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 چكيده
هاي يك گونه به توانند جهت شناسايي ارتباط ميان جمعيتهاي مولكولي ميالگوهاي حاصل از داده
كاربرد الياف  و مين شير، گوشتاتجهت  يكي از منابع مهمبه عنوان شتر كار گرفته شوند. در ايران، 

 ،YWLL08، VOLP03، VOLP08، YWLL38(ريزماهواره  جفت نشانگر 8با استفاده از  .اي داردگسترده
CVR01، YWLL44،  VOLP32 وVOLP67 ارزيابيشتر،  هنفر 81 جمعيت ) ساختار و فاصله ژنتيكي 

هاي ريزماهواره از استخراج و تكثير جايگاه ژنومي شترها DNA ،نمكي بهينه يافتهبا استفاده از روش . گرديد
% 8آميد آكريلهاي حاصل روي ژل پليبا موفقيت انجام شد و فرآورده اي پليمرازطريق واكنش زنجيره

 ) و56/0( جهاد صحراي و شهربابك جمعيت بين ژنتيكي فاصله بيشترين ساز الكتروفورز شدند.واسرشته
هاي به بهترين شكل تعداد گروه PCAنتايج  .گرديد ) مشاهده11/0( رفسنجان جمعيت دو بين آن كمترين

مولفه اصلي تفكيك شدند.  3ها به ها را توجيه كرد و نشان داد كه كل نمونهدر مجموعه داده ژنتيكي موجود
هاي شهربابك، بندي، جمعيتبندي سلسله مراتبي نشان داد كه در اولين سطح خوشهنتايج خوشهچنين هم

ديگري را به متمايز خوشه در خوشه مشتركي قرار دارند و جمعيت شمشيرآباد  2و رفسنجان  1رفسنجان 
. ه استجمعيت صحراي جهاد در يك خوشه كاملا مستقل قرار گرفتكه خود اختصاص داده است، در حالي

ها با فواصل جغرافيايي بندي ژنتيكي جمعيتدر كل نتايج حاصل از اين مطالعه نشان دهنده مطابقت خوشه
 آنهاست.

 .بندي سلسله مراتبي، فاصله ژنتيكيههاي اصلي، خوشتجزيه و تحليل مولفه شتر، :كليدي هايواژه
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 مقدمه
ها يكي از شگفت انگيزترين انواع شتر

د كه قابليت نشوپستانداران در جهان محسوب مي
ها در تطبيق يافتن با شرايط دشوار فوق العاده آن
ها در برابر ت بسيار زياد آنممقاو ،آب و هوائي

هاي توانائي حمل بار و طي كردن مسير، بي آبي
كه انسان از ديرباز از  استطولاني، سبب شده 

 د.اين جانوران در راستاي اهداف خود استفاده كن

با توجه به شرايط جغرافيايي حاكم بر بخش 
زيادي از ايران، شتر ذخيره ژنتيكي منحصر به 

د گردمحسوب مي ايران فردي براي كشور
)Ansari-Renani et al., 2010; Barazandeh, 

2016; Barazandeh et al., 2016a; 
Barazandeh et al., 2016b .( همچنين

محصولات شتر جزء محصولات ارگانيك بوده و 
با رويكرد دارويي  فراسودمند به عنوان غذاهاي
از طرفي شتر داراي ويژگي  د.نمحسوب مي شو

هاي منحصر به فردي از جمله ذخيره انرژي در 
كوهان به صورت چربي، متغير بودن دماي بدن 
در طول روز، دوبرابر بودن گلوكز خون نسبت به 

برابر بودن نمك رژيم غذايي  8نشخواركنندگان، 
نسبت به گوسفند وگاو و دارا بودن آنتي بادي 

) منحصر به فرد است HCAbsزنجيره سنگين (
شرايط سخت كه منجر به تحمل و بقا شتر در 

ويژه گرماي شديد  صحرا و دماهاي گوناگون و به
بنابراين، . گرددميو كمبود آب و علوفه تابستان 

ت و هاسشتر كشتى بيابانتوان گفت كه مي
 ينتر آرام ،ترين ترين، پرفايده ترين، كم خرج قوى

 ;Barazandeh, 2016( است يوانح ينو بردبارتر

Barazandeh et al., 2016a; Barazandeh et 
al., 2016b( با توجه به موارد ذكر شده در مورد .

هاي آن تحقيق و پژوهش بر روي ويژگي شتر و
اين حيوان ممكن است منجر به بهبود و استفاده 
بهينه از توليدات آن گرديده و همچنين باعث 

تواند در شناسايي سازوكارهايي گردد كه مي
ها و بهبود سلامت در انسان گردند درمان بيماري

)Barazandeh, 2016 .(ژنتيكي تنوع كاهش 

 آنان ژني خزانه شدن يكسان هاي شتر وجمعيت

 غير برخي مشكلات بروز سبب آينده در تواندمي

 بينيپيش امكان كه چرا گردد، بينيپيش قابل
 دشوار دامي هايفراورده نوع به بشر نيازهاي آتي

اين  مقاومت تنوع ژنتيكي، كاهش طرفي از و بوده
 پيش از بيش و كاسته نيز را هابيماري به حيوانات

 ,Jianlinدهد (مي قرار انقراض معرض در آنها را

حداكثر  حفظ مذكور، موارد به توجه با ).2000
 آن لازمه و داشته ضرورت هادام ژنتيكي تنوع

 سطح در خصوصاً مستمر ژنتيكي مطالعات انجام

باشد. ارزيابي ساختار ژنتيكي مي مولكولي
اي در بدست جمعيتي علاوه بر اينكه سهم عمده

-ورد نياز براي حمايت از برنامهآوردن عناصر م

هاي هاي حفاظت نژادي دارد، براي بهبود برنامه
نمايد اصلاح نژادي نيز نقش مشابه ايفا مي

)Shahkarami et al., 2012.( 
همزمان با وقوع تغييرات گسترده در شرايط 

هاي آب و هوايي زمين، لزوم تغيير نگرش در برنامه
 شوداحساس مير هاي اهلي بيشتاصلاح نژادي دام

)Herrero-Medrano et al., 2013 .( شناسايي
ها گامي مهم در ساختار و تنوع ژنتيكي جمعيت
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هاي حفاظتي و مديريت جهت توسعه برنامه
شود پايدار منابع ژنتيكي محسوب مي

)Groeneveld et al., 2010 .( استفاده از ژنتيك
ملكولي فوايد زيادي دارد كه يكي از اين فوايد 

عني دار تعيين ژنوتيپ افراد براي جايگاه خاصي م
همچنين  ،)Mousavizadeh et al., 2009است (

استفاده از نشانگرهاي ژنتيكي در انتخاب و 
اصلاح نژاد حيوانات ممكن است به طور مهيجي 

 Javanmard etپيشرفت ژنتيكي را تسريع كند (

al., 2008 .( شرح كامل تفاوت ژنتيكي داخل هر
ان پذير نيست، اما معيارهاي فاصله نژاد امك

ژنتيكي بهترين شرح در دسترس براي بيان تفاوت 
). در Tavakoliyan, 1999باشند (ژنتيكي آنها مي

هاي مبتني بر كارگيري روشهاي اخير بهطول دهه
ژنتيك جمعيت و آمار منجر به توسعه حيواناتي 

ها با با بازده بالا شده است و تركيب اين روش
جديدي همچون نشانگرهاي ريزماهواره،  علوم

هاي هاي شگرفي را در اصلاح نژاد دامپيشرفت
 ,Barker, 1994; Jianlinاهلي پديد آورده است (

2000; Abdussamad et al., 2015; Schulz et 
al., 2010; Montazeri et al., 2016.(  

 1F1انجمن بين المللي ژنتيك حيواني
بهترين نشانگر جهت ريزماهواره ها را به عنوان 

هاي حيواني معرفي كرده تعيين تنوع ژنتيكي گونه
 Mohammadifar andاست (

Mohammadabadi, 2011بر اساس بررسي .(-

درصد كل  FAO ،66هاي ثبت شده توسط 
مطالعات تعيين فاصله ژنتيكي با استفاده از 
                                                             
1 International society for animal genetics 

درصد  70ها انجام گرفته است و ريزماهواره
اند ها را انتخاب كردهپژوهشگران ريزماهواره

)Mohammadifar and Mohammadabadi, 

2011.( 
توان براي اي را نه تنها ميتحليل خوشه

ها وجود دارد به شناسايي ساختاري كه در داده
توان از آن براي تفكيك كار گرفت، بلكه مي

مناسب يك مجموعه داده كه اطلاعات كمي در 
. مودنمورد آنها وجود دارد، نيز استفاده 

بندي در رويكردهاي بسيار زيادي براي خوشه
منابع علمي معتبر گزارش شده است كه به ويژه 

توان به بندي جزء به جزء را ميهاي خوشهروش
ي متفاوت رويكردهاي پارامتري و دو دسته

خود هاي پارامتري ناپارامتري تقسيم نمود. روش
هاي مبتني بر مدل (مانند روشبه دو دسته 

STRUCTURE هاي مبتني بر فاصله روش) و
PCAP2(مانند  F

2
P شوند.و سلسله مراتبي) تقسيم مي 
فواصل ژنتيكي، درخت  قبيل از يهايروش

هاي تجزيه و تحليل مولفهروش فيلوژنتيك و 
هاي مورد ، به وضوح تمايز جمعيت)PCA(اصلي 

-ميبررسي را مطابق با منشاء تاريخي آنها نشان 

بندي به منظور گروه ).Edea et al., 2013( دهند
عربستان سعودي بر اساس خصوصيات  شتر 152
بندي سلسله مراتبي از روش خوشهاشان، بدني

 در ).Abdallah et al., 2012استفاده شد (
از  ي بين نژادهابراي بررسي رابطهاي ديگر مطالعه
و براي  STRUCTUREو  PCAهاي روش

                                                             
2 Principal component analysis 
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 تشخيص خرده ساختارهاي احتمالي جمعيتي
FRSTآماره  R  .توانستند با اين  محققيناستفاده شد

ها حيوانات مهاجر و يا داراي اختلاط شرو
 ).Kijas et al., 2009ژنتيكي را تعيين نمايند (

مطالعه وضعيت اكولوژيكي و تكاملي 
هاي شتر بومي به دليل توزيع جغرافيايي جمعيت

غيرتصادفي آنها نيازمند شناخت صحيح ساختار 
، مطالعاتي به طور كلي ها است.يتژنتيكي جمع

 كه در جهت درك بهتر ساختار ژنتيكي جمعيت
توانند در مي ،انجام گيرند هاي بوميموجود شتر

 هاتر براي حفظ و نجات آنتدوين راهكار مناسب
ها بررسي فواصل ژنتيكي بين گروه كمك نمايند.

تواند امكان مطالعات بعدي بر ها ميو زيرگروه
تر نمايد تا ها را آسان و گستردهعيتروي اين جم

تصويري از فاصله و ارتباط تكاملي اين گونه با 
عنوان راهنمايي  ارزش ايراني بدست آيد و به

هاي حفاظتي آينده مورد گيريبراي تصميم
در همين راستا، هدف اين استفاده قرار گيرد. 

ژنتيكي ساختار تعيين و فاصله پژوهش بررسي 
استان شمال ترهاي يك كوهانه پنج جمعيت از ش

و  PCAهاي روشاستفاده از  ر اساسكرمان ب
 بود.بندي سلسله مراتبي خوشه

 

 هامواد و روش
 نفر  81 وداج سياهرگ از حاضر، مطالعه در

يك كوهانه شمال استان كرمان خون شترهاي از
هاي خون به صورت كاملا . نمونهبعمل آمدگيري 

آوري شهرستان جمعناحيه و سه  5تصادفي از 
به ها بندي جمعيتتقسيمدر  ).1گرديد (جدول 

معيارهايي از قبيل پراكندگي جغرافيايي و تنوع 
فنوتيپي افراد (رنگ بدن، پوشش بدن و جثه) 

خون به ي ها از نمونه DNAاستخراج  دقت شد.
 استخراج نمكي افتهي رييو تغ شده  نهيروش به

)., 1988et alMiller ( سپس  ت وگرفجام ان
ها بررسي شد. در اين مطالعه نمونه DNAكيفيت 

 ,YWLL0 VOLP03جايگاه ريزماهواره ( 8

VOLP08, YWLL38, CVRL01, VOLP32, 
YWLL44, VOLP67, ( بر اساس مطالعات

 et alLang ;1996 ,.انتخاب گرديد (مشابه قبلي 

., 2000et al., 1998; Sasse et alObreque  .(
هايي از قبيل ا به ويژگيهدر انتخاب جايگاه

هتروزايگوسيتي و چند شكلي بالا بر اساس تعداد 
ها و پراكندگي متعدد ژنومي دقت شد.آلل
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 .هاي مورد بررسيهاي استفاده شده در جمعيتتعداد نمونه -1جدول 
.the studied populationsused in Number of samples  -Table 1 

 راور )City( شهرستان
Ravar 

 راور
Ravar 

 شهربابك
Shahr-e 
Babak 

 رفسنجان
Rafsanjan 

 رفسنجان
Rafsanjan 

 )5TArea5T( ناحيه
 صحراي جهاد

Sahra-e 
Jahad 

 شمشيرآباد
Shamshir 

Abad 

 رباط
Robat 

 نوق
Nogh 

 شمس آباد
Shams Abad 

 تعداد نمونه

)Number of 

samples( 
7 14 21 11 28 

 
 25حجم  در پليمراز ايزنجيره واكنش

هر  براي كه شد انجام سيكل 35ي ط ميكروليتر
  PCR افرميكروليتر ب DNA، 5/1شامل  جايگاه

)x1 ،(37/0  ميكروليترMgClR2R ،3/0  ميكروليتر
dNTP، 1  16/0و  آغازگرميكروليتر از هر 

انجام  . صحتبودپليمراز  Taqميكروليتر آنزيم 
PCR بررسي وجود محصولات تكثير در ژل با 

سپس صورت گرفت.  درصد يكآگارز 
 درصد 8 آكريلاميد ژل الكتروفورز عمودي

 12به مدت  250تا  200 ولتاژ با واسرشته ساز
 روش به هاژل آميزي ساعت انجام شد و رنگ

 . گرفت صورت نقره نيترات
افزار از نرم هابراي بدست آوردن اندازه آلل

ها ها و ژنوتيپتعيين انواع آللو جهت  فتوشاپ
استفاده  Excelافزار  ندازه و نرمنشانگر ااز 

روشي از آناليزهاي ، PCAماري آتكنيك  .گرديد
چند متغيره آماري است كه تعداد كمتري از 

هاي اصلي از ميان عوامل اوليه عوامل را بنام مولفه
كند، به طوري كه تعدادي از اطلاعات گزينش مي

 ,Truxillo & Hamer(شوند كم اهميت حذف مي

از كاربردهاي عمده اين روش در يكي  ).2007
مبحث ژنومي يافتن ساختار ارتباطي بين متغيرها 
است كه در حقيقت همان كلاستربندي متغيرها 

با استفاده از  PCAآناليز در اين تحقيق،  باشد.مي
 R( صورت گرفت Rدر محيط  prcompدستور 

Core Team, 2015.(  در اين مطالعه با استفاده از
)، PopGen32 )Yeh  et al., 1999نرم افزار 

ماتريس فواصل ژنتيكي براي معيار فاصله ژنتيكي 
 Neiمورد استفاده، يعني فاصله ژنتيكي استاندارد 

)DS  وDA اندازي تشكيل بار خود راه 1000) با
 ).Nei, 1972گرديد (

-خوشه بندي، روشهاي خوشهدر بين روش

P3Fبندي سلسله مراتبي

1
P ار به دليل نحوه نمايش و قر

ها به عنوان يكي دادن تك تك عناصر در خوشه
 ,Gershonگردد (ها معرفي ميترين روشاز رايج

در واقع اين روش با يك ساختار شبيه  ).2002
شود و مجاورين صحيح را با تنه درخت آغاز مي

                                                             
1 Hierarchical 
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يابد. ها ميحداقل كردن مجموع طول همه شاخه
به منظور كمك به تفسير نتايج ساختار ژنتيكي، 

بررسي براي نيز بندي سلسله مراتبي مودار خوشهن
افراد مختلف رسم شد. به اين  ژنتيكيتشابه 

صورت كه ماتريس متشكل از فاصله جفتي 
اقليدسي بين وضعيت ژنوتيپي افراد مختلف با 

 ,4TWard(محاسبه شد  Wardاستفاده از معيار 

19634T( سپس اين ماتريس فاصله به عنوان .
داده شد و با استفاده از تابع  Rورودي به برنامه 

hclust 4(بندي انجام گرفت  عمل خوشهTR Core 

Team, 20144T( .در هر تكرار از الگوريتم 
بندي، دو كلاستر كه بيشترين تشابه را با  خوشه

فواصل بين  .هم داشتند در يك گروه قرار گرفتند
هاي قديمي هاي دوتايي جديد و خوشهاين خوشه

 ).   1محاسبه شد (فرمول  Wardبه وسيله معيار 
     1 فرمول

   
عناصر متناظر ماتريس  bو  aكه در آن، 

 باشند.بين افراد ميخويشاوندي ژنتيكي 
 

 نتايج و بحث
-واكنش انجام شرايط و سازي بهينه از پس

 شدند تكثير به خوبي هاجايگاه تمامي ، PCRهاي

با  .)1دادند (شكل  نشان خوبي شكلي چند و
در جمعيت  ،2توجه به نتايج موجود در جدول 

، CVR01 ،VOLP08هاي صحراي جهاد جايگاه

VOLP32 ،YWLL08 ،YWLL44  و
VOLP67هاي ، جمعيت شمشير آباد جايگاه

YWLL08  وVOLP32 جمعيت شهربابك ،
و در  VOLP32و  YWLL44هاي جايگاه

، VOLP32هاي جايگاه 1 جمعيت رفسنجان
VOLP08 ،YWLL08  وYWLL44  انحراف

 نشان دادندواينبرگ -داري از تعادل هارديمعني
)P<0.05(. 

 
-بي(ر هند اي كه بر روي چهار نژاد شتدر مطالعه

 23با  )كانر، جي سامري، كاتچي و مي واري
 ,CMS121, CMS13جايگاه ريزماهواره (

CMS58, CMS50, CMS16, LCA18, 
LCA63, LCA90, LCA66, VOLP08, 
VOLP10, VOLP67, CVRL04, CVRL05, 
CVRL01, CVRL06, CVRL02, CVRL07, 
CVRL08, YWLL44, YWLL09, YWLL08, 

YWLL38( 11خص گرديد كه مش ،انجام شد 
جايگاه در نژاد جي  5كانري، جايگاه در نژاد بي

جايگاه در  6جايگاه در نژاد كاتچي و  6سامري، 
مورد بررسي  هايجمعيتنژاد مي واري در 

وينبرگ نشان -داري از تعادل هارديانحراف معني
 تعادل از انحراف .)Vijh et al., 2007( دادند

عدم كنترل  لتع به توانمي وينبرگ را-يهارد
ها، كم جمعيت بين در ورود و خروج مواد ژنتيكي

 بودن ناكافي شدن حيوانات بومي اين منطقه،

 دانست بردارينمونه خطاي و هانمونه تعداد

)Chauhan et al., 2007 .( 
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 .مورد بررسي هايجمعيتكل هاي انتخاب شده مربوط به براي جايگاه P-valueمقادير  -2جدول 
Table 2- P values of Kerman’s camel populations across all loci.  
 

 جمعيت
صحراي 

 جهاد
 2رفسنجان  1رفسنجان  شهربابك شمشير آباد

Population Sahra-e 
Jahad 

Shamshir 
Abad 

Shahr-e 
Babak Rafsanjan1 Rafsanja2 

VOLP08 0.465 0.001 0.000 0.061 0.019 
CVR01 0.497 0.001 0.000 0.006 0.000 

YWLL38 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 
VOLP03 0.004 0.000 0.005 0.026 0.000 
YWLL08 0.504 0.090 0.000 0.536 0.000 
YWLL44 0.697 0.036 0.097 0.273 0.000 
VOLP67 0.223 0.007 0.000 0.031 0.000 
VOLP32 0.423 0.114 0.064 0.124 0.014 

 
 
 

 
  . 2در جمعيت رفسنجان  YWLL08 اي از نتايج تكثير جايگاههنمون -1شكل 

Figure 1- Some samples of amplification results from YWLL08 marker in Rafsanjan2 
population. 
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هاي مورد جهت بررسي ساختار جمعيت
بر اساس همه اطلاعات  PCAمطالعه، آناليز 

قرار هاي در دسترس مورد ارزيابي ژنوتيپ
ها به ترتيب از بالا به پايين مقادير مولفه گرفت.

سير نزولي داشتند، در نتيجه سهم آنها در توضيح 
واريانس نيز كاهش يافت. سه مولفه اول به ترتيب 

را درصد از كل واريانس  74/5و  9/29، 38/61
  .نمودندتوجيه 

هاي نشان داد كه جمعيت PCAنتايج آناليز 
بر  PC2و  PC1س اطلاعات مورد مطالعه بر اسا

ها اساس منطقه جغرافيايي جدا شدند و كل نمونه
). 2مولفه اصلي تفكيك شدند (شكل  3به 

تمايز  گردد،همانطور كه در شكل مشخص مي
ها بسته به مناظق جغرافيايي واضحي بين جمعيت

بندي، جمعيت شهربابك و خوشه آنها وجود دارد.
آنها شمال  دو جمعيت رفسنجان كه محل پرورش

باشد را در يك گروه قرار غرب استان كرمان مي
تواند ناشي از يكسان بودن خط پدري داد كه مي

واقع در مناطق دو نژاد شتر  PCAنتايج  باشد.آنها 
هر دو نژاد در نشان داد كه ، شرق و غرب سودان

تواند با ميبندي گروهين . ادارنديك دسته قرار 
يان ژني در مناطق رج و وقوعآميزش اجدادي 

 Eltanany et(باشد مرتبط جغرافيايي متفاوت 

al., 2015 .( 
ها توزيع اگر دو جمعيت در برخي جايگاه

فراواني آللي يكساني داشته باشند، فاصله ژنتيكي 
بين آنها در آن جايگاه صفر خواهد بود. از طرفي 

هاي متفاوتي تثبيت وقتي دو جمعيت براي آلل
ژنتيكي بين آنها حداكثر خواهد  شده باشند، فاصله

ماتريس فواصل ژنتيكي با  ).,Barker  1994بود (
) در DRSRاستفاده از معيار فاصله ژنتيكي نئي (

بيشترين شباهت باشد. موجود مي 3جدول 
 2و رفسنجان  1ژنتيكي بين جمعيت رفسنجان 

) و كمترين شباهت ژنتيكي بين جمعيت 89/0(
) برآورد شد. 56/0شهربابك و صحراي جهاد (

احتمالا اختلاط مواد ژنتيكي در طول زمان، 
وينبرگ از دلايل -كاهش انتخاب و تعادل هاردي

رفسنجان  شباهت ژنتيكي زياد بين دو جمعيت
شود به دليل شباهت باشد. بعلاوه پيش بيني ميمي

و  ژنتيكي اندك بين جمعيت صحراي جهاد
هربابك و ميزان تنوع نسبتا مناسب اين جمعيت ش

دو جمعيت، هتروزيس بيشتري در نتاج حاصل از 
اي با استفاده از در مطالعهاين دو مشاهده گردد. 

شتر مصري، بالاترين سطح تفاوت  70اطلاعات 
) و 91/0ژنتيكي بين نژادهاي مغربي و موالاد (

كمترين فاصله بين دو نژاد بلادي و سومالي 
اهده شد. در مجموع اين شترها ) مش14/0(

شباهت ژنتيكي زيادي با جد مشترك خود نشان 
بررسي  در). Mahrous et al., 2011دادند (

شترهاي دو كوهانه چين و مغولستان، مشخص 
شد كه شترهاي وحشي باقيمانده گروه مستقلي از 

تك  ،اند و شترهاي دو كوهانهشترهاي اهلي بوه
ت وحشي بوجود اجدادي هستند و از يك جمعي

 ). Ji et al., 2009اند (آمده
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 .هاي اصلي با استفاده از ژنوتيپ افرادتجزيه و تحليل مولفهبندي حيوانات بر اساس خوشه -2شكل 

Figure 2- The individuals clustering base on principal components analysis. 
 

 هاي مورد بررسي.اهت ژنتيكي بين جمعيتماتريس فواصل و شب -3جدول 
Table 3- Nei’s genetic distance and identity between each pair of 5 populations. 

 جمعيت
صحراي 

 جهاد
 2رفسنجان  1رفسنجان  شهربابك شمشير آباد

Population Sahra-e 
Jahad Shamshir Abad Shahr-e 

Babak Rafsanjan1 Rafsanja2 

 Sahra-eجهاد (صحراي 

Jahad( 
* 0.64 0.56 0.57 0.69 

 Shamshirشمشيرآباد (

Abad( 
0.44 * 0.76 0.77 0.80 

 Shahr-eشهربابك (

Babak( 
0.56 0.27 * 0.79 0.82 

 Rafsanjan1( 0.54 0.25 0.22 * 0.89( 1رفسنجان 
 * Rafsanja2( 0.36 0.21 0.19 0.11( 2رفسنجان 

 قطر) و فواصل ژنتيكي (اعداد زير قطر) با استفاده از معيار استاندارد نئي  شباهت ژنتيكي (اعداد بالاي

Nei's genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal). 
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بندي پنج جمعيت شتر استان نتايج خوشه
اساس  كرمان به كمك دندروگرام تشكيل شده بر

يش داده شده نما 3فاصله اقليدسي در شكل 
خوشه  3به طور كلي اين پنج جمعيت در  .است

خصوصا اما الگوي پراكنش منظمي  اندقرار گرفته
(از سمت چپ) وجود در خوشه اول و دوم 

اگر چه به ظاهر افراد هر جمعيت در  ندارد.
چندين خوشه قرار گرفته است، اما به لحاظ 

ها در يك محتوا مجموعا هر كدام از جمعيت
خوشه به عنوان مثال اند. لي قرار گرفتهخوشه اص
حيوان را در بر گرفته و مخلوطي از  9اول، تنها 

 3(، شمشيرآباد فرد) 1( 2سه جمعيت رفسنجان 
 چنينهم فرد) است. 5و صحراي جهاد (فرد) 

حيوان در  11شود كه از تعداد مشاهده مي
و يك  4خوشه حيوان به  9، 1جمعيت رفسنجان 
تعلق  5و  3هاي م از خوشهحيوان به هر كدا

توان اينطور بيان نمود كه ميلذا  گرفته است. 
 2و رفسنجان  1هاي شهربابك، رفسنجان جمعيت

در يك زير خوشه، جمعيت شميرآباد در يك زير 
خوشه ديگر و جمعيت صحراي جهاد نسبت به 

ه هاي ديگر در يك دسته مجزا قرار گرفتجمعيت
ژنتيكي دور اين ي روابط كه نشان دهنده است

در تحقيق باشد. ها ميجمعيت با ساير جمعيت
شتر از نيجريه (پنج  87صورت گرفته بر روي 

جمعيت)، تعداد شش خوشه به بهترين شكل 
-هاي ژنتيكي موجود در مجموعه دادهتعداد گروه

ها را توجيه كرد. محقيقن بيان نمودند كه احتمالا 
جريه در طول سفرهاي صحراگردي در اطراف ني

ها جريان ژني صورت گرفته است بين جمعيت
)Abdussamad et al., 2015 ساختار جمعيتي .(

شترهاي هند به كمك نشانگرهاي ريزماهواره 
 ,.Banerjee et alمورد بررسي قرار گرفت (

). هفده فرد مورد آناليز داخل دو خوشه 2012
ها نشان بندي شدند. نتايج آناليز دادهمجزا گروه

افراد از هتروزيگوسيتي مناسبي  داد كه
هاي تواند براي توسعه استراتژيبرخوردارند و مي

حفاظتي و اصلاح نژادي شترهاي هند مورد 
ها به زير تقسيم شدن جمعيت استفاده قرار گيرند.

هاي متمادي هاي كوچكتر در طي نسلجمعيت
احتمالاً باعث تغيير در ساختار ژنتيكي آنها شده 

شود از مشخص مي 3كه در شكل است. همانطور 
هر گروه اصلي چندين زير گروه تشكيل شده كه 

ها به صورت درون و بين گروهي با اين زيرگروه
همديگر مرتبط هستند. اين موضوع نشانگر 
جريان ژني بين مناطق پراكنش مختلف آنها از 

هاي انجام طريق مهاجرت بين گروهي و آميزش
بارتي روابط بين اين باشد. به عشده بين افراد مي

ها، نشانگر روابط نزديك بين افراد اين زيرگروه
باشد. در اين ميان احتمالا جمعيت ها ميجمعيت

صحراي جهاد در طول زمان در اثر عواملي نظير 
غيرتصادفي، تنوع ژنتيكي آن  جهش و جفتگيري

ها گرديده كاهش يافته و متمايز از ساير جمعيت
ه كم در اين مطالعه براي است. شايد اندازه نمون

چنين استنباطي كافي نبوده و تنها بايد به استنباط 
ها كه با واقعيات تمايز جغرافيايي اين جمعيت

 عيني نيز سازگار است، بسنده كرد.
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 2)، رفسنجان Raf1( 1)، رفسنجان SHaBبندي بر اساس فاصله اقليدسي. شهربابك (خوشه -3شكل 

)Raf2) شمشيرآباد ،(SHaM) و صحراي جهاد (SaG.( 
Figure 3- Clustering base on Pairwise Euclidean Distance. Shahr-e Babak (SHaB), 
Rafsanjan1 (Raf1), Rafsanjan2 (Raf2), Shamshir Abad (SHaM) and Sahra-e Jahad 
(SaG).  

 
 گيري نتيجه

بندي بر خوشهو  PCA با توجه به نتايج
-جمعيتتقريبا تمام افراد ي، اساس فاصله اقليدس

در يك  هاي دو شهرستان شهربابك و رفسنجان،
و با يكديگر همپوشاني بالايي دارند دسته قرار 

تواند ناشي از يكسان بودن دهند كه ميمينشان 
بر  باشد.هاي مورد مطالعه خط پدري در جمعيت

بيشترين شباهت بين دو اساس نتايج كليه آناليزها، 
ان مشاهده گرديد كه با توجه به جمعيت رفسنج

رسد. به فاصله اين دو جمعيت منطقي به نظر مي
نتايج اين تحقيق نشان دهنده مطابقت طور كلي، 

ها با فواصل بندي ژنتيكي جمعيتخوشه
 . باشدمي هاي پرورش آنهاجغرافيايي و محيط
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Abstract 

Patterns in heritable molecular data can be used to summarize the relationships between 
populations of a species. In Iran, camels are providers of milk, meat and fibers. Using of 81 
reproductive individuals belonging to five sampling locations of Camelus dromedarius in 
Kerman province, eight microsatellite markers 3T( 3TYWLL08, VOLP03, VOLP08, YWLL38, 
CVR01, YWLL44, VOLP32 and VOLP673T) 3T were analyzed to genetic structure and genetic 
distance in these populations. DNA extraction was conducted with optimized and modified 
salting-out method. The polymerase chain reactions for 81 individuals were successfully done 
with all primers and then amplification products were resolved on 8% polyacrylamid gel and 
stained with silver nitrate. The highest genetic distance obtained between Shahr-e Babak and 
Sahra-e Jahad (0.56) populations and the lowest genetic distance was observed between the 
two populations of Rafsanjan (0.11). Principal component analysis indicated that all samples 

could be mainly regrouped into three main clusters and most suitable number of genetic 
groups in dataset was explained. Results of this study indicated that in the first level of 
clustering, Shahr-e Babak, Rafsanjan1 and Rafsanjan 2 populations shared the same cluster 
and Shamshir Abad had another separate cluster while Sahra-e Jahad population appeared as 
an independent cluster. A similarity of geographical distribution was in good accordance with 
founded genetic relationships in this study.  
Keywords: Camel, 3T 1T3TPrincipal component analysis, 1THierarchical clustering, 3TGenetic distance. 
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