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بررسي تنوع ژنتيكي مرغان
 بومي ايران  با استفاده از 

RAPD  نشانگرهاي

چكيده  
 تنـوع  ژنتيكـي   پنـج  جمعيت از مرغهاي  بومي اسـتانهاي  مازنـدران  ، اصفهان  ، فارس  ، يزد ، آذربايجان  غربي  با اسـتفاده  از
نشـانگرهايRAPD مورد بررسـي  قرار گرفت  . اسـتخراج DNA با روش  تغيير يافته استخراج  نمكي (Salting out) انجام  شد  .
تكثير DNA ژنومي  با تعداد ۳۰ فرد از هر جمعيت و با استفاده از ۱۰ آغازگر تصادفي۱۰ نوكلئوتيدي و از طريق  واكنش  زنجيره اي
پليمراز (PCR) صورت  گرفت  . طول  قطعات  تكثير يافته  در آغازگرهاي  مختلف   از ۲۳۷ تا ۳۲۴۰جفت  باز متغير بود. براسـاس
باندهاي  چند شكل  و براساس  كل  باندها، جمعيت هاي  استان  فارس  و مازندران  به ترتيب با ۰/۱۸۱۹ و ۰/۱۰۴۲ بيشترين   فاصله 
ژنتيكي   و جمعيت هاي  اسـتان   فارس   و اصفهان  به   ترتيب  با ۰/۰۶۶ و۰/۰۳۹۱ كمترين  فاصله  ژنتيكي  را داشـتند. بيشـترين 
و كمترين  تنوع  درون  جمعيتي  به ترتيب  متعلق  به  جمعيت هاي  استان  يزد (۰/۲۰۸) و استان  مازندران (۰/۱۵۶) بودند. درخت
فيلوژني  ترسيم  شده  براساس روش  UPGMA ، جمعيت هاي  مرغ  بومي  مورد مطالعه  را در دو گروه  قرار داد : گروه  اول  شامل 

جمعيت هاي استانهاي  اصفهان، فارس، يزد و آذربايجان  غربي  و گروه  دوم  شامل  جمعيت  استان  مازندران  بود .
اگرچه در اين تحقيق نشانگرهاي اختصاصي براي هر جمعيت يافت نشد ولي با بررسي جايگاههاي ايجادشده بوسيله آغازگرها، در
چندين جايگاه تفاوتهاي محسوسـي مشـاهده شد ،از جمله در جايگاههاي  X۰۳-۵ با طول قطعه  ۱۸۵۳bp چهار جمعيت اصفهان،
فـارس، يزدوآذربايجـان غربي داراي فراواني۱وهمـه افراد اين جمعيت ها چنين جايگاهي را داشـتند ولي در جمعيـت مازندران با

فراواني۰/۲۲۵فقط۴۰٪ از افراد اين جمعيت داراي چنين جايگاهي بودند.
بـا توجـه به تنوع ژنتيكي پاييـن در درون جمعيت ها مي توان با افزايش تعداد موثر جمعيت ،كنترل آميزشـها بـراي ايجاد حداقل

همخوني در هر گله و نيز ايجاد جمعيت هاي جداگانه با تعداد اوليه بيشتر موجب جلوگيري از كاهش تنوع ژنتيكي مي شود . 

RAPD  كلمات كليدي: مرغان  بومي ايران، تنوع  ژنتيكي، چند شكلي، فاصله  ژنتيكي  ، نشانگرهاي
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Study on DNA polymorphism of Iranian native chickens population using RAPD markers

By: H.Dehghanzadeh, Dept. of Biotechnology . The Caspian Sea Bony Fishes Research Center -Bandar Anzali. Gilan 
Province. S.Z.Mirhosseini, and A.A.Shadparvar, Dept. of Animal Science, Faculty of Agriculture, University of Gilan, 
Rasht , Iran.
Genetic diversity of five Iranian native chickens population from five province including Mazandaran , Isfahan , Yazd, 

Fars and Azarbayjan were studied . From each population 30 birds randomly were selected and their blood samples

were collected individually . The DNA of samples were extracted by modified salting-out method. The genomic

DNA amplified by using 10 RAPD randomly primer through polymerase chain reaction (PCR) . Length of amplified 

fragments by all primers were varied from 237 to 3240 base pairs. Based on polymorphic bands with 0.1819 as well
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مواد و روشها 
از هر يك  از جمعيت هاي  مرغ  بومي  موجود در ۵ ايستگاه  تحقيقاتي 
ــدران  ، اصفهان  ، فارس  ، يزد ــتانهاي مازن ــلاح  نژاد مرغ  بومي  در اس اص
ــي  انتخاب  و به ــداد ۳۰ پرنده  بصورت  تصادف ــي  ، تع ــان  غرب و آذربايج

DNA نمونه ها با روش  استخراج   ــد ــكل انفرادي  نمونه  خون  تهيه  ش Aش

ــتگاه ــيله  دس (۷) تهيه  و كيفيت  و كميت  آنها بوس Salting out  نمكيt

اسپكتروفتومتر و الكتروفورز روي  ژل  آگارز ۰/۸ ٪ اندازه گيري شد . تعداد
ــركتهاي   ــدي  تصادفي  به صورت  ليوفليزه  از ش ــر ۱۰ نوكلئوتي ۲۳ آغازگ
ــكلي  در ــي  چند ش ــت  بررس TIB جه MolBiol و (l Operon)  ــرون اپ
جمعيت هاي  فوق  مورد مطالعه  قرار گرفت  . جهت  انجام  واكنش زنجيره
Amersham Pharmasia  ازترموسايكلر ساخت شركت (a PCR)اي پليمراز

Biotech مدل  TC۳۴۱ و برنامه  حرارتي  زير استفاده  شد :

ــت ابتدايي، واسرشت چرخه اصلي، اتصال ، بسط چرخه مرحله واسرش
اصلي وبسط انتهايي به ترتيب در درجه حرارتهاي ۷۲،۷۲،۳۴،۹۴،۹۴ درجه
ــام گرديد. تعداد دور ــانتيگراد و در مدت زمانهاي ۵،۳،۱،۱،۳ دقيقه انج س

چرخه اصلي برابر با ۴۰ بود.

ــش زنجيره اي پليمراز با ــر  DNAژنومي از طريق از طريق واكن Aتكثي

۲۵ انجام گرديد. واكنشها شامل:  μl حجم

۱ X PCR Rبافر

۴ mM (MgCl۲)  كلريد منيزيم
۰/۶ μMμμ (Primer) آغازگر
۲۰۰ μMμμ                           (dNTP)   دزوكسي  نوكلئوتيد تري  فسفات
۱ Unitt Taq DNA Polymerase  آنزيم 
۲۰ ng ژنومي DNA

ــر باف در  و    ٪۱/۵(Merck, Germany) روي، ژل آگارز  ــا  فرآورده ه
ــتگاه ــك دس ــيله ي μg/ml  ۰/۵ و بوس ــد ــوم بروماي ــاوي اتيدي TAE ح

ژل از  ــتفاده   اس ــا  ب و  ــده   ش ــك  تفكي   (OWOL,USA)ــورز الكتروف

as total bands with 0.1042 , Fars and Mazandaran population had the highest genetic distance. On the other hand Fars 

and Isfahan population with 0.066 and 0.0391 had the lowest genetic distance Yazd and Mazandaran population with 

0.208 and 0.156 had the highest and lowest inter population genetic diversity respectively . Based on phylogenic tree 

plotted by UPGMA method , chickens population were divided to two groups : Group I , including Isfahan , Fars , 

Yazd and Azarbayjan , and group II including Mazandaran only . Although there has not been found specific marker 

for each population in this study but we have found considerable differences in many loci . For instance locus of 

X03-5 the allele with 1853bp length , Isfahan ,Fars , Yazd and Azarbayjan has frequency of 1 but in Mazandaran 

population has frequency of  0.225.With regard to low genetic diversity in population we can prevent the decreasing of 

genetic diversity by increasing of effective number of population , controlling mating system to obtaining  the lowest 

inbreeding in each population and estabilishing separate base population with large number of chickens .

Keywords : Iranian native chickens , Genetic diversity, Polymorphism , Genetic distance , RAPD marker .

مقدمه  
ــرمايه  ملي  و ذخاير  ــان  بومي  به  عنوان  س ــات  و گياه حيوان
ــوند و حفظ  وتكثيرآنها از ارزش   ــوب  مي ش ــتراتژيك  هر كشور محس اس
ــس  از هزاران   ــن  موجودات  پ ــت  . اي ــياري  برخوردار اس ــت  بس و اهمي
ــيار و با غلبه  بر  ــال  انتخاب  طبيعي و مصنوعي  و نيز گذر از موانع  بس س
ــرايط  نامساعد محيطي  همچنان  به  حيات  خويش  ادامه داده   تمامي  ش
ــياري  از  ــبت  به  بس ــل  پرداخته اند همچنين نس و به  تكثير و ازدياد نس

محدوديتهاي  محيطي  سازگاري  پيدا كرده اند (۱).
ــراي  برنامه  هاي  اصلاح   ــي  ايران  مواد ژنتيكي  پايه ب ــاي  بوم مرغه
نژاد در زيستگاه  خويش  محسوب  مي  شوند وشناخت  دقيق  اين  ذخاير 
ــاي  اصلاح  نژادي  ــق تري  براي  برنامه ه ــد مبناي  دقي ــي  مي توان ژنتيك
ــتفاده  بهينه  ازمنابع  ــه دهي  آنها در زمان  كوتاه تر و اس ــده  و نتيج در آين
ــود در جهت  افزايش  توليد گردد(۱). وجود تنوع ژنتيكي لازمه انجام  موج
ــه هاي اصلاح نژادي و بهره گيري ازتوان توليدي حيوانات و گياهان در  برنام
ــات  ــتور كار موسس ــت . لذا حفظ تنوع ژنتيكي گونه هادر دس هرمنطقه اس

اصلاح نژادي منطقه اي و سازمانهاي بين المللي مربوطه قرار دارد (۴) .  
ــي و تعيين تنوع  ژنتيكي  DNA   در بررس ــانگرهاي ــتفاده   از نش Aاس

ــي و پروتئيني  ــانگرهاي مورفولوژيك ــبت  به نش ــات  نس ــان  و حيوان گياه
RAPD ، يكي  از  ــتري از خود نشان داده اند (۸). نشانگرهاي  كارايي بيش
DNA محسوب  مي  شوند كه  در آن  از آغازگرهاي تصادفي   نشانگرهاي 
ــانگرها قابليت  بسيار خوبي  در تعيين  تنوع   ــتفاده  مي  شود . اين  نش اس
ژنتيكي  گونه  هاي  مختلف  حيوانات و گياهان  از خود به  نمايش  گذاشته 
اند (۱۲) . عدم  نياز به  دانستن  اطلاعات  از ژنوم موجود زنده  ، عدم  نياز 
ــن  روش  باعث  گرديد كه  از آن   ــرعت  بالاي  اي ــه  مواد راديواكتيو و س ب
براي  تعيين  تنوع ژنتيكي  ، تهيه  نقشه  هاي  ژنتيكي  ، پزشكي  مولكولي  
، مطالعات  ژنتيكي  تكاملي  و طبقه بندي  موجودات  زنده  ،تعيين  هويت  
ــن  تحقيق  تنوع  ژنتيكي  جمعيت هاي  ــتفاده  گردد (۳). در اي و غيره  اس
ــانگرهاي  RAPD مورد بررسي   ــتفاده  از نش Dموجود مرغ بومي  ايران  با اس

قرار گرفت  .
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Bio) عكسبرداري گرديد. Rad,USA)  داكيومنتيشن
ــوان عن ــه  ب  (MBI, Fermentase ,France) ۱ Kb Ladder از 

استاندارد وزن مولكولي استفاده شد.
(Band Sharing Frequence)  ــبه فراواني  سهم  نواري براي  محاس

بين  افراد مختلف  از فرمول  زير استفاده شد: (۵):
BSF

XY
=۲NA

B
/(N(

A
+N

B
)                       (۱) ــه   معادل

B و A :N: تعداد باندهاي  مشترك  بين  دو فرد
AB

A تعداد باندهاي  حاصله  از فرد : N
A

B تعداد باندهاي  حاصله  از فرد : N
B

U شاخص  يكنواختي  داخل  جمعيتي 
ــي  نوارها به  صورت   ــاس  فراوان Index) براس of the Uniformity)  

زير محاسبه  گرديد (۵):
U=1/N V

i
معادله  (۲):                                                     

i اُمين  نوار : فراواني  Vi

N : تعداد باندهاي  امتياز داده  شده  
Between Population)  براي  محاسبه  ضريب  تشابه  بين  جمعيتي

BGS از فرمول  زير استفاده  شد (۶): (Genetic Similarity

BGS=۱+S
IَJ

IJ 0.5(S
I
+S

J
معادله  (۳) :                                (

ــات  افراد ــراي  تمام  مقايس ــهم  نواري  ب ــي  س ــط  فراوان S : متوس
IَJ

J وI جمعيت هاي 
I S : ضريب  تشابه  داخل  جمعيتي  در جمعيت 

I

J  ضريب  تشابه  داخل  جمعيتي  در جمعيت : S
J

Genetic) بين دو Distance)  ــي ــه  ژنتيك ــبه  فاصل ــت  محاس جه
جمعيت (D) از فرمول ۴ استفاده  گرديد.(۹):

D=L
n
[S

IَJ
/(S

I
.S

J
)

۱
۲  معادله (۴)                                          [

همچنين جهت  ترسيم  درخت  فيلوژني  و تجزيه  خوشه اي  و با روش 
UPGMA از نرم افزار POPGENE (۱۵) استفاده گرديد.

نتايج  
ــتفاده ، ۴ آغازگر ، نواري   ــازي  مورد اس ــر ۱۰ ب ــوع  ۲۳ آغازگ از مجم
توليد نكرده  و از ميان  ۱۹ آغازگر باقيمانده  ، ۹ آغازگر به  دلايل  داشتن  
نوارهاي  يك  شكل  در همه  جمعيت ها و ضعيف  بودن  نوارهاي  حاصله  
OPX-۲۰ حذف  گرديد .تعداد قطعات  تكثير يافته  از ۴ قطعه  در آغازگر

ــترين   ــا ۱۹ قطعه  در آغازگرهاي  OPG-۱۸ وOPN-۱۶ متغير بود. بيش ت
ــكل  و  ــط  آغازگر OPN-۱۶ با ۱۶ نوار چند ش ــكل  توس نوارهاي  چند ش
ــاي  OPU-۱۴ و OPX-۲۰ با ۳ نوار چند  ــط  آغازگره ــن  آن توس كمتري
ــكل  ايجاد گرديد .متوسط  قطعات  تكثير يافته  به  ازاء هر آغازگر با در  ش
ــده  در همه  آغازگرها برابر ۱۳قطعه  و طول   نظر گرفتن  قطعات  تكثير ش
ــه  در آغازگرهاي  مختلف  از ۲۳۷ تا ۳۲۴۰ جفت  باز  ــات  تكثير يافت قطع
ــط  آغازگر  ــنگين ترين  قطعه  به ترتيب  توس ــبك ترين  وس متغير بود. س
(۳۲۴۰ جفت  باز)   OPN-۱۶ ــر ــاز) و آغازگ ــت  ب OPT-۱۷ (۲۳۷ جف

توليد شد.
ــتفاده   ــوار از مجموع  آغازگرهاي  مورد اس ــه طوركلي  تعداد ۱۳۰ ن ب
ــكل  و  ــت  آمد كه  ۸۶ نوار در بين  جمعيت هاي مورد مطالعه  چند ش بدس
ــكل  حاصل  گرديد. لذا درصد قطعات  چند شكل  ۶۶/۱۵  ۴۴ نوار يك  ش

برآورد گرديد(تصاوير۱ تا ۳) .
شاخص  يكنواختي  درون  جمعيتي  (U) و تنوع  درون  جمعيتي  در 
ــده   ــان  داده  ش ــماره  ۲ نش پنج  جمعيت  مرغ  بومي  ايران  درجدول  ش
ــاس  اطلاعات  اين  جدول  كمترين  و بيشترين  تنوع  درون   ــت  بر اس اس
جمعيتي  به ترتيب  متعلق  به  جمعيت هاي  استان  مازندران  (۰/۱۵۶) و 

استان  يزد (۰/۲۰۸) مي باشد .
ــي  بين   ــترين  فاصله  ژنتيك ــكل  بيش ــد ش ــاي  چن ــاس  نواره براس
ــاب  نا اريبي  ــتان  فارس  و مازندران  بود كه  بدون احتس جمعيت هاي  اس
ــد. همچنين   ــاب  نا اريبي  برابر ۰/۱۸۱۹ مي باش ــر ۰/۱۸۸۱ و با احتس براب
جمعيت هاي  استان  فارس و اصفهان  كمترين  فاصله  ژنتيكي  را داشتند 
كه  اين  مقدار بدون  احتساب  نا اريبي  برابر ۰/۰۷۲۵ و با احتساب نا اريبي  
برابر ۰/۰۶۶۰ مي باشد (جدول  ۳). همچنين  براساس  كل  نوارها (نوارهاي  
چند شكل  و يك  شكل) بيشترين  فاصله  ژنتيكي  مجدداً به  جمعيت هاي 

UPGMA  شكل  ۱ - درخت  فيلوژني  ترسيم  شده  با استفاده  از فراواني  نوارهاي  چند شكل  و با احتساب  نا ارايبي  به روش
(اعداد ۱ تا ۱۵ افراد مختلف  اين  جمعيت  مي باشند. قطعات  bp ۱۸۵۰ ، bp ۱۶۴۰ و bp ۸۳۰ در افراد مختلف  اين  جمعيت  چندشكلي  

Kb ladderو NC :كنترل  منفي ) :نشانگر اندازه۱  M را نشان  مي دهند
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نام بين المللي آغازگرتوالي آغازگر

۵´- GGCTCATGTG - ۳ ´OPG-۱۸

۵´- GGCTGGTTCC - ۳´OPU-۱۳

۵´- TGGGTCCCTC - ۳´OPU-۱۴

۵´- AAGCGACCTG - ۳´OPN-۱۶

۵´- ACGGGAGCAA - ۳´OPX-۱۳

۵´- CCCAGCTAGA - ۳´OPX-۲۰

۵´- CCAACGTCGT - ۳´OPT-۱۷

۵´- TGGCGCACTG - ۳´OPX-۰۳

۵´- GACCAATGCC - ۳´OPT-۲۰

۵´- TGGTGGACCA - ۳´OPL-۲۰

جدول ۱- نامهاي بين المللي و توالي آغازگرهايي كه نوارهاي چند شكل توليد نمودند

شكل  ۲ - درخت  فيلوژني  ترسيم  شده  با استفاده  از فراواني  نوارهاي  چند شكل  و يك  
UPGMA  شكل(كل نوارها)  و با احتساب نا ارايبي  به  روش

استان  فارس  و مازندران  تعلق  داشت  كه  بدون  احتساب  نا اريبي برابر 
ــد و جمعيت هاي  ــاب  نا اريبي  برابر ۰/۱۰۴۲ مي باش ۰/۱۰۸۰ و با احتس
استان  فارس  و اصفهان  كمترين  فاصله ژنتيكي  را داشته  كه  اين  مقدار 
بدون  احتساب  نا اريبي  برابر ۰/۰۴۳۰ و با احتساب  نا اريبي  برابر ۰/۰۳۹۱ 

محاسبه شد (جدول ۴) .

(۱۵) و با UPGMA ــده  براساس  روش  ــيم  ش Aدرخت  فيلوژني  ترس

ــتفاده  ازفراواني نوارهاي چند شكل و با احتساب نا اريبي بصورت شكل اس
۱مي باشد:

ــان دهنده  درخت  فيلوژني  ترسيم  شده  براساس  روش ــكل ۲ نش  ش
ــكل  و يك ــتفاده  از فراواني  كل  نوارها (چند ش (۱۵) و بااس UPGMA

شكل ) و با احتساب  نااريبي  است.
ــاس  اين  روش  و با مشاهده  درخت  فيلوژني  مشاهده  مي شود   براس

كه  جمعيت هاي  مورد مطالعه  در دو گروه قرار گرفتند :
ــتان  فارس  ، اصفهان  ، يزد و آذربايجان   گروه  اول  : جمعيت هاي  اس

غربي  
گروه  دوم  : جمعيت  استان  مازندران  

بحث
ــتان  مازندران  و پس  از ــماره  ۲ جمعيت  اس با توجه  به  جدول  ش
ــترين  يكنواختي ژنتيكي  درون  جمعيتي  را دارا ــتان  فارس  بيش آن  اس

ــي  اين  دو جمعيت   ــن  جمعيت هاي  پنجگانه  مورد بررس ــتند. در بي هس
ــتند كه  در آنها انتخاب   ــده  هس ــكيل  ش از قديمي ترين  جمعيت هاي  تش
ــز صورت  مي  پذيرد . پايين  بودن تعداد جمعيت  اوليه  و نيز ــي  ني ژنتيك
ــي  اين ــلهاي  آميزش انتخاب  براي  حيوانات  با توليد برتر و نيز تعداد نس
جمعيت ها مي تواند موجب  بالا بودن  تشابه  ژنتيكي  درون  جمعيتي  آنها
ــند كه  جهت  ــن  جمعيت ها تنها جمعيت هايي  باش ــد. درصورتيكه  اي باش
ــورد حفاظت  ــتفاده  قرارمي گيرند بايد م ــر ژنتيكي  مورد اس ــظ  ذخاي حف
ــتري  قرار گيرند تا تنوع  موجود در آنها كاهش  نيابد. با توجه ژنتيكي بيش
ــتان  يزد از قدمت  كمتري  برخوردار بوده  و تعداد به  اينكه  جمعيت  اس

ــد لذا تنوع  بيشتري  در آن   ــلهاي  مورد انتخاب  نيز خيلي  كم  مي  باش نس
به  چشم  مي خورد.

ــتان  فارس  و ــماره  ۳ و ۴  جمعيت هاي  اس ــه  به  جدول  ش ــا توج ب
ــتان  و ــتند. همجواري  دو اس اصفهان  داراي  كمترين  فاصله  ژنتيكي هس
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ــابه   ــرت  بين  موجودات  اين  دو منطقه  و تش ــال  مهاج احتم
بيشتر شرايط منطقه اي  موجب  شده  است  كه  جمعيت هاي  
ــند. اين  دو جمعيت  به   ــابه  باش ــترين  تش مذكور داراي  بيش
ــي  نيز تفاوت   ــي  درون  جمعيت ــه  تنوع  ژنتيك ــاظ مقايس لح
كمي  با يكديگر دارند .جمعيت هاي  استان  فارس  و مازندران 
ــتند  ــبت  به  همه  دارا هس ــترين  فاصله  ژنتيكي  را نس بيش
ــت   ــده  اس ــته  كوههاي  البرز و زاگرس  موجب  ش . وجود رش
ــمال   ــلا" متفاوتي  بين  منطقه  ش ــرايط  محيطي  كام ــه  ش ك
ايران در استانهاي  مازندران  و گيلان  و نيز مناطق  مركزي  و 
ــور ايجاد شود . اين  تفاوت  شرايط محيطي   جنوب  غربي  كش
ــازگار با هر يك  از  ــت  كه  جمعيت هاي  س ــده  اس موجب  ش

تصوير۲ - الگوي  قطعات  تكثير شده
  آغازگر OPL-۲۰ در افراد مختلف

  جمعيت  اصفهان 

bp و قطعه ۲۳۸۸ ،bp (اعداد ۱ تا ۲۳ افراد مختلف  اين  جمعيت  مي باشند. قطعات  پايين  ۱۶۴۰
درافراد مختلف  چند شكلي  را  نشان  مي دهند bp و قطعات  بالاي ۱۱۸۰ bp ۱۲۸۰ 

(1Kb ladder نشانگر اندازه : M

تصوير۳ - الگوي  قطعات  تكثير شده
  آغازگر  OPU-۱۳ در افراد

مختلف  جمعيت  يزد

ــات  ژنتيكي  متفاوت بين  دو منطقه   ــن  مناطق  با خصوصي اي
ــه  زياد دو منطقه  و نيز  ــود . فاصل فارس  و مازندران  ايجاد ش
ــكان  مهاجرت  بين   ــي  موجود دو منطقه  نيز ام ــع  طبيع موان
اين  جمعيت ها را كاهش  مي دهد. لذا طبيعي  است  كه  فاصله  
ژنتيكي  اين  دو جمعيت نسبت  به  جمعيت هاي  ديگر بيشتر 

باشد.
تشابه  ژنتيكي  مورد بررسي  در اين  تحقيق  با در نظر گرفتن  
ــاب نا اريبي  بين۰/۸۳۴ تا  ــكل  و با احتس فقط  نوارهاي  چند ش

bp در افراد (اعداد ۱ تا ۱۵ افراد مختلف  اين  جمعيت  مي باشند. قطعه  ۱۵۵۰
(1Kb ladder : نشانگر اندازه M) (مختلف  اين  جمعيت  چندشكلي  را نشان  مي دهند

بررسي تنوع ژنتيكي مرغان ...

OPG-۱۸  تصوير۱ - الگوي  قطعات  تكثير شده  آغازگر
در افراد مختلف   جمعيت  مازندران

۱۶۴۰bp (اعداد تا ۱۵ افراد مختلف اين جمعيت مي باشند. قطعات ۱۸۵۰bp،  و
۸۳۰bp در افراد مختلف اين جمعيت چند شكل را نشان ي دهند. و 

M: نشانگر اندازه، 1kbladde و NC: كنترل  منفي)
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جمعيت هاي  مرغ  بومي

آذربايجان  غربي يزد فارس اصفهان مازندران 

۰/۸۱۱ ۰/۷۹۲ ۰/۸۴۰ ۰/۸۲۰ ۰/۸۴۴ شاخص  يكنواختي داخل  جمعيتي

۰/۱۸۹ ۰/۲۰۸ ۰/۱۶۰ ۰/۱۸۰ ۰/۱۵۶ تنوع  داخل  جمعيتي

جدول  ۲ - شاخص  يكنواختي  ژنتيكي  و تنوع  درون  جمعيتي  در جمعيت هاي  مرغ  بومي  ايران  

استان  آذربايجان
غربي 

استان  يزد استان  فارس  استان اصفهان استان مازندران جمعيت هاي مرغ  بومي

۰/۸۹۱۰ ۰/۸۵۲۳ ۰/۸۳۳۷ ۰/۸۷۵۵ ۰/۰۰۰۰ استان  مازندران 

۰/۹۲۴۹ ۰/۸۸۷۹ ۰/۹۳۶۱ ۰/۰۰۰۰ ۰/۱۳۳۰ استان  اصفهان 

۰/۹۰۳۳ ۰/۸۷۲۳ ۰/۰۰۰۰ ۰/۰۶۶۰ ۰/۱۸۱۹ استان  فارس

۰/۹۱۳۹ ۰/۰۰۰۰ ۰/۱۳۶۶ ۰/۱۱۸۹ ۰/۱۵۹۸ استان  يزد

۰/۰۰۰۰ ۰/۰۹۰۰ ۰/۱۰۱۷ ۰/۰۷۸۱ ۰/۱۱۵۴ استان آذربايجان غربي 

جدول  ۳ - شاخص  تشابه  و فواصل  ژنتيكي  بين  جمعيتي  در جمعيت هاي  مرغ  بومي  ايران  با استفاده  ازنوارهاي  چند شكل  و با احتساب  نا اريبي  (با تصحيح  اريبي )

٭ اعداد بالاي  قطر نشان  دهندة  شاخص  تشابه  بين  جمعيتي  و پايين  قطر نشان  دهندة  فواصل  ژنتيكي بين  جمعيت ها مي باشد.

استان  آذربايجان
 غربي

استان  يزد استان  فارس استان اصفهان  استان مازندران  جمعيت هاي مرغ  بومي 

۰/۹۳۵۸ ۰/۹۱۳۳ ۰/۹۰۱۰ ۰/۹۲۶۶ ۰/۰۰۰۰  استان  مازندران 

۰/۹۵۶۰ ۰/۹۳۴۵ ۰/۹۶۱۶ ۰/۰۰۰۰ ۰/۰۷۶۲ استان  اصفهان  

۰/۹۴۲۴ ۰/۹۲۴۴ ۰/۰۰۰۰ ۰/۰۳۹۱ ۰/۱۰۴۲ استان  فارس  

۰/۹۴۹۶ ۰/۰۰۰۰ ۰/۰۷۸۶ ۰/۰۶۷۷ ۰/۰۹۰۷  استان  يزد 

۰/۰۰۰۰ ۰/۰۵۱۷ ۰/۰۵۹۴ ۰/۰۴۵۰ ۰/۰۶۶۴ استان آذربايجان غربي

جدول  ۴ - شاخص  تشابه  و فواصل  ژنتيكي  بين  جمعيتي  در جمعيت هاي  مرغ  بومي  ايران  با استفاده  از كل  نوارها و با احتساب  نا اريبي  (با تصحيح  اريبي ) 

٭ اعداد بالاي  قطر نشان  دهندة  شاخص  تشابه  بين  جمعيتي  و پايين  قطر  نشان دهندة  فواصل  ژنتيكي بين  جمعيت ها مي باشد .
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ــد. ــاب  نااريبي  بين  ۰/۸۲۸ تا ۰/۹۳۰ متغير مي باش ــدون  احتس ۹۳۶۰ و ب
اين  مقدار با در نظر گرفتن  كل  نوارها و با احتساب  نا اريبي  بين  ۰/۹۰۱ تا
ــاب  نااريبي  بين ۰/۸۹۸ تا ۰/۹۵۸ متغير است  . تشابه ۰/۹۶۲ و بدون  احتس
ــده  در اين  تحقيق  تا حدي  با تنوع  ژنتيكي  در بين ــبه  ش ژنتيكي  محاس
RAPD نژادهاي  مرغ  بومي  چين  كه  با استفاده  از دو نشانگر ريز ماهواره  وD

ــابه  ژنتيكي  در ــاخص  تش ــرار گرفته  بودمطابقت  دارد .ش ــورد مطالعه  ق م
ــن  ۰/۸۴۸ تا۰/۹۵۵تغييرمي كرد(۱۴). ــاي  مرغ  بومي  چين  بي ــن  نژاده بي
ميزان تشابه ژنتيكي درون و بين شش لاين بلدرچين محاسبه شد(۱۱). در اين
WES بود. آنها Sمطالعه بيشترين ميزان تشابه ژنتيكي ( ۰/۸۱۵) مربوط به لاين

علت آن را توسعة اين لاين از يك جمعيت پاية كوچك و انتخابي كه در هر نسل
در اين لاين انجام مي شود بيان نمودند.

ــي ارتباط ژنتيكي بين ۴ نژاد مرغ بومي ــانگر RAPD براي بررس Dاز نش

RAPD ــانگر ــان داد كه از نش ــد نتايج اين تحقيق نش ــتفاده ش D(چين) اس

مي توان براي شناسايي نژادها استفاده كرد(۱۳).
با توجه  به  درخت  فيلوژني  شكلهاي  ۱ و ۲، جمعيت هاي  استانهاي  
فارس  ، اصفهان  ، يزد ،آذربايجان  غربي  در يك  خوشه  و جمعيت  استان

ــاهده   ــه  ديگر قرار گرفته اند. با مش مازندران  بصورت  مجزا در يك  خوش
ــكل  و احتساب  نااريبي ــاس  فقط  نوارهاي  چندش درخت  فيلوژني  براس
مشاهده  مي شود كه  دو جمعيت  استان  اصفهان  و شيراز بيشترين  تشابه 
ژنتيكي  را با همديگر داشته  و جمعيت  استان  آذربايجان غربي  با اندكي
ــبت  به ــتان  يزد نس ــه  قرار گرفته  و جمعيت  اس ــن  خوش ــاوت  در اي تف
ــتان  مازندران  نيز ــه  جمعيت  مذكور رابطه دورتري  دارد. جمعيت  اس س

بصورت  يك  خوشه مجزا قرار گرفته  است  .
ــاب  نااريبي ــاس  كل  نوارها و احتس ــاهده  درخت  فيلوژني  براس مش
نشان مي دهد كه  برخلاف درخت  فيلوژني  قبل  جمعيت  استانهاي  يزد و
ــه  قرار گرفته اند جمعيت هاي فوق در يك آذربايجان  غربي  در يك  خوش
اندك  فاصله  دورتر با جمعيت  استانهاي  اصفهان  و فارس  كه  در خوشه

ــدران  نيز همچون   ــوند و جمعيت  مازن ــر قرار گرفته اند متصل  مي ش ديگ
ــه  اي  ديگر قرار گرفته  كه  درخت  فيلوژني  قبل  به صورت  مجزا در خوش

دريك  نقطه  به هم  مي پيوندند.

پپيشنهادات
ــتگاه هاي   ــژاد جمعيت هاي  ايس ــداري  و اصلاح ن ــه  بالاي  نگه هزين
ــذف  برخي  از ــت  تا احتمال  ح ــده  اس ــي  پنجگانه  موجب  ش تحقيقات
ــاورزي  قرار ــي  معاونت  امور دام  وزارت  جهاد كش ــتگاه ها مورد بررس ايس
ــتان فارس و اصفهان داراي گيرد . همانطور كه ذكر گرديد جمعيت هاي اس
كمترين فاصله ژنتيكي مي باشند و همچنين همجواري دو استان واحتمال
ــرايط منطقه اي باعث تشابه ــابه ش مهاجرت بين موجودات اين منطقه وتش
بيشتر اين دو جمعيت گرديده است در صورت حذف برخي از ايستگاه ها از
ــازندگي، تشكيل  يك  جمعيت  از اين  دو ــوي معاونت امور دام جهاد س س

منطقه  مي تواند نماينده  مناسب تري  براي  دو استان  باشد .
تنوع  ژنتيكي  داخلي  جمعيت هاي  مورد مطالعه   خيلي  زياد نيست.
ــي  است  كه ــاس  تنوع  ژنتيكي  دريك  گونه  ، تغييرات  جهش پايه  و اس
ــي  متفاوت  را ــكلهاي  فنوتيپي  و ژنوتيپ ــاي  مختلف  ، ش ــاد آلله ــا ايج ب
بوجود آورده  است  (۱۰) . تنوع  ژنتيكي  در يك  گونه  با حداكثر نمودن

هتروزيگوسيتي  اوليه ، حداقل  نمودن  تعداد نسل  ، حداكثر نمودن  اندازه  
ــر جمعيت  به  اندازه   ــبت  اندازه  مؤث )N) و حداكثر نمودن  نس ــت  ( جمعي
ــن  جمعيت ها خصوصاً در  ــش  مي يابد (۲). در اي )Ne) افزاي /N)  ــت جمعي
ــود با افزايش  اندازه   ــنهاد مي ش ــتان  مازندران  و فارس  پيش جمعيت  اس
ــت  به  اندازه  جمعيت   ــبت  اندازه  مؤثر جمعي ــر جمعيت، افزايش  نس مؤث
)Ne) و كنترل  آميزش ها از كاهش  تنوع  ژنتيكي  و افزايش  همخوني  /N)

جلوگيري  گردد.
 ،RAPD ــه  پروفيلهاي  حاصل  از به كارگيري  آغازگرهاي  ــا توجه  ب Dب

ــكل  حاصل  از  ــنهاد مي گردد تعدادي  از قطعات  يك  ش ــن  پيش همچني
ــده  و تعيين  توالي  گردد و اطلاعات  اين  توالي با  اين  تحقيق، كلون  ش
ــاير ماكيان  (با توجه  به  اطلاعات  بانك  ژني  گونه هاي   اطلاعات  ژنوم  س
ــه  قرار گيرد.احتمالاً مي توان  از بين  اين  قطعات  يك   اهلي ) مورد مقايس

شكل  نشانگر اختصاصي  گونه اي پيدا نمود.
STS ــانگرهاي RAPD را به نش ــانگر بعد از تعيين توالي مي توان نش

ــه هاي ژنومي مرغ بومي ، و  ــل نمود و از آن براي تهيه نقش SCAR تبدي Rو

ــدا كردن محل قرار گرفتن آنها  ــن تعيين توالي صفات توليدي و پي همچني
ــي صفات توليدي و به كارگيري  ــتفاده كرد .  با بررس در ژنوم مرغ بومي اس
ــن زمينه ظرفيت ژنتيكي اين  ــهاي اصلاح نژادي و اقدامات لازم در اي روش
ــايي و انتخاب ژنوتيپهاي برتر و انتقال آن در  حيوانات را بالا برد و با شناس
ــتاها به بهبود شرايط ژنتيكي آنها اقدام نمود . با توجه  ــطح وسيع به روس س
ــرايط محيطي توام مي باشد و با  ــرايط ژنتيكي با بهبود ش به اينكه بهبود ش
ــازگاري اين حيوانات با شرايط جغرافيايي منطقه زادگاه خود در  توجه به س
ــت كه شانس موفقيت را بيشتر مي كند ، زيرا  اثر انتخاب ، عامل مثبتي اس
ــل به نسل  ــازگاري قطعا" تحت تاثير ژنهايي قرار دارند كه از يك نس اين س
ــايي از وجود اين ژنها به نحو  ــوند و مي توان پس از شناس بعد منتقل مي ش
شايسته اي استفاده كرده و نهايتا" نتايج خوبي را در امر خودكفايي فرآورده 

هاي طيور كسب نمود.
RAPD در ايجاد قطعات  چند شكل  فراوان   Dبا توجه  به  قابليت  روش 

با تعداد آغازگرهاي  بيشترتشخيص  نشانگر اختصاصي  در بين  جمعيت ها 
امكان پذير خواهد بود . بررسي  تنوع  ژنتيكي  اين  جمعيت ها بااستفاده  از 
ــانگرهاي  مولكولي  ديگر از جمله  ريزماهواره ها و مقايسه  آن  با نتايج   نش
حاصل  از روش RAPD مي تواند ميزان  اطمينان  به  نتايج  اين  تحقيق  

را  افزايش دهد.
ــردد از آغازگرهايي كه در اين تحقيق  ــنهاد مي گ با توجه به نتايج پيش
ــل OPX-۲۰ و OPU-۱۴ در  ــان دادند مث ــن از خود نش ــكلي پايي چندش

تحقيقات بعدي استفاده نگردد .

سپاسگزاري
ــهاي   ــازمان  پژوهش ــكر خود را از س ــندگان  مراتب  تقدير و تش نويس
علمي  و صنعتي  استان  گيلان  ودانشگاه  گيلان  بواسطه  حمايت  مالي  و 
معنوي  و نيز انستيتوي  تحقيقات  بين  المللي  ماهيان  خاوياري، مؤسسه  
ــور به   ــه  تحقيقات  برنج  كش ــاورزي  ، مؤسس تحقيقات  بيوتكنولوژي  كش
ــگاه  و انتقال  تجربيات  و نيز اداره  كل   ــتن آزمايش دليل  در اختيار گذاش
ــه  در تهيه نمونه ها  ــاورزي  ك ــت  امور دام  وزارت  جهاد كش ــور معاون طي
ــن  از آقايان  دكتر متقي  طلب،  ــكاري  نمودند ابراز مي  دارند . همچني هم

بررسي تنوع ژنتيكي مرغان ...



شماره ۶۲، بهار ۱۳۸۳

پژوهش و سازندگي

دكتر پوركاظمي  ،مهندس  بناءبازي، مهندس  عبادي، مهندس  فشخامي، 
مهندس  انصاري  ،مهندس سعيدنيا، و مهندس جوانروح  كه  نهايت  لطف  

و همكاري  را در اجراي  پروژه  به عمل  آوردند سپاسگزاري  مي شود  
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