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Abstract A R T I C L E I N F O 
This study aimed to evaluate the genetic diversity and population structure of 

the Laristan sheep (Ovis orientalis laristanica) within the Kuh-e Hava–Tang-e 

Khvor No-Hunting Area, covering 86,752 hectares in southeastern Fars 

Province, Iran. Sampling was conducted in the autumn of 2025 across three 

sub-regions: Kuh-e Hava, Shanol, and Tabnak, yielding 15 fecal samples and 

2 tissue samples. DNA extraction was performed using Bioneer kits, and the 

mitochondrial cytochrome b gene was amplified using three sets of primers. 

Although fecal samples exhibited lower quality due to environmental 

degradation, the use of auxiliary primers significantly enhanced amplification 

success. Out of 40 initial samples, 36 high-quality sequences (90%) were 

selected for final analysis, with the highest success rate observed in the 

Tabnak region (94.1%) and the lowest in the Shanol region (84.6%). Sequence 

analysis revealed a high A+T content across all populations, with mutation 

patterns predominantly characterized by transitions, indicating the 

evolutionary stability of the cytochrome b gene. Phylogenetic results and 

genetic distance matrices revealed significant differentiation among the 

populations. The Kuh-e Hava population, with a genetic distance of 

approximately 0.045, clustered within the Armenian mouflon (Ovis orientalis 

gmelini) clade. In contrast, the Shanol and Tabnak populations exhibited very 

close genetic affinity (0.009) and were categorized within the Urial sheep 

(Ovis vignei) clade. Furthermore, evidence of introgression was observed 

between the two species in the Shanol and Tabnak regions, suggesting gene 

flow at the ecotonal boundaries of their habitats. These findings indicate that 

the Laristan region serves as a habitat for two distinct genetic lineages. 

Therefore, for sustainable conservation, it is recommended that habitat 

management programs be developed separately, accounting for the genetic 

purity and hybridization potential within each of these sub-regions. 
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Introduction 

The Laristan wild sheep (Ovis orientalis 

laristanica) is the smallest wild sheep 

globally and an endemic subspecies of Iran. 

Due to its unique morphology and limited 

distribution, it faces significant conservation 

challenges. This study utilizes mitochondrial 

DNA (mtDNA) sequencing, specifically the 

Cytochrome b (Cyt-b) gene, as a molecular 

marker to resolve the phylogenetic position 

and genetic structure of this subspecies in the 

Kuh-e Hava–Tang-e Khor region. The Cyt-b 

gene is highly effective for determining 

evolutionary relationships at the species and 

subspecies levels due to its maternal 

inheritance and lack of recombination. 

 

Methodology 

The study area covers 86,752 hectares in 

southeastern Fars Province, encompassing 

three sub-regions: Kuh-e Hava, Shanol, and 

Tabnak. 

Sampling: 15 fecal samples (collected in 

Autumn 2025) and 2 tissue samples were 

analyzed. 

Molecular Analysis: DNA was extracted 

using Bioneer kits. Three pairs of primers 

were employed to amplify segments of the 

Cyt-b gene (1140, 741, and 765 bp). 

Data Processing: Sequences were aligned 

using MEGA 5 and compared with reference 

sequences from GenBank (NCBI). 

Phylogenetic trees were constructed using the 

Neighbor-Joining (NJ) method. Nucleotide 

composition and substitution patterns were 

calculated to assess evolutionary stability. 

 

Results and Discussion  

Out of 40 analyzed samples, 36 high-quality 

sequences (90% success rate) were obtained. 

Technical Success: The Tabnak region 

showed the highest success rate (94.1%), 

while Shanol was the lowest (84.6%), likely 

due to environmental degradation of fecal 

DNA. 

Nucleotide Composition: All populations 

exhibited an AT-rich composition. In Kuh-e 

Hava, Adenine (A) was highest (32.14%) and 

Guanine (G) lowest (11.87%). Substitution 

patterns were dominated by Transitions (e.g., 

C ↔ T/U), indicating high evolutionary 

stability. 

Phylogenetic Placement: The NJ tree 

revealed a clear split: 

Kuh-e Hava Population: Clustered within the 

Armenian Mouflon (Ovis orientalis gmelini) 

lineage, showing a genetic distance of ~0.045 

from other studied groups. 

Shanol and Tabnak Populations: Clustered 

within the Urial Sheep (Ovis vignei) lineage 

with a very close inter-population distance 

(0.009). 

Genetic Distances: The distance between 

Urial and Armenian lineages in this zone was 

confirmed at 0.045, identifying this region as 

a significant transition or hybrid zone. 

 

Conclusion  

The findings indicate that the “Laristan” 

region is not genetically homogenous. The 

Kuh-e Hava population maintains higher 

genetic purity associated with the Armenian 

lineage, whereas Shanol and Tabnak show 

strong evidence of genetic introgression 

between Armenian and Urial species. This 

suggests that the region acts as a “Hybrid 

Zone” or transition belt where gene flow 

occurs between two distinct evolutionary 

lineages. To ensure sustainable management, 

a differentiated conservation strategy is 

required. Kuh-e Hava should be managed as 

a primary habitat for the Armenian-type 

lineage, while Shanol and Tabnak require 

monitoring for their unique hybrid genetic 

diversity. Habitat management must 

prioritize preventing further genetic erosion 

and maintaining the purity of the remaining 

distinct clusters. 
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 : واژه هادیکل
تنوع ژنتیکی قوچ و میش  

فیلوژنی   bلارستان سیتوکروم 
 تنگ خور  -کوه هوا  

در منطقه شکار ممنوع کوه   لارستان  ش یگونه قوچ و م  تیساختار جمع  ی و کیتنوع ژنت  یابیمطالعه با هدف ارز  نیا
از    1404  زییدر پا  یبردار. نمونهرفتیاستان فارس انجام پذ  شرقیجنوب   در  هکتار  86٬752  وسعت  با  خور  تنگ–هوا

 نمونه بافت بود. استخراج  2و    نی نمونه سرگ  15کوه هوا، شانول و تابناک صورت گرفت که شامل    منطقهریسه ز

DNA توکرومیس  ییایتوکندریژن م  ریو تکث  ریونیب  یهاتیبا ک b انجام شد. اگرچه    مریاز سه جفت پرا  ه با استفاد
 ت یموفق  ،یکمک  یمرهایداشتند، اما با استفاده از پرا  یترنییپا  تیفیک  یطیمح  بیتخر  لیبه دل  نیسرگ  یهانمونه

 یی نها  یهال ی لتح  یدرصد( برا  ۹0)  تیفیباک  یتوال  36  ،ینمونه مورد بررس  40. در مجموع، از  افتی  شیافزا  ریتکث
بالا که  موفق  نیترانتخاب شدند  )   تینرخ  تابناک  پا  ۹4.1در منطقه  و  )  نیترن ییدرصد(    84.6آن در منطقه شانول 

  ی بالا   یمحتوا  یدارا  هاتیبازها در تمام جمع  بینشان داد که ترک  هایتوال  لیو تحل  هیتجز   .دیدرصد( مشاهده گرد
A    وT  توکرومیژن س  یدهنده ثبات تکاملبود که نشان   یها عمدتاً از نوع انتقالجهش   یاست و الگو  b  ج یاست. نتا  

منطقه کوه هوا با    تیآشکار ساخت. جمع  هاتیمعج  نی را ب  یتوجهقابل   زیتما  یکیفواصل ژنت  سیو ماتر  یکیلوژنتیف
شانول و   یهاتیقرار گرفت. در مقابل، جمع  یمناطق، در شاخه قوچ ارمن  رینسبت به سا  0.045حدود    یکیفاصله ژنت

ژنت با فاصله  اور0.00۹)   کی نزد  اریبس  یکیتابناک  اشدند  یبنددسته   الی( در شاخه قوچ  بر  از    ی شواهد  ن، ی. علاوه 
نشان  انیم  یکیژنت  یتبادلدرهم  مشاهده شد که  تابناک  و  شانول  در مناطق  گونه  نواح   یژن  انیدهنده جردو    ی در 

ا  هاستگاه یز  یمرز ز  انگریب  هاافته ی  ن یاست.  ژنت  ستگاهیآن است که منطقه لارستان  تبار  لذا    زیمتما  یکیدو  است. 
پا  شودیم  شنهادیپ حفاظت  تفک  ستگاهیز  تیریمد  یهابرنامه   دار،یجهت  صورت  خلوص    شدهکیبه  به  توجه  با  و 

 گردد. نیتدو  هامنطقه ریز نیاز ا  کیدر هر  یتلاق لیو پتانس یکیژنت
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 مقدمه

م  قوچ علم   شیو  نام  با  راسته زوج سمان Ovis orientalis laristanica یلارستان  گاوسانان از  خانواده  از  باشند که    یم و 

در ارتفاعات کوه   میدقوچ کوچک در ق  نیا  یپراکندگ  نیشتریب.  ندیآ  یبشمار م  ایدن  یو حت   رانیا  ینژاد گوسفند وحش  نیکوچکتر

ول  بود  منطقه لارستان  در  دل  یکورده  به  غ  لیمتأسفانه  ا  ریشکار  در  ا  نیمجاز  نسل  حت  نیمنطقه  قوچ  انقراض    ینوع  درخطر 

  ی استان فارس م  یقوچ در ارتفاعات کوه شب در منطقه لارستان در جنوب شرق  نیا  یپراکندگ  ن یشتریقرارگرفته است و امروزه ب

فارس، بوشهر،   یهااز استان  یقوچ را مناطق  نیا  یمحدوده پراکندگ  یاده به علاوه ع  (.2021و همکاران،    1) احمدی ندوشن باشد

که   یط یاش و مح هیاز نوع تغذ ریتأث ی. لازم به ذکر است که کوچک بودن قوچ لارستان ب دانندیهرمزگان، کرمان و بلوچستان م

 وانیح  نیا  یمنطقه بر رو  خشکگرم و    طیمح  یمتماد  انیحاصل تطابق و سازش است که سال  نیو ا  ستیدر آن قرار دارد ن

است. لازم به   تینقطه نظر حائز اهم  نی« از ایقوچ وحش  نی »به عنوان کوچکتر  ایدر دن  وانیح   نیبوجود آورده و کوچک بودن ا

وحش به ارمغان آورده است. از    اتیح  یو موزه ها  ونرهایاز نظر کلکس  شیبرا  ییبسزا  تیگونه اهم  ن یا  یذکر است که کوچک

مانند    های مولکولیروش (.  2023و همکاران،    2)بازیان پیل  و رو به جلو است   نییها به پا  شاخ  چشیقوچ، پ  نیا  گریمشخصات د

 به  های نزدیکها و گونهجمعیت  بین  فیلوژنتیکی  رابطه  ها برای تعیین  روش   ترین  از کاربردی  میتوکندری یکی  ژنوم  یابی  توالی

 ارث   مادر به   از طریق  که  و این   آن   استخراج  بودن   و آسان   کوچک  اندازه   دلیل  میتوکندری به   ژنوم   امروزه  .شودمی  محسوب  هم

بهمی متداول  رسد،  مطالعات  طور  تکاملی  فیلوژنتیکی  برای  استفاده   و  می  مورد  در   (mtDNA)میتوکندری  DNA   .گیردقرار 

از   تر آنکوچک  ، اندازهازای هر سلول  به   تعداد زیاد نسخه  از جمله  دارای مزایایی  فیلوژنتیکی  رابطه  ها و ترسیم  گونه  تشخیص

DNA  جلیلیان باشدمی  شدهحفاظت  ها و وجود نواحیدر آن  وجود نوترکیبی  ، عدمی، هاپلوئید بودنمادر  پذیری  وراثت  ،ژنومی(

تقریبا در   یمیتوکندر  اندامک  .است  نیز  های خاصیدارای محدودیت  میتوکندریایی  DNA  همچنین(.  1402مجد و همکاران،  

یافت  یوکاریوت  همه تعدادشانمی  ها  نوع   ارگانیسم   نوع   به   بسته  شود،  سلولاست  متفاوت  بافت  و  از  بسیاری  یک.  تنها   ها 

حالی در  دارند  میسلول   که  میتوکندری  دیگر  شاملهای  باشند  چندین  توانند  میتوکندری  می.  هزار  کهتصور   DNA  شود 

 ها مشتق  های حلقوی باکتریمیتوکندری از ژنوم   DNA  طوری که  باشند، به   داشته  مجزایی  منشأ تکاملی  میتوکندری و هسته

 کیلوباز، با وزن  16-17  طول  ای بهحلقوی دو رشته  DNA  میتوکندری پستانداران  ژنوم  (.1402)صمدیان و همکاران،  است  شده

اینترون  DNA  . اینمادری است  بالا و وراثت  تکاملی  ، سرعت، ساختار سادهکم  مولکولی   هسته   DNA  و بر خلاف  بوده   فاقد 

. هستند  پروتئین  کد کننده  آن  ژن  13  کند کهرا کد می  ژن  37میتوکندری    DNA.  است  های غیر کد کننده% توالی7فاقد حدود  

ناحیه کنترل که یا    D-loopمی باشند و بالاخره    rRNAژن های    آخر هم  وجود دارد. دو ژن  tRNA  ژن  22  ژن  37  این  درون

رسد  می  ارث  به  هاپلوتایپ  یا  واحد خاص  یک  صورت  به  میتوکندریایی  DNA  تمام  که  این   دلیل  به.  ناحیه غیر کد کننده است

های  درخت  داد. الگوهای این  نشان  ژنی  درخت  یک  صورت  تواند بهرا می  میتوکندری افراد متفاوت  DNA  های بین  خویشاوندی

پی  ژنی استفادهجمعیت  تکاملی  تاریخچه  به  بردن  برای  مهمژن  .شود می  ها  ابزاری  میتوکندری  مطالعات  های  در   مختلف  در 

از اجزای   یکی  عنوان  به   ژنتیکی  منابع  مدیریت  و  ژنتیکی  تنوع.  باشندمی  و فیلوژنتیک  ، فیلوجغرافیاییجانوران  های تکاملزمینه

با    و مبارزه   محیطی  سازگاری با تغییرات  قادر به  کافی  ژنتیکی  تنوع   بدون  گونه   یک   باشند. چرا که می  های اصلاحیپروژه   مهم

و   برای شناسایی  باشد، لذا تلاش   نژادهای خاص  ژنتیکی  از منابع  عمیقی  دانش   باید بر اساس   حفاظت.  ها نیستها و رقیب  انگل

بومی  ژنتیکی  خصوصیات  تعیین محلی  نژادهای  همکاران،    دارد  اهمیت  بسیار  و  و  ژن201۹)بردلی  از   یکی  ،3b  سیتوکروم  (. 

 
1- Ahmadi Nadoushan 
2- Bazyan Pihl 
3- cytochrome b 
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انتقال الکترون نقش دارد.    رهیزنج III کمپلکس  یرواحدها یاز ز  یکیاست که در کد کردن    ییایتوکندریمهم و پرکاربرد م  یهاژن

 ل، یدل  نیاست؛ به هم  یژن   یبیو فاقد نوترک  شودی منتقل م  یوراثت مادر  قیخود، از طر  ییایتوکندریم  تیماه  لیژن به دل  نیا

ژن   یتوال  تاکنون،.  دیآیبه شمار م  یارگونهیو ز  یادر سطوح گونه   یو تکامل  یکیلوژنتیف  یهایبررس  یمناسب برا  اریسب  یابزار

تاکسون  یع یوس  فیدر ط b توکرومیس ماهاز  و  خزندگان  پرندگان،  پستانداران،  جمله  )از  تعانیها  پا  نیی(  و   ی هاداده   گاهیشده 

ا  یاطلاعات جامع GenBank مانند  یالمللنیب  یکیژنت اخت  نیاز  را در  داده   اریژن  ا  یژگیو.  اندپژوهشگران قرار  ژن آن    ن یبارز 

تغ فاقد  معمولًا  که  نظ  یساختار  راتییاست  الحاق   ریعمده  واژگون  حذف،  تغ یو  و  جا  راتییبوده  نوع  از  عمدتاً    ی نیگزیآن 

. شودی محسوب م  یاگونه نیو ب  یاگونهدرون  راتییتغ  یبررس  یقابل اعتماد برا  یشاخص b توکرومیس  رو،نیاست. از ا  یدینوکلئوت

  ی آن برا  ییکه توانا  شودیموجب م  ،یتوکندریم  گرید  یهاژن  یژن نسبت به برخ  نیا  ترنیی نسبتاً پا  یحال، نرخ تکامل  نیا  با

 (. 1400) دولتی و همکاران،  سال( محدود باشد ونیلیم 20از حدود  شی)ب یمی قد اریبس یهایینشان دادن واگرا 

وحش  در گوسفند  تکامل  به  مربوط  خو یمطالعات  داده   ی اهل  شاوندانیو  از  س   یهاآن،  ژن  از   یبازساز  یبرا b توکرومیحاصل 

، نیزیبیی،  جوصرفه   نهیشی گوناگون مانند ب  یها از روش   یریگبا بهره   هایبازساز  نیاستفاده شده است. ا  یکیلوژنتیف  یهادرخت

همسا یهمانند  نهیشیب اتصال  گرفته یگی و  دانجام  و  تار  یدیجد  ی هادگاهیاند  در خصوص  خاستگاه  یخچهیرا  و    ی ها تکامل 

وحش  ییایجغراف اهل  یگوسفندان  داده  یو  س  ،ی کل  طوربه .  اندارائه  دل  b  توکرومیژن  توال  ،یداریپا  لیبه  قدرت   یاب ییسهولت  و 

در سطح جنس و گونه، محسوب    ژهیوجانوران، به   کیلوژنتی در مطالعات ف  یدیکل  یمولکول  یاز نشانگرها  یکیمناسب،    کیتفک

 (.1400) نصیری و مهدوی، شودیم

 

 مواد و روش ها

واقع شده    رانیاستان فارس، ا  شرقیجنوب  بخش  در  هکتار  86٬752معادل    یخور با وسعت  تنگ–منطقه ممنوعه شکار کوه هوا

درجه   27 ییایجغراف  یهاو عرض یشرق  قهیدق 21درجه و  53تا  قهیدق 41درجه و  52 ییایجغراف یهاطول نیمنطقه ب نیاست. ا

منطقه در محدوده شهرستان لامِرد )شامل    نیا  ،یکشور  ماتیدارد. از نظر تقس  قرار  یشمال  قهیدق  56درجه و    27تا    قهیدق  40و  

شرق(، شهرستان گرِاش )دهستان فداغ( و شهرستان خُنج )بخش  غرب، شمال و شمالاز بخش علامرود در شمال  ییهابخش

شهر خنج قرار دارد و   یغرب جنوب  یلومتریک  65شمال شهر لامرد و    یلومتریک  80در حدود    هیناح  نیا  .محمله( واقع شده است

مح  تیریمد حفاظت  اداره  عهده  بر  است  ستیز  طیآن  لامرد  داده   بر  .شهرستان  لارستان،   یشناسمیاقل  یهااساس  شهرستان 

و   متریلیم  173  انهیبارش سال  نیانگیم  گراد،یدرجه سانت  22آن    انهیسال  یدما  ن یانگیگرم و خشک بوده و م  میاقل  یمنطقه دارا

نسب  نیانگیم است  23  یرطوبت  در شکل    ییایجغراف  تیموقع  .درصد  مطالعه  مورد  ا  1منطقه  است.  داده شده  شکل،   نینشان 

  ارائه   را  خور  تنگ–منطقه ممنوعه شکار کوه هوا  یاراض  ینقشه کاربر   2شکل    .دهدیم  شیها را نمامختصات نقاط کشف گونه 

 . کندمی ارائه را خور تنگ–منطقه ممنوعه شکار کوه هوا یاراض ینقشه کاربر 2شکل  .کندمی
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 (. هامختصات نقاط کشف گونه ) منطقه مورد مطالعه  ییایجغراف  تیموقع: 1شکل 

 
 خور.  تنگ–منطقه ممنوعه شکار کوه هوا یاراض   ینقشه کاربر: 2شکل 

های بود. نمونه   و بافت  های سرگین نمونه   ها شاملنمونه   شد. این  برداری انجام نمونه  مختلف   دو شیوه   به  مطالعه  این   ی انجامبرا
 منطقه  از این  سرگین  نمونه   15آوری شد.  جمع  خور  تنگ–از منطقه ممنوعه شکار کوه هوا  1404  پاییز سال  در فصل  سرگین

شدجمع نمونهجمع  .آوری  سرگینآوری  نمونهگرفت  صورت  تصادفی  صورت  به  های  الکل.  در  تیوب  ۹6  ها  در  و  های درصد 
بینمونه موقعیتمیلی  15  رنگبرداری  شدند.  نگهداری  توسطنمونه  کلیه  جغرافیایی  لیتری  شیوه  ثبت  GPS  ها   دوم  شد. 
شکار    ها پروانهبرای آن  قانونی  صورت  بود یا به  شده  تلف  در طبیعت  که  هاییز نمونها  شیوه  در این  بود که  برداری از بافتنمونه

 تهیه  وجود داشت  فارس   استان  زیست  محیط  کل  بود، در اداره   آمده  بدست  از متخلفین  که  هایینمونه  بود و همچنین  صادر شده
نمونه  کل  در شد. این  بافت  دو  کنیمجمع  توانستیم  منطقه   از  این آوری  پس نمونه  .  نیز  ثبت  ها  تعیین  جغرافیایی  موقعیت  از   و 

و   از سرگین   DNA  استخراج  مخصوص  از کیت  ها با استفاده از نمونه  DNA  استخراج درصد نگهداری شد.  ۹6  در الکل  جمعیت
شد    استفاده  پرایمر  جفت  از سه  تحقیق  در این   PCR  انجام  شد. برای  انجام  پروتکل  بیونیر بر اساس   شرکت  کیت  توسط  بافت

(Rezaei et al., 2010  .)دهد، تکثیر شد و  در اختیار ما قرار می  نتیجه  عنوان   باز به  جفت  1140  پرایمری که  ها توسطابتدا نمونه
و   باند واضح  بقیه   و  دادند  پرایمر جواب  جفت  ها با این از نمونه  تعداد کمی  و چون  قرار گرفت  و تحلیل  مورد تجزیه  های آنداده 

دو جفت  نشان  خوبی از  با طول   ندادند.  دیگر  استفاده  جفت  765و    741  قطعه  پرایمر  )جدول  بازی  ای  زنجیره  واکنش (.1  شد 
 Masterتریکرولیم 11 شامل میکرولیتر و اجزای آن 25 واکنش شد. حجم انجام سیکل 35ترموسایکلر در  دستگاه پلیمراز توسط

KIT  ،8 تریکرولیم 2و  برگشت  مریپرا ریکرولتیم 2، رفت مریپرا تریکرولیم2، آب تریکرولیمDNA  .واکنش  یحرارت  برنامه  بود 
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PCR  باشد  یم  2  جدول  شرح  به  (Bunch et al., 2006)  . تأ  به ط  هیناح  ریتکث  دییمنظور  نظر،   PCRهای  واکنش  یمورد 
و تا حدودی    تیفیک  به   توانیباندها م  وضوح  . از روی شدتگرفت  درصد صورت  2آگارز    روی ژل   PCR  الکتروفورز محصولات

مقدار    یپ  DNA تیکم محصولات  تریل  کرویم  20برد.  بهخالص PCR از  و  شد  هر    تریکرولیم  100  همراه  سازی   ک یاز 
رفت برگشت  آغازگرهای  غلظت  و  تع  به  کومولیپ  10  با  ا  ارسال  یجنوب  کره Bioneer شرکت  به  یتوال  نیی منظور   نیشدند. 

استفاده نمونه با  دستگ  ها  توال  کیاتومات  روش   به  ABI 3130 اه از  تحل  هیتجز  برای  .دیگرد  یابییسانگر  ابزار  جینتا  ل یو   از 

BLAST هیو رو BLASTN گاهیدر پا NCBI افزار. از نرمدیگرد  استفاده  هایلوژی توالهمو  نییتع  جهت Seqscape  منظور    به
  ارتباطات   یو بررس   رانیا  هایشیو م  قوچ  ریسا  نیدر ب  شیو م  قوچ  گاهیجا  یشد. برای بررس   استفاده  هایتوال   دیینوکلئوت  اصلاح

در   هایتوال  ییآرا  فیآمدند و رد  بدست (NCBI) بانک  در ژن   ش یو م  قوچ   ریسا  شده   ثبت b توکرومیس  هیناح  یها از توالآن   نیب
   MEGA.5 افزار  نرم  از مجاور با استفاده  اتصال  روش   بر اساس   یلوژنیف  درخت  تی. در نهاگرفت  صورت MEGA.5 افزار  نرم

 . (Fadakar, 2012) دیگرد میترس
 یابی و توالی  PCR برای  شده  استفاده  پرایمرهای  : 1 جدول 

 

 PCR چرخه برای  حرارتی  برنامه : 2 جدول 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 توالی پرایمر  پرایمر  نام لوکوس
  طول

 قطعه

 درجه حرارت 

 )سانتی گراد( 

 ( 1) بخش b سیتوکروم
CYTB_F 
CYTB_R 

 

CCCCACAAAACCTATCACA

AA 
AGGGAGGTTGGTTGTTCTC

C 
 

1140 55 

 CYTB_F ( 2) بخش b سیتوکروم
CYTB_IN_R 

CCCCACAAAACCTATCACA

AA 
CCTGTTTCGTGGAGGAAGA

G 

741 55 

 CYTB_IN_F ( 3) بخش b سیتوکروم
CYTB_R 

ACCTCCTTTCAGCAATTCC

A 
AGGGAGGTTGGTTGTTCTC

C 

765 60 
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 نتایج و یافته ها 

مورد   ی( از سه منطقهOvis orientalis laristanicaلارستان )  شیقوچ و م  یگونه   نیو سرگ  یبافت   یها پژوهش، نمونه  نیدر ا

 یهانشان داد که نمونه   ه یاول  یها یقرار گرفتند. بررس   یکیژنت   شیو مورد آزما  یآورمطالعه شامل کوه هوا، شانول و تابناک جمع

دارا  یبافت منطقه  سه  باندها  تیفیباک  DNA  یهر  و    یو  بالا  خلوص  از  نشان  که  بودند  الکتروفورز  ژل  در  واضح  و  مشخص 

ژنت آن  یکیسلامت  امطلوب  دارد.  برانمونه   نیها  س  ریتکث  یها  مبه   b (Cyt-b)  توکرومیژن  نشانگر  مورد    ییایتوکندریعنوان 

درجه    60اتصال    ی( و در دماCytb Rو    Cytb F)  یاختصاص  مریجفت پرا  کیبا استفاده از    PCRاستفاده قرار گرفتند. واکنش  

باز با  جفت1240با طول حدود    یاختصاص   یدرصد نشان داد که قطعه  2.5ژل آگارز    یالکتروفورز رو   جی انجام شد. نتا  گرادیسانت

که عمدتاً از  نیسرگ یهامقابل، نمونه در شده است. ریاز مناطق کوه هوا، شانول و تابناک تکث ی بافت یهانمونه یدر تمام تیموفق

در سطح    DNA  تیفیشدند، از نظر ک  یآورکوه هوا و شانول جمع  یگونه در محدوده  یعیطب  یهاستگاهیهمان مناطق و از ز

 ی کروب یم  یها تیدما و رطوبت بالا و فعال  د،یخورش  میدر اثر تابش مستق  یمولکول   یهیامر، تجز  نیا  لیقرار داشتند. دل  یترنییپا

بودند و    ریتکثقابل  DNAفاقد    ای  نیسرگ  یهااز نمونه  یبخش  جه،ی. در نتشودیم  DNA  یجیتدر   بیوجب تخربود که م  یطیمح

ها، از دو جفت دسته از نمونه   نیدر ا   ریتکث  تیفیبهبود ک  یبرا(.  3)شکل    کردند  جادیا  یرشفافیو غ   فیضع  یدر ژل آگارز باندها  ای

نواحCytb F–Cytbin Rو    Cytb R–Cytbin F)  یکمک  مریپرا که  شد  استفاده  محافظتکوتاه  ی(  و  ژن   یترشدهتر  از 

  نیسرگ یهانمونه از یتوجهحالت، بخش قابل ن یحاصل از الکتروفورز نشان داد که در ا جی. نتادادندیرا هدف قرار م b توکرومیس

 کردند. دایرا پ یاب ییتوال یاستفاده در مرحله تیشدند و قابل ریواضح و قابل تفس یباندها یدارا زین

 .% 2.5آگاروز  ژل روی بر باز جفت 826 طول به شفاف : باندهای3شکل 

نمونه از منطقه کوه هوا،  1به ترتیب    داد  ننشا  لییابیاتو  نتایج.  شد  منجاا   منطقه 3از    نمونه  40 ایبر  b  ومسیتوکر  قطعه  لییابیاتو

  تحلیلو    تجزیهاز    نتیجهدر    شتاند  تحلیل و    تجزیه   جهت  لقبو   قابل   نمونه از منطقه تابنک نتیجه   1نمونه از منطقه شانول و    2

  نالیز آ  ردمو  هاآن  بخو  کیفیت  به  توجه  با   نمونه   4  جز   به  نمونهها  همه  ایبر  لییابیاتواز    حاصل  نتایج.  شد  نظر   ف صر  نمونه   ینا

 ه شد  منطقه حفاظتاز    که(  2010)  رانهمکا و    ضاییر  مطالعهاز    حاصل   لیااور  میش و    چقو  لیاتو  نمونه   ۹  همچنین.  گرفت  ارقر

ا  .گرفت  ارقر  دهستفاا  ردمو  تحلیلهاو    تجزیهدر    نددبو   هوا  هکو توال  نی در  پژوهش،  از    b (Cyt-b)  توکرومیژن س  یابییبخش 

مهم    یاز نشانگرها  یکیعنوان  ژن به  نیمورد مطالعه شامل کوه هوا، شانول و تابناک انجام شد. ا  ینمونه از سه منطقه   40  یبرا

ارز  یدیکل  ینقش  ،ییایتوکندریم ژنت  یابیدر  از استخراج  کندیم  فایا  یکیلوژنتیو روابط ف  یاگونهدرون  یکیتنوع  و   DNA. پس 

 یابییتوال  ندیحاصل از فرآ  جینتا  مورد استفاده قرار گرفتند.  م یمستق  یابییجهت توال  رشدهی، محصولات تکثPCRانجام واکنش  

به  داد که  از منطقه  1  ب،یترتنشان  از منطقه  2کوه هوا،    ینمونه  از منطقه  1شانول و    ینمونه  دارا  ینمونه    ت یفیک  یتابناک 



 

 1405  ،2، شماره 16دوره  ،ی امنطقه یز یربرنامهو  ایجغراف 184

 

نتناقص بوده   یهایتوال  ا ینامطلوب   ا  یاحتمال  لیحذف شدند. دلا   یینها  لیاز تحل  جه،یاند و در    ه یجزها شامل تنمونه   نیحذف 

بنابرا  یابییو توال  PCRوجود خطا در واکنش    ایها،  نمونه  ی، آلودگDNA  یجزئ   ت یفیمعتبر و باک  یتوال  36  ت،یدر نها  نیبود. 

  در دسترس قرار گرفت. یینها یکیژنت یهالیتحل یبرا

ی  هاو حذف نمونه   تیفیکوه هوا، شانول و تابناک پس از کنترل ک   یآمده از سه منطقه دستبه  یابییتوال   یهامجموع، داده   در

 (، π) یدی(، تنوع نوکلئوتHd) یپیتا(، تنوع هاپلوh) هاپیتشامل تعداد هاپلو یکیتنوع ژنت یهاشاخص یمحاسبه ینامعتبر، مبنا

 قرار گرفتند.  Tajima’s D( و شاخص S) کنندهکیتفک یها گاهیتعداد جا

 لییابی اتو از  حاصل لیهاو نتایج : 4شکل 

بررس مجموع    ،یکل  یدر  جمع  40از  با    DNAاستخراج    تیموفق  زانیم  شده،یآور نمونه  که    ۹2.2برابر  است  بوده  درصد 

کنشان نمونه  تیفیدهنده  بهمطلوب  و  م  یریکارگها  مناسب  استخراج  زنجباشدیروش  واکنش  بعد،  مرحله  در    مرازیپل  یارهی. 

(PCRبا موفق قطعه هدف ژن    ریتکث  یبرا   DNAو خلوص مناسب    یحضور غلظت کاف  انگریدرصد انجام شد که ب  8۹.2  تی( 

در سطح   تیجمع  یکیمطالعات ژنت  یبودند که برا  لیقابل تحل  یها واجد توال درصد از کل نمونه  ۹0  ت،یاست. در نها  b  توکرومیس

 تیموفق  زانیم  نیمنطقه تابناک بالاتر  ،یل یتفص  صورتبه   .شودیمحسوب م  داریمعن  یقابل قبول و از نظر آمار  یدرصد   ،یاگونه 

 یدرصد و توال  ۹3.1موفق    PCRدرصد،    ۹6.7منطقه    ن یرا در هر سه مرحله به خود اختصاص داده است؛ استخراج موفق در ا

تحل ا  ۹4.1  لیقابل  است.  بوده  م  نیدرصد  شرا  یناش  تواندیامر  کمناسب  یطیمحستیز  طیاز  نمونه   تیفیتر،    ی بافت  یهابهتر 

را در    تیدرصد موفق  نیترن ییاستخراج باشد. در مقابل، منطقه شانول پا  ندیتا فرآ  یبردارنمونه   ن یتر بزمان کوتاه   ای  شدهیآور جمع

 ( است  داده  نشان  مختلف  استخراج،    86.7مراحل  در  در    84.6درصد  توال  84.6و    PCRدرصد  در  ایابییدرصد  موضوع    نی(. 

ها در هنگام بافت  ترن ییپا  ت یفیک  ای  ،یطیمح  یها یبالا، آلودگ  یها به علت دمادر نمونه  DNA  ینسب  بیرتخ  لیاحتمالًا به دل
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درصد    8۹.3برابر با    PCRدرصد و در    ۹3.3برابر با    DNAاستخراج    تیموفق  زان یم  ز یمنطقه کوه هوا ن  در  بوده است.  یآور جمع

 یتوال  ینمونه دارا  ۹منطقه،    ن ینمونه ا  10  ان یاست. از م  ریاستخراج و تکث   یبرا  نهیبه  طیگزارش شد که نسبتاً بالا و نشانگر شرا

 قرار دارد. یانیدر سطح م گریدو منطقه د  نیب یاسه ی درصد(، که از منظر مقا ۹0بودند ) لیقابل تحل

 .b ومسیتوکر یلیهااتو   سساا بر میشو  چقو   نتیکژفیلو  ختدر : 5شکل 

تحل  هیتجز اانجام  یکیلوژنتیف  لیو  در  شناسا  ن یشده  هدف  با  تکامل  ییپژوهش،  م  یروابط  ژنت  زانیو    ان یم  یکیشباهت 

 یها، دادهMEGAافزار صورت گرفت. در نرم b توکرومیژن س یمنطقه لارستان، بر اساس توال  شیمختلف قوچ و م یها تی جمع

فبه  یکیژنت درخت  افق  شوندیم  ییبازنما  یکی لوژنتیصورت  فاصله  آن،  در  نشانشاخه  یکه  م  یدهندهها  و   ییجدا  زانیزمان 

از  گونه  یتکامل ب  گریکدیها  فاصله  چه  هر  بشاخه  نیاست.  نشان  شتر یها  ژنت  یدهندهباشد،  تکامل  یک یتفاوت    ان یم  شتریب  یو 

 یمنطقه کوه هوا در شاخه   یهاشی( نشان داد که قوچ و م5)شکل    یکیلوژنتیدرخت ف  لیحاصل از تحل  جیاست. نتا  هاتی جمع

( قرار دارند.  Ovis vignei)   الیقوچ اور  یمناطق تابناک و شانول در شاخه  یهاش ی( و قوچ و مOvis orientalis)  یقوچ ارمن

 درها  آن  یتکامل  ییو روند جدا  کنندیم  ستیز  یکیاز نظر ژنت  زیمتما  یکه در محدوده لارستان، دو گونه  دهدینشان م  افتهی  نیا

 متفاوت شده است.  یکیدو تبار ژنت یریگطول زمان منجر به شکل 

 : mtDNA  نشانگر  تحلیلو  تجزیهاز  حاصل نتایج  .1

منطقه کوه    شیقوچ و م  تیدر جمع  b  توکرومیژن س  یابییحاصل از توال  یدها ینوکلئوت  یفراوان  عی، توز3جدول    جیبر اساس نتا

نوکلئوت  دهدیهوا نشان م با مقدار  A)  نیآدن  دیکه  ب  32.14(  دارد، در حال  یفراوان  نیشتری درصد  با  G)  ن یکه گوان  یرا   )11.87 

 28.14و    2۹.03با    بیترت( بهC)  نیتوزی( و سT/U)  نیمیت  ن،یداده است. پس از آدن  اختصاصرا به خود    زانیم  نیدرصد کمتر

کمتر از    ی( در مجموع سهمGو    A)  ینیپور  یهاه یآن است که پا  انگر یب  عیتوز  یالگو  نیا  قرار دارند.  یبعد  یهادرصد در رتبه

در ژنCو    T)  ینیدیمیریپ  یهاهیپا معمولًا  که  دارند،  د  ییایتوکندریم  یها(  اشودیم  دهیجانوران  از    یناش  تواندیم  دهیپد  نی. 

  ن یآدن  یغلبه نسب  ،یکل  طوربه  باشد.  b  توکروم یژن س  نندهکدک  یهایدر توال  یفشار انتخاب  ای(  mutation bias)  یجهش  یریسوگ

 ی محتوا  یدارا  تیجمع  نی ا  ییایتوکندریکه ژنوم م  دهدی( نشان مAT-rich  بی)ترک  نیتوزیو س  نیبا گوان  سه یدر مقا  نیمیو ت

نرخ    ش یمعمولًا به افزا  ییهایژگیو  نیدارد. چن  یپستانداران همخوان  ییایتوکندریم  DNA  یعموم  یاست، که با الگو  AT  یبالا 

 شودی ( منجر مtransversion mutations)  یونیورسترانس  یها( نسبت به جهش transition mutations)  یانتقال  یهاجهش

 کند. فایا ینقش مهم یو مطالعات تکامل  یکیلوژنتیف یها یابیدر ارز تواندیو م

 . کوه هوامنطقه  ی میشهاو   چقو یلیها اتو از  حاصل  نوکلئوتیدها نیاوافر  : 3 ولجد
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 A T/U C G نوکلئوتید 

 11.87 28.14 29.03 32.14 فراوانی 

 

در ژن سیتوکروم  نشان می  4تحلیل جدول   نوکلئوتیدی  الگوی جانشینی  هوا،  منطقه کوه  میش  و  قوچ  در جمعیت   bدهد که 

 T/U به C دارد. بیشترین نرخ جانشینی میان نوکلئوتیدها مربوط به تبدیل (Transitions) هاتمایل قابل توجهی به رخداد انتقال 

هاست. ورسیونهای انتقالی نسبت به ترانس دهنده غلبه جهش کند و نشان است، که بازهای پیریمیدینی را درگیر می  C به  T/U و

ها نیز نسبتاً بالا است و این الگو تأییدی بر همان روند انتقال  A به G و G به A همچنین جایگزینی میان دو باز پورینی، یعنی  

شود. این الگوی توالی بیانگر آن  به میزان قابل توجهی کمتر مشاهده می هاها و پیریمیدیناست. در مقابل، جایگزینی میان پورین

اند و اثر منفی کمتری بر کارکرد بیولوژیکی ژن  ها عمدتاً در راستای حفظ ساختار پروتئین و عملکرد ژن رخ داده است که جهش

در جمعیت کوه هوا از ثبات تکاملی برخوردار است و الگوی  bدهند که توالی ژن سیتوکروم  ها نشان میدارند. در مجموع، داده 

جهش زیستغالب  سازگاری  و  پایایی  در  آن  اهمیت  که  است،  سازگار  تطبیقی  یا  خنثی  تکامل  فرآیندهای  با  این ها  محیطی 

 .جمعیت قابل توجه است

 

 . منطقه کوه هوا  یمیشهاو  چقو ی لیهااتواز   حاصل  ینوکلئوتید جانشینی یلگوها ا :تخمین4جدول 

 A T/U C G نوکلئوتید 

A - 3.63 2.94 10.59 

T/U 3.11 - 26.56 2.04 

C 3.11 24.18 - 2.04 

G 20.17 3.63 2.94 - 

 

دهنده غلبه  ( تعلق دارد که نشان32.5۹%)  Aبه    دینوکلئوت  یفراوان   نیشتریشانول، ب  شیقوچ و م  تی جمع  در  5جدول    با توجه به

مشابه قرار دارند،    ی( با فراوان28.41%)  T/U( و  2۹.87%)  C  دیاست. پس از آن، نوکلئوت  ییایتوکندریم  یتوال  نی در ا  نیپور  یبازها

کوه هوا دارد و    تیبا جمع  یشباهت قابل توجه  ،یدینوکلئوت  عیتوز  یالگو  نی اسهم را دارد.    نی( کمتر11.48%)  Gکه    یدر حال

م پا  دهدی نشان  ساختار  ا  DNA  یها هیکه  جمع  نیدر  ترک  تیدو  نظر  تقر  بیاز  است.  باًیبازها    ی بالا   یفراوان  وجود  همگن 

  ی ها داشته باشد. در واقع، جهش  ین یجانش  یبر نرخ جهش و الگوها  یاثرات  تواندیم  T/Uو    Gنسبت به    Cو    A  یدهاینوکلئوت

منجر    تواندی بوده و م  ترعی شا  تیجمع  نی ( در اPyrimidine↔Pyrimidine  ا ی  Purine↔Purineمشابه )  یبازها  انیم  یانتقال

 شود.  ییایتوکندریم یهانیو حفظ عملکرد پروتئ یژن یبه ثبات توال

 شانول. کوه منطقه  ی میشهاو   چقو یلیها اتو از  حاصل  نوکلئوتیدها نیاوافر  : 5 ولجد

 A T/U C G نوکلئوتید 

 11.48 29.87 28.41 32.59 فراوانی 

الگو6جدول   م  تی جمع  یبرا  یدینوکلئوت   ینیجانش  ی،  و  م  شیقوچ  نشان  را  شانول   ،ینیجانش  سیماتر  نیا  در.  دهدیمنطقه 

نشان    ر یمقاد  نی. اافتدی( اتفاق م11.3۹%)  Aو    C  ن ی( و ب% 11.3۹)  Aو    T/U  نیب  ینینرخ جانش  ن یشتریکه ب  شودیمشاهده م

تغ  دهدیم توال  ن یا  نیب  راتییکه  تکامل  طول  در  جمع  Cyt-b  یبازها  شا  تی در  نسبتاً  نرخ  عیشانول  است.    ترنییپا  یهابوده 

  ی حاک  ینیجانش  یالگو  نیا  ها است.جفت  نیا   یدهنده ثبات نسب( نشان6.72%)  Gو    T/U( و  6.7۹%)  Gو    A  نیب  دمانن  ینیجانش

انتقال  بTransversionsها )( نسبت به ترنسورشن Transitionsباز )  یهااز آن است که  افتاده   شتر ی(  با الگوهااتفاق   ی اند، که 
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ژن   کی کلاس در  فراوان  یهمخوان  ییایتوکندریم  یهاجهش  شکل   یمیمستق  ر یتأث  تواندیم  های نیجانش  ینسب  یدارد.   یریگبر 

 داشته باشد. تیدر جمع  یکیو تنوع ژنت هاپیتهاپلو

 شانول. منطقه   یمیشهاو  چقو ی لیهااتواز   حاصل  ینوکلئوتید جانشینی یلگوها ا  : تخمین6جدول 

 A T/U C G نوکلئوتید 

A - 9.87 10.08 6.79 

T/U 11.39 - 10.08 6.72 

C 11.39 9.73 - 6.80 

G 11.32 9.87 10.14 - 

 

مشاهده    ابتدادر این جدول    دهد،یمنطقه تابناک نشان م  شیقوچ و م  تی را در جمع  Cyt-bژن    یدها ینوکلئوت  ی، فراوان 7جدول  

ب  شودیم باز    یفراوان  نیشتریکه  به  بA  (33.64%متعلق  که  است،  پور  ل یم  انگر ی(  به  توال  A  ن یغالب    ت یجمع  نیا  یها یدر 

بازهاباشدیم باز    یانیم  یها( در رده25.13%)  T/U( و  26.8۹%)  C  ی.  ا  یفراوان  نی( کمتر10.۹4%)  Gقرار دارند و    ن یرا دارد. 

نوکلئوت  کی  هندهدنشان  یفراوان  یالگو تعادل  ژن   کیکلاس  یدیعدم  جمع  ییایتوکندریم  یهادر  در  معمولًا  که    ی ها تیاست، 

کد    نیو حفظ عملکرد پروتئ  یخنث   یهابه جهش   ش یگرا  انگریب  تواندیم  عیتوز  نیا  ،یمنظر تکامل  از  .شودیداران مشاهده ممهره 

پا  Cyt-bشده توسط   بالا   G  نییباشد؛ چرا که درصد  انتخاب  A  یو درصد  پروتئ  یممکن است فشار  ثبات ساختار  را    نیجهت 

در   هاپیتهاپلو  یریگو شکل  یداخل  یکیبر تنوع ژنت  میقمست  ریثتأ  تواندیم  دینوکلئوت  یفراوان  یالگو  ن یا  ن،ینشان دهد. علاوه بر ا 

 تابناک داشته باشد. تی جمع

 منطقه تابناک.  ی میشهاو   چقو یلیها اتو از  حاصل  نوکلئوتیدها نیاوا: فر7 ولجد

 A T/U C G نوکلئوتید 

 10.94 26.89 25.13 33.64 فراوانی 

مطابق این جدول   دهد،یمنطقه تابناک را نشان م  شیقوچ و م  تیدر جمع  Cyt-bژن    یدینوکلئوت  ینیجانش  ی، الگوها 8جدول  

( است،  8.16)  A → G( و  17.31)  G → A  ینیگزیمقدار مربوط به جا  نیشتری. بمیکنیتوجه م  ینیجانش  سیماتر ریبه مقاد  ابتدا

( و 23.6۹)  C → T/U  ی . بازهاباشدیم  تیجمع  نیا  یهایدر توال  ین یدیمیرپی–یندیپور  یهادهنده روند غالب جهشکه نشان 

T/U → C  (18.5۹ن )ینرخ بالا   انگریکه ب  نددار  ییبالا   ریمقاد  زی  ( انتقالtransition( نسبت به ترانسورشن )transversion  )

، 8بازها در جدول  ینسب یهمراه با فراوان   ،ینینشجا یالگو نیا است. جیداران رامهره ییایتوکندریم یهاکه در ژن  یادهیاست، پد

م جمع  دهدی نشان  دارا  تی که  نوکلئوت  یتابناک  تعادل  گرا  یدیعدم  و  جهش   شیمشخص  ا  یخنث  یهابه   ت ی وضع  نیاست. 

 . دیمارا محدود ن یعملکرد راتییبر تغ دیشد یکمک کند و اثر انتخاب منف Cyt-b نیبه حفظ عملکرد پروتئ تواندیم

 تابناک. منطقه   یمیشهاو  چقو ی لیهااتواز   حاصل  ینوکلئوتید جانشینی یلگوها ا  : تخمین8جدول 

 A T/U C G نوکلئوتید 

A - 4.75 3.17 8.16 

T/U 1.14 - 23.69 2.49 

C 1.14 18.59 - 2.64 

G 17.31 3.19 3.17 - 
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 مناطق مورد مطالعه.  یمیشهاو  چقو  یلیهااتو از  حاصل نوکلئوتیدها  : مقایسه تنوع6 شکل

 فاصله ژنتیکی . 2

را    )کوه هوا، تابناک و شانول(   لارستان  شیقوچ و م  یهااز گونه   یتوکندریم  mtDNA  یها یتوال   نیب  یکیفواصل ژنت  ۹جدول  

و   SHA  ،TAB(،  ی)ارمن  Orientalis(،  الی)اور  Vignei  یها یتوال  بیها به ترتجدول، سطرها و ستون  نی. در ادهدی نشان م

KUH  ریبالاتر و مقاد  یکیشباهت ژنت  انگریکمتر ب  ری. مقادباشدیم  یلهر دو توا  نیب  یکیدهنده فاصله ژنتنشان  ریهستند و مقاد 

نما ب  انگریبزرگتر  ا  هایتوال  نیب  شتریتفاوت  مبناداده  نیاست.    ی ها تیها و جمعگونه   زی تما  ییو شناسا  یکیلوژنتیف  لیتحل  یها 

کم    ار یبا هم بس  TABو    SHA  یهایتوال  نی ب  یکیکه فاصله ژنت  هددیجدول نشان م  قیدق  یبررس  .شوندیمحسوب م  یمحل

گونه واحد   کیها متعلق به  دو منطقه است و احتمالًا آن  نیا  ی ها تی جمع  نیب  یکیژنت  یاز شباهت بالا   ی( است، که حاک 0.00۹)

است که نشان   0.044و    0.046حدود    TABو    SHAبا    KUH  یک یفاصله ژنت  ن،ی( هستند. همچنالی)اور  Ovis vignei  یعنی

به    KUH  یها یتوال   دهدیم متما  TABو    SHAنسبت  نما  زی کاملاً  و  متفاوت  انگریهستند  گونه  به   Ovis  یعنی   ،یتعلق 

orientalis  نیفواصل ب  ( است.ی)ارمن  Vignei    وOrientalis  دو گونه است    نیا  انیم  یک یتفاوت ژنت  انگریاست که ب  0.045  زی ن

 KUH  یها یآن است که توال  گریمستقل و جداگانه هستند. نکته جالب د  یکیخطوط ژنت  یدو گونه دارا  ن یکه ا  دهدیو نشان م

است و    یارمن  تیجمع  ندهینما  KUH  کندیم  دیکه تاک  رند،دا(  0.046–0.044فواصل نسبتاً بالا )  TABو    Orientalis  ،SHAبا  

   است. زیکاملاً متما الیاور یها یاز توال

 لیها. اتو  بین نتیکیژ صلا: فو9جدول 
 

Vignei Orientalis SHA TAB KUH 

Vignei –     

Orientalis 0.045 –    

SHA 0.009 0.046 –   

TAB 0.009 0.044 0.009 –  

KUH 0.045 0.046 0.046 0.044 – 

 نتیجه گیری 

از تحلیل نتایج حاصل  از وضعیت جمعیتی قوچ و تفسیر  پیچیده  پژوهش، تصویری روشن و در عین حال  این  ژنتیکی در  های 

لارستان هوا (Ovis orientalis laristanica) میش  کوه  ممنوع  شکار  منطقه  دادهکنمی  ترسیم  خور  تنگ–در  های  د. 
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های مورد مطالعه در مناطق کوه هوا، شانول و تابناک از نظر  رغم نزدیکی جغرافیایی، جمعیتدهند که علیآمده نشان می دستبه

تفاوت دارای  ژنتیکی  ساختار  و  تکاملی  توالیخاستگاه  دقیق  بررسی  هستند.  بنیادینی  و  محسوس  میتوکندریایی  های  ژن  های 

آن  b سیتوکروم مقایسه  دادهو  با  پایگاه ها  در  موجود  مرجع  بین های  ژنتیکی  )مانندهای  است که  (NCBI المللی  آن  از  ، حاکی 

دارد. این   (Ovis orientalis gmelini) جمعیت ساکن در منطقه کوه هوا، همخوانی آشکار و انکارناپذیری با گونه قوچ ارمنی

معیت از لحاظ ژنتیکی خلوص نسبی بالاتری را حفظ کرده و  یافته از اهمیت بالایی برخوردار است، زیرا بیانگر آن است که این ج

ها و ساختار بدنی( نیز با خصوصیات کلاسیک و مورفولوژیک گونه شده در این منطقه )مانند شاخهای فنوتیپی مشاهدهویژگی

ارمنی هم منطقه کوه هوا می قوچ  واقع،  دارد. در  ژنوم  خوانی کامل  نگهداری  و  برای حفظ  کانون حفاظتی  عنوان یک  به  تواند 

  .خالص قوچ ارمنی در جنوب کشور مطرح شود

دهند. های مناطق شانول و تابناک )در محدوده تنگ خور( روایت متفاوتی را ارائه میدر مقابل، نتایج حاصل از تحلیل جمعیت

ترند و در  نزدیک  (Ovis orientalis vignei) ها از نظر فیلوژنتیکی و درخت تبارزایی به شاخه گونه قوچ اوریالاگرچه این گروه 

اوریالبندیخوشه کنار  در  ژنتیکی  میهای  قرار  درهمها  پدیده  وقوع  بر  مبنی  قوی  مولکولی  شواهد  اما  ژنتیکیگیرند،   تبادلی 

(Introgression) میان دو گونه ارمنی و اوریال در این مناطق وجود دارد. این پدیده که ناشی از جریان ژنی (Gene Flow) 

دهد که مناطق شانول و تابناک در واقع های تکاملی گذشته یا حتی معاصر است، نشان میهای مجاور در طول زمانبین جمعیت

یا  زیستگاه مرزی  هیبریدی"های  آمیزش   "مناطق  از  جلوگیری  برای  کافی  زیستی  یا  جغرافیایی  موانع  نواحی،  این  در  هستند. 

شکلگونه  به  منجر  و  نداشته  وجود  جمعیتگیها  ویژگیری  با  وقوع  هایی  احتمال  موضوع  این  است.  شده  میانی  ژنتیکی  های 

دهد که منطقه لارستان، کند و نشان میها تقویت میها را در نواحی مرزی بین زیستگاهفرآیندهای تلاقی طبیعی بین زیرگونه 

  د.شودر ایران محسوب می  Ovisهای مهم برای گونه  (Transition Zone) یک ناحیه دگرگونی

های ژنتیکی اهمیت استراتژیک بالایی دارند. منطقه کوه هوا به عنوان زیستگاهی برای  از دیدگاه مدیریتی و حفاظتی، این تفاوت

های بیگانه  تر قوچ ارمنی، نیازمند رویکردهای حفاظتی است که بر حفظ خلوص ژنتیکی و جلوگیری از ورود ژنجمعیت خالص

ک حالی  در  دارد.  جمعیتتمرکز  دربردارنده  که  تابناک  و  شانول  مناطق  ویژگیه  با  هستند،  هایی  ترکیبی  و  میانی  ژنتیکی  های 

های هیبریدی را در فرد جمعیتبههای حفاظتی منحصرنیازمند مدیریت متفاوتی هستند؛ مدیریتی که پویایی جریان ژن و ارزش 

می  تمایزها  این  به  توجه  عدم  بگیرد.  سیاستنظر  اتخاذ  به  منجر  ژنتیکی تواند  ساختار  تخریب  حتی  و  ناکارآمد  حفاظتی  های 

 . ها شودفرد هر یک از این جمعیتبهمنحصر

های این پژوهش، ضروری است نتایج حاصل با مطالعات پیشین در حوزه تحلیل فیلوژنتیکی و تنوع برای اعتبارسنجی بیشتر یافته

اژنتیکی گونه مقایسه شود.  ایران  اهلی  مقایسه نشان میهای وحشی و  یافتهین  راستای  دهد که  های تحقیق حاضر، کاملاً در 

گذارد. در های متعدد قبلی قرار دارد و الگوی مشابهی از تمایز و خویشاوندی ژنتیکی را در سطح ملی به نمایش مینتایج پژوهش

تابناک، هم و  مناطق شانول  اوریال در  قوچ  گونه  و  در منطقه کوه هوا  ارمنی  قوچ  گونه  پژوهش، تشخیص  و این  سویی کامل 

ها نیز مشخص شد که قوچ  ( دارد. در آن پژوهش1404( و حسینی و همکاران )1403های مطالعات حسینی )توجهی با یافتهقابل

)بهو میش ایران  ارمنیهای مناطق مرکزی  یزد( در شاخه  استان  بوروئیه و  پناهگاه حیات وحش   Ovis orientalis) ویژه در 

gmelini) از جمعیت بخشی  اوریالو  شاخه  در  و شرقی کشور  جنوبی  این همقرار می (Ovis vignei) های  در  گیرند.  سویی 

گونه ژئوژنتیکی  و  طبیعی  فیلوژنتیکی  الگوی  استمرار  بیانگر  مینتایج،  نشان  که  الگویی  است؛  ایران  در  تنوع  های وحشی  دهد 

شرق، فراوانی گونه غرب کشور به سمت جنوبکند و از شمالها در ایران از یک گرادیان جغرافیایی پیروی میزیستی این گونه 

  .یابدارمنی کاهش و گونه اوریال افزایش می
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قوچ روی  بر  مستقیم  مطالعات  بر  پژوهشعلاوه  پشتیبانی ها،  الگو  این  از  نیز  اهلی  پستانداران  سایر  روی  بر  شده  انجام  های 

) می همکاران  و  بیناباج  بحری  مطالعه  ساختار  1404کنند.  نظر  از  شد،  انجام  بلوچی  نژاد  گوسفند  ژنتیکی  تنوع  روی  بر  که   )

به بسیار شبیه  نتایجی  هاپلوتایپ هاپلوتایپی  در  بلوچی  گوسفند  گرفتن  قرار  آورد.  مناطق   A دست  و  آن خاورمیانه  که خاستگاه 

با الگوی مشاهده  ایران گزارش شده است،  های  دهد که گونه راستا است. این شباهت نشان می شده در این پژوهش همجنوبی 

کنند، از نظر منشاء وحشی )قوچ و میش لارستان( و اهلی )گوسفند بلوچی( منطقه، که در محدوده جغرافیایی مشابهی زیست می

  .استنباط استها قابل اند و جریان ژنی تاریخی میان آنهای باستانی مشترکی در آسیای غربی وابسته بوده ژنتیکی به جمعیت

های بومی ایران، سطح ( نیز مؤید این نکته است که در اغلب گونه 1401های نظری و محمدی اهوازی )در ادامه، مقایسه با یافته 

های ایزوله یا تحت فشار، دچار تنگنای ژنتیکی موقتی یا بالایی از تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی وجود دارد، اما برخی جمعیت

)دائمی شده مطالعه حسینی و همکاران  در  پدیده  این  مشابه  پژوهش 1404اند.  در  است.  گزارش شده  نیز  بوروئیه  پناهگاه  در   )

تواند ناشی از اندازه  حاضر نیز، اگرچه شواهدی از کاهش نسبی تنوع ژنتیکی در برخی مناطق مانند کوه هوا مشاهده شد )که می

  .راستا استای و ساختار جمعیت با مطالعات مذکور همتر یا ایزولاسیون باشد(، اما الگوی کلی تمایز گونهجمعیت کوچک

می  مجموع،  یافته در  که  گرفت  نتیجه  )توان  حسینی  نتایج  با  و  دارد  قرار  پیشین  مطالعات  امتداد  در  پژوهش  این  (، 1403های 

( همکاران  و  پژوهش1404حسینی  دیگر  و  که  (  نکته  این  بر  تأکید  با  مطالعات  این  تمامی  دارد.  کامل  سازگاری  مشابه  های 

گرفته جمعیت منشأ  اوریال  و  ارمنی  اصلی  دو شاخه  از  ایران  میش  قوچ و  نشان میهای  زیستگاهی  اند،  مرزی  نواحی  دهند که 

هایی که ترکیبی از این دو کنند. این نواحی به عنوان مکان)نظیر لارستان( نقش بسیار مهمی در درک فرآیندهای تکاملی ایفا می

  .ها هستندهای طبیعی برای مطالعه فرگشت و تلاقی گونهشود، آزمایشگاه ها مشاهده میزیرگونه در آن 

طور خاص و با وضوح بالا، تفکیک دو شاخه ژنتیکی را نشان داد.  نتایج حاصل از تحلیل درخت فیلوژنتیکی در این مطالعه نیز به 

های مناطق و قوچ و میش (Ovis orientalis) طور قطع در شاخه قوچ ارمنیهای منطقه کوه هوا به در این درخت، قوچ و میش

اوریال قوچ  شاخه  در  شانول  و  می  (Ovis vignei) تابناک  نشان  یافته  این  گرفتند.  نسبتاً  قرار  جغرافیایی  محدوده  در  که  دهد 

کنند و روند جدایی تکاملی کوچک منطقه لارستان، دو گونه )یا زیرگونه( متمایز از نظر ژنتیکی در همسایگی یکدیگر زیست می

گیری دو تبار ژنتیکی متفاوت شده است. مقایسه نتایج این پژوهش با مطالعات پیشین نشان  ها در طول زمان منجر به شکلآن

یافتهمی که  پژوهشدهد  با  راستا  یک  در  کنونی  )های  همکاران  و  حسینی  آن1404های  دارد.  قرار  ژن  (  از  استفاده  با  نیز  ها 

از   b سیتوکروم دارد و  ارمنی قرار  بررسی در شاخه قوچ و میش  دادند که جمعیت مورد  بوروئیه نشان  پناهگاه حیات وحش  در 

های معناداری دارد. بنابراین، شناسایی مجدد قوچ ارمنی در منطقه کوه هوا در این  لحاظ هاپلوتایپی با سایر مناطق ایران تفاوت

  .های آن پژوهش استپژوهش، تأییدکننده صحت و دقت یافته

به بین دو گونه قوچ و میش در منطقه لارستان است؛  ژنتیکی  تأییدکننده تمایز واضح  نتایج تحقیق حاضر  که طوریهمچنین، 

تابناک (SHA) های شانولنمونه با   (KUH) های کوه هوابه اوریال و نمونه (TAB) و  الگو کاملاً  به ارمنی تعلق دارند. این 

بیناباج و همکاران )1404و    1403های حسینی و همکاران )های پیشین پژوهشیافته راستا بوده و نشان  ( هم1404( و بحری 

تحلیلمی که  سیتوکرومدهد  ژن  بر  مبتنی  فیلوژنتیکی  و  مولکولی  شناسایی b های  در  اتکا  قابل  و  قدرتمند  بسیار  ابزارهایی   ،

دهنده پایداری نسبی ساختار ژنتیکی سویی نشان های محلی هستند. این همها، تعیین مرزهای توزیع و درک ساختار جمعیتگونه 

به نتایج  و صحت  مکانی  و  زمانی  مقیاس  در  تصمیمدستگونه  برای  محکم  بستری  و  است  حاضر  پژوهش  از  های گیریآمده 

 .آوردزیستی در آینده فراهم میمحیط

 



 191 سلمان پور و همکاران  /   ... الگوی پراکنش فضایی تنوع ژنتیکی در جمعیت قوچ و میش لارستان منطقه کوه هوا 

 

 منابع

گوسفند   یتوکندریژنوم م  D-loop  هیناح  یکیلوژنتیف  زیو آنال  یکیتنوع ژنت(.  1404، ز. )انیرخضرانیپ، گ.،  همتا  یب، ف.،  ناباجیب

 . 13۹-131(، 33)10ی. پژوهش های علوم دامی ایران. نژاد بلوچ

علوم  .  رانیکرد ا  یدر اسبها  یتوکندیژنوم م  b-توکرومیس  یتنوع توال(.  1402ی، ش.، سیدآبادی، ح.ر. )ورکوه   ، ح.،مجد  انیلیجل

 . 13۹-14۹(، 2)54. رانیا یدام

( م  یلوژنیف(.  1403حسینی، س.م.  و  توال   زدیاستان    یهاش یقوچ  اساس  م  توکرومیس  یبر  ژنوم  از  نامه  ایتوکندریب  پایان  یی. 

منابع طبیعی ارشد مهندسی  منابع طب  یدانشگاه علوم کشاورزمحیط زیست.  -کارشناسی  دانشکده شگر  ی عی و  و   لاتیگان، 

 . ستیز طیمح

س.م.،  حسینی ح.ر.،رضایی،  ح.،وارسته  ،  س.،نادری  ،  )نیکوی  ،  ف.  تحل  هیتجز(.  1404،  جا  لیو  و  و    یکیژنت  گاهیتنوع  قوچ 

(،  3) 7. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی.  (Cytochrome bب )   توکرومیبا کمک ژن س  هیبوروئ  وحشاتیپناهگاه ح  یهاشیم

104-۹0 . 

 توکروم یبا استفاده ژن س  یخلخال  یبزها  تی جمع  یکیلوژنتیزفیآنال (.  1400. )بهمرام، س.،  نیب  کین، ن.،  ق یوریا  تیهدای، و.،  دولت 

b .76-86(، 3)۹. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی . 

ف.،  انیصمد ه.،  نیدارفر،  م.،  ازفره  یقادر ،  آ.،  ترابی،  )عتیشری،  م.  ژنوم   Bتوکرومیس  هیناح  یک یلوژنتیف  زیآنال(.  1402، 

 . 34-1۹(، 4)11. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. رانیا یچند نژاد بز بوم یتوکندریم

 یوتکنولوژی. مجله برانیا   ریدر جب  b  توکرومیس  هیناح  یکیلوژنت یو ف  یکیژنت  لیو تحل  هی(. تجز1400م. )  ،مهدوی م.ر.،    ،یرینص

 . 104–۹1(، 2–1) 3 ،یکشاورز 

سه   یتوکندریم HVR I D-loop  هیبر اساس ناح  یکیلوژنتی و ف  یکیژنت  لیو تحل  هیتجز(.  1401ی، غ. )اهواز  یمحمدی، م.،  نظر

 . 31-3۹(، 1) 35. تحقیقات دامپزشکی و فراورده های بیولوژیک. (ییشال و ماکو ،ی)تالش رانیا ینژاد گوسفند بوم

References     
Binabaj, F., Bihemta, G., Pirkhezranian, Z. (2025). Genetic diversity and phylogenetic analysis of the 

D-loop region of mitochondrial genome in Baluchi sheep. Iranian Journal of Animal Science 

Research. 10(33), 131-139. [in Persian] 

Jalilian Majd, H., Varkoohi, Sh., Seyedabadi, H.R. (2023). Sequence diversity of cytochrome-b of 

mitochondrial genome in Iranian Kurdish horses. Iranian Journal of Animal Science. 54(2), 139-

149. [in Persian] 

Hosseini, S.M. (2024). Phylogeny of rams and ewes of Yazd province based on cytochrome b 

sequence of mitochondrial genome. Master's Thesis in Natural Resources Engineering-

Environment. Gorgan University of Agricultural Sciences and Natural Resources, Faculty of 

Fisheries and Environment. [in Persian] 

Hosseini, S.M., Rezaei, H.R., Varasteh, H., Naderi, S., Nikoyi, F. (2025). Analysis of diversity and 

genetic status of rams and ewes in Borooye Wildlife Refuge using cytochrome b gene. Journal of 

Agricultural Biotechnology. 7(3), 90-104. [in Persian] 

Dolati, V., Hedayati Evriq, N., Nikbin, S., Behmaram. (2021). Phylogenetic analysis of KhalKhali 

goat population using cytochrome b gene. Journal of Agricultural Biotechnology. 9(3), 76-86. [in 

Persian] 

Samadian, F., Darfarin, H., Ghaderi Zefrehei, M., Torabi, A., Shariat, M. (2023). Phylogenetic 

analysis of cytochrome B region of mitochondrial genome in several native goat breeds of 

Iran. Journal of Agricultural Biotechnology. 11(4), 19-34. [in Persian] 



 

 1405  ،2، شماره 16دوره  ،ی امنطقه یز یربرنامهو  ایجغراف 192

 
Nasiri, M.R., Mahdavi, M. (2021). Genetic and phylogenetic analysis of cytochrome b region in 

Persian jebeer (Gazella bennettii). Journal of Agricultural Biotechnology. 3(1-2), 91-104. [in 

Persian] 

Nazari, M., Mohammadi Ahvazi, Gh. (2022). Genetic and phylogenetic analysis based on HVR I D-

loop mitochondrial region of three native Iranian sheep breeds (Taleshi, Shal and 

Makui). Veterinary Research and Biological Products. 35(1), 31-39. [in Persian] 

Ahmadi Nadoushan, M., Chamani, A., Moshtaghie, M., & Eslamlou, K. (2021). Habitat suitability 

and landscape connectivity of Laristan Mouflon (Ovis orientalis laristanica). 

Bazyan Pihl S, Asadi H, Rezaei HR, Mesdaghi M. (2023).  Mating behaviour of wild sheep in 

captivity (Case study: Laristan Mouflon, Ovis orientalis laristanica).  Der Zoologische Garten. 

85(3–4). 
Bradley DG., MacHugh DE., Cunningham P., Loftus RT. (2019). Mitochondrial diversity and the 

origins of African and European cattle. National Academi of Science. USA. 93, 5131-5135. 

Bunch TD, Wu C, Zhang YP, Wang S (2006). Phylogenetic analysis of snow sheep (Ovis nivicola) 

and closely related taxa. Journal of Heredity 97:21–30. 

Fadakar D (2013) Genetic diversity of gazzela in central part of Iran using cytochrome b 

equencing. M.Sc. thesis. Environmental Sciences, College of Fisheries and Environmental Sciences, 

Gorgan University of Agricultural Sciences and Natural Resources. Gorgan. Iran. 

Rezaei HR, Naderi S, Chintauan-Marquier IC, Taberlet P, Virk AT, Naghash HR, Rioux D, Kaboli M, 

Pompanon F (2010). Evolution and taxonomy of the wild species of the genus Ovis (Mammalia, 

Artiodactyla, Bovidae). Molecular Phylogenetics and Evolution 54:315–326. 

 

 

 


