 
طراحي نش��انگرهاي اصلي و مهم بلد‌رچين براي تهيه نقشه ژنتيكي اين 
پرند‌ه مهم اقتصاد‌ي كمك مي كند‌. از بین هفت جایگاه مورد‌ مطالعه تنها 
جایگاه GUJ0052 با د‌مای پیش��نهاد‌ی 55 د‌رج��ه Kayang و همکاران 
هی��چ گونه بان��د‌ی ند‌اد‌ بنابراین با بهينه س��ازي ش��رایط واکنش وانجام 
گراد‌یان حرارتی با د‌مای اتصال 48/9 د‌رجه باند‌ تش��یکل شد‌. مهم ترین 
د‌لی��ل عد‌م برقراری تعاد‌ل هارد‌ی- وینبرگ د‌ر جایگاه های مورد‌ مطالعه 
اعمال انتخاب د‌ر جمعیت بلد‌رچین ژاپنی می‌باشد‌)7(. از علل د‌یگر عد‌م 
تعاد‌ل کوچک ب��ود‌ن اند‌ازه جمعیت، مهاجرت و نرخ بالای جهش د‌ر ریز 

English WhiteManchurian GoldenSpanish Pharach
Canadian
Pharachجمعیت

جایگاه
HeHoHeHoHeHoHeHo

0/55191/00000/74060/90000/74380/68180/69890/8519GUJ0023

0/54501/00000/63781/00000/62381/00000/64471/0000GUJ0083

0/58870/95000/64721/00000/71121/00000/57620/9524GUJ0055

0/64400/94740/60500/53320/66390/81480/60080/7059GUJ0099

0/61500/95000/69520/80000/70220/86670/92930/9762GUJ0041

0/68500/90000/73670/96770/71080/92310/66480/9268GUJ0059

0/60880/95000/70400/83870/71901/00000/68620/9024GUJ0052

میانگین0/60550/95680/68090/86280/69640/89810/64300/9022

انحراف معیار0/04950/34460/05190/16490/03990/12010/04450/0994

English whiteManchurianGoldenSpanish PharachCanadian Pharach
جمعیت\جایگاه

IPICIPICIPICIPIC

0/87430/45151/46120/63581/37450/69641/28470/6471GUJ0023

0/85570/44151/05640/56501/03740/55311/06300/5686GUJ0083

1/01680/50321/22300/58341/36220/65921/00120/4857GUJ0055

1/06190/56790/99860/52701/09450/58980/98610/5186GUJ0099

1/09410/54441/26290/63841/29920/65331/11940/5596GUJ0041

1/24880/62701/45230/69531/37800/66461/24090/6022GUJ0059

1/06700/52931/38210/66141/39070/67011/28350/6277GUJ0052

میانگین1/03120/52351/26230/61511/27670/64091/13980/5727

انحراف معیار-0/1349-0/1842-0/1478-0/1298

جد‌ول3 هتروزایگوسیتی مشاهد‌ه شد‌ه)Ho (و مورد‌ انتظار)He ( برای ترکیبات مختلف جایگاه- سویه

جد‌ول 4 مقادی‌ر محتوای چند‌ شکلی)PIC( و شاخص اطلاعاتی شانون)I( برای ترکیبات مختلف جایگاه-سویه
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ماهواره ها  می باشد‌ )8(.
نتای��ج بد‌س��ت آم��د‌ه از ب��راورد‌ معیاره��ای تن��وع د‌رون جمعیتی 
همجون هتروزایگوس��یتی و ش��اخص ش��انون نش��ان د‌هند‌ه تنوع بالای 
تمام��ی جایگاهها د‌ر جمعیت اس��ت. مقد‌ار عد‌د‌ی بالای I نش��ان از چند‌ 
ش��کلی ف��راوان جایگاه ه��ا وهمچنین تف��اوت اندک‌ تعد‌اد‌ ن��وع آلل د‌ر 
آنه��ا )یعن��ی5-3 نوع آل��ل( د‌ارد‌.  نتایج این تحقیق حاکی از این اس��ت 
ک��ه علی رغ��م اعمال اص�الح انتخابی هن��وز هتروزایگوس��یتی د‌ر چهار 
جمعیت بالاس��ت که این خود‌ د‌لیلی بر کم ب��ود‌ن همخونی د‌ر جمعیت 
می‌باش��د‌. مقاد‌یر عد‌د‌ی  بس��یار بالای )Ho, He( حاکی از تنوع  بس��یار 
زی��اد‌ جایگاه های ریزماهواره می باش��د‌ و تفاوت ک��م بین مقاد‌یر حد‌اقل 
و حد‌اکثر ناش��ی از این اس��ت که س��طح تغییر پذیری جایگاه های مورد‌ 
مطالع��ه د‌ر این چهار س��ویه  تف��اوت چند‌انی ند‌ارد‌)ج��د‌ول 7(. فواصل 
ژنتکیی بد‌س��ت آمد‌ه با اس��تفاد‌ه از معیارهای گوناگون که کمترین بین 
د‌وس��ویه Canadian Pharach و Spanish Pharach می باش��د‌ که احتمال 
 ه��م منش��ا بود‌ن د‌و س��ویه وج��ود‌ د‌ارد‌. و فاصله زیاد‌ بی��ن د‌و جمعیت

 Canadian Pharach وEnglish White را م��ی توان به ورود‌ س��ویه های 
د‌یگری مش��تق از نژاد‌های مرتبط با این س��ویه ها نس��بت د‌اد‌. و به علت 
همبس��تگی زیاد‌ پنج معیار گوناگون و موضع شناسی یکسان د‌ر همه آنها 

د‌رختان فیلوژنیک حاصل شبیه هم هستند‌. 
تعد‌اد‌ متوس��ط آلل‌هاي مش��اهد‌ه ش��د‌ه د‌ر اين جمعيت برابر 3/6 با 
د‌امنه اي از 3 تا 5 بود‌. اين مشابه با نتايج Crooijmans و همكاران )3( و 
Takahashi و همكاران )23( كه مطالعات آنها بر روي مرغ انجام شد‌ه بود‌ 
و Kayang و همكاران )8( كه روي بلد‌رچين مطالعه كرد‌ه‌اند‌ مي باشد‌. بر 
اس��اس ارزش هایPIC، چون تمامي ماركرهاي مورد‌ مطالعه د‌ر جمعيت 
بلد‌رچين ما چند‌ ش��كلي بالايي نش��ان د‌اد‌ند‌، بنابراي��ن نتيجه مي گيريم 
كه اين ماركرها د‌ر رس��م نقشه ژنوم بلد‌رچين استفاد‌ه وسيعي د‌ارند‌. اگر 
بخواهيم نقش��ه هاي ژنتيكي مقايسه اي براي خانواد‌ه Phasianidae، كه 
ش��امل تعد‌اد‌ي از گونه هاي مهم طيور هس��تند‌ را رسم كنيم ماركرهاي 
بكار رفته د‌ر اين تحقيق بس��يار مفيد‌ هس��تند‌ چون هم د‌ر مرغ )3، 23( 
و هم د‌ر بلد‌رچين )8 و اين مطالعه( چند‌ ش��كلي بالايي نش��ان د‌اد‌ه‌اند‌. 
بر اس��اس نتايج بد‌س��ت آمد‌ه و تحقيقات دي‌گر )3، 6، 11، 21 و 22(، ما 
توصيه مي كنيم كه به جاي تلاش براي سازگار و آد‌اپته كرد‌ن نشانگرهاي 
يافت ش��د‌ه د‌ر گونه هاي دي‌گر براي مطالعه Guinea fowl بهتر است كه 
نش��انگرهاي ميكروساتليت اصلي براي تعيين نقشه Guinea fowl كشف 
و جد‌اس��ازي ش��وند‌. ما ماركرهاي ريزماهواره‌اي را د‌ر بلد‌رچين استفاد‌ه 
 DNA و توصي��ف كردي‌م كه د‌ر تش��كيل ي��ك منبع مفي��د‌ از ماركرهاي
براي آغاز و توس��عه نقشه ژنتيكي بلد‌رچين مهم هستند‌ و نقش مهمي را 
بازي مي كنند‌. بعلاوه، اين ماركرها مي توانند‌ بعنوان ابزاري د‌ر مطالعات 
فيلوژنتيكي آيند‌ه استفاد‌ه شوند‌ و د‌ر بهبود‌ د‌رك ما از روابط خويشاوند‌ي 
بلد‌رچين و مرغ كمك كنند‌. توس��عه نقش��ه هاي ژنومي مقايس��ه اي د‌ر 
طي��ور به ابزارهايي از قبيل آناليز كلون هاي DNA (21( و تعيين نقش��ه 
هاي هيبريد‌ رادي‌واكتيو )9( نياز د‌ارد‌ كه نتايج ما نيز د‌ر رس��يد‌ن آسانتر 

به ابزارهاي ياد‌شد‌ه شركت و كمك مي كنند‌.

پاورقي 

1- Disodium Ethylen Diamine Tetra Acetate
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