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Introduction: Genetic variation in economic traits is the basis of breeding programs in sheep and the 

lack of diversity in the base population has a limiting effect on selection power to meet unpredictable 

needs in the future. Generally, microsatellites are considered codominant and highly polymorphic 

markers and have quickly become one of the best molecular markers to estimate genetic diversity in 

different livestock species (Baumung et al., 2004). In recent years, several studies have been reported 

the use of microsatellites to determine genetic diversity, population structure, genetic differentiation 

and phylogenetic reconstruction with the aim of identifying endangered populations and also 

developing genetic conservation strategies in sheep (Beketov et al., 2024; Kabasakal, 2023). 

Therefore, this study aimed to assess the genetic diversity and population genetic structure of the 

Bahmaei sheep breed in the Kuhgiloyeh and Boyer Ahmad province of Iran using 10 microsatellite 

markers. 

Materials and methods: In this study, blood samples were collected from 20 ewes of the Bahmaei 

sheep breed in Kohgiluyeh and Boyer Ahmad province. DNA was extracted from samples using the 

Takapouzist Kit (BiONEER), following the manufacturer’s instructions. The genetic variation of 

obtained samples was investigated using 10 different microsatellite markers. Microsatellite loci were 

selected from different chromosomes of the genome to reduce the possibility of linkage between the 

loci and to obtain an appropriate genetic variation estimation due to the same dispersion of markers 

on different chromosomes. PCR amplification was performed at a reaction volume of 25 µL. The 

final concentration of reaction mixtures contained 1 unit Taq DNA polymerase enzyme, 200 μM of 

each dNTP, 1.5 mM MgCl2, 18 pm of each primer, 50 ng DNA, and 2.5 mM 10× buffer, for all the 

microsatellite markers. After performing the PCR, the amplified DNA fragments were separated by 

8% polyacrylamide gel electrophoresis. Then, the alleles were characterized by silver nitrate staining. 

The allele frequencies for all loci, observed (Na) and effective number of alleles (Ne) per locus, 

expected (He) and observed heterozygosity (Ho), Shannon's information index (I) as a measure of 

genetic variation, and Deviation from Hardy Weinberg's equilibrium were estimated by Chi-square 

test and Wright's index (F) using the GenAIEx 6.5 software. The polymorphism information content 

(PIC) for each locus was estimated using PowerMarker software. 

Results and discussion: A total of 108 alleles were found in 10 microsatellite loci. The highest and 

lowest allele numbers were for BM6444 and ETH10 loci, respectively. In Qashqai Lak sheep, a total 

of 88 alleles were identified for the same number of 10 loci, and TGLA53 and ETH10 loci showed 
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the maximum and minimum number of alleles with 15 and 2 alleles, respectively (Salehi and 

Muhaghegh, 2015).The mean observed heterozygosity was more than expected for all loci. Based on 

the results, the observed heterozygosity at all loci was 1.0. The expected heterozygosity range in the 

10 studied loci was from 0.55 to 0.91, the highest of which is related to BM6444, and the smallest is 

ETH10. The highest unbiased expected heterozygosity was for BM6444 and the lowest was for 

ETH10. The mean observed, expected, and unbiased expected heterozygosity were 1, 0.81, and 0.83, 

respectively, indicating a high level of heterozygosity in the analyzed population. The average value 

of polymorphism information content (PIC) for all loci was 0.79 for 10 microsatellites. The PIC for 

all investigated markers was higher than 0.5 in 7 breeds of Montenegrin sheep, ranging from 0.60 

(INRA172a) to 0.93 (CP49a), so they can be considered to contain high PIC (Marković et al. 2022). 

In this study, by comparing the Shannon index among the 10 markers, all of which were polymorphic. 

The highest value of the Shannon index was related to the BM6444 marker with the highest allele 

number and the lowest value of the Shannon index was for the ETH10 marker with the lowest allele 

number. The average Shannon index was also high for all loci, indicating the high polymorphism of 

these loci and confirming the high genetic variation. In two breeds of Bulgarian sheep, the average 

Shannon index for both populations was 1.79, and the highest and lowest index values were obtained 

for McM042 and INRA005 loci, respectively (Odjakova et al. 2023). Negative or near zero values of 

Wright's index for loci indicate that there is a cross between animals whose kinship relationship is 

less than the average relative relationship of the corresponding population. Tests of genotype 

frequencies for deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) at each locus, revealed a 

significant departure from HWE for all loci (p<0.001). In 13 Colombian sheep breeds, Hardy-

Weinberg equilibrium tests for 11 microsatellite markers showed significant deviations (P<0.05), 

which indicated heterozygous deficiency in each breed (Ocampo et al. 2016). 

Conclusion In this research, the genetic diversity of Bahamei sheep breed was investigated using 10 

microsatellite markers. The results of the present research indicate the basic information about the 

genetic diversity in the Bahamai sheep, one of the native sheep of Kohgiluyeh and Boyer Ahmad 

provinces. The studied population showed high genetic diversity through the high number of effective 

alleles, mean number of alleles, heterozygosity and PIC values. Therefore, the results reported in this 

study can provide useful indicators for developing more in-depth studies with more accurate sampling 

of sheep and increasing the sample size to determine appropriate conservation and breeding priorities, 

especially considering its potential economic and cultural importance. 
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 چکیده: 

جمعیت  در  تنوع  نبود   و   است  گوسفند  در  اصلاحی  هایبرنامه  اساس  اقتصادی،   صفات  در   ژنتیکی   تنوع :  زمینه مطالعاتی

به منظور   این مطالعه:  هدف  .است  آینده  در   بینی  پیش   قابل   غیر  نیازهای  رفع  برای  انتخاب  قدرت  محدودیت  باعث  پایه  ایه

روش  گرفت.    انجام  جایگاه ریزماهواره10گوسفند بهمئی استان کهگیلویه و بویراحمد با استفاده از  تنوع ژنتیکی  ارزیابی

  ژنوتیپ  استخراج و کمیت و کیفیت آن بررسی شد.  نمونه خون از     DNA  رأس گوسفند ماده  20لعه از تعداد  مطا  نیدر ا   :کار

سپس مقادیر تنوع آللی، شاخص    تعیین گردید.  مورد مطالعه  ت یدر جمع  ی موجود چند شکلبررسی  جفت آغازگر جهت    10

(، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، هتروزیگوسیتی مشاهده شده، شاخص شانون و تعادل PICی)چندشکلی اطلاعات  امحتو

جایگاه مورد بررسی شناسایی شد که بیشترین تعداد آلل   10آلل در   108در مجموع  :نتایج ینبرگ محاسبه شد.واهاردی 

جایگاه  مک و   BM6444متعلق به جایگاه   آلل مربوط به  تعداد  آلل برای کل    . همچنین،بود  ETH10ترین  تعداد  میانگین 

بود.   51/6با میانگینی برابر    11/ 27الی  21/2ها در محدوده  تعداد آلل موثر برای ریزماهواره دامنه  . بود  8/10ها برابر  جایگاه

جایگاه همه  در  شده  مشاهده  هتروزیگوسیتی  بود.  متوسط  انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی  از  بیشتر  محتوای  ها  میانگین 

به ترتیب دارای حداکثر    ETH10و    ILSTS011بود و ریزماهواره های    79/0ها   ریزماهواره  (  PIC)  اطلاعات چندشکلی

علاوه بر داشتن کمترین تعداد آلل، محتوای اطلاعات   ETH10و حداقل محتوای اطلاعات چند شکلی بودند. ریزماهواره  

 BM6444مربوط به جایگاه  شاخص شانون بیشترین مقدار ( را در بین جایگاه ها آشکار ساخت. 44/0چند شکلی حداقل )

چنین میانگین شاخص شانون هم.  بود با کمترین تعداد آلل  ETH10تعداد آلل و کمترین مقدار نیز از آن جایگاه  بیشترین  با  

ها . آزمون مربع کای به منظور بررسی تعادل هاردی واینبرگ برای تمام جایگاه(98/1)  نیز در جمعیت مورد مطالعه بالا بود

(. >001/0P)  داری را از تعادل نشان دادندها انحراف بسیار معنیدر سطح جمعیت انجام شد و نتایج حاصل در تمامی جایگاه

گوسفند بهمئی مورد مطالعه  تنوع بالای جمعیت بیانگر  نتایج پارامترهای تنوع برآورد شده بطور کلی،: نتیجه گیری نهایی

 .  بود

 تنوع ژنتیکی، ریزماهواره، گوسفند بهمئی  کلیدی: واژگان

 

  ی هفاگونفه  نیتریمیاز قفد  یکی(  Ovis ariesگوسففففنفد ) مقدمه 

جنوب  منطقه سففال قبل در    10500حدود    که اسففت یدام

mailto:mmuhaghegh@yu.ac.irEmail
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)هلال   رانیزاگرس ا  یهاو رشفففته کوه یآناتول  یشفففرق

 یانسففان اهلتوسففط  (  Fertile Crescentیا  حاصففلخیز

 آلبرتو و همکارانو 2013)دمیریک و همکاران    استشده  

سفپس، گوسففندان انسفان را در مهاجرت خود از   .(2018

و متعاقباً در سفراسفر جهان    ردندک  یبه اروپا همراه ایآسف 

نژادهفای بومی   .(2021)فوکس و مفارون    پراکنفده شفففدنفد

گوسففففنفد پس از هزاران سفففال در شفففرایط ج رافیفای 

اند و از نزدیک با فرهنگ و تاریخ سفازگار شفدهخاصفی 

انفد بطوری کفه حفو و مطفالعفه تنوع  آن منطقفه گره خورده

 ژنتیکی این نژادها به درک تاریخ بشفر کمک خواهد کرد

   (.2003گندینی و ویلا  )

آلففل تفنفوع  عفنفوان  بففه  ژنفتفیفکفی  تفنفوع  کفلفی  و بفطفور  هففا 

شفففود  هفای موجود در یفک جمعیفت تعریی میژنوتیفپ

حفو تنوع ژنتیکی در دام (.  2002فرانکهفام و همکفاران  )

برای بهبود تولید از اهمیت بسیار زیادی برخوردار است  

توانفد چفالش هفای آینفده از جملفه امنیفت  و بفه سفففرعفت می

غذایی، افزایش تقاضففا برای محصففولات دامی، ت ییرات 

هفای نوههور را برطرف کنفد )بفارکر بیمفاریمحیطی و  

هفمفکففاران    ،  2001 و  دارای    (.2010گفرونفولففد  نفژاد  هفر 

ای منحصر به فرد از ترکیبات ژنی است که علت مجموعه

انتخاب مصففنوعی و  تواند جهش و رانش ژنتیکی،آن می

یی؛ و ، در دسفترس بودن مواد غذااسفازگاری با آب و هو

(. افزایش همگنی 2001بیماری ها و انگل ها باشفد )بارکر  

بهبود یفافتفه و صفففففات تثبیفت  نژادهفای مختلی بفا تولیفد  

شففده )مانند رنگ پوشففش( حاصففل ثبت شففجره نامه،  

هفای اصفففلاا نژادی، پیشفففرففت در  تشفففکیفل سفففازمفان

های حمل و نقل حیوانات و انتشار مواد ژنتیکی،  آوریفن

بفاشفففد )گرونولفد  نترل بیشفففتر شفففرایط محیطی میو ک

 نژادهفا  بین  و  داخفل  در  ژنتیکی  تنوع  رفتن  بین  از  .(2010

 نیز  کاربرد  نظر از  بلکه  حفاهت، و فرهنگ منظر از  تنها نه

  در  اسفت ممکن  رفته  دسفت  از هایژن  زیرا اسفت  مضفر

 نژادها، داخل  در.  گیرند  قرار  اقتصفادی  توجه  مورد  آینده

  کفاهش  بفه  منجر  ژنتیکی  تنوع  دادن  دسفففت  از  بفالای  نرخ

پس   طریق از  سفازگاری  کاهش  دلیل  به نژاد  بقای  شفانس

 ت ییرات  معرض  در  نژادهفا  این.  شفففودمی  همخونی  رففت

  دادن  دسفت از  بیشفتر سفرعت ژنی،  فراوانی  در  سفریعتر

و   گیرنفدمی  قرار(  هفاپلوتیفپ)  ژنتیکی  ترکیبفات  و  هفاژن

رفتففه  تنوع دسففففت  از  راحتی  تواننمی  را  ژنتیکی   بففه 

مفنفظفور    .(1991)مفیفوزن    کفرد  جففایفگفزیفن بففه  رو،  ایفن  از 

انفدازه گیری و نظفارت بر آن حففاهفت از تنوع   ژنتیکی، 

  .بسیار مهم است

مطالعات جهان،  سرتاسر  تکن  یدر  از  استفاده    یهاکیبا 

آشکار کردن تنوع    یبرا   DNAبر    یمختلی مبتن  یمولکول

  ن یتنوع درون و ب  ی یگوسفند و تعر  یدر نژادها  یکیژنت

است.  ینژاد شده  تکنیک  انجام  کلی  متعددی  بطور  های 

جهت مطالعه تنوع ژنتیکی در یک جمعیت وجود دارد که  

رایجترین   از  ریزماهواره  آنهایکی  ژنوتیپ  در  تعیین  ها 

مینمونه مطالعه  مورد  جمعیت  نشانگرهای های  باشد. 

های همبارز و بسیار چند  ای به عنوان سیستمریزماهواره

بهترین  شکل شناخته شده و به سرعت به عنوان یکی از  

تنوع  گزینه تخمین  جهت  مولکولی  نشانگرهای  در  ها 

دام در  اهلی   ژنتیکی  اند  های  شده  و    تبدیل  )بومونگ 

سال  . (2004همکارانم   اخیر، در   نشانگراز    های 

  تنوع مطالعه برای ایگسترده طور به  DNA ریزماهواره

  (، 2007آرانز و همکاران  )اسپانیایی    گوسفند  در  ژنتیکی

همکاران    در  گوشتی  نوع  گوسفند و  )چن  (،  2009چین 

همکاران   و  )ننکرانی  گل  قره  گوسفند    ، (2011گوسفند 

)کاباسکال   روسیه    (،2023مرینو  تووان  گوسفند  و 

   .اندمورد استفاده قرار گرفته (2024)بکتوف و همکاران 

استان  بومی  نژادهای  از  یکی  بهمئی  نژاد  گوسفند 

است که بویراحمد  و  قرار    کهگیلویه  انقراض  آستانه  در 

  راس می باشد.   20000داشته و دارای جمعیتی در حدود 

  یبا لکه ها  یکدست   دیسف  ی نژاد بهمن  گوسفند   نگ بدنر

پوزه  چشم    اطراف   اهیس نوع   بهمئی  نژاد    .استو    از 

  تشکیل  شود که درصد  یمحسوب م  یگوسفندان گوشت

براساس (.  1394)غلامی  رسد یدرصد م 50لاشه آن به 

موجود،   محدودیاطلاعات  بسیار  زمینه    تحقیقات  در 

صورت   نژاد  این  در  ژنتیکی  ساختار  وضعیت  بررسی 
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این رو  گرفته است. از    ،از  تعیین تنوع    ،این تحقیقهدف 

در استان کهگیلویه و بویراحمد با    بهمئی   ژنتیکی گوسفند 

 . است بودهاستفاده از نشانگرهای ریزماهواره  

 ها مواد و روش 

ای  گوسفند ماده از گله  رأس  20در این مطالعه از تعداد  

و   کهگیلویه  استان  از  دهدشت  شهرستان  در  واقع 

تهیه گردید.   نمونه خون  با کمکبویراحمد    ماده ژنتیکی 

بر اساس دستورالعمل  شرکت تکاپوزیست(  )بایونیر  کیت  

استفاده از ژل    یفیت آن باکاستخراج و    شرکت سازنده

جفت آغازگر جهت   10از    درصد تعیین شد.  8/0آگارز  

استفاده گردید.    مطالعه  موردیافتن چند شکلی در جمعیت  

کروموزومجایگاه از  انتخاب ها  ژنوم  از  متفاوتی  های 

جایگاه بین  پیوستگی  امکان  تا  و    کاهشها  شدند  یافته 

پراکندگی   به  توجه  با  ژنتیکی  تنوع  از  مناسبی  برآورد 

جایگاه کروموزومیکسان  در  مختلی  ها  دستهای    به 

توال و  نشانگرها  کل  مشخصات  در  آورد.  آغازگرها  ی 

 . آمده است 1جدول 

 
Table 1- Primers sequence, allele range and its location 

Locus name Sequence of primers  Allele 

range (bp) 

Chromosome 

TGLA53 F-GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 

R- ATCTTCACATGATATTACAGCAGA 

126-160 16 

SRCRSP3 F- CGGGGATCTGTTCTATGAAC 

R- TGATTAGCTGGCTGAATGTCC 

98-122 10 

BM6444 F- CTCTGGGTACAACACTGAGTCC 

R- TAGAGAGTTTCCCTGTCCATCC 

118-200 2 

ILSTS029 F- TGTTTTGATGGAACACAGCC 

R- RTGGATTTAGACCAGGGTTGG 

148-170 3 

OarAE54 F- TACTAAAGAAACATGAAGCTCCCA 

R- GGAAACATTTATTCTTATTCCTGAGTG 

115-138 25 

MCM527 F- GTCCATTGCCTCAAATCAATTC 

R- AAACCACTTGACTACTCCCCAA 

165-187 5 

SRCRSP9 F- AGAGGATCTGGAAATGGAATC 

R- GCACTCTTTTCAGCCCTAATG 

99-135 12 

ILSTS011 F- GCTTGCTACATGGAAAGTG 

R- CTAAAATGCAGAGCCCTACC 

250-300 9 

MAF70 F- CACGGAGTCACAAAGAGTCAGACC 

R- GCAGGACTCTACGGGGCCTTTGC 

134-168 4 

ETH10 F- GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 

R- TGATTAGCTGGCTGAATGTCC 

200-210 4 

 

زنجیره واکنش  کیت  انجام  کمک  به  پلیمراز  ایونیر  بای 

  )شرکت تکاپوزیست( انجام گرفت. غلظت نهایی مواد در 

آنزیم    25حجم   واحد  یک  از:  بودند  عبارت  میکرولیتر 

DNA    از  مرپلیTaq  ،200  میکرومول از هرdNTP  ،200  

مول   آغازگر،    2MgCL  ،18میلی  هر  از    50پیکومول 

استاندارد  DNAنانوگرم   بافر  مراحل .  و  انجام  از  پس 

PCR  قطعات ژنوتیپ   ،DNA   انجام در طی  تکثیر شده 

درصد از یکدیگر تعیین    8الکتروفورز با ژل پلی اکریلآمید  

نمایان ران،  زمان  شدن  تمام  از  پس  آللو  به  سازی  ها 

آمیزی نیترات نقره انجام شد. سپس با استفاده  روش رنگ

و با توجه به نشانگرهای    HD6  UVIDOCافزارنرماز  

ها بر اساس جفت باز محاسبه و ژنوتیپ  اندازه، اندازه آلل

گردید.   تعیین  تنوع  گیریاندازهحیوانات  متفاوت  های 

از طریق   نژادی  های هر جایگاه  آلل  تعدادژنتیکی درون 

(aNآلل تعداد   ،)( جایگاه  هر  مؤثر  شاخص (eNهای   ،

گیری تنوع  عنوان شاخص اندازه، به(I)   اطلاعاتی شانون

شده  مشاهده  هتروزیگوسیتی  متوسط  ، (oH)  ژنی، 

انتظار مورد  هتروزیگوسیتی  آزمون    (eH)  متوسط  و 
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انحراف از تعادل هاردی واینبرگ از طریق آزمون مربع  

رایت شاخص  و  نرم  ( F)  کای  از  استفاده  افزار  با 

Genalex  شد.    501/6نسخه محتوای  محاسبه  شاخص 

( شکلی  چند  از  PICاطلاعات  استفاده  با   )

 محاسبه گردید.  PowerMarkerافزارنرم

 

 نتایج و بحث

جایگاه ریزماهواره بطور موفقیت آمیزی تکثیر    10تمام  

شده و مشخص شد که از چند شکلی بالایی برخوردارند.  

چند شکلی    ،مطابق با تعریی چند شکل بودن یک جایگاه

می را  فراوانی  ژنتیکی  با  آلل  چند  یا  دو  وقوع  توان 

هایی چند  جایگاه  و   محسوس در یک جایگاه تعریی کرد 

ها کمتر از  آلل در آن  رایجترینشکل هستند که فراوانی  

مطالعه  (.  1995هدریک  )  باشد   99/0 این  جایگاه    10در 

بودند    ی بالایی برخوردارچند شکلگی از  هم  ی بررس مورد

از    بود.   99/0ها کمتر از  آلل در آن  ترینرایجو فراوانی  

جایگاه  یمعیارهای شکلی  چند  میزان  تعیین  برای   ها   که 

می مورد قرار  )استفاده  واقعی  آلل  تعداد  و  aNگیرد،   )

به  این دو معیار   مقادیرکه   هستند  (eNتعداد آلل مؤثر )

( شکلی  چند  اطلاعات  محتوای  مقادیر  (،  PICهمراه 

( شانون  رایتIشاخص  شاخص  و   )  (F )    این برای 

در   تعیین ژنوتیپ  پس از  است.  آمده  2در جدول  هایگاهجا

میانگین    آلل  108  تعداد  مجموع جایگاه    10در  8/10با 

با     ETH10 و  BM6444  هایجایگاهکه    شناسایی شد

کمترین تعداد آلل  دارای بیشترین و    آلل به ترتیب  4و    17

-تعداد آلل موثر برای ریزماهواره (. دامنه2بودند )جدول  

با میانگین    27/11الی  21/2ای مورد بررسی در محدوده  ه

کمتر    .بودند بود که همگی کمتر از مقادیر واقعی آنها    51/6

تعداد در    بودن  واقعی  آلل  تعداد  از  مؤثر  ی  همهآلل 

راوانی نابرابر  ف  با هاوجود آللتواند به دلیل  می هاجایگاه

هایی که تفاوت بین  باشد و در جایگاهدر هر جایگاه می

-به دلیل وجود فراوانی  تواندیم این دو مقدار زیاد است

جایگاهه آن  در  بالا  پراکندگی  با  آللی  باشد  ها  ای 

(MAF70,ILSTS029, SRCRSP3, TGLA53  در  .)

آلل همه  که  بوده  شرایطی  یکسان  فراوانی  دارای  ها 

(01/0P≤)    نادریر آللتحت تأثو قرار نگیرند تعداد    های 

های واقعی  های مؤثر در یک جمعیت برابر با تعداد آللآلل

بررسی تنوع ژنتیکی در گوسفند    مطالعهدر    .خواهد شد

جایگاه مورد    10آلل در  88  تعداد  در مجموع   لک قشقایی،

  آلل و  15با    TGLA53بررسی شناسایی شد که جایگاه

و    2با    ETH10اه  جایگ بیشترین  دارای  ترتیب  به  آلل 

بودند آلل  تعداد  محقق  )  کمترین  و  در   (.1395صالحی 

در  نتلی  نژاد  گوسفند  ژنتیکی  تنوع  بررسی    مطالعه 

ریزماهواره مختلی،   17 تعداد  آفریقای جنوبی با بررسی

برای   آلل  تعداد  گزارش شد    3با    ETH10کمترین  آلل 

همکاران  ) و  که  2019وندروستیزن  حاضر  (  تحقیق  با 

تعداد   بررسی  مطالعه  دارد. در  ریزماهواره    9همخوانی 

( متفاوت گوسفند  نژاد  پنج  ، رومانی، آسی، شارولهدر 

ها برای ریزماهواره  ک و آواسی( دامنه تعداد آلللسافو

به    9تا    3از مربوط  آلل  تعداد  کمترین  که  بود  مت یر 

)جوازره    بود   ILSTS5و    ILSTS011 ریزماهواره های

همکاران   ژنتیکی  2018و  تنوع  بررسی  در  نژاد    13(. 

تعداد   بومی یونان،  ریز    10الل برای    32الی    8گوسفند 

برای   آلل  تعداد  کمترین  که  شد  شناسایی  ماهواره 

های بود    oarAE129و    ILSTS011  ریزماهواره 

همکاران   و    144  تعداد  در مجموع،  (.2016)لوکوویتیس 

نژاد گوسفند    ریزماهواره درجایگاه   16برای  آلل مختلی 

شد مجارستان  نوسیمر شناسایی  از    ی  آلل    5و 

(ILSTS011  ،SRCRS001  تا )17  (OarCP49 مت )ری  

همکاران    سیت ی)لوکووبود.     آلل   243  تعداد  .(2023و 

  جایگاه   18  در  گوسفند مونته نگرو  نژاد   هفت  در  مختلی

  تعداد   کمترین و بیشترین  شد که  شناسایی  ریزماهواره

با  به ترتیب  ،   CP94aو     AE129aهایبرای جایگاهآلل  

عمولا، تنوع در تعداد  . مشدند  همشاهد  ، آلل  25و    6  دتعدا

و   نژادی  تفاوت  دلیل  به  مختلی  مطالعات  بین  در  آلل 

است استفاده  مورد  همکاران    نشانگرهای  و  )مارکوویچ 

. بطور کلی، میانگین تعداد آلل شناسایی شده در  (2022

انتظار،   مورد  هتروزیگوسیتی  و  ژنوتیپ،  یا  نژاد  هر 
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وضشاخص از  خوبی  نژادیهای  داخل  چندشکلی    عیت 

 .  (2009)خان و همکاران  محسوب می شوند
Table1-Genetic diversity of Bahmaei sheep based on 10 microsatellite markers 

HWE I F PIC Ne Na locus 

*** 1.70 -0.33 0.72 4.01 9 ILSTS029 

*** 2.31 -0.16 0.85 7.22 15 SRCRSP3 

*** 0.89 -0.83 0.44 2.21 4 ETH10 

*** 1.60 -0.30 0.89 4.39 6 SRCRSP9 

*** 2.28 -0.13 0.94 8.70 12 ILSTS011 

*** 2.61 -0.10 0.92 11.27 17 BM6444 

*** 1.88 -0.29 0.75 4.44 12 MAF70 

*** 2.24 -0.15 0.86 7.84 12 TGLA53 

*** 2.31 -0.14 0.86 8.02 13 oarAE54 

*** 1.99 -0.17 0.64 7.02 8 MCM527 

 1.98 -0.26 0.79 6.51 10.8 MEAN 

Na: mean number of alleles, Ne: effective number of alleles; PIC: polymorphic information content; F: wright's index; I: Shannon 

Index, HWE: significance of the deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 

 
چندشکل   یمحتوا نشانگرهاPIC)  یاطلاعات    ی ( 

  ی در انتخاب نشانگرها برا  ی عمده ا  ت یاز اهم  زماهواره یر

ها برخوردار    تیدر نژادها و جمع  یکیمطالعات تنوع ژنت

میانگین محتوای اطلاعات چندشکلی    در این مطالعه،  است.

ریزماهواره    79/0ها   ماهوارهریز و  آمد  بدست 

ILSTS011  ( 94/0حداکثر محتوای اطلاعات چند شکلی )

ریزماهواره   داد.  نشان  داشتن    ETH10را  بر  علاوه 

حداقل   شکلی  چند  اطلاعات  محتوای  آلل،  تعداد  کمترین 

جایگاه44/0) بین  را در  برآوردهای(  آشکار ساخت.    ها 

مطالعه،  PIC  بالای این   نشانگرهای  بودن  مناسب  در 

  نقشه    والدین،  کنترل   نظیر  هاییبرنامه  در  استفاده   مورد

و پیوستگی    در   ژنتیکی  چندشکلی  مطالعات  برداری 

این    . کندمی  اثبات  را   گوسفندان بالای  مقادیر  همچنین، 

شاخص نشان دهنده چندشکلی بالا در یک جایگاه بوده  

توان جهت مقایسه نشانگرهای مختلی در تفکیک و  و می

( کرد  استفاده  افراد  همکاران  تمایز  و  (.  2008تیماپایاه 

از اهمیت    25/0کمتر از    PICنشانگرهای ژنتیکی با مقادیر  

  5/0هایی که مقادیر بالاتر از  کمتری برخوردار بوده و آن

مناسبدارند   نشانگرهای  عنوان  ژنتیک   به  مطالعات  در 

می گرفته  نظر  در  )جمعیت  هماران شوند  و  بوتستین 

به    PIC(. در این مطالعه، بیشترین و کمترین مقدار  1980

با    ETH10و    ILSTS011 های  ترتیب مربوط به جایگاه

از     بودند.  44/0و    94/0مقادیر رو،  این  جایگاه    10از 

پژوهش،    موردمطالعه این  به جز جایگاه    9در   ( جایگاه 

ETH10  بالایی ( از محتوای اطلاعات چند شکلی بسیار 

  pic  مقدار  کلی  میانگین(.  <5/0PIC)  بودند برخوردار  

تعداد   در  12برای  گوسفند    جمعیت  پنج  ریزماهواره 

  از   بالاتر  نشانگرها  همه   و  بود،  78/0  با  قزاقستان برابر

های    همه  که  است  معنی  این  به   که  بودند،  5/0 جایگاه 

بالایی    ریزماهواره بسیار  شکلی  چند  اطالاعات  حاوری 



 1403/ سال4شماره  34جلد  /یهاي علوم دامپژوهش                                               و همکاران                                            فهیمی    34

 

  اطلاعات  محتوای  . (2019د)دوسی بایی و همکاران  بودن

نژاد    7نشانگرهای بررسی شده در  همه   چندشکلی برای 

نگروه مونته  از  5/0از    بالاتر   گوسفندان  که    602/0بود 

INRA172a) 938/0  ( تاCP49a)  بنابراین  بود،  ( مت یر  

  نظر   در  حاوی اطلاعات چندشکلی بسیار  را  آنها  توانمی

همکاران   گرفت و    اطلاعات  محتوای  .(2022)مارکوویچ 

برای    و   تجزیه   ریزماهواری   نشانگرهای  همه   چندشکی 

بل اری  تحلیل گوسفندان  در  و    779/0  میانگین  با  شده 

همکاران    بود5/0  از  بالاتر و  در    . (2023)میهایلوا 

  McM042نشانگر    ی برا  0/ 44از    pic  گوسفندان بل اری،

  ی برا  PIC نیانگیبود. م ریمت  INRA005  یبرا  88/0 تا

به جز    ینشانگر  چیبود و ه  73/0  زماهوارهینشانگر ر  12

از    .وجود نداشت  5/0کمتر از    picبا    McM042جایگاه  

)ادجاکوا و  بودند  یچندشکل اریبس هاگاهیرو، همه جا نیا

در جمعیت گوسفندان آمیخته ایرانی با    .(2023همکاران  

میانگین   )  pic  53/0مرینوس،  شد  و  برآورد  کسرایی 

 (. 1395همکاران 

دهنده سیستم  انعکاس  هرجمعیت که( در  Fشاخص رایت )

  آمیزشی )آمیزش تصادفی و غیر تصادفی( در آن است 

هتروزیگوسیتی مشاهده شده به    نسبت  در واقع مقایسه

این  منفی  مقدار  و  بوده  انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی 

نشان جمعیت،  در  فراوانی    بالاتردهنده   شاخص  بودن 

هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی  

در  و  جمعیت  درون  انتظار  بودن    یجه نت  مورد  تصادفی 

و  آ ها  بودن  میزش  همخون  و    استجمعیت  غیر  )میلر 

. مقادیر منفی یا نزدیک به صفر شاخص (2014همکاران  

ها در این مطالعه می تواند بیانگر این  رایت برای جایگاه

بین افرادی است که رابطه    در این گله   باشد که آمیزش 

از میانگین رابطه خویشاوندی جمعیت    هاآنخویشاوندی  

در مطالعه    (. 2014و همکاران    لری)م  باشد مربوطه کمتر می

شاخص  نیز  قشقایی  لک  نژاد  در  ژنتیکی  تنوع  بررسی 

ین ریزماهوارها منفی گزارش شد )صالحی  رایت برای هم

شده    ی ابیارز  تیتفاوت در ساختار جمع  (. 1395و محقق  

در گوسفندان کلمبیایی برای    تیرا   تیتوسط شاخص تثب

 SRCSP5  ،BM1824  ،MAFمانند    یمختلف  ینشانگرها

ترت   F  ریمقاد  ILSTS11، و  214 ،  22/0،  40/0  بیرا به 

در حالی که مقدار این شاخص نشان دادند   16/0و  18/0

بود )اکامپو و   10/0  مورد مطالعه  ینشانگرها  ریسا  برای 

مطالعه    .(2016همکاران   گوسفندان   5در  جمعیت 

مقادیر   ترین  پایین  و  بالاترین  ترتیب    Fقزاقستانی،  به 

نشانگرهای   و  INRA006  (23/0برای   )McM527  

  . (2019( گزارش شد )دوسی بایی و همکاران  -001/0)

رایت کردی  شاخص  گوسفند  از برای  برای    -18/0  ، 

 یر  مت   BM6438  در جایگاه  33/0  تا    BM6526  جایگاه

 . (1393نقویان و همکاران ) بود 

از تنوع    ی(، که شاخصI)تنوع( شانون )  یشاخص اطلاعات

  ETH10جایگاه  در    6/1است، از    تیجمع  کدر ی  یکیژنت

مقدار    نیانگیم  و  بود   ریمت   BM6444در نشانگر    61/2تا  

I  نشانگرها  یبرا آمد  98/1  همه  دست  مطالعه   .به  در 

شاخص    نژاد هندوستانی متوسط  3ی تنوع ژنتیکی  بررس

(.  2010جیوتسانا و همکاران  گزارش شد )  63/1شانون  

میانگین   دارپاکستان، مقدر بررسی تنوع ژنتیکی نژاد کیل  

شانون   همکاران    44/1شاخص  و  )احمد  آمد  دست  به 

بیشترین و کمترین  در گوسفند نژاد لک قشقایی،    .(2014

نشانگرهای   شانون  مقدار شاخص به  مربوط  ترتیب  به 

TGLA53    وETH10    محقق و  )صالحی    (. 1395بود 

میانگین این شاخص برای تمام نشانگرهای مورد بررسی  

برآورد گردید )سید شریفی و   15/1در گوسفند سنجابی 

میانگین    (. 1399همکاران   بل اری،  گوسفند  نژاد  دو  در 

برا شانون  جمع  یشاخص  دو  و    بود،  79/1  تیهر 

بیشترین و کمترین مقدار شاخص به ترتیب برای جایگاه  

به دست آمد)ادجاکوا و    INRA005و    McM042  های

شاخص   نیانگیم  در گوسفندان عراقی،  (. 2023همکاران  

که بیشترین و کمترین مقدار این    بود   50/0برابرشانون  

ریزماهواره برای  ترتیب  به   و  ILSTS5های  شاخص 

OarFCB304  (.  2023برآورد گردید )یوسیی و همکاران 

این مطالعه،    انحراف    یبررس مورد هاییگاهمام جاتدر 

واینبرگ    -از تعادل هاردی  (>P  001/0)داری  بسیار معنی
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داده هتروزیگوتنشان  تعداد  افزایش  به  اند.  نسبت  ها 

( مندرج در  Fها و مقادیر منفی شاخص رایت ) هموزیگوت

کننده   2جدول   معنی  تایید  بسیار  همه  انحراف  دار 

هاردی تعادل  از  است  -نشانگرها  نرخواینبرگ   بالای . 

جدید، مهاجرت   هایآلل ایجاد و هاریزماهواره در جهش

 ازخارج یریگجفت درفصل که هاییقوچ مورد بویژه در

می جریان ایجاد به منجر که  شوند می وارد گله -ژنی 

-از مهم  نشانگرها برخی در خنثی هایآلل وجود و ردندگ

باشد تعادل از خروج دلایل رینت می  واینبرگ    .هاردی 

جایگاه در  واینبرگ  هاردی  تعادل  از  های  انحراف 

متعددی  ریزماهواره مطالعات  در  .  است  شدهگزارشای 

های   جایگاه  تمام  قشفایی،  لک  گوسفند  در  مثال،  برای 

مورد بررسی انحراف بسیار معنی داری از تعادل هاردی  

آبادی   دولت  محقق  و  )صالحی  دادند  نشان  وینبرگ 

نشانگرهای  (.  1395 بل اری،  گوسفندان    ،ETH152در 

INRA063  ،ETH152    وMAF214  قابل  ان حراف 

)ادجاکوا    نشان دادند  واینبرگ  -تعادل هاردیاز    یتوجه

  13 نبرگیوا-یتعادل هارد یتست ها. (2023و همکاران 

  زماهواره ی نشانگر ر  11  تعداد  گوسفند کلمبیایی براینژاد

  شان دادنرا   یشده، انحرافات قابل توجه لیو تحل هیتجز

(05/0  >  P)    بود   در هر نژاد  گوتی کمبود هتروز  بیانگرکه

 . (2016)اکامپو و همکاران 

 
Table2- The observed (Ho), expected (He) and unbiased (Uhe) heterozygosity in 10 microsatellites 

Uhe He 

 

Ho 

 

Locus 

 

0.77 0.75 1.00 ILSTS029 

0.88 0.86 1.00 SRCRSP3 

0.56 0.55 1.00 ETH10 

0.79 0.77 1.00 SRCRSP9 

0.91 0.88 1.00 ILSTS011 

0.93 0.91 1.00 BM6444 

0.79 0.77 1.00 MAF70 

0.89 0.87 1.00 TGLA53 

0.90 0.85 1.00 oarAE54 

0.88 0.86 1.00 MCM527 

 
همچون  معیارهایی  تعیین  با  جمعیتی  درون  تنوع 

( شده  مشاهده  هتروزیگوسیتی  oHهتروزیگوسیتی   ،)

  ( و هتروزیگوسیتی مورد انتظار نااریبeHمورد انتظار )

گرفت   یبررس مورد  نیز جدول    قرار  در  مشاهده    3که 

داده گردد.می اساس  هتروزیگوسیتی  های  بر  حاصله 

جایگاه تمامی  در  شده  دامنه    1برابر  هامشاهده  بود. 

  ی بررس جایگاه مورد  10هتروزیگوسیتی مورد انتظار در  

و  باشد که بیشترین  می  0/ 91  تا 55/0ز  در این مطالعه ا

ترتیب  مقدارکمترین   به  جایگاه  آن  به  های    مربوط 

BM6444    وETH10  مقدار   .بود بیشترین 

جایگاه   به  متعلق  نااریب  انتظار  مور  هتروزیگوسیتی 

BM6444    جایگاه    بهو کمترین آنETH10  تعلق دارد. 

و   انتظار  مورد  شده،  مشاهده  هتروزیگوسیتی  میانگین 

ترتیب   به  نااریب  انتظار  که    83/0  و  81/0  ،1مورد  بود 
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سطح بالایی از هتروزیگوسیتی در جمعیت   یدهندهنشان 

بطور کلی بالا بودن  .  (3-)جدول موردمطالعه بوده است

مطالعه   این  در  انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی  میزان 

آلل وجود  جایگاهنشاندهنده  در  متعدد  مورد  های  های 

های بسیار کم و همچنین پیروی  بررسی حتی در فراوانی

باشد. دامنه از تلاقی تصادفی در جمعیت مورد مطالعه می

در   موردانتظار  مورد    10هتروزیگوسیتی  ریزماهواره 

بررسی در نژاد لک قشقایی استان کهگیلویه و بویراحمد  

  مقدار و کمترین  بیشترین  مت یر بود و    903/0تا    5/0از  

  ETH10و    BM6444های    مربوط به جایگاه   به ترتیب

دارند   مطالعه همخوانی  این  نتایج  با  که  و  بود  )صالحی 

آبادی   دولت  هتروزیگوسیتی  1395محقق  مقدار   .)

در    MCM527مشاهده شده و مورد انتظار در جایگاه  

اکوتیپ به  میان  ایرانی  سنجابی  گوسفند  متفاوت  های 

گزارش شد )شریفی سیدانی و همکاران    75/0و  1ترتیب  

(. هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در  2009

در گوسفند سنجابی به    BM6444ای  جایگاه ریزماهواره

)  44/0و    1ترتیب   آمد  دست  همکاران به  و  سلیمانی 

در گوسفند زندی، هتروزیگوسیتی مشاهده شده   .(1391

جایگاه   انتظار  مورد  ترتیب    BM6444و  و    983/0به 

همکاران  گزارش    826/0 و  )ننکرانی  در  2011شد   .)

همدانی،   گوسفند  ژنتیکی  تنوع  هتروزیگوسیتی  بررسی 

درجایگاه شده  ،  BM6444  ،ILSTS011های  مشاهده 

ILSTS029    وMCM527    ترتیب ،  453/0،  594/0به 

و هتروزیگوسیتی مورد انتظار در این    313/0و    203/0

ترتیب  جایگاه به  به    848/0و    667/0،  815/0،  919/0ها 

(. هتروزیگوسیتی  2011دست آمد )الیرازینی و همکاران  

مشاهده شده، مورد انتظار و متوسط هتروزیگوسیتی در  

جایگاه   در  وحشی  گاو  ترتیب    ILSTS029جمعیت  به 

.  (2009گزارش شد )بابر و همکاران   23/0و   23/0،  25/0

در مطالعه بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت بز لری با استفاده  

از نشانگرهای ریزماهواره، هتروزیگوسیتی مورد انتظار  

جایگاه   )  799/0برابر    ILSTS029در  محمودی  بود 

  آنقوره   (. هتروزیگوسیتی مشاهده شده در بزهای 2010

جایگاه ترتیب    SRCRSP9و    MCM527هایبرای  به 

و هتروزیگوسیتی مورد انتظار در این    655/0و    571/0

به دست آمد )ویزر    705/0و   701/0دو جایگاه به ترتیب 

 مورد و  شده مشاهده (. هتروزیگوسیتی2011و همکاران  

 جایگاه برای چینی بومی بز جمعیت در انتظار

TGLA53 هتروزیگوسیتی و  646/0  و  744/0  ترتیب  به 

   ILSTS011جایگاه   برای را انتظار مورد و شده مشاهده

 هتروزیگوسیتی همچنین و  728/0  و  796/0  ترتیب به

  MAF70جایگاه   برای را انتظار مورد و شده مشاهده

)  761/0  و  875/0  ترتیب به لی و همکاران  محاسبه شد 

2002).   
 

 گیری کلی یجه نت

 ت، جمعیدر تحقیق حاضر  بر اساس نتایج به دست آمده

  بالایی  ژنتیکی  تنوع  گوسفند بهمئی، نژاد  مورد بررسی از

  ها، آلل  تعداد  میانگین  مؤثر،  هایآلل  تعداد  نظر  از

  نتایج  .داد  نشان  PIC  مقادیر  و  هتروزیگوسیتی

  مفیدی   هایشاخص  تواندمی   مطالعه  این  در  شدهگزارش

  تر از دقیق بردارینمونه  با ترعمیق  مطالعات  توسعه برای

  هایاولویت  تعیین  برای  نمونه  حجم  افزایش  و  گوسفندان

حفاهتی  و    به   توجه  با  ویژهبه  مناسب،  اصلاحی 

  آن   بالقوه  فرهنگی  و  اقتصادی  اهمیت  و  پذیریآسیب 

 . کند فراهم
 

 تشکر و قدردانی

  یبانیبه خاطر پشت   اسوجیدانشگاه    یمعاونت پژوهش  از

 گردد.  یم یتشکر و قدردان ق،یتحق نیا یمال
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