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  چكيده 

بختياري، ماكويي، مغاني، تالشي، شال، زندي، ناييني و كلكـويي بـا بكـار    در اين پژوهش گوناگوني ژنتيكي هشت نژاد گوسفند ايراني شامل نژادهاي لري
ي بـالا و برابـر بـا    ميانگين هتروزيگويستي درون نژاد. نوار چندشكل فراهم گرديد 121نمونه بررسي شده  309از . گيري روش اي اف ال پي بررسي شد

بختيـاري و  كمترين فاصـلة ژنتيكـي درميـان دو نـژاد لـري     .بدست آمد 0184/0و هتروزيگويستي ميان نژادي بسيار پايين و برابر با  2795/0 ± 0255/0
 5685/7بسـيار بـالا و برابـر بـا     جريان ژني . برآورد گرديد) 0486/0(بختياري و تالشي  و بيشترين فاصلة ژنتيكي در ميان دو نژاد لري) 0151/0(ماكويي 

تجزيه به . ها را آشكار كردچگونگي ارتباط ميان تك تك نمونه UPGMAالگوريتم  ماتريس تشابه جاكارد و اي بدست آمده ازنمودار خوشه. برآورد شد
و ) 1978(يس فاصلة ژنتيكي با روش نااوريـب نـي  اي بدست آمده از ماترنمودار خوشه. ها همبستگي بالايي دارندهاي اصلي نيز نشان داد كه نمونهمولفه

هـاي  كـوچ كه ممكن اسـت بازتـابي از    اي داشتهاي فنوتيپي نژادهاي بررسي شده همخواني ميانهالگوريتم يو پي جي ام اي با، بازة جغرافيايي و ويژگي
   .ر اين بررسي هيچ نشانگر ويژه نژادي يافت نشدهمچنين د. هاي ژنتيكي باشدوجود جريان ژني و هم خاستگاه بودن اين اندوخته ناشناخته،

  
  اي اف ال پي، گوناگوني ژنتيكي هايگوسفند ايراني، نشانگر: هاي كليديواژه

  
     1  مقدمه
. ش گوسـفند در ايـران از ديرينگـي بـالايي برخـوردار اسـت      رپرو

هاي بـاختري  جايگاه رام شدن گوسفند پهنه كرمانشاه، لرستان و دامنه
در ايران سه گونة گوسفند وحشـي بـا   . باشدهاي زاگرس ميرشته كوه

ــا  27كرومــوزوم و دســت كــم  58تــا  54  54نــژاد گوســفند اهلــي ب
 طـولاني اين نژادها درگذر سـاليان  ). 22و18( شود يافت ميكروموزوم 
اند و مادة ژنتيكي پايه براي هاي زيستگاه خويش سازگار شدهبا ويژگي

بهـره گيـري از   . باشـند هـا مـي  زيسـتگاه  هاي به نژادي در ايـن برنامه
هاي ژنتيكي از كارهاي برجستة گوناگوني ژنتيكي و پاسداشت اندوخته

آرمان دانش ژنتيك و به نژادي، بهبـود بخشـيدن بـه    . به نژادي است
باشــد، كــه دســتاورد آن داشــتن  يــك تــوده از ديــدگاه ژنتيكــي مــي

                                                 
، دانشيار و دانشجوي سابق كارشناسي دانشجوي سابق كارشناسي ارشدبه ترتيب  - 5و  2، 1

  دانشگاه گيلان  ،دانشكده كشاورزي ،گروه علوم دامي ارشد
  )Email: khaleghzadegan@arianquail.com   : نويسنده مسئول -(* 

  مربي پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي شمال كشور -3
  دانشگاه گيلان ،كارشناس ارشد گروه پژوهشي كرم ابريشم -4 

رسـيدن بـه ايـن     براي. هايي است كه از پيشينيان خود برترند جمعيت
پـس بـه   . باشـد  آرمان به دو ابزار برجستة گوناگوني و گزينش نياز مي

امروزه بي توجهي بـه  . نژادي به داشتن گوناگوني ژنتيكي وابسته است
هاي ژنتيكـي منجـر بـه كـاهش گونـاگوني ژنتيكـي در       حفظ اندوخته

هاي نوين از سوي ديگر بكار گيري روش. هاي بومي گرديده است دام
هاي دلخواه گسترش يابنـد  نژادي نيز باعث شده تا برخي از ژنوتيپبه 

اگر در سـاختار ژنتيكـي   . و به همراه آن گوناگوني ژنتيكي كاهش يابد
هـا بـه    فراواني پديد آمده باشد امكان بهره گيـري از آن  تغييراتها دام

هـاي   بـراي پاسـداري از اندوختـه   . يابـد اي چشمگير كاهش مـي گونه
هاي ژنتيكـي در،   ظ گوناگوني ژنتيكي آگاهي از فراسنجهژنتيكي و حف

  ).2و1( ها ضروري استدرون و ميان توده
نشانگرهاي ملكولي ابزاري سودمند براي بررسي ساختار جمعيتي، 

هـاي ژنتيـك تـوده     پيوندهاي ژنتيكي ميان نژادها و برآورد فراسـنجه 
 1970دهة هاي ملكولي بر روي گوسفندان ايران از پژوهش. باشند مي

  ).22و4،10،16، 1،2( ميلادي آغاز گرديده است
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هاي ملكولي بسـيار نيرومنـد بـا    روش يكي ازنيز  1اي اف ال پي 
تكرار پذيري بالا است كه توان بررسي چندين جايگاه ژني را همزمان 

گسـترش   بوسيلة وس و همكاران اين روش كه در .باشدبا هم دارا مي
-خوردة دي ان اي به كمك واكـنش  هاي برشيافت، شماري از تكه

چنـد شـكلي   . گردنـد اي پليمراز گزينش شده و جـدا مـي  هاي زنجيره
هـاي جايگـاه   در تـوالي  ايجاد شدههاي بدست آمده برخاسته از جهش

در،  ايجـاد شـده  هـاي  هاي كناري جايگاه برشي و جهشبرشي، توالي
بــا ايــن روش ). 23و 20( هــاي بــرش خــورده اســتدرون خــود تكــه

هاي بومي ونيـزي، گربـه   وناگوني ژنتيكي بزهاي ايتاليايي، گاو، مرغگ
، 7، 6( ايران بررسي گرديده اسـت  بومي هاي كرم ابريشمماهي و توده

  ).14و8،11،13
دنبال بررسي ساختار جمعيتي، پيوندهاي ژنتيكي و   هاين پژوهش ب

ري گوناگوني ژنتيكي درون و ميان هشت نژادگوسفند ايراني با بكار گي
  .باشدنشانگرهاي اي اف ال پي مي

  
  ها مواد و روش

  نژادها و نمونه گيري 
خون از هشت نـژاد گوسـفند    نمونه 309براي انجام اين پژوهش 

 از گلـه  د،خاسـتگاه هـر نـژا    نمونه گيري در. بومي ايران گردآوري شد
كه داراي فنوتيپ شناخته شده ويژه هر نژاد بودند، از هـر   هاي مردمي

هـاي نـژاد   نمونـه . انجام گرفت نر و ماده و بصورت تصادفيدو جنس 
-تالشي و شال از شمال، مـاكويي و مغـاني از شـمال بـاختري، لـري     
 بختياري از جنوب باختري و نژادهاي ناييني، كلكويي و زندي از مركز

  .آوري شدندايران گرد
  

  هاي ملكولي پردازش
 بهينــه شــده انجــام   2اســتخراج دي ان اي بــه روش نمكــي  

هاي انجام اي اف ال پي بر پاية روش وس و همكاران گامه.)9(گرفت
 EcoRIهـاي برشـي    آنـزيم ). 23و 6( با اندكي دگرگوني انجام گرديد

ــه و     TaqIو ــي اجمون ــا از بررس ــازها و آغازگره ــين سازگارس همچن
كه بر روي بزهاي ايتاليايي با استفاده از نشـانگرهاي اي  ) 7( همكاران

  ).1جدول ( ه است برگرفته شدنداف ال پي انجام شد
اي كه بيشـترين و  آميزة آغازگري در دسترس از هفت آميزه 24از 

آشكارترين چند شكلي را فراهم نمودند براي پيگيري كار بهره گرفتـه  
جداسازي و آشكار كردن نوارها بر روي ژل پلي اكريل . )2جدول ( شد

). 21( انجام گرفت و با رنگ آميزي نيترات نقره% 6آميد واسرشته ساز 
رتبه بندي الگوي انگشت نگاري تنها بر روي نوارهاي داراي آشكاري 

                                                 
1- Amplified Fragment Length Polymorphism(AFLP) 
2 - Salting out 

جفـت بـاز و بـه گونـة چشـمي انجـام        500تا  50بالا در دامنة اندازة 
بودن نوار در يك جايگاه با يك و نبودن آن بـا صـفر نمـايش    . گرفت

  .داده شد
  

  هاي آماريپردازش
 POPGene ي نـرم افـزار   ها بـا بكـارگير  پردازش گروهي داده

 NTSYS Pc  ها با نرم افـزار و بررسي ساختار جمعيتي نمونه 1.31
هـا ميـانگين   در پـردازش گروهـي داده   .)24و19( انجام گرفـت  2.02

، ميــانگين هتروزيگويســتي درون نــژادي )HT(هتروزيگويســتي كــل 
)HS(  ضريب ناهمگوني ژنـي ،)Gst(  هـاي كارآمـد   ، شـمار آلـل)ne( ،

 و نمودار خوشه) 1978(، فاصلة ژنتيكي نا اوريب ني)Nm(ي جريان ژن
  ).24و12،17( بررسي گرديد UPGMA3اي با بكارگيري الگوريتم 

اي بـراي تـك تـك    براي بررسي ساختار جمعيتي، نمودار خوشـه 
ها با سه الگوريتم پيوند ساده، يو پي جي ام اي و پيونـد كامـل و   نمونه

بـراي  . برابري ساده كشيده شـد سه ضريب همساني دايس، جاكارد و 
بررسي نيكويي برازش خوشه بندي بدسـت آمـده ضـريب همبسـتگي     
كوفنتيك در ميان ماتريس كوفنتيك بدست آمده از خوشه بنـدي هـر   
. الگوريتم با ماتريس همساني سازندة همان خوشه بندي برآورد گرديد

روشي كه داراي بـالاترين ضـريب همبسـتگي كوفنتيـك بـود بـراي       
هـاي  با بكـارگيري روش تجزيـه بـه مولفـه    . ي كار برگزيده شدپيگير
بعـدي بـر    3و  2همبستگي ميان متغيرهاي پايه و نمودارهاي  4اصلي

  ).19و15( پاية سه مولفة نخست بدست آورده شد
  

  نتايج و بحث
نمونه بررسي شده با هفت آغازگر اي اف ال پي در دامنـه   309از 
ار آشكار درخور رتبه بندي بدست نو 235جفت بازي  500تا  50نواري 

. نـوار چندشـكل بودنـد    121نوار هم شكل و  114آمد كه از اين ميان 
درصد چند شكلي ديـده   5/51بدين سان در الگوي نواري بدست آمده 

و در دامنة  29/17 ± 9/3ميانگين چند شكلي به ازاي هر آغازگر . شد
  ).3جدول ( بود 22تا  13

) Gst(ين ارزش ضـريب نـاهمگوني ژنـي   ميان نشانگرها، ميانگ در
دهـد از كـل نـاهمگوني ژنـي     دست آمد، كه نشان ميب 0620/0برابر 

درصـد آن درون   8/93درصد آن ميان نژادي و  2/6بدست آمده، تنها 
جايگـاه   20جايگاه بررسي شده تنها در  121از ميان . نژادي بوده است

تنهـا   ها نيزميان آن بود و از% 10بالاتر از  ناهمگوني ژني برآورد شده
درصـد   84/34و برابر بـا  % 30بالاتر از  در يك جايگاه ناهمگوني ژني

دهد كه توان نشانگرهاي بدست آمـده  اين يافته نشان مي. بدست آمد
از ). 7( از آغازگرها براي جداكردن نژادها از يكديگر پايين بـوده اسـت  

                                                 
3 -Unweighted Pair Group Method With Arithmetic mean 
4 - Principal Component Analysis (PCA) 
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جايگـاه   E35-T48  ،22ميان هفت آغازگر بكار رفته آميزة آغازگري 
چند شكل را شناسايي كرد كه از اين ميان سه جايگاه ناهمگوني ژنـي  

درصد و يك جايگـاه نيـز    20درصد، يك جايگاه بالاتر از  10بالاتر از 
  . درصد داشت 30ناهمگوني ژني بالاتر از 

  
  AFLPهاي توالي سازگارسازها و آغازگرهاي بكار رفته براي پردازش - )1جدول (

   نام توالي
5'-CTCGTAGACTGCGTACC سازگارساز   رشته بالاييEcoRI 

5'-AATTGGTACGCAGTCTAC رشته پاييني  
   

5'-GACGATGAGTCCTGAC سازگارساز   رشته بالاييTaqI  
5'-CGGTCAGGACTCAT رشته پاييني  

   
AGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E01 

 EcoRI آغازگرهاي

AAAGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E31  
AACGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E32  

AACGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E35  
TAGGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E42  
AATGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E43  
GATGAC TGC GTA CCA ATT C-5' E45  

   
AGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T01 

 TaqI آغازگرهاي
CGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T02  

CAAGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T32  
GAAGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T33  
CCAGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T48  
TCAGAT GAG TCC TGA CCG A-5' T50  

  
  خط كشيده شده است بكار رفتهآغازگر  7زير . در دسترسآغازگري  بيست و چهار تركيب - )2جدول (

گسترش شده باشهاي پيهاي آغازگري براي نمونهآميزه
E01/T02 

گسترش شده با هاي پيشهاي آغازگري براي نمونهآميزه
E01/T01 

  

T50  T48 T33 T32  آغازگرها  
E31/T50  E31/T48 E31/T33  E31/T32  E31 
E32/T50  E32/T48 E32/T33  E32/T32  E32  
E35/T50  E35/T48 E35/T33  E35/T32  E35  
E42/T50  E42/T48 E42/T33  E42/T32  E42  
E43/T50  E43/T48 E43/T33  E43/T32  E43  
E45/T50  E45/T48 E45/T33  E45/T32  E45  

  
  يچند شكلي و ضريب ناهمگوني ژني بدست آمده از هر آميزة آغازگردرصد  - )3جدول (

ناهمگوني
  ژني

3/0 ≤  

ناهمگوني 
  ژني

2/0 ≤  

ناهمگوني
  ژني

1/0 ≤ 

درصد چند 
  شكلي

شمار نوارهاي هم 
  شكل

د شمار نوارهاي چن
  شكل

شمار 
  كل

  نوارها

هاي آميزه
  آغازگري

1 1  3 75/68% 10 22  32  E35-T48  
0 0  2 75% 7 21  28  E42-T32 
0 0  2 5/52% 19 21  40  E43-T32  
0 1  3 33/53% 14 16  30  E45-T32  
0 1  1 33/33% 28 14  42  E43-T33  
0 0  4 42/42% 19 14  33  E35-T33  
0 0  1 33/43% 17 13  30  E31-T48  
 جمع  235  121 114 - 16  3 1
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از اينرو اين آميزة آغازگري بيشـترين تـوان را بـراي شناسـايي و     
  ).3جدول ( باشدجداسازي نژادهاي بررسي شده دارا مي

جايگاه در  100 هاي چند شكل درون نژادها در دامنةشمار جايگاه
). 4جـدول  ( بختياري متغير بـود جايگاه در نژاد لري 114 نژاد زندي تا

در هر جايگاه بـراي همـة نژادهـا و    ) ne(هاي كارآمدانگين شمارآللمي
 2بود كه نزديكي آن به عـدد   5058/1  ± 03/0همة آغازگرها برابر با 

هـا در فـراهم   كه شمار آلل واقعي است، نشان دهندة كارايي خوب آلل
كمتـرين  . باشـد كردن چند شكلي بالا و برآورد گوناگوني ژنتيكي مـي 

و بيشـترين آن در  ) 4475/1 ± 03/0(آمد در نژاد تالشـي شمار آلل كار
هـاي كارآمـد در   شمار آلل. بدست آمد) 5028/1 ± 03/0(نژاد كلكويي

اي كه هر جايگاه با هتروزيگويستي همساني بالايي نشان داد، به گونه
در ) HS(كمترين شمار آلل كار آمـد و هتروزيگويسـتي درون گروهـي   

  ).4جدول ( آن در نژاد كلكويي ديده شد نژاد تالشي و بيشترين مقدار
ــانگين هتروزيگويســتي كــل   ــر ) HT(مي  2979/0 ± 002/0براب

برآورد گرديد كه از اين مقدار ميـانگين هتروزيگويسـتي درون نـژادي    
)HS ( و هتروزيگويستي ميـان   2795/0 ± 002/0بسيار بالا و برابر با

  .آمد بدست 0184/0بسيار پايين و برابر با )  Dst(نژادي
نيز كه گوناگوني ژنتيكي پنج نژاد گوسـفند  ) 1و2( آزادي و بنابازي

بومي ايران را به ترتيب با نشـانگرهاي رپيـد و ريـز مـاهواره بررسـي      
آزادي . كردند سطح هتروزيگوسيتي درون نژادي را بالا گزارش نمودند

در نـژاد   2225/0ميانگين هتروزيگويستي درون گروهـي را در دامنـة   
بنابـازي  ). 1( در نژاد مغاني گزارش نمـود  2410/0دستان تا كردي كر

در نـژاد   744/0هتروزيگويستي درون نژادي را بسيار بـالا و در دامنـة   
زارع نيـز  ). 2( در نژاد مهربان گزارش نمـود  847/0كردي خراساني تا 

هاي ژنتيكي پنج نژاد گوسفند بومي ايران را با بكـار گيـري   كه ويژگي
بررسـي كـرد هتروزيگوسـيتي درون     Yكرومـوزوم   نشانگرهاي ويـژه 

درصـــد و ســـطح  6/22تـــا  78/19گروهـــي را بـــالا و در دامنـــه 
درصد گـزارش كـرد    9/2هتروزيگوسيتي ميان گروهي را پايين و برابر 

  ).3( كه با يافته هاي پژوهش كنوني همخواني دارد
هـا و همـه نژادهـا    براي همة جايگاه) Nm(ميانگين جرياني ژني 

 بدست آمد كه بيانگر جريان ژني گسترده 5685/7ر بالا و برابر با بسيا
جريان ژني بدست آمـده،  . باشد اي در ميان هشت نژاد بررسي شده مي

باشد كه نشـان دهنـدة كـم بـودن گونـاگوني ميـان       بزرگتر از يك مي
  ).12( نژادي است
گـزارش   39/3نيز جريان ژني را بالاتر از يك و برابر بـا   )3( زارع

كاهد و نژادهـا  اين جريان ژني بالا ناهمساني ميان نژادي را مي. مودن
ها و پرس و جوهاي بـومي  بررسي. بردرا به سوي يكي شدن پيش مي

هاي نژادهـاي گونـاگون بـه    نيز نشان داد كه قوچ در زيستگاه هر نژاد
  . شوندهاي مختلف جابجا ميها و استانگستردگي در ميان گله
هاي كم باران برخـي از گلـه   و به ويژه در سال در دو دهة گذشته

هاي مالي و براي بدست آوردن درآمد بيشتر به ويژه در داران با انگيزه
هاي درشت اندام نژادهاي ديگر براي آميخته نژادهاي ريز اندام از قوچ

گستردگي و چگونگي ايـن رونـد   .اندهاي خود بهره گرفتهگري در گله
هـيچ گونـه آگـاهي نيـز از كـارايي و كاميـابي ايـن        مهار شده نبوده و 

  ).5( باشدها در دسترس نميآميخته
نيـز در ميـان نژادهـا    ) 1978( فاصلة ژنتيكي با روش نااوريب ني 

 كمترين فاصـلة ژنتيكـي ميـان دو نـژاد لـري     . بسيار پايين بدست آمد
-و بيشـترين آن در ميـان دو نـژاد لـري    ) 0151/0(بختياري و ماكويي

ناهمسـاني  دهد برآورد گرديد كه نشان مي) 0486/0(ري و تالشيبختيا
  ).5جدول (ميان نژادها بسيار كم است 

عصفوري نيز با كمك نشانگرهاي پروتييني فاصـلة ژنتيكـي را در   
تــا  0036/0در دامنـة   نـژاد گوسـفند بـومي ايـران پـايين و      10ميـان  
ميـان پـنج    نيز فاصلة ژنتيكي را در آزادي). 4(گزارش نمود 03498/0

 04298/0تـا   02703/0نژاد گوسفند بررسي شـده پـايين و در دامنـة    
  ).1( گزارش نمود

  
  هتروزيگوسيتي در هر نژاد انحراف معيار ±آلل كار آمد و ميانگين انحراف معيار ±هاي چند شكل، ميانگينشمار جايگاه - )4جدول (

رميانگين آلل كار آمد د  ميانگين هتروزيگوسيتي درون نژادي
  هر نژاد

هاي چند شكل در هر شمار جايگاه
  نژاد

شمار نمونه در 
  نژاد  هر نژاد

  بختياريلري  40  114  ±4918/1 03/0  /±2915 01/0
  ناييني  38  105  ±4776/1 03/0  /±2813 01/0
  كلكويي  37  105  ±5028/1 03/0  /±2916 01/0
  مغاني  40  104  ±4803/1 03/0  /±2807 01/0
  شال  38  104  ±4494/1 03/0  /±2651 01/0
  ماكويي  40  103  ±4683/1 03/0  /±2750 01/0
  تالشي  38  103  ±4475/1 03/0  /±2630 01/0
  زندي  38  100  ±4988/1 03/0  /±2874 01/0

  جمع  309  - -  -
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  دهدنژادها را نشان ميهاي ميان پايين قطر تفاوت ها وهاي بالاي قطر شباهتآرايه). 1978(ماتريس فاصلة ژنتيكي نااوريب ني  - )5جدول (
  نژادها لري بختياري  ماكويي مغاني تالشي شال زندي ناييني  كلكويي

  لري بختياري  0  9850/0 9786/0 9526/0 9672/0 9810/0 9669/0  9757/0
  ماكويي  0151/0  0 9832/0 9713/0 9786/0 9785/0 9808/0  9777/0
  مغاني  0216/0  0170/0 0 9803/0 9815/0 9737/0 9806/0  9833/0
  تالشي  0486/0  0291/0 0199/0 0 9804/0 9555/0 9784/0  9728/0
  شال  0333/0  0216/0 0187/0 0198/0 0 9632/0 9794/0  9779/0
  زندي  0192/0  0218/0 0267/0 0455/0 0375/0 0 9763/0  9808/0
  ناييني  0337/0  0194/0 0196/0 0219/0 0208/0 0240/0 0  9801/0
  كلكويي  0246/0  0226/0 0169/0 0276/0 0224/0 0194/0 0201/0  0

  

  
  )1978(و ماتريس فاصلة ژنتيكي نااوريب ني  UPGMAاي بدست آمده از الگوريتم نمودار خوشه -)1شكل (

  
ولي بنابازي فاصلة ژنتيكي را در ميان پنج نـژاد گوسـفند بررسـي    

-فتـه گزارش كرد كه با يا 559/0تا  180/0شدة بسيار بالا و در دامنة 
با توجه به ). 2( همخواني ندارد هاي اين پژوهش و دو پژوهش پيشين

اين كه نژادهاي بررسي شده بوسيلة آزادي و بنابازي يكسـان هسـتند   
هــاي سرشــتي توانــد بــه دليــل تفــاوتف چشــمگير مــيايــن اخــتلا

زارع نيز فاصله ژنتيكـي ميـان پـنج نـژاد     . نشانگرهاي بكار رفته باشد
و همسـاني ميـان    058/0تـا   024/0ن و در دامنه مورد بررسي را پايي

  ). 3( نژادها را بسيار بالا گزارش نمود
نژادهـا را در   UPGMAاي بدست آمده با الگوريتم نمودار خوشه

 دسـتة نخسـت دربرگيرنـدة سـه نـژاد لـري      . دو دستة بزرگ جاي داد
بختياري، ماكويي و زندي و دسته دوم در برگيرندة پـنج نـژاد مغـاني،    

ــودكلكــ ــاييني، تالشــي و شــال ب ــا ). 1شــكل ( ويي، ن ايــن درخــت ب
هـا همخـواني   هاي فنوتيپي نژادها و بـازة جغرافيـايي ميـان آن    ويژگي
  .اي داردميانه

اي بدست آمـده دو نـژاد شـال و تالشـي در يـك      در نمودار خوشه
دسته و در كنار هم جاي گرفتند اگرچه اين دو نژاد از ديدگاه فنـوتيپي  

مگيري با هم دارند ولي اين يافته با، بازة جغرافيايي ميان ها چشتفاوت
دو نژاد ناييني و كلكـويي نيـز در كنـار يكـديگر     . ها همخواني داردآن

-ها و همچنين بـا ويژگـي  جاي گرفتند كه با، بازة جغرافيايي ميان آن
-دو نـژاد مـاكويي و لـري   . ها همخواني بـالايي دارد هاي فنوتيپي آن

يــك دســته و در كنــار هــم جــاي گرفتنــد كــه بــا بختيــاري نيــز در 
هـاي  هاي جغرافيايي ناسازگار اسـت و تنهـا انـدكي بـا ويژگـي      ويژگي
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ناسازگارترين نژاد در ايـن دسـته بنـدي نـژاد     . فنوتيپي همخواني دارد
هاي جغرافيايي و هم با ويژگي زندي است كه جايگاه آن هم با ويژگي

د زنـدي كوچـك انـدام و داراي    نژا. هاي فنوتيپي بسيار ناسازگار است
-بدن رنگي است ولي در كنار دو نژاد سنگين وزن و سپيد رنگ لـري 

درگـزارش عصـفوري دو نـژاد    . بختياري و ماكويي جاي گرفته اسـت 
ولـي  ). 5( انـد ماكويي و مغاني در يك دسته و در كنار هم جاي گرفته

را از  هـا در اين پژوهش نژاد زندي در ميان اين دو جـاي گرفتـه و آن  
هـا ضـريب   بـراي بررسـي سـاختار جمعيتـي داده     .هم جدا كرده است

هـاي همسـاني دايـس، جاكـارد و     همبستگي كوفنتيك ميان ماتريس
از اين ميان مـاتريس جاكـارد   . برابري ساده با آزمون مانتل بدست آمد

بالاترين ضريب همبستگي كوفنتيك را داشـت و از آن بـراي خوشـه    
  ).6جدول ( هره گرفته شدب هابندي تك تك نمونه

خوشه بندي با سه الگوريتم پيوند ساده، يو پي جي ام اي و پيونـد  
ضريب همبستگي . كامل بوسيلة ماتريس همساني جاكارد انجام گرفت

كوفنتيك ميان هر سه الگـوريتم خوشـه بنـدي و مـاتريس همسـاني      
-بود و نشان مي ٪70جاكارد بدست آمد كه در هر سه روش كمتر از 

يـن ميـان   از ا). 15( كه نيكويي برازش هر سه روش پايين اسـت  دهد
بـالاترين ضـريب همبسـتگي كوفنتيـك را      الگوريتم يو پي جي ام اي

  ).7جدول ( داشت و خوشه بندي آن بررسي گرديد
هـا بـا مـاتريس همسـاني جاكـارد و      خوشه بندي تك تك نمونـه 

ژاد بجـاي آن  ن الگوريتم يو پي جي ام اي نشان داد كه افراد درون هر

كه به خوشه بندي شدن با يكديگر گرايش داشته باشـند بـه پراكنـده    
 شدن و دسته بندي شدن با افراد نژادهاي ديگـر گـرايش نشـان مـي    

  . دهند
هـا را  هاي اصلي نيز همبستگي بالاي ميان نمونـه تجزيه به مولفه
درصـد از كـل    45/57اي كه سـه، مولفـة نخسـت    آشكار كرد به گونه

،  9753/53از ايـن ميـان مولفـة نخسـت     . كننـد را توجيه مي تغييرات
درصد از تغييرات را توجيـه   4027/1مولفة سوم  و 0690/2مولفة دوم 

  .كردند
هاي اصـلي نيـز   بعدي بدست آمده از تجزيه به مولفه 2 ر نمودارد

اي نيـز يافـت   انباشتگي بالايي ديده شد و هيچ گونه گروه بندي ويـژه 
اي بدست آمده همسان است يافته با نمودار خوشه اين). 2شكل (نشد 

  .دهدو به خوبي همبستگي بالاي اين هشت نژاد را نشان مي
تـوان آن  اگر گوناگوني ژنتيكي ميان نژادها از بين برود ديگر نمـي 

تواند هرچند كه نتايج بدست آمده در اين پژوهش مي .را بازسازي نمود
هـاي  كم بـودن شـمار نمونـه   ثير روش نمونه گيري تصادفي، أتحت ت

مورد بررسي، كم بودن شمار آغازگرهاي بكار رفته و سرشـت نشـانگر   
دهـد كـه   هشـدار مـي  هـا  يافتـه  بكار گرفته شده قرار گيرد ولـي ايـن  

گوناگوني ژنتيكي ميان گوسفندان بومي ايران بسيار اندك است و اين 
نـابودي  روند و ادامة اين روند بـه  نژادها به سوي يكي شدن پيش مي

  .هاي ژنتيكي خواهد انجاميداندوخته

  
  هاي همساني بكار رفتهضريب همبستگي كوفنتيك ميان ماتريس - )6جدول (

ماتريس همساني با ضريب برابري 
 ساده

ماتريس همساني با ضريب 
 دايس

ماتريس همساني با ضريب
 جاكارد

 

 ماتريس همساني با ضريب جاكارد 1 - -
- 1 r = 99783/0 س همساني با ضريب دايسماتري   
1 r = 90718/0  r = 91210/0  ماتريس همساني با ضريب برابري ساده 

 
  كار رفتهكارد و سه الگوريتم خوشه بندي بضريب همبستگي كوفنتيك ميان ماتريس همساني جا - )7 جدول(

  الگوريتم پيوند ساده الگوريتم يو پي جي ام اي الگوريتم پيوند كامل
r = 30524/0  r = 66001/0  r = 63072/0  ماتريس همساني با ضريب جاكارد 
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