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Abstract 
The aim of this research was to study the genetic structure of the Afghan Pika’s (Ochotona rufescens) 

populations in Northern Khorasan province in order to determine their isolation rate. A total of 122 

samples from four sample groups (Ghorkhod, Golol-Sarani, Salouk and Sarigol) were selected and the 

genotypic features were detected using 7 microsatellite loci. The results showed that all of the loci 

were subject to polymorphism and the allele ranged from 2 – 7. Significant Fst and Rst values were 

found among the populations based on the AMOVA test. Based on the Assignment Test, more than 90 

percent of the individuals of the populations belonged to their original population (only 10 percent of 

the individuals belonged to other populations). A Paired comparison of genetic differentiation between 

the populations revealed significant deferences among them. The results of the Prichard model 

grouping showed that the samples collected in this study were approximately 7 groups. The results of 

AMOVA analysis revealed a significant genetic structure among different populations. Also, the 

majority of the variance is related to the variance within the population. There seems to be a different 

but small genetic structure among the studied populations. 

Key words: Afghan Pika, Ochotona rufescens, Microsatellite loci, Fst, Rst, Assignment test and 

AMOVA. 
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 چکیده

در خراسان شمالی  (Ochotona rufescens)های پایکای افغانی  بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت هدف مطالعۀ حاضر،

)قورخود،  نمونه متعلق به چهار جمعیت پایکای افغانی 122. های آن است برای دستیابی به میزان جدایی جمعیت

بررسی نشانگر ریزماهواره  هفتبا استفاده از  های ژنوتیپی آنها سرانی، سالوک و ساریگل( صید و ویژگی - گلول

تا  دوبین  ها جایگاهها در این  و تعداد آلل دارندشده چندریختی  مطالعه های لوکوس تمامشدند. نتایج نشان دادند 

 شده های بررسی بین جمعتمعناداری  Rstو  Fst ،ر اساس روش تحلیل واریانس مولکولیاست. بآلل متغیر  هفت

درستی به جمیعت  درصد( به 90ها ) از افراد کل جمعیت زیادینسبت  ندنشان دادآزمون تطبیقی . نتایج وجود دارد

. بررسی تفاوت ژنتیکی اند کردهها مهاجرت  ها از سایر جمعیت درصد افراد جمعیت 10اولیه متعلق بودند و فقط 

 ۀرابط، Fstهای مختلف بر اساس  جمعیت  نیز نشان داد تفاوت جفتی بین جفت شده های بررسی تجفتی بین جمعی

های  بندی الگوی پریچارد نیز نشان دادند نمونه نتایج گروه دهد. جفتی نشان می های هدر تمام مقایس یمعنادار

، وجود ساختار ژنتیکی AMOVA دهند. نتایج تحلیل یمیباً هفت گروه تشکیل تقردر مطالعۀ حاضر  شده یآور جمع

ها مربوط بود.  یتجمعنشان دادند و بیشتر واریانس به واریانس درون  شده های مختلف بررسی یتجمعی بین معنادار

 وجود دارد. شده های مطالعه رسد ساختار ژنتیکی مختلف هرچند اندک بین جمعیت به نظر می

 و تطبیقی آزمون ،Fst، Rst ریزماهواره، نشانگرهای ،Ochotona rufescens افغانی، پایکای های کلیدی: واژه

AMOVA. 
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 مقدمه

عامل  ینتر ، خطرناکها یستگاهغییر و نابودی زت

گیاهی و جانوری به  یها بسیاری از گونه یبقا برای

که در  ییها گونه. (Bailie et al., 2004) آید یم شمار

 به بیشتررو هستند،  حال حاضر با چنین خطری روبه

و  اند محدود شدهکوچک و جداافتاده  های یتجمع

یافته است شدت کاهش  بهآنها معمولاً جریان ژن بین 

(Segelbacher et al., 2003; Randi et al., 2003) .

 یا کوچک و جداافتاده های یتچنین جمع ،زمان مرور به

دهند و ممکن است با  میخود را از دست  یکیژنت تنوع

 .(Frankham, 2005)رو شوند  روبهانقراض محلی 

عواملی که جریان ژن و سازگاری محلی را در این 

نامشخص و بسیاری از  کنند، یکنترل م ها یتعجم

و  نیسرزم مربوط به روابط الگوهای سیمای یها پرسش

پاسخ به هستند؛ باوجوداین،  پاسخ یب، ساختار ژنتیکی

 های یتبرای مدیریت مطلوب جمع ییها چنین پرسش

استفاده از مباحث  .حیاتی استامری  جانوری و گیاهی

که به موضوع یادشده هایی است  ژنتیکی، یکی از روش

بردن  پیبرای  بسیاریمولکولی  یها روشپردازد و  می

 Lin)اند  ژنتیکی توسعه یافته نظراز ای به وضعیت گونه

(et al., 2010. و  سیتوکروم بND4  ی ها ژناز

 ها ژنها بیشتر از سایر  میتوکندری و همچنین ریزماهواره

اند.  شده دهاستفا بردن به ساختار ژنتیکی پایکاها برای پی

دهند  ی یادشده نشان میها ژنها بر اساس  نتایج مطالعه

نسبت به   تغییرات ژنتیکی درون جمعیت پایکاها معمولاً

ها بیشتر است، هرچند با افزایش وسعت  یتجمع نیب

در سطح کلان، تفاوت تغییرات ژنتیکی  مطالعهمنطقۀ 

شود.  ها بیشتر می یتجمعها نسبت به درون  یتجمعبین 

ی در شیب معنادارساختار ژنتیکی   ر برخی پایکاها،د

شود.  ارتفاعی و شیب عرض جغرافیایی مشاهده می

 300پایکاهای جوان، پراکندگی محدودی در حدود 

این فاصله در پایکاهای  و متر از محل تولد خود دارند

رسد. همچنین با وجود پدیدۀ  متر می 600بالغ به 

یکی خود را حفظ ها تنوع ژنت جمعیت بطری، گردن

کنند که احتمالاً به علت مهاجرت معدودی از افراد  می

 معمولاًها به داخل هر جمعیت است.  سایر جمعیت

مشاهده   گسترش سریع کنونی در جمعیت پایکاها

 یها کروموزوماز راه  ها یزماهوارهازآنجاکه رشود.  می

، هر شوند یغیرجنسی هر دو جنس به فرزندان منتقل م

را از پدر به  ای از آن را از مادر و نسخه ای هفرد نسخ

جهش،  میزانبودن زیاد، زیاد. تنوع برد یارث م

در این نشانگرها به دلیل تفاوت طول  زیادچندریختی 

اند  ها سبب شده تفاوت نوع آلل یجها و در نتنهآ

 یتیجمع های هکاربرد وسیعی در مطالع ها یزماهوارهر

( 2014و همکاران ) Castilloهای  . مطالعهباشند اشتهد

های  همطالعها،  و ریزماهواره سیتوکروم ببر اساس 

Lissovsky ( و 2014و همکاران )Lanier  وOlson 

ها  ی میتوکندری ازجمله مطالعهها ژناساس  ( بر2012)

در پژوهش حاضر، ساختار ژنتیکی  در این زمینه هستند.

 (Ochotona rufescens)های پایکای افغانی  جمعیت

در خراسان شمالی با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره 

 ها برآورد شود. یتجمعبررسی شد تا میزان جدایی بین 

 

 ها مواد و روش

 .شده منطقۀ مطالعه

دربرگیرندۀ چهار منطقه در  شده محدودۀ مطالعه

است. این  راسان شمالیگسترۀ گیتاشناختی استان خ

نواحی بخش ها به دو  ناهمواری ازنظر استان

و  شود پست و هموار تقسیم مینواحی  کوهستانی و

 های کوه رشتهشاه جهان در  ۀقل، نآ ۀنقط ترین مرتفع
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 ،. ارتفاع متوسط استانارتفاع داردمتر  3051 ،آلاداغ

شده  است. چهار منطقۀ مطالعهطح دریمتر از س 1326

در این استان عبارتند از: پارک ملی و منطقۀ 

شدۀ ساریگل؛ پارک ملی سالوک؛ منطقۀ  حفاظت

 - شدۀ گلول شدۀ قورخود؛ منطقۀ حفاظت حفاظت

 (.1سرانی )شکل 

 
 در استان خراسان شمالی شده موقعیت مکانی مناطق مطالعه -1 شکل

 

 روش اجرای پژوهش

 ویژۀبا استفاده از کیت  ها نمونه DNAاج استخر

شرکت بیونیر انجام  ساخت ،از بافت DNAاستخراج 

( استفاده شد 1ریزماهواره )جدول  آغازگراز هفت  شد.

های دیگر پایکا  های پیشین دربارۀ گونه که در پژوهش

 .(Zgurski et al., 2008)شده بودند  استفاده

 

 

http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%84%D8%A7%D8%AF%D8%A7%D8%BA
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%84%D8%A7%D8%AF%D8%A7%D8%BA
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 در پژوهش حاضرشده  آغازگرهای استفاده -1جدول 

 توالی آغازگر نام نشانگر
در  شده ثبتشمارۀ 

 بانک ژن

تعداد 

 چرخه

 دمای اتصال

 گراد( )درجۀ سانتی

Ocp1 
F: AGTGACATAAATGACGGGACA 

R: TCAGACCCAACTCAACACAG 
AF487492 35 55 

Ocp3 
F: CAGCCATCTGGACAATGAAACTAA 

R: GGAACATTTGCCGTTGTAGAAAG 
AF487494 35 55 

Ocp4 
F: CACTAGGTTATTGCGCCAGGGT 

R: CTGCTTCTGGTTTCAGCCTGACT 
AF487495 35 59 

Ocp5 
F: CAAGTTCCGGCTTTGCTCAGTTC 

R: GTACATGCAGTGGCAAGGGTTGA 
AF487496 35 55 

Ocp6 
F: GGCTTCAGATTTCCTCAACACC 

R: CCACCTGACTTCTGCAACTTTCT 
AF487497 35 55 

Ocp7 
F: ATCCTGAGCTATCTTTGCCATT 

R: CCCAAAACTCCTTGAGAGACA 
AF487498 35 55 

Ocp8 
F: TTCCTCTGGAGTCCTCTAACCC 

R: CCTCGAGCAAGTTTGGTTGTT 
AF487499 35 59 

 

 PCR، واکنش نظردمپس از انتخاب نشانگرهای 

یزماهواره انجام شد. به ریک از آغازگرهای هربرای 

 Masterاز  نظردمهای  یتوالاین منظور، برای تکثیر 

Mixمیکرولیتر  12کت سیناژن با حجم های ساخت شر

با استفاده از  PCRاستفاده شد. برنامۀ حرارتی چرخۀ 

آغازگرهای ریزماهواره به شرح زیر بود: 

گراد به  درجۀ سانتی 95سازی اولیه در دمای  واسرشت

 سازی ثانویه در دمای  دقیقه؛ واسرشت 10مدت 

 دور؛ اتصال 35ثانیه و  30گراد به مدت  درجۀ سانتی 95

گراد به  درجۀ سانتی 59تا  55آغازگرها در دمای بین 

درجۀ  72ثانیه؛ گسترش زنجیره در دمای  30مدت 

ثانیه؛ گسترش نهایی زنجیره در  75گراد به مدت  سانتی

دقیقه. پس از تکثیر  10درجه به مدت  72دمای 

ساعت با  4به مدت  PCR، محصول نظردمهای  یتوال

تروفورز عمودی ساخت ولت در دستگاه الک 160ولتاژ 

متر و ژل  یسانت 20×20با ابعاد  شرکت بیونیر

پس از  درصد الکتروفورز شد. 8آمید  آکریل

نقره  به روش نیترات ها ژل، PCRمحصول  الکتروفورز

یزی شدند و برای شناسایی اندازۀ باندها از آم رنگ

 استفاده شد. Gel analyzer 2010افزار  نرم

 

 .ها تحلیل داده

 5/6نسخۀ  GenAlexافزار  نرملعۀ حاضر، از در مطا

(Peakall and Smouse, 2012)  برای تعیین تعادل

بر اساس روش  کهواینبرگ استفاده شد  -هاردی

Hedrick (2000و با استفاده از آزمون کای )-  اسکویر

 3/2/2نسخۀ  MicroCheker افزار نرمشود. از  انجام می

(Van Oosterhout et al., 2004) ای بررسی بر

های هر لوکوس استفاده  بین آلل نولوجودنداشتن آلل 

 Linkage)شد. بررسی ناپیوستگی ژنوتیپی 

disequilibrium)  افزار نرمبا Arlequin  5/3نسخۀ 

آزمون شد. فراوانی آللی، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، 

ی اختصاصی ها للو وجود آ شده مشاهدههتروزیگوسیتی 

شده در هریک از  مطالعهرهای برای هریک از نشانگ

 افزار نرمها با استفاده از  یتجمعها و کل  یتجمع

GENEPOP  4نسخۀ (Rousset, 2008) .محاسبه شد 
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یزی هریک از آم درون، میزان FISشاخص 

شده و میزان هتروزیگوسیتی را نشان  مطالعههای  یتجمع

یزی برای هر آم دروندهد. در مطالعۀ حاضر، میزان  می

- در هر جمعیت با استفاده از روش وایر نشانگر

کوکرهام محاسبه و برآوردی کلی از این شاخص بر 

- ها با استفاده از روش وایر کوسلواساس تمام 

 افزار نرمهیل با استفاده از  - کوکرهام و رابرتسون

GENEPOP  ،(. آزمون 1390انجام شد )خسروی

، یکی از (AMOVA)تحلیل واریانس مولکولی 

بررسی ساختار ژنتیکی و میزان واگرایی  یها روش

ها از یکدیگر است. در مطالعۀ حاضر، از  یتجمع

برای اجرای آزمون  5/3نسخۀ  Arlequin افزار نرم

تحلیل واریانس مولکولی و بررسی میزان تفاوت در 

شده استفاده شد.  مطالعه های ساختار ژنتیکی جمعیت

اده از ها، استف ی جمعیتبند هگروی ها روشیکی از 

ی ها دادهبرای  (PCA)ی اصلی ها مؤلفهروش تجزیه به 

نسخۀ  GenAlex افزار نرم؛ این روش در استژنتیکی 

5/6 (Peakall and Smouse, 2012)  اجرا و ابتدا فاصلۀ

محاسبه و  ها نمونهژنتیکی جفت افراد بر اساس تمام 

انجام  افزار نرمبا استفاده از  ها نمونهی بند هگروسپس، 

ی بررسی ساختار ژنتیکی اه هرایکی دیگر از  شد.

های متعدد به دلیل  یلوسها، ارزیابی تفاوت  یتجمع

ی ها طولهایی با  یلوسها و بروز  تفاوت در فراوانی آلل

ی حاصل از نشانگرهای ها دادهبر اساس  .استمختلف 

ها پی برده  یتجمعریزماهواره به ساختار ژنتیکی 

( برای 2000)ان و همکار Pritchardشود.  می

 افزار نرمبار این الگو را معرفی کردند که در  نخستین

Structure  (. در این 1390شود )خسروی،  یماجرا

گروه  K، نظردمی ها نمونهروش، فرض بر این است که 

دهند و هر نمونه بر  نظر ژنتیکی تشکیل میازمستقل 

اساس ژنوتیپ خود ممکن است به یک گروه تعلق 

ها از  یلوسشد تبعیت  گفته طورکه همان داشته باشد.

ها در  واینبرگ و ترکیب تصادفی آلل - تعادل هاردی

های مختلف، دو فرض اساسی و مهم در استفاده  یلوس

. در مطالعۀ حاضر، از الگوی هستنداز الگوی پریچارد 

استفاده شد.  Structureر افزا نرمترکیبی یا اختلاطی در 

طلاعاتی از پیش دربارۀ یچ اهفرض روش این بود که 

 ها نمونهی ندب هگرو وجود ندارد و ها نمونهتعداد جمعیت 

شناسی انجام  یخترهای  یژگیودر این الگو بر اساس 

بین  Kبا قراردادن  ها دادهبرای این  Kنشد. تعداد مناسب 

و محاسبۀ احتمال بیشینۀ  (MAXPOPS=1-10) 10تا  1

ی ها نمونهه محاسبه شد. چنانچ (Ln P(D)) ها داده

شده بیش از یک جمعیت را تشکیل دهند، انتظار  مطالعه

افزایش  Kبا افزایش میزان  ها دادهرود احتمال بیشینۀ  یم

. محاسبۀ میزان فاصلۀ (Pritchard et al., 2000)یابد 

ژنتیکی یکی از راههای بررسی میزان واگرایی ژنتیکی 

. برای ها و یا افراد مختلف است و تکاملی میان جمعیت

رسم درخت تبارشناسی، ابتدا میزان فاصلۀ ژنتیکی بین 

 2/3/2نسخۀ  Populationافزار  افراد با استفاده از نرم

 - محاسبه شد. در مطالعۀ حاضر، از شاخص کاوالی

برای محاسبۀ فاصلۀ ژنتیکی بین افراد  (Dc)اسفروزا 

استفاده شد. پس از تشکیل ماتریس فاصلۀ ژنتیکی بین 

ها بر اساس  رخت تبارشناسی بین جمعیتافراد، د

نسخۀ  Megaافزار  الگوریتم اتصال همسایگی در نرم

رسم شد. هدف از رسم این نمودار، بررسی میزان  2/5

ها بود. برای  بندی نمونه ها و گروه واگرایی جمعیت

بررسی وجودداشتن یا نداشتن رابطه بین ماتریس فاصلۀ 

از آزمون منتل و  ژنتیکی و ماتریس فاصلۀ اقلیدوسی

افزار   استفاده شد. نرم 5/6نسخۀ  GenAlexافزار  نرم

 یادشده برای محاسبۀ آزمون تطبیقی نیز استفاده شد.
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 .نتایج

نمونه متعلق به چهار  122در مطالعۀ حاضر، ژنوتیپ 

 نشانگر جمعیت پایکای افغانی با استفاده از هفت

ر نشانگر های هر فرد برای ه آللریزماهواره تعیین شد و 

شده،  های مطالعه مشخص شدند. تمام لوکوس

ها  در این لوکوس ها آللچندریختی نشان دادند و تعداد 

های  (. تعداد آلل2متغیر بود )جدول  آللبین دو تا هفت 

؛ آللۀ قورخود، سه شد حفاظتاختصاصی در منطقۀ 

؛ پارک ملی آللسرانی، سه  - ۀ گلولشد حفاظتمنطقۀ 

پارک ملی ساریگل، چهار آلل بود و  آللسالوک، سه 

های اختصاصی در  (. بیشترین میزان آلل2)جدول 

شدند. نتایج بررسی  مشاهده Ocp8و  Ocp4نشانگرهای 

واینبرگ نشان  - ها از تعادل هاردی تبعیت لوکوس

دادند تمام نشانگرها در سه منطقۀ ساریگل، سالوک و 

د و کنن وینبرگ تبعیت می - قورخود از تعادل هاردی

سرانی  - شدۀ گلول فقط دو نشانگر در منطقۀ حفاظت

و  Ocp3 ،Ocp4 ،Ocp7در تعادل هستند. نشانگرهای 

Ocp8 سرانی، نشانگر  - شدۀ گلول در منطقۀ حفاظت

Ocp6  در پارک ملی سالوک و فقط نشانگرOcp3  در

واینبرگ  - ساریگل از تعادل هاردی پارک ملی

دربارۀ هر نشانگر در انحراف داشتند. نتایج آزمون کلی 

، Ocp7و  Ocp3ها نیز مشخص کردند بجز  کل نمونه

واینبرگ انحراف  - سایر نشانگرها از تعادل هاردی

ها نشان دادند در سه  دارند. نتایج بررسی ترکیب آلل

سرانی، سالوک و ساریگل، پیوستگی  - منطقۀ گلول

ها در بیشتر موارد وجود ندارد و  ژنوتیپی میان لوکوس

ها در هر نشانگر، تصادفی و مستقل از  یب آللترک

های دیگر است. تعداد پیوستگی ژنتیکی در  لوکوس

 21نمونه از  8شدۀ قورخود تقریباً زیاد ) منطقۀ حفاظت

عبارتی، فرض ناپیوستگی  به نمونه مقایسۀ جفتی( بود و

سرانی، سالوک و  - ژنوتیپی در سه منطقۀ گلول

(. p>05/0شود ) می ها پذیرفته ساریگل بین لوکوس

همچنین، آلل نول فقط در دو نمونه مشاهده شد که به 

 .سرانی مربوط بودند - مناطق ساریگل و گلول

 بر اساس نشانگرهای ریزماهواره شده نتایج بررسی وضعیت ژنتیکی در مناطق مطالعه -2جدول 

 نام نشانگر  سالوک ساریگل سرانی -گلول قورخود کل
 لتعداد آل - 7 - 6 7

Ocp1 
 اندازۀ باند - 294-338 - 294-338 294-338

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار - 849/0 - 802/0 825/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده - 718/0 - 700/0 709/0

 تعداد آلل 7 7 7 7 8

Ocp3 
 اندازۀ باند 274-338 174-238 274-331 274-338 174-338

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 771/0 779/0 845/0 784/0 795/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 833/0 00/1 956/0 833/0 905/0

 تعداد آلل 4 3 6 2 8

Ocp4 
 اندازۀ باند 206-290 274-338 194-333 206-222 194-333

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 656/0 441/0 766/0 451/0 578/0

 شده گوسیتی مشاهدههتروزی 592/0 322/0 840/0 333/0 521/0
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 نام نشانگر  سالوک ساریگل سرانی -گلول قورخود کل
 تعداد آلل 5 2 2 5 7

Ocp5 
 اندازۀ باند 211-235 205-235 205-211 211-229 205-235

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 781/0 508/0 283/0 718/0 572/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 791/0 344/0 166/0 571/0 468/0

 تعداد آلل 4 5 6 5 6

Ocp6 
 اندازۀ باند 347-384 335-400 335-400 347-400 335-400

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 648/0 700/0 790/0 757/0 723/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 464/0 478/0 826/0 640/0 602/0

 تعداد آلل 5 4 4 6 7

Ocp7 
 اندازۀ باند 191-291 191-229 180-229 180-229 180-229

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 753/0 690/0 709/0 747/0 724/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 931/0 740/0 750/0 642/0 765/0

 تعداد آلل 6 3 3 6 8

Ocp8 
 اندازۀ باند 215-257 205-230 215-239 215-257 205-257

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 772/0 655/0 657/0 773/0 714/0

 شده روزیگوسیتی مشاهدههت 678/0 843/0 074/0 655/0 565/0

 

آمیزی بر اساس  نتایج محاسبۀ شاخص درون

هیل نشان  -کوکرهام و رابرتسون - های وایر روش

آمیزی  دادند بر اساس هر دو روش مطالعه، میزان درون

سرانی تقریباً  - قورخود و گلول های در بین جمعیت

های سالوک و ساریگل  زیاد است و جمعیت

 (. 3رند )جدول آمیزی کمی دا درون

 کوکرهام - هیل و وایر - بر اساس دو شاخص رابرتسون شده های مطالعه آمیزی در جمعیت برآوردی از درون -3 جدول

 نشانگر
 کوکرهام - وایر هیل - رابرتسون

 ساریگل سالوک سرانی - گلول قورخود ساریگل سالوک سرانی - گلول قورخود

Ocp1 228/0 - - 151/0 129/0 - - 155/0 

Ocp3 023/0- 113/0- 084/0- 152/0- 063/0- 134/0- 081/0- 289/0- 

Ocp4 271/0 007/0 090/0 263/0 265/0 098/0- 099/0 272/0 

Ocp5 142/0 430/0 025/0- 332/0 208/0 417/0 013/0- 325/0 

Ocp6 127/0 068/0- 323/0 182/0 157/0 046/0- 288/0 322/0 

Ocp7 124/0 089/0- 172/0- 053/0- 142/0 057/0- 241/0- 074/0- 

Ocp8 230/0 904/0 054/0 290/- 155/0 889/0 123/0 293/0- 

تمام 

 نشانگرها
157/0 178/0 031/0 072/0 131/0 122/0 019/0 026/0 
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بر اساس روش تحلیل واریانس مولکولی، دو 

های  بین جمعیت Rstو  Fstۀ شد محاسبهشاخص 

ی، اگرچه به عبارت بودند. معنادار شده یبررس

شده ازنظر توزیع فراوانی آللی و  مطالعههای  یتجمع

دیگر متفاوت بودند، میزان توزیع اندازۀ آللی با یک

بود و تفاوت دو  Rstیار کمتر از بس Fstشاخص 

( 4)جدول  ستاه آللجمعیت بیشتر بر اساس اندازۀ 

 (.1390)خسروی، 

 یدبن هگروبا استفاده از نشانگرهای ریزماهواره بدون  Rstو  Fstهای  نتایج بررسی شاخص -4ول جد

P-value درصد واریانس شاخص تثبیت  

 Fstبر اساس  تحلیل

p< 000/0  Fst= 094/0  ی مختلفها تیجمعبین  49/9 

 ها تیجمعدرون  51/90  

 Rstبر اساس  تحلیل

P< 000/0  Rst= 30/0  ی مختلفها تیجمعبین  66/30 

 ها تیجمعدرون  34/69  

 

های  یتجمعبررسی تفاوت ژنتیکی جفتی بین 

یز نشان داد تفاوت جفتی بین جفت ن شده بررسی

ی را معنادار، رابطۀ Fstای مختلف بر اساس ه یتجمع

دهد. شاخص فاصلۀ  یمهای جفتی نشان  در تمام مقایسه

نیز رابطۀ  (Nei's genetic distance)ژنتیکی نی 

دهد. مقدار  ها نشان می یتجمعی بین تمام جفت معنادار

های  یتجمعتفاوت ژنتیکی کم و جریان ژن زیاد بین 

 (.5دول شود )ج شده مشاهده می مطالعه

و شاخص فاصلۀ ژنتیکی نی )اعداد ( )مقادیر داخل پرانتز Nm)اعداد پایینی(، مقادیر  Fstهای مختلف بر اساس  یتجمعمقایسۀ جفتی  -5جدول 

 است. 01/0داری  دهندۀ سطح معنا نشان **، 05/0داری  دهندۀ سطح معنا نشان *علامت  .بالایی(

 ساریگل قورخود سالوک سرانی - گلول 
 84/0** 68/0* 72/0**  سرانی - لولگ

 76/0** 67/0*  (94/1)11/0** سالوک

 67/0**  (37/8)03/0* (69/2)08/0* قورخود

  (65/4) 053/0** (58/1) 13/0** (43/1)14/0** ساریگل

 

ی اصلی نشان دادند جمعیت ها مؤلفهنتایج تجزیه به 

است.  شده جداهای دیگر  یتجمعیباً از تقرساریگل 

یباً تقرسرانی نیز جمعیت  - همچنین، جمعیت گلول

های قورخود و  یتجمعدهد.  یممجزایی را نشان 

ها شباهت بیشتری به هم  یتجمعسالوک نسبت به سایر 

 (.2دارند )شکل 
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: سالوک و 3Popقورخود،  :2Popسرانی،  -: گلولGenAlex .1Popافزار  در نرم (PCA)ی اصلی ها مؤلفهنمودار حاصل از تجزیه به  -2شکل 

4Popساریگل : 

 

بندی بر اساس الگوی پریچارد نشان  نتایج گروه

شده در مطالعۀ حاضر ازنظر  یآور جمعهای  دادند نمونه

دهند  یمیباً هفت گروه را تشکیل تقرساختار ژنتیکی 

 (.3و شکل  6)جدول 

 ک جمعیتها به ی با فرض تعلق تمام نمونه LnP(D)محاسبۀ میزان  -6جدول 

 Ln probability of the data (K) یتجمعتعداد 

1 0/2241- 

2 3/2005- 

3 4/1888- 

4 3/1863- 

5 2/1844- 

6 3/1822- 

7 4/1811- 

8 7/1829- 

9 2/1839- 

10 2/1850- 
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 است. شده دادهعمودی نشان  ای ه. در این تصویر، هر فرد با میل7تا  4مساوی  kبر اساس  STRUCTUREافزار  گراف حاصل از نرم -3شکل 

 

فاصلۀ و ماتریس  Fstبین  هنتایج وجود رابط

بر اساس آزمون منتل  (IBD Matrix)یدسی اقل

(33/0=p ،372/0-=r )جدایی بین ندنشان داد 

 معنادار نیست جغرافیایی  ۀبر اثر فاصل ها یتجمع

داده است. نرخ بر اثر فاصله یا جدایی  (A4شکل )

این  ،تکرار( 10000س آزمون منتل )بر اساین نمچه

مربوط به  شاخص فاصلۀ ژنتیکی نیجدایی بین 

، p=12/0فاصلۀ جغرافیایی )ی مختلف و ها جمعیت

535/0=r( ) شکلB4.مشاهده نشد ) 
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 (B)و فاصلۀ ژنتیکی نی و فاصلۀ جغرافیایی  (A)و فاصلۀ جغرافیایی  Fstنتایج آزمون منتل بین  -4 شکل

 

ها  ادند نسبت زیادی از افراد کل جمعیتنتایج نشان د

اند و فقط  درستی به جمیعت اولیه متعلق بوده درصد( به 90)

ها مهاجرت  ها از سایر جمعیت درصد افراد جمعیت 10

شدۀ  اند. بیشترین عدم تطبیق در منطقۀ حفاظت کرده

شدۀ  قورخود و بیشترین مهاجرت افراد بین منطقۀ حفاظت

 (.7لوک مشاهده شد )جدول قورخود و پارک ملی سا

 ها های مختلف و درصد درستی تطبیق در جمعیت نتایج آزمون تطبیقی بین جمعیت -7 جدول

 
متعلق به خود 

 جمعیت

متعلق به سایر 

 ها جمعیت

 - گلول

 سرانی
 ساریگل قورخود سالوک

 2 - 1 - 3 25 سرانی -گلول

 - 3 - - 3 27 سالوک

 - - 6 - 6 26 قورخود

 - - - - - 32 ساریگل

     10 90 درصد تطبیق به درصد

 

 گیری بحث و نتیجه

ها  واینبرگ در لوکوس - نتایج تحلیل تعادل هاردی

سرانی از  - نشان دادند تعداد لوکوس در منطقۀ گلول

های ملی سالوک و  تعادل انحراف دارد و در پارک

کند.  ساریگل نیز یک لوکوس از این تعادل تبعیت نمی

هایی در برخی مناطق ازنظر  انحراف وجود چنین

پذیر و به نوع زندگی این جانور  شناختی توضیح زیست

مربوط است. معمولاً پایکاها قدرت پراکندگی کمی 

دارند و پراکنش پیرامون محل زندگی، احتمال آمیزش 

 Henry)کند  با بستگان و آمیزش غیرتصادفی را زیاد می
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et al., 2012) دهد که به  ایش میآمیزی را افز و درون

شود. نتایج محاسبۀ  انحراف از تعادل منجر می

شده نشان دادند  های مطالعه آمیزی در جمعیت درون

ها همانند پایکای  آمیزی در تمام جمعیت مقدار درون

و در  448/0طور متوسط   آمریکایی )در جنس نر به

در سال  Robsonبر اساس پژوهش  648/0جنس ماده 

مقدار آن کم است. این مقدار بر اساس ( مثبت اما 2013

هیل در مناطق  - کوکرهام و رابرتسون - های وایر روش

سرانی بیشتر از دو  - شدۀ قورخود و گلول حفاظت

بودن مقدار آن  منطقۀ دیگر برآورد شد و با وجود مثبت

های  های ملی سالوک و ساریگل، به جمعیت در پارک

فر( بسیار دارای تولیدمثل تصادفی )نزدیک به ص

هایی که فاصلۀ پراکندگی  نزدیک بود. در بیشتر گونه

آنها کوتاه است، معمولاً افراد جمعیت با بستگانی 

کنند که ممکن است جفت آنها نیز باشند  زندگی می

(Zgurski and Hik, 2012) از سوی دیگر، ممکن .

وسیلۀ  های پستانداران کوچکی که به است در جمعیت

اند،  تکه شده شدت تکه به های انسانی فعالیت

 ,.Ricanova et al)شدت مشاهده شود  آمیزی به درون

 Henry et)ها در زمینۀ پایکاها  . سایر پژوهش2011)

(al., 2012 )نشان دادند پایکاها )ازجمله پایکای افغانی 

این،  وجود معمولاً قدرت پراکندگی کمی دارند و با

شده  طالعههای م آمیزی در جمعیت مقدار شاخص درون

های  . تحلیل(Henry et al., 2012)زیاد برآورد نشد 

ها ازجمله موش جهنده  ساختار ژنتیکی سایر گونه

(Zapus trinotatus) نشان  ،با میانگین پراکندگی کم

آمیزی  دادند لزوماً قدرت پراکندگی محدود به درون

های  . ویژگی(Vignieri, 2007)شود  زیاد منتهی نمی

راکندگی موش جهنده دخیل هستند که نامشخصی در پ

دهند. در این گونه،  آمیزی را کاهش می احتمال درون

داشته باشند  ها پراکندگی نرها تمایل دارند بیشتر از ماده

ومرج جنسی  گیری به شکل هرج و نوع سیستم جفت

ومرج جنسی  . هرج(Zgurski and Hik, 2012)است 

ی در جمعیت آمیز یکی از عواملی است که مقدار درون

(. اگرچه سیستم Vignieri, 2007دهد ) را کاهش می

گیری پایکای افغانی کاملاً متغیر است و بسته به  جفت

کند  های موجود را استفاده می شرایط، یکی از سیستم

(Macdonald, 2001استفاده از سیستم هرج ،)  ومرج

همانند بیشتر پایکاها، نقش  گیری جنسی در جفت

 آمیزی آن خواهد داشت. مقدار درونزیادی در کاهش 

نسبت زیادی در  ها، تنوع ژنتیکی به بر اساس یافته

ها نشان  شود. تحلیل شده مشاهده می محدودۀ مطالعه

شده چندریختی داشتند  های استفاده دادند تمام لوکوس

ها در هر لوکوس مشاهده  آلل در کل جمعیت 8تا  6و 

( 648/0ه )شد شد. میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده

های پایکا ازجمله پایکای آمریکایی  مشابه سایر گونه

در  Peacockهای  ( بر اساس یافته736/0تا  709/0)بین 

( در 588/0و میانگین هتروزیگوسیتی ) 1997سال 

در سال  Meridethهای  پایکای آمریکایی بر اساس یافته

دهند با وجود جدایی  ها نشان می است. این یافته 2005

های ژنتیکی را در سطح  گاهی، پایکاها تفاوتزیست

 Peacock. (Merideth, 2005)کنند  بالایی حفظ می

های  ( نشان داد پایکاها تا دو کیلومتر بین لکه1997)

شکل منظم  کنند. اگر پایکاها به  زیستگاهی حرکت می

های زیستگاهی مشخص حرکت کنند،  بین لکه

یا لکۀ  های صیدشدۀ جانوران یک منطقه و نمونه

تری مربوط به  زیستگاهی ممکن است منبع ژنی بزرگ

های زیستگاهی مجاور  افراد همان لکۀ زیستگاهی و لکه

نشان دهند؛ چنین ارتباطی ممکن است ویژگی ساختار 

. جریان ژنی (Harrison, 1991)ای باشد  ژنتیکی لکه
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های زیستگاهی بر مناطق دارای مقیاس  زیاد میان لکه

گذارد و افزایش تنوع ژنتیکی را باعث  محلی تأثیر می

( و 2006و همکاران ) Heهای  شود. بر اساس یافته می

، وقتی مقدار مطابق رابطۀ 

(Nm)  بیشتر و یا میزان  5/0از(FST)  کمتر باشد،  33/0از

ها در نظر گرفته  جریان ژن رویکرد اصلی بین جمعیت

 5/0از  (Nm)ن شود و برعکس، اگر میزان جریان ژ می

بیشتر باشد،  33/0از  (FST)کمتر و میزان تفاوت ژنتیکی 

ترین عامل تفکیک  وجود ساختار ژنتیکی متفاوت مهم

به کمتربودن  (. باتوجهHe at al., 2006هاست ) جمعیت

و بیشتربودن  33/0( از Fstمیزان تفاوت ژنتیکی کلی )

دل تبا در مطالعۀ حاضر، 5/0( از Nmمقدار جریان ژن )

ها  ها زیاد و تفاوت ژنتیکی بین جمعیت ژنی بین زیستگاه

( Rstو  Fstکم است. اگرچه مقادیر تفاوت ژنتیکی )

های جفتی معنادار  ها کم است، تمام مقایسه بین جمعیت

ای از تفاوت ژنتیکی هرچند اندک بین  و نشانه

 AMOVAشده هستند. نتایج تحلیل  های مطالعه جمعیت

 Rstو  Fstمعناداری بر اساس مقادیر نشان دادند تفاوت 

همچنین واریانس توجیهی  وجود دارد.ها  بین جمعیت

( به 36/69برابر  Rstدرصد و  51/90برابر  Fst)بر اساس 

ژنتیکی  ( که تنوع4ها تعلق دارد )جدول  درون جمعیت

های  دهد و نتایج مقایسه ها را نشان می کم بین جمعیت

ژنتیکی جمعیتی زیاد همراه  کند. تنوع جفتی را تأیید می

ای نشان  با جریان ژن درخور توجه بین زیستگاههای لکه

عامل اصلی و  (Dispersal)دهد پراکندگی  می

شده است  های مطالعه تأثیرگذار در پویایی جمعیت

(Merideth, 2005) مقادیر .Fst  وRst های  بین پارک

ملی سالوک و ساریگل با وجود نزدیکی آنها به 

از حد انتظار بودند. آزمون تطبیقی نیز   ر، بیشیکدیگ

چنین جدایی آشکاری را تأیید کرد. بر اساس آزمون 

تمام افراد موجود در پارک ملی ساریگل به  تطبیقی،

جمعیت اصلی خود تعلق داشتند. شهر اسفراین، این دو 

منطقه را از هم جدا کرده و جادۀ ارتباطی بین بجنورد و 

اد، عاملی برای محدودکردن جریان اسفراین با تردد زی

ژن بین این دو منطقه است؛ بنابراین، جمعیت پارک 

ها ممکن  ملی ساریگل نشان داد جدایی بین جمعیت

های کوتاه اتفاق  است حتی در مقیاس محلی و فاصله

های مربوط به پایکای آمریکایی  بیفتد. پژوهش

(Ochotona princeps)  نیز نشان دادند چنین جدایی

 ,Merideth)پذیر است  های کوتاه امکان ر فاصلهد

و  PCAها بر اساس روش  بندی جمعیت . گروه2005)

های  ترسیم درخت تبارشناختی مشخص کرد جمعیت

سرانی  -شدۀ گلول پارک ملی ساریگل و منطقۀ حفاظت

ها دارند، ولی دو جمعیت  ارتباط کمتری با سایر جمعیت

جریان ژنی بسیاری سالوک و قورخود ارتباط ژنتیکی و 

رسد مسافت زیاد بین منطقۀ  با یکدیگر دارند. به نظر می

سرانی و سه منطقۀ دیگر و قدرت  - شدۀ گلول حفاظت

پراکندگی کم پایکا، علت جریان ژنی کم بین آنها 

ساختی  باشد، ولی ممکن است نبود چنین موانع انسان

بین قورخود و سالوک که هر دو در سمت شرق قرار 

، تبادل ژنی را افزایش داده باشد. نتایج آزمون دارند

نتایج کنند.  تطبیقی نیز نتایج یادشده را تأیید می

نشان  STRUCTUREافزار  بندی بر اساس نرم گروه

 شده دادند هفت زیرجمعیت مشخص در مناطق مطالعه

در  4را  Kعبارتی، چنانچه میزان  بهشوند؛  بینی می پیش

شده ازنظر ساختار  العههای مط نظر بگیریم، جمعیت

ژنتیکی به چهار گروه جداگانه تعلق دارند و هرچه 

های حدواسط  ، نمونهشودتر  نزدیک 7به  Kمیزان 

شوند. نتایج گراف  ها مشاهده می زیادی بین جمعیت

، Kافزار نشان دادند با هر میزان عددی  استخراجی از نرم
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و دهد  منطقۀ ساریگل تقریباً یک جمعیت را نشان می

ها دارد. در مناطق  ارتباط کمتری با سایر جمعیت

های حدواسط  سرانی و سالوک گروه - قورخود، گلول

 شوند. بیشتری مشاهده می

 

 .بندی نتایج ساختار ژنتیکی جمع

، وجود ساختار ژنتیکی AMOVAنتایج تحلیل 

شده نشان  های مختلف بررسی یتجمعی بین معنادار

شده، بیشتر واریانس  هی مطالعها ژندهند. در همۀ  می

ها مربوط است. به نظر  یتجمعتوجیهی به واریانس درون 

رسد ساختار ژنتیکی مختلف هرچند اندک بین  می

های  شده وجود دارد. بر اساس مطالعه های مطالعه جمعیت

IBD ی بین فاصلۀ جغرافیایی و میزان معنادار، رابطۀ

استفاده  منظوربه این  FSTجریان ژن )در این مطالعه از 

ها بر  یرنداشتن فاصلۀ بین جمعیتتأثشد( وجود ندارد که 

دهد، هرچند  می نشانی را افغان یکایپامیزان جریان ژن 

شده بر  رسد کوچکی مقیاس مطالعه یمبه نظر 

یرگذاری فاصله در جریان ژن مؤثر بوده است. تأث

، وجود هفت STRUCTUREها در  بندی نمونه گروه

یید کرد. تأشده  منطقۀ بررسی زیرجمعیت را در چهار

های  یتجمعهای ریزماهواره نیز نشان دادند  نتایج تحلیل

سرانی ارتباط کمتری با سایر مناطق  - ساریگل و گلول

دارند و جریان ژن بیشتری بین دو جمعیت سالوک و 

رسد جریان ژنی کم بین  قورخود برقرار است. به نظر می

ه منطقۀ دیگر به سرانی و س - شدۀ گلول منطقۀ حفاظت

علت مسافت زیاد بین آنها و قدرت پراکندگی کم پایکا 

ساخت ازجمله شهر  باشد. ممکن است موانع انسان

اسفراین  - اسفراین بین این مناطق و جادۀ اصلی بجنورد

علت نبود تبادل ژنتیکی زیاد بین دو منطقۀ نزدیک به هم 

سالوک و ساریگل باشد و شاید نبود چنین موانع 

ساختی بین قورخود و سالوک که هر دو در سمت  سانان

 شرق قرار دارند، تبادل ژنی را افزایش داده باشد.
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Abstract 
The aim of this research was to study the genetic structure of the Afghan Pika’s (Ochotona rufescens) 

populations in Northern Khorasan province in order to determine their isolation rate. A total of 122 

samples from four sample groups (Ghorkhod, Golol-Sarani, Salouk and Sarigol) were selected and the 

genotypic features were detected using 7 microsatellite loci. The results showed that all of the loci 

were subject to polymorphism and the allele ranged from 2 – 7. Significant Fst and Rst values were 

found among the populations based on the AMOVA test. Based on the Assignment Test, more than 90 

percent of the individuals of the populations belonged to their original population (only 10 percent of 

the individuals belonged to other populations). A Paired comparison of genetic differentiation between 

the populations revealed significant deferences among them. The results of the Prichard model 

grouping showed that the samples collected in this study were approximately 7 groups. The results of 

AMOVA analysis revealed a significant genetic structure among different populations. Also, the 

majority of the variance is related to the variance within the population. There seems to be a different 

but small genetic structure among the studied populations. 

Key words: Afghan Pika, Ochotona rufescens, Microsatellite loci, Fst, Rst, Assignment test and 

AMOVA. 
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 استان در( Ochotona rufescens) افغانی پایکای های جمعیت ژنتیکی ساختار

 شمالی خراسان

 
 5 سهراب اشرفی ،4 محمد کابلی، 3 حمیدرضا رضایی، 2شهبانی  افشین علیزاده، *1پور  اولیاقلی خلیلی

 ایران خرمشهر دریایی فنون و علوم دانشگاه طبیعی، منابع دانشکده زیست، محیط گروه استادیار 1
 تهران،ایران دانشگاه طبیعی، منابع زیست،دانشکده محیط گروه استادیار 2
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 تهران،ایران دانشگاه طبیعی، منابع زیست،دانشکده محیط گروه استادیار 5

 
 چکیده

در خراسان شمالی  (Ochotona rufescens)های پایکای افغانی  بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت هدف مطالعۀ حاضر،

)قورخود،  نمونه متعلق به چهار جمعیت پایکای افغانی 122. های آن است برای دستیابی به میزان جدایی جمعیت

بررسی نشانگر ریزماهواره  هفتبا استفاده از  های ژنوتیپی آنها سرانی، سالوک و ساریگل( صید و ویژگی - گلول

تا  دوبین  ها جایگاهها در این  و تعداد آلل دارندشده چندریختی  مطالعه های لوکوس تمامشدند. نتایج نشان دادند 

 شده های بررسی بین جمعتمعناداری  Rstو  Fst ،ر اساس روش تحلیل واریانس مولکولیاست. بآلل متغیر  هفت

درستی به جمیعت  درصد( به 90ها ) از افراد کل جمعیت زیادینسبت  ندنشان دادآزمون تطبیقی . نتایج وجود دارد

. بررسی تفاوت ژنتیکی اند کردهها مهاجرت  ها از سایر جمعیت درصد افراد جمعیت 10اولیه متعلق بودند و فقط 

 ۀرابط، Fstهای مختلف بر اساس  جمعیت  نیز نشان داد تفاوت جفتی بین جفت شده های بررسی تجفتی بین جمعی

های  بندی الگوی پریچارد نیز نشان دادند نمونه نتایج گروه دهد. جفتی نشان می های هدر تمام مقایس یمعنادار

، وجود ساختار ژنتیکی AMOVA دهند. نتایج تحلیل یمیباً هفت گروه تشکیل تقردر مطالعۀ حاضر  شده یآور جمع

ها مربوط بود.  یتجمعنشان دادند و بیشتر واریانس به واریانس درون  شده های مختلف بررسی یتجمعی بین معنادار

 وجود دارد. شده های مطالعه رسد ساختار ژنتیکی مختلف هرچند اندک بین جمعیت به نظر می

 و تطبیقی آزمون ،Fst، Rst ریزماهواره، نشانگرهای ،Ochotona rufescens افغانی، پایکای های کلیدی: واژه

AMOVA. 
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 مقدمه

عامل  ینتر ، خطرناکها یستگاهغییر و نابودی زت

گیاهی و جانوری به  یها بسیاری از گونه یبقا برای

که در  ییها گونه. (Bailie et al., 2004) آید یم شمار

 به بیشتررو هستند،  حال حاضر با چنین خطری روبه

و  اند محدود شدهکوچک و جداافتاده  های یتجمع

یافته است شدت کاهش  بهآنها معمولاً جریان ژن بین 

(Segelbacher et al., 2003; Randi et al., 2003) .

 یا کوچک و جداافتاده های یتچنین جمع ،زمان مرور به

دهند و ممکن است با  میخود را از دست  یکیژنت تنوع

 .(Frankham, 2005)رو شوند  روبهانقراض محلی 

عواملی که جریان ژن و سازگاری محلی را در این 

نامشخص و بسیاری از  کنند، یکنترل م ها یتعجم

و  نیسرزم مربوط به روابط الگوهای سیمای یها پرسش

پاسخ به هستند؛ باوجوداین،  پاسخ یب، ساختار ژنتیکی

 های یتبرای مدیریت مطلوب جمع ییها چنین پرسش

استفاده از مباحث  .حیاتی استامری  جانوری و گیاهی

که به موضوع یادشده هایی است  ژنتیکی، یکی از روش

بردن  پیبرای  بسیاریمولکولی  یها روشپردازد و  می

 Lin)اند  ژنتیکی توسعه یافته نظراز ای به وضعیت گونه

(et al., 2010. و  سیتوکروم بND4  ی ها ژناز

 ها ژنها بیشتر از سایر  میتوکندری و همچنین ریزماهواره

اند.  شده دهاستفا بردن به ساختار ژنتیکی پایکاها برای پی

دهند  ی یادشده نشان میها ژنها بر اساس  نتایج مطالعه

نسبت به   تغییرات ژنتیکی درون جمعیت پایکاها معمولاً

ها بیشتر است، هرچند با افزایش وسعت  یتجمع نیب

در سطح کلان، تفاوت تغییرات ژنتیکی  مطالعهمنطقۀ 

شود.  ها بیشتر می یتجمعها نسبت به درون  یتجمعبین 

ی در شیب معنادارساختار ژنتیکی   ر برخی پایکاها،د

شود.  ارتفاعی و شیب عرض جغرافیایی مشاهده می

 300پایکاهای جوان، پراکندگی محدودی در حدود 

این فاصله در پایکاهای  و متر از محل تولد خود دارند

رسد. همچنین با وجود پدیدۀ  متر می 600بالغ به 

یکی خود را حفظ ها تنوع ژنت جمعیت بطری، گردن

کنند که احتمالاً به علت مهاجرت معدودی از افراد  می

 معمولاًها به داخل هر جمعیت است.  سایر جمعیت

مشاهده   گسترش سریع کنونی در جمعیت پایکاها

 یها کروموزوماز راه  ها یزماهوارهازآنجاکه رشود.  می

، هر شوند یغیرجنسی هر دو جنس به فرزندان منتقل م

را از پدر به  ای از آن را از مادر و نسخه ای هفرد نسخ

جهش،  میزانبودن زیاد، زیاد. تنوع برد یارث م

در این نشانگرها به دلیل تفاوت طول  زیادچندریختی 

اند  ها سبب شده تفاوت نوع آلل یجها و در نتنهآ

 یتیجمع های هکاربرد وسیعی در مطالع ها یزماهوارهر

( 2014و همکاران ) Castilloهای  . مطالعهباشند اشتهد

های  همطالعها،  و ریزماهواره سیتوکروم ببر اساس 

Lissovsky ( و 2014و همکاران )Lanier  وOlson 

ها  ی میتوکندری ازجمله مطالعهها ژناساس  ( بر2012)

در پژوهش حاضر، ساختار ژنتیکی  در این زمینه هستند.

 (Ochotona rufescens)های پایکای افغانی  جمعیت

در خراسان شمالی با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره 

 ها برآورد شود. یتجمعبررسی شد تا میزان جدایی بین 

 

 ها مواد و روش

 .شده منطقۀ مطالعه

دربرگیرندۀ چهار منطقه در  شده محدودۀ مطالعه

است. این  راسان شمالیگسترۀ گیتاشناختی استان خ

نواحی بخش ها به دو  ناهمواری ازنظر استان

و  شود پست و هموار تقسیم مینواحی  کوهستانی و

 های کوه رشتهشاه جهان در  ۀقل، نآ ۀنقط ترین مرتفع
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 ،. ارتفاع متوسط استانارتفاع داردمتر  3051 ،آلاداغ

شده  است. چهار منطقۀ مطالعهطح دریمتر از س 1326

در این استان عبارتند از: پارک ملی و منطقۀ 

شدۀ ساریگل؛ پارک ملی سالوک؛ منطقۀ  حفاظت

 - شدۀ گلول شدۀ قورخود؛ منطقۀ حفاظت حفاظت

 (.1سرانی )شکل 

 
 در استان خراسان شمالی شده موقعیت مکانی مناطق مطالعه -1 شکل

 

 روش اجرای پژوهش

 ویژۀبا استفاده از کیت  ها نمونه DNAاج استخر

شرکت بیونیر انجام  ساخت ،از بافت DNAاستخراج 

( استفاده شد 1ریزماهواره )جدول  آغازگراز هفت  شد.

های دیگر پایکا  های پیشین دربارۀ گونه که در پژوهش

 .(Zgurski et al., 2008)شده بودند  استفاده

 

 

http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%84%D8%A7%D8%AF%D8%A7%D8%BA
http://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%84%D8%A7%D8%AF%D8%A7%D8%BA
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 در پژوهش حاضرشده  آغازگرهای استفاده -1جدول 

 توالی آغازگر نام نشانگر
در  شده ثبتشمارۀ 

 بانک ژن

تعداد 

 چرخه

 دمای اتصال

 گراد( )درجۀ سانتی

Ocp1 
F: AGTGACATAAATGACGGGACA 

R: TCAGACCCAACTCAACACAG 
AF487492 35 55 

Ocp3 
F: CAGCCATCTGGACAATGAAACTAA 

R: GGAACATTTGCCGTTGTAGAAAG 
AF487494 35 55 

Ocp4 
F: CACTAGGTTATTGCGCCAGGGT 

R: CTGCTTCTGGTTTCAGCCTGACT 
AF487495 35 59 

Ocp5 
F: CAAGTTCCGGCTTTGCTCAGTTC 

R: GTACATGCAGTGGCAAGGGTTGA 
AF487496 35 55 

Ocp6 
F: GGCTTCAGATTTCCTCAACACC 

R: CCACCTGACTTCTGCAACTTTCT 
AF487497 35 55 

Ocp7 
F: ATCCTGAGCTATCTTTGCCATT 

R: CCCAAAACTCCTTGAGAGACA 
AF487498 35 55 

Ocp8 
F: TTCCTCTGGAGTCCTCTAACCC 

R: CCTCGAGCAAGTTTGGTTGTT 
AF487499 35 59 

 

 PCR، واکنش نظردمپس از انتخاب نشانگرهای 

یزماهواره انجام شد. به ریک از آغازگرهای هربرای 

 Masterاز  نظردمهای  یتوالاین منظور، برای تکثیر 

Mixمیکرولیتر  12کت سیناژن با حجم های ساخت شر

با استفاده از  PCRاستفاده شد. برنامۀ حرارتی چرخۀ 

آغازگرهای ریزماهواره به شرح زیر بود: 

گراد به  درجۀ سانتی 95سازی اولیه در دمای  واسرشت

 سازی ثانویه در دمای  دقیقه؛ واسرشت 10مدت 

 دور؛ اتصال 35ثانیه و  30گراد به مدت  درجۀ سانتی 95

گراد به  درجۀ سانتی 59تا  55آغازگرها در دمای بین 

درجۀ  72ثانیه؛ گسترش زنجیره در دمای  30مدت 

ثانیه؛ گسترش نهایی زنجیره در  75گراد به مدت  سانتی

دقیقه. پس از تکثیر  10درجه به مدت  72دمای 

ساعت با  4به مدت  PCR، محصول نظردمهای  یتوال

تروفورز عمودی ساخت ولت در دستگاه الک 160ولتاژ 

متر و ژل  یسانت 20×20با ابعاد  شرکت بیونیر

پس از  درصد الکتروفورز شد. 8آمید  آکریل

نقره  به روش نیترات ها ژل، PCRمحصول  الکتروفورز

یزی شدند و برای شناسایی اندازۀ باندها از آم رنگ

 استفاده شد. Gel analyzer 2010افزار  نرم

 

 .ها تحلیل داده

 5/6نسخۀ  GenAlexافزار  نرملعۀ حاضر، از در مطا

(Peakall and Smouse, 2012)  برای تعیین تعادل

بر اساس روش  کهواینبرگ استفاده شد  -هاردی

Hedrick (2000و با استفاده از آزمون کای )-  اسکویر

 3/2/2نسخۀ  MicroCheker افزار نرمشود. از  انجام می

(Van Oosterhout et al., 2004) ای بررسی بر

های هر لوکوس استفاده  بین آلل نولوجودنداشتن آلل 

 Linkage)شد. بررسی ناپیوستگی ژنوتیپی 

disequilibrium)  افزار نرمبا Arlequin  5/3نسخۀ 

آزمون شد. فراوانی آللی، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، 

ی اختصاصی ها للو وجود آ شده مشاهدههتروزیگوسیتی 

شده در هریک از  مطالعهرهای برای هریک از نشانگ

 افزار نرمها با استفاده از  یتجمعها و کل  یتجمع

GENEPOP  4نسخۀ (Rousset, 2008) .محاسبه شد 
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یزی هریک از آم درون، میزان FISشاخص 

شده و میزان هتروزیگوسیتی را نشان  مطالعههای  یتجمع

یزی برای هر آم دروندهد. در مطالعۀ حاضر، میزان  می

- در هر جمعیت با استفاده از روش وایر نشانگر

کوکرهام محاسبه و برآوردی کلی از این شاخص بر 

- ها با استفاده از روش وایر کوسلواساس تمام 

 افزار نرمهیل با استفاده از  - کوکرهام و رابرتسون

GENEPOP  ،(. آزمون 1390انجام شد )خسروی

، یکی از (AMOVA)تحلیل واریانس مولکولی 

بررسی ساختار ژنتیکی و میزان واگرایی  یها روش

ها از یکدیگر است. در مطالعۀ حاضر، از  یتجمع

برای اجرای آزمون  5/3نسخۀ  Arlequin افزار نرم

تحلیل واریانس مولکولی و بررسی میزان تفاوت در 

شده استفاده شد.  مطالعه های ساختار ژنتیکی جمعیت

اده از ها، استف ی جمعیتبند هگروی ها روشیکی از 

ی ها دادهبرای  (PCA)ی اصلی ها مؤلفهروش تجزیه به 

نسخۀ  GenAlex افزار نرم؛ این روش در استژنتیکی 

5/6 (Peakall and Smouse, 2012)  اجرا و ابتدا فاصلۀ

محاسبه و  ها نمونهژنتیکی جفت افراد بر اساس تمام 

انجام  افزار نرمبا استفاده از  ها نمونهی بند هگروسپس، 

ی بررسی ساختار ژنتیکی اه هرایکی دیگر از  شد.

های متعدد به دلیل  یلوسها، ارزیابی تفاوت  یتجمع

ی ها طولهایی با  یلوسها و بروز  تفاوت در فراوانی آلل

ی حاصل از نشانگرهای ها دادهبر اساس  .استمختلف 

ها پی برده  یتجمعریزماهواره به ساختار ژنتیکی 

( برای 2000)ان و همکار Pritchardشود.  می

 افزار نرمبار این الگو را معرفی کردند که در  نخستین

Structure  (. در این 1390شود )خسروی،  یماجرا

گروه  K، نظردمی ها نمونهروش، فرض بر این است که 

دهند و هر نمونه بر  نظر ژنتیکی تشکیل میازمستقل 

اساس ژنوتیپ خود ممکن است به یک گروه تعلق 

ها از  یلوسشد تبعیت  گفته طورکه همان داشته باشد.

ها در  واینبرگ و ترکیب تصادفی آلل - تعادل هاردی

های مختلف، دو فرض اساسی و مهم در استفاده  یلوس

. در مطالعۀ حاضر، از الگوی هستنداز الگوی پریچارد 

استفاده شد.  Structureر افزا نرمترکیبی یا اختلاطی در 

طلاعاتی از پیش دربارۀ یچ اهفرض روش این بود که 

 ها نمونهی ندب هگرو وجود ندارد و ها نمونهتعداد جمعیت 

شناسی انجام  یخترهای  یژگیودر این الگو بر اساس 

بین  Kبا قراردادن  ها دادهبرای این  Kنشد. تعداد مناسب 

و محاسبۀ احتمال بیشینۀ  (MAXPOPS=1-10) 10تا  1

ی ها نمونهه محاسبه شد. چنانچ (Ln P(D)) ها داده

شده بیش از یک جمعیت را تشکیل دهند، انتظار  مطالعه

افزایش  Kبا افزایش میزان  ها دادهرود احتمال بیشینۀ  یم

. محاسبۀ میزان فاصلۀ (Pritchard et al., 2000)یابد 

ژنتیکی یکی از راههای بررسی میزان واگرایی ژنتیکی 

. برای ها و یا افراد مختلف است و تکاملی میان جمعیت

رسم درخت تبارشناسی، ابتدا میزان فاصلۀ ژنتیکی بین 

 2/3/2نسخۀ  Populationافزار  افراد با استفاده از نرم

 - محاسبه شد. در مطالعۀ حاضر، از شاخص کاوالی

برای محاسبۀ فاصلۀ ژنتیکی بین افراد  (Dc)اسفروزا 

استفاده شد. پس از تشکیل ماتریس فاصلۀ ژنتیکی بین 

ها بر اساس  رخت تبارشناسی بین جمعیتافراد، د

نسخۀ  Megaافزار  الگوریتم اتصال همسایگی در نرم

رسم شد. هدف از رسم این نمودار، بررسی میزان  2/5

ها بود. برای  بندی نمونه ها و گروه واگرایی جمعیت

بررسی وجودداشتن یا نداشتن رابطه بین ماتریس فاصلۀ 

از آزمون منتل و  ژنتیکی و ماتریس فاصلۀ اقلیدوسی

افزار   استفاده شد. نرم 5/6نسخۀ  GenAlexافزار  نرم

 یادشده برای محاسبۀ آزمون تطبیقی نیز استفاده شد.
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 .نتایج

نمونه متعلق به چهار  122در مطالعۀ حاضر، ژنوتیپ 

 نشانگر جمعیت پایکای افغانی با استفاده از هفت

ر نشانگر های هر فرد برای ه آللریزماهواره تعیین شد و 

شده،  های مطالعه مشخص شدند. تمام لوکوس

ها  در این لوکوس ها آللچندریختی نشان دادند و تعداد 

های  (. تعداد آلل2متغیر بود )جدول  آللبین دو تا هفت 

؛ آللۀ قورخود، سه شد حفاظتاختصاصی در منطقۀ 

؛ پارک ملی آللسرانی، سه  - ۀ گلولشد حفاظتمنطقۀ 

پارک ملی ساریگل، چهار آلل بود و  آللسالوک، سه 

های اختصاصی در  (. بیشترین میزان آلل2)جدول 

شدند. نتایج بررسی  مشاهده Ocp8و  Ocp4نشانگرهای 

واینبرگ نشان  - ها از تعادل هاردی تبعیت لوکوس

دادند تمام نشانگرها در سه منطقۀ ساریگل، سالوک و 

د و کنن وینبرگ تبعیت می - قورخود از تعادل هاردی

سرانی  - شدۀ گلول فقط دو نشانگر در منطقۀ حفاظت

و  Ocp3 ،Ocp4 ،Ocp7در تعادل هستند. نشانگرهای 

Ocp8 سرانی، نشانگر  - شدۀ گلول در منطقۀ حفاظت

Ocp6  در پارک ملی سالوک و فقط نشانگرOcp3  در

واینبرگ  - ساریگل از تعادل هاردی پارک ملی

دربارۀ هر نشانگر در انحراف داشتند. نتایج آزمون کلی 

، Ocp7و  Ocp3ها نیز مشخص کردند بجز  کل نمونه

واینبرگ انحراف  - سایر نشانگرها از تعادل هاردی

ها نشان دادند در سه  دارند. نتایج بررسی ترکیب آلل

سرانی، سالوک و ساریگل، پیوستگی  - منطقۀ گلول

ها در بیشتر موارد وجود ندارد و  ژنوتیپی میان لوکوس

ها در هر نشانگر، تصادفی و مستقل از  یب آللترک

های دیگر است. تعداد پیوستگی ژنتیکی در  لوکوس

 21نمونه از  8شدۀ قورخود تقریباً زیاد ) منطقۀ حفاظت

عبارتی، فرض ناپیوستگی  به نمونه مقایسۀ جفتی( بود و

سرانی، سالوک و  - ژنوتیپی در سه منطقۀ گلول

(. p>05/0شود ) می ها پذیرفته ساریگل بین لوکوس

همچنین، آلل نول فقط در دو نمونه مشاهده شد که به 

 .سرانی مربوط بودند - مناطق ساریگل و گلول

 بر اساس نشانگرهای ریزماهواره شده نتایج بررسی وضعیت ژنتیکی در مناطق مطالعه -2جدول 

 نام نشانگر  سالوک ساریگل سرانی -گلول قورخود کل
 لتعداد آل - 7 - 6 7

Ocp1 
 اندازۀ باند - 294-338 - 294-338 294-338

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار - 849/0 - 802/0 825/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده - 718/0 - 700/0 709/0

 تعداد آلل 7 7 7 7 8

Ocp3 
 اندازۀ باند 274-338 174-238 274-331 274-338 174-338

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 771/0 779/0 845/0 784/0 795/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 833/0 00/1 956/0 833/0 905/0

 تعداد آلل 4 3 6 2 8

Ocp4 
 اندازۀ باند 206-290 274-338 194-333 206-222 194-333

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 656/0 441/0 766/0 451/0 578/0

 شده گوسیتی مشاهدههتروزی 592/0 322/0 840/0 333/0 521/0
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 نام نشانگر  سالوک ساریگل سرانی -گلول قورخود کل
 تعداد آلل 5 2 2 5 7

Ocp5 
 اندازۀ باند 211-235 205-235 205-211 211-229 205-235

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 781/0 508/0 283/0 718/0 572/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 791/0 344/0 166/0 571/0 468/0

 تعداد آلل 4 5 6 5 6

Ocp6 
 اندازۀ باند 347-384 335-400 335-400 347-400 335-400

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 648/0 700/0 790/0 757/0 723/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 464/0 478/0 826/0 640/0 602/0

 تعداد آلل 5 4 4 6 7

Ocp7 
 اندازۀ باند 191-291 191-229 180-229 180-229 180-229

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 753/0 690/0 709/0 747/0 724/0

 شده هتروزیگوسیتی مشاهده 931/0 740/0 750/0 642/0 765/0

 تعداد آلل 6 3 3 6 8

Ocp8 
 اندازۀ باند 215-257 205-230 215-239 215-257 205-257

 هتروزیگوسیتی مورد انتظار 772/0 655/0 657/0 773/0 714/0

 شده روزیگوسیتی مشاهدههت 678/0 843/0 074/0 655/0 565/0

 

آمیزی بر اساس  نتایج محاسبۀ شاخص درون

هیل نشان  -کوکرهام و رابرتسون - های وایر روش

آمیزی  دادند بر اساس هر دو روش مطالعه، میزان درون

سرانی تقریباً  - قورخود و گلول های در بین جمعیت

های سالوک و ساریگل  زیاد است و جمعیت

 (. 3رند )جدول آمیزی کمی دا درون

 کوکرهام - هیل و وایر - بر اساس دو شاخص رابرتسون شده های مطالعه آمیزی در جمعیت برآوردی از درون -3 جدول

 نشانگر
 کوکرهام - وایر هیل - رابرتسون

 ساریگل سالوک سرانی - گلول قورخود ساریگل سالوک سرانی - گلول قورخود

Ocp1 228/0 - - 151/0 129/0 - - 155/0 

Ocp3 023/0- 113/0- 084/0- 152/0- 063/0- 134/0- 081/0- 289/0- 

Ocp4 271/0 007/0 090/0 263/0 265/0 098/0- 099/0 272/0 

Ocp5 142/0 430/0 025/0- 332/0 208/0 417/0 013/0- 325/0 

Ocp6 127/0 068/0- 323/0 182/0 157/0 046/0- 288/0 322/0 

Ocp7 124/0 089/0- 172/0- 053/0- 142/0 057/0- 241/0- 074/0- 

Ocp8 230/0 904/0 054/0 290/- 155/0 889/0 123/0 293/0- 

تمام 

 نشانگرها
157/0 178/0 031/0 072/0 131/0 122/0 019/0 026/0 
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بر اساس روش تحلیل واریانس مولکولی، دو 

های  بین جمعیت Rstو  Fstۀ شد محاسبهشاخص 

ی، اگرچه به عبارت بودند. معنادار شده یبررس

شده ازنظر توزیع فراوانی آللی و  مطالعههای  یتجمع

دیگر متفاوت بودند، میزان توزیع اندازۀ آللی با یک

بود و تفاوت دو  Rstیار کمتر از بس Fstشاخص 

( 4)جدول  ستاه آللجمعیت بیشتر بر اساس اندازۀ 

 (.1390)خسروی، 

 یدبن هگروبا استفاده از نشانگرهای ریزماهواره بدون  Rstو  Fstهای  نتایج بررسی شاخص -4ول جد

P-value درصد واریانس شاخص تثبیت  

 Fstبر اساس  تحلیل

p< 000/0  Fst= 094/0  ی مختلفها تیجمعبین  49/9 

 ها تیجمعدرون  51/90  

 Rstبر اساس  تحلیل

P< 000/0  Rst= 30/0  ی مختلفها تیجمعبین  66/30 

 ها تیجمعدرون  34/69  

 

های  یتجمعبررسی تفاوت ژنتیکی جفتی بین 

یز نشان داد تفاوت جفتی بین جفت ن شده بررسی

ی را معنادار، رابطۀ Fstای مختلف بر اساس ه یتجمع

دهد. شاخص فاصلۀ  یمهای جفتی نشان  در تمام مقایسه

نیز رابطۀ  (Nei's genetic distance)ژنتیکی نی 

دهد. مقدار  ها نشان می یتجمعی بین تمام جفت معنادار

های  یتجمعتفاوت ژنتیکی کم و جریان ژن زیاد بین 

 (.5دول شود )ج شده مشاهده می مطالعه

و شاخص فاصلۀ ژنتیکی نی )اعداد ( )مقادیر داخل پرانتز Nm)اعداد پایینی(، مقادیر  Fstهای مختلف بر اساس  یتجمعمقایسۀ جفتی  -5جدول 

 است. 01/0داری  دهندۀ سطح معنا نشان **، 05/0داری  دهندۀ سطح معنا نشان *علامت  .بالایی(

 ساریگل قورخود سالوک سرانی - گلول 
 84/0** 68/0* 72/0**  سرانی - لولگ

 76/0** 67/0*  (94/1)11/0** سالوک

 67/0**  (37/8)03/0* (69/2)08/0* قورخود

  (65/4) 053/0** (58/1) 13/0** (43/1)14/0** ساریگل

 

ی اصلی نشان دادند جمعیت ها مؤلفهنتایج تجزیه به 

است.  شده جداهای دیگر  یتجمعیباً از تقرساریگل 

یباً تقرسرانی نیز جمعیت  - همچنین، جمعیت گلول

های قورخود و  یتجمعدهد.  یممجزایی را نشان 

ها شباهت بیشتری به هم  یتجمعسالوک نسبت به سایر 

 (.2دارند )شکل 



 

 

 69 شمالی خراسان استان در( Ochotona rufescens) افغانی پایکای های جمعیت ژنتیکی ساختار

 

 

 

 

 

 
: سالوک و 3Popقورخود،  :2Popسرانی،  -: گلولGenAlex .1Popافزار  در نرم (PCA)ی اصلی ها مؤلفهنمودار حاصل از تجزیه به  -2شکل 

4Popساریگل : 

 

بندی بر اساس الگوی پریچارد نشان  نتایج گروه

شده در مطالعۀ حاضر ازنظر  یآور جمعهای  دادند نمونه

دهند  یمیباً هفت گروه را تشکیل تقرساختار ژنتیکی 

 (.3و شکل  6)جدول 

 ک جمعیتها به ی با فرض تعلق تمام نمونه LnP(D)محاسبۀ میزان  -6جدول 

 Ln probability of the data (K) یتجمعتعداد 

1 0/2241- 

2 3/2005- 

3 4/1888- 

4 3/1863- 

5 2/1844- 

6 3/1822- 

7 4/1811- 

8 7/1829- 

9 2/1839- 

10 2/1850- 
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 است. شده دادهعمودی نشان  ای ه. در این تصویر، هر فرد با میل7تا  4مساوی  kبر اساس  STRUCTUREافزار  گراف حاصل از نرم -3شکل 

 

فاصلۀ و ماتریس  Fstبین  هنتایج وجود رابط

بر اساس آزمون منتل  (IBD Matrix)یدسی اقل

(33/0=p ،372/0-=r )جدایی بین ندنشان داد 

 معنادار نیست جغرافیایی  ۀبر اثر فاصل ها یتجمع

داده است. نرخ بر اثر فاصله یا جدایی  (A4شکل )

این  ،تکرار( 10000س آزمون منتل )بر اساین نمچه

مربوط به  شاخص فاصلۀ ژنتیکی نیجدایی بین 

، p=12/0فاصلۀ جغرافیایی )ی مختلف و ها جمعیت

535/0=r( ) شکلB4.مشاهده نشد ) 
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 (B)و فاصلۀ ژنتیکی نی و فاصلۀ جغرافیایی  (A)و فاصلۀ جغرافیایی  Fstنتایج آزمون منتل بین  -4 شکل

 

ها  ادند نسبت زیادی از افراد کل جمعیتنتایج نشان د

اند و فقط  درستی به جمیعت اولیه متعلق بوده درصد( به 90)

ها مهاجرت  ها از سایر جمعیت درصد افراد جمعیت 10

شدۀ  اند. بیشترین عدم تطبیق در منطقۀ حفاظت کرده

شدۀ  قورخود و بیشترین مهاجرت افراد بین منطقۀ حفاظت

 (.7لوک مشاهده شد )جدول قورخود و پارک ملی سا

 ها های مختلف و درصد درستی تطبیق در جمعیت نتایج آزمون تطبیقی بین جمعیت -7 جدول

 
متعلق به خود 

 جمعیت

متعلق به سایر 

 ها جمعیت

 - گلول

 سرانی
 ساریگل قورخود سالوک

 2 - 1 - 3 25 سرانی -گلول

 - 3 - - 3 27 سالوک

 - - 6 - 6 26 قورخود

 - - - - - 32 ساریگل

     10 90 درصد تطبیق به درصد

 

 گیری بحث و نتیجه

ها  واینبرگ در لوکوس - نتایج تحلیل تعادل هاردی

سرانی از  - نشان دادند تعداد لوکوس در منطقۀ گلول

های ملی سالوک و  تعادل انحراف دارد و در پارک

کند.  ساریگل نیز یک لوکوس از این تعادل تبعیت نمی

هایی در برخی مناطق ازنظر  انحراف وجود چنین

پذیر و به نوع زندگی این جانور  شناختی توضیح زیست

مربوط است. معمولاً پایکاها قدرت پراکندگی کمی 

دارند و پراکنش پیرامون محل زندگی، احتمال آمیزش 

 Henry)کند  با بستگان و آمیزش غیرتصادفی را زیاد می
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et al., 2012) دهد که به  ایش میآمیزی را افز و درون

شود. نتایج محاسبۀ  انحراف از تعادل منجر می

شده نشان دادند  های مطالعه آمیزی در جمعیت درون

ها همانند پایکای  آمیزی در تمام جمعیت مقدار درون

و در  448/0طور متوسط   آمریکایی )در جنس نر به

در سال  Robsonبر اساس پژوهش  648/0جنس ماده 

مقدار آن کم است. این مقدار بر اساس ( مثبت اما 2013

هیل در مناطق  - کوکرهام و رابرتسون - های وایر روش

سرانی بیشتر از دو  - شدۀ قورخود و گلول حفاظت

بودن مقدار آن  منطقۀ دیگر برآورد شد و با وجود مثبت

های  های ملی سالوک و ساریگل، به جمعیت در پارک

فر( بسیار دارای تولیدمثل تصادفی )نزدیک به ص

هایی که فاصلۀ پراکندگی  نزدیک بود. در بیشتر گونه

آنها کوتاه است، معمولاً افراد جمعیت با بستگانی 

کنند که ممکن است جفت آنها نیز باشند  زندگی می

(Zgurski and Hik, 2012) از سوی دیگر، ممکن .

وسیلۀ  های پستانداران کوچکی که به است در جمعیت

اند،  تکه شده شدت تکه به های انسانی فعالیت

 ,.Ricanova et al)شدت مشاهده شود  آمیزی به درون

 Henry et)ها در زمینۀ پایکاها  . سایر پژوهش2011)

(al., 2012 )نشان دادند پایکاها )ازجمله پایکای افغانی 

این،  وجود معمولاً قدرت پراکندگی کمی دارند و با

شده  طالعههای م آمیزی در جمعیت مقدار شاخص درون

های  . تحلیل(Henry et al., 2012)زیاد برآورد نشد 

ها ازجمله موش جهنده  ساختار ژنتیکی سایر گونه

(Zapus trinotatus) نشان  ،با میانگین پراکندگی کم

آمیزی  دادند لزوماً قدرت پراکندگی محدود به درون

های  . ویژگی(Vignieri, 2007)شود  زیاد منتهی نمی

راکندگی موش جهنده دخیل هستند که نامشخصی در پ

دهند. در این گونه،  آمیزی را کاهش می احتمال درون

داشته باشند  ها پراکندگی نرها تمایل دارند بیشتر از ماده

ومرج جنسی  گیری به شکل هرج و نوع سیستم جفت

ومرج جنسی  . هرج(Zgurski and Hik, 2012)است 

ی در جمعیت آمیز یکی از عواملی است که مقدار درون

(. اگرچه سیستم Vignieri, 2007دهد ) را کاهش می

گیری پایکای افغانی کاملاً متغیر است و بسته به  جفت

کند  های موجود را استفاده می شرایط، یکی از سیستم

(Macdonald, 2001استفاده از سیستم هرج ،)  ومرج

همانند بیشتر پایکاها، نقش  گیری جنسی در جفت

 آمیزی آن خواهد داشت. مقدار درونزیادی در کاهش 

نسبت زیادی در  ها، تنوع ژنتیکی به بر اساس یافته

ها نشان  شود. تحلیل شده مشاهده می محدودۀ مطالعه

شده چندریختی داشتند  های استفاده دادند تمام لوکوس

ها در هر لوکوس مشاهده  آلل در کل جمعیت 8تا  6و 

( 648/0ه )شد شد. میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده

های پایکا ازجمله پایکای آمریکایی  مشابه سایر گونه

در  Peacockهای  ( بر اساس یافته736/0تا  709/0)بین 

( در 588/0و میانگین هتروزیگوسیتی ) 1997سال 

در سال  Meridethهای  پایکای آمریکایی بر اساس یافته

دهند با وجود جدایی  ها نشان می است. این یافته 2005

های ژنتیکی را در سطح  گاهی، پایکاها تفاوتزیست

 Peacock. (Merideth, 2005)کنند  بالایی حفظ می

های  ( نشان داد پایکاها تا دو کیلومتر بین لکه1997)

شکل منظم  کنند. اگر پایکاها به  زیستگاهی حرکت می

های زیستگاهی مشخص حرکت کنند،  بین لکه

یا لکۀ  های صیدشدۀ جانوران یک منطقه و نمونه

تری مربوط به  زیستگاهی ممکن است منبع ژنی بزرگ

های زیستگاهی مجاور  افراد همان لکۀ زیستگاهی و لکه

نشان دهند؛ چنین ارتباطی ممکن است ویژگی ساختار 

. جریان ژنی (Harrison, 1991)ای باشد  ژنتیکی لکه
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های زیستگاهی بر مناطق دارای مقیاس  زیاد میان لکه

گذارد و افزایش تنوع ژنتیکی را باعث  محلی تأثیر می

( و 2006و همکاران ) Heهای  شود. بر اساس یافته می

، وقتی مقدار مطابق رابطۀ 

(Nm)  بیشتر و یا میزان  5/0از(FST)  کمتر باشد،  33/0از

ها در نظر گرفته  جریان ژن رویکرد اصلی بین جمعیت

 5/0از  (Nm)ن شود و برعکس، اگر میزان جریان ژ می

بیشتر باشد،  33/0از  (FST)کمتر و میزان تفاوت ژنتیکی 

ترین عامل تفکیک  وجود ساختار ژنتیکی متفاوت مهم

به کمتربودن  (. باتوجهHe at al., 2006هاست ) جمعیت

و بیشتربودن  33/0( از Fstمیزان تفاوت ژنتیکی کلی )

دل تبا در مطالعۀ حاضر، 5/0( از Nmمقدار جریان ژن )

ها  ها زیاد و تفاوت ژنتیکی بین جمعیت ژنی بین زیستگاه

( Rstو  Fstکم است. اگرچه مقادیر تفاوت ژنتیکی )

های جفتی معنادار  ها کم است، تمام مقایسه بین جمعیت

ای از تفاوت ژنتیکی هرچند اندک بین  و نشانه

 AMOVAشده هستند. نتایج تحلیل  های مطالعه جمعیت

 Rstو  Fstمعناداری بر اساس مقادیر نشان دادند تفاوت 

همچنین واریانس توجیهی  وجود دارد.ها  بین جمعیت

( به 36/69برابر  Rstدرصد و  51/90برابر  Fst)بر اساس 

ژنتیکی  ( که تنوع4ها تعلق دارد )جدول  درون جمعیت

های  دهد و نتایج مقایسه ها را نشان می کم بین جمعیت

ژنتیکی جمعیتی زیاد همراه  کند. تنوع جفتی را تأیید می

ای نشان  با جریان ژن درخور توجه بین زیستگاههای لکه

عامل اصلی و  (Dispersal)دهد پراکندگی  می

شده است  های مطالعه تأثیرگذار در پویایی جمعیت

(Merideth, 2005) مقادیر .Fst  وRst های  بین پارک

ملی سالوک و ساریگل با وجود نزدیکی آنها به 

از حد انتظار بودند. آزمون تطبیقی نیز   ر، بیشیکدیگ

چنین جدایی آشکاری را تأیید کرد. بر اساس آزمون 

تمام افراد موجود در پارک ملی ساریگل به  تطبیقی،

جمعیت اصلی خود تعلق داشتند. شهر اسفراین، این دو 

منطقه را از هم جدا کرده و جادۀ ارتباطی بین بجنورد و 

اد، عاملی برای محدودکردن جریان اسفراین با تردد زی

ژن بین این دو منطقه است؛ بنابراین، جمعیت پارک 

ها ممکن  ملی ساریگل نشان داد جدایی بین جمعیت

های کوتاه اتفاق  است حتی در مقیاس محلی و فاصله

های مربوط به پایکای آمریکایی  بیفتد. پژوهش

(Ochotona princeps)  نیز نشان دادند چنین جدایی

 ,Merideth)پذیر است  های کوتاه امکان ر فاصلهد

و  PCAها بر اساس روش  بندی جمعیت . گروه2005)

های  ترسیم درخت تبارشناختی مشخص کرد جمعیت

سرانی  -شدۀ گلول پارک ملی ساریگل و منطقۀ حفاظت

ها دارند، ولی دو جمعیت  ارتباط کمتری با سایر جمعیت

جریان ژنی بسیاری سالوک و قورخود ارتباط ژنتیکی و 

رسد مسافت زیاد بین منطقۀ  با یکدیگر دارند. به نظر می

سرانی و سه منطقۀ دیگر و قدرت  - شدۀ گلول حفاظت

پراکندگی کم پایکا، علت جریان ژنی کم بین آنها 

ساختی  باشد، ولی ممکن است نبود چنین موانع انسان

بین قورخود و سالوک که هر دو در سمت شرق قرار 

، تبادل ژنی را افزایش داده باشد. نتایج آزمون دارند

نتایج کنند.  تطبیقی نیز نتایج یادشده را تأیید می

نشان  STRUCTUREافزار  بندی بر اساس نرم گروه

 شده دادند هفت زیرجمعیت مشخص در مناطق مطالعه

در  4را  Kعبارتی، چنانچه میزان  بهشوند؛  بینی می پیش

شده ازنظر ساختار  العههای مط نظر بگیریم، جمعیت

ژنتیکی به چهار گروه جداگانه تعلق دارند و هرچه 

های حدواسط  ، نمونهشودتر  نزدیک 7به  Kمیزان 

شوند. نتایج گراف  ها مشاهده می زیادی بین جمعیت

، Kافزار نشان دادند با هر میزان عددی  استخراجی از نرم
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و دهد  منطقۀ ساریگل تقریباً یک جمعیت را نشان می

ها دارد. در مناطق  ارتباط کمتری با سایر جمعیت

های حدواسط  سرانی و سالوک گروه - قورخود، گلول

 شوند. بیشتری مشاهده می

 

 .بندی نتایج ساختار ژنتیکی جمع

، وجود ساختار ژنتیکی AMOVAنتایج تحلیل 

شده نشان  های مختلف بررسی یتجمعی بین معنادار

شده، بیشتر واریانس  هی مطالعها ژندهند. در همۀ  می

ها مربوط است. به نظر  یتجمعتوجیهی به واریانس درون 

رسد ساختار ژنتیکی مختلف هرچند اندک بین  می

های  شده وجود دارد. بر اساس مطالعه های مطالعه جمعیت

IBD ی بین فاصلۀ جغرافیایی و میزان معنادار، رابطۀ

استفاده  منظوربه این  FSTجریان ژن )در این مطالعه از 

ها بر  یرنداشتن فاصلۀ بین جمعیتتأثشد( وجود ندارد که 

دهد، هرچند  می نشانی را افغان یکایپامیزان جریان ژن 

شده بر  رسد کوچکی مقیاس مطالعه یمبه نظر 

یرگذاری فاصله در جریان ژن مؤثر بوده است. تأث

، وجود هفت STRUCTUREها در  بندی نمونه گروه

یید کرد. تأشده  منطقۀ بررسی زیرجمعیت را در چهار

های  یتجمعهای ریزماهواره نیز نشان دادند  نتایج تحلیل

سرانی ارتباط کمتری با سایر مناطق  - ساریگل و گلول

دارند و جریان ژن بیشتری بین دو جمعیت سالوک و 

رسد جریان ژنی کم بین  قورخود برقرار است. به نظر می

ه منطقۀ دیگر به سرانی و س - شدۀ گلول منطقۀ حفاظت

علت مسافت زیاد بین آنها و قدرت پراکندگی کم پایکا 

ساخت ازجمله شهر  باشد. ممکن است موانع انسان

اسفراین  - اسفراین بین این مناطق و جادۀ اصلی بجنورد

علت نبود تبادل ژنتیکی زیاد بین دو منطقۀ نزدیک به هم 

سالوک و ساریگل باشد و شاید نبود چنین موانع 

ساختی بین قورخود و سالوک که هر دو در سمت  سانان

 شرق قرار دارند، تبادل ژنی را افزایش داده باشد.
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