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Introduction: West Azerbaijan province is the second most populous sheep province in Iran. In this province, 
different breeds of sheep such as Makui, Herki, Ghezel, Afshar, and Shin Bash are bred. Shin Bash sheep are bred 
in the south of West Azerbaijan province, especially in the cities of Mahabad and Piranshahr, and its population 
is about 200,000. Nowadays, the management of genetic resources and the study of the risk of genetic diversity 
of populations has become very important. The need to preserve the genetic resources of native livestock and use 
these genetic resources in the future determines the genetic structure of populations, and the study of the genetic 
diversity within each population can help manage genetic resources and provide good information for breeding 
programs. With the development of molecular techniques and the use of molecular markers as a tool to assess 
genetic diversity, useful information has been provided at various levels such as population structure, gene flow 
rate, phylogenetic relationships, and genealogy tests. Identification of livestock using various molecular 
techniques is highly accurate and the results of studies can be used in breeding and management programs. The 
purpose of this study was to study the genetic structure of Shin Bash sheep using microsatellite markers on the 
nuclear genome and SNP markers on mitochondrial DNA (mtDNA) and to introduce a lesser-known population.  
Materials and methods: To study the genetic structure of the Shin Bash sheep population, 75 blood samples 
were collected from their geographic regions. Genomic DNA was extracted by using a modified Salting-Out 
method. Ten microsatellite markers and a control region (CR) of D-Loop belonging to mitochondrial DNA 
(mtDNA) were studied. Microsatellite loci were amplified in a multiplex PCR. Selected primers were labeled and 
genotyping was conducted using the Genetic Analyzer system. To analyze the data obtained from microsatellite 
markers, population parameters include: the Hardy-Weinberg equilibrium test, number of alleles per site, number 
of effective alleles, observed and expected heterozygosity, Shannon index, and F-statistic were calculated using 
POPGENE software version 3.1 and GENALEX version 6.5. In this research, Chromas ver. 2.33 
(http://www.technelysium.com.au/chromas.html) was used to sort the sequencing data. Thus, the nucleotide 
sequence of each individual in this software was called and saved after sorting in the FASTA format. Also, to 
ensure the correct reading of the nucleotides, all sequences were examined using Blast online software at the 
NCBI site, indicating that this sequence is related to sheep mtDNA. To analyze the data obtained from sequencing 
in the control region of sheep mtDNA, MEGA version 7.0 and DnaSP version 6.12 were used. 
 Results and discussion:  A Total of 84 alleles were identified; thus, the mean number of alleles per locus was 
8.4. A total of 10 microsatellite loci were studied, seven were at Hardy-Weinberg equilibrium and three had 
significant deviations from Hardy-Weinberg equilibrium. Hardy-Weinberg disequilibrium can be caused by an 
increase in homozygotes vs. heterozygotes or, conversely, a high mutation rate, the formation of new alleles, and 
the presence of null alleles. The mean expected heterozygosity and observed heterozygosity in this population 
were 0.724 ± 0.042 and 0.80 ± 0.058, respectively. The FIS value for this population was -0.108 which showed 
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low inbreeding and considerable diversity in the studied population. The results of the control region (CR) of 
mtDNA showed that haplotype diversity and percentage of the polymorphic site were 0.938 ± 0.039 and 4.59, 
respectively. A total of 24 sequenced individuals of the control region (CR) of mtDNA and 17 haplotypes were 
identified in the studied population. The amount of nucleotide diversity in the Shin Bash population was 0.0131 
±0.0013 per site. The results of this study showed that 50% of the Shin Bash population has haplogroup A, 29.2% 
haplogroup B, and 20.8% haplogroup C. 
Conclusions: The results of this study, using microsatellite markers, showed that the population of Shin Bash 
sheep has significant genetic diversity. The negative FIS index indicates the observed heterozygosity superiority 
over the expected heterozygosity and thus indicates non-inbreeding and the existence of acceptable diversity 
within the Shin Bash sheep population. The results of mtDNA control region sequencing also showed the presence 
of haplotypic diversity and higher nucleotide diversity in the Shin Bash sheep population. On the other hand, the 
results of determining haplotype groups showed that this population has all three types of haplotype groups A, B, 
and C. 
Keywords: Genetic characterizations, Shin Bash sheep, Microsatellite marker, Mitochondrial DNA (mtDNA) 
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  مقاله پژوهشي

  مولكوليبا استفاده از نشانگرهاي  گوسفند شين بشجمعيت ساختار ژنتيكي مطالعه 

  ٢خدامرادي الدين صلاح ،*١جوانروح علي

 كرج، ايران كشاورزي، ترويج و آموزش تحقيقات سازمان كشور، دامي علوم تحقيقات موسسه استاديار، -١
 يواحد مهاباد، دانشگاه آزاد اسلام ي،گروه علوم دام استاديار، -٢

  

  )١٠/٠٢/١٤٠١تاريخ پذيرش:  - ٢١/٠٩/١٤٠٠(تاريخ دريافت: 

     چكيده

 اين حيواناتنمونه خون از محل پراكنش  ٧٥تعداد ، شين بش يق جهت مطالعه ساختار ژنتيكي جمعيت گوسفندقدر اين تح
جايگاه ريزماهواره و يك ناحيه كنترلي  ١٠انجام گرفت. تعداد  Salting-Outبا روش بهينه يافته  DNAآوري شد. استخراج جمع

D-Loop  مربوط بهDNA ميتوكندريايي )mtDNA.هاي ريزماهواره از يك براي تكثير جايگاه ) مورد مطالعه قرار گرفتPCR 
تعيين ژنوتيپ افراد انجام  Genetic Analyserدار شده و  با استفاده از دستگاه استفاده شد. آغازگرهاي انتخابي نشان چندگانه

بود.  ٤/٨برابر با  هر نشانگر يشد، لذا متوسط تعداد آلل به ازا شناساييآلل در جمعيت مورد مطالعه  ٨٤ ،در مجموع گرفت.
  و ٧٢٤/٠±٠٤٢/٠برابر با به ترتيب جمعيت  ايندر و هتروزيگوسيتي مشاهده شده ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار 

 توجه قابل تنوع و وجود بودن غيرهمخون دهندهبود كه نشان  -١٠٨/٠  با جمعيت برابر ايندر  ISFمقدار  .بود ٠/٠±٠٥٨/٨٠

 هاي چندشكلو درصد جايگاه هاپلوتيپينشان داد كه ميزان تنوع  mtDNAنتايج حاصل از ناحيه كنترلي  .استاين جمعيت  در
، تعداد mtDNAتعيين توالي شده در ناحيه كنترلي نمونه  ٢٤. از مجموع است ٥٩/٤و  ٩٣٨/٠±٠٣٩/٠به ترتيب  جمعيتاين در 
 يازابه  ٠١٣١/٠±٠٠١٣/٠ ،جمعيت شين بش ميزان تنوع نوكلئوتيدي در هاپلوتيپ در جمعيت مورد مطالعه مشخص شد. ١٧

درصد  ٢/٢٩، Aدرصد از افراد جمعيت شين بش داراي هاپلوگروه  ٥٠داد كه نتايج اين تحقيق نشان دست آمد. ههر جايگاه ب
  هستند. Cدرصد افراد داراي هاپلوگروه  ٨/٢٠و  Bافراد داراي هاپلوگروه 

 ميتوكندريايي DNAنشانگر ريزماهواره، شين بش،  گوسفندخصوصيات ژنتيكي، كليدي:  هايواژه
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  مقدمه

بيشترتوليد گوشت بوده ايران  در پرورش گوسفندهدف از 
 اساس برها در درجه دوم اهميت قرار دارند. و ساير فرآورده

 ،١٣٩٨ سال در كشور يدام داتيتول امور معاونت آمار
كه است راس  ونيليم ٤٤از  شيب رانيگوسفندان ا تيجمع

بعد  ،درصد ٨/٧از  شيبا دارا بودن ب يغرب جانياستان آذربا
 در گوسفند پرورش دومدر رتبه  يرضو راسانستان خاز ا

گوسفند قزل،  ينژادها ،استان نيدر ا .قرار دارد رانيا
 و شوديم دادهبش پرورش  نيو ش يافشار ،يهرك ،ييماكو

گوسفند  يتنوع نژاد يدارا يهااستان از يكي زين نظر نيا از
بش تا  نينژادها، گوسفند ش نيا ني. در باستدر كشور 
در  يناشناخته بوده و اطلاعات محدود ياديحدود ز
 استان جنوب در نژاد نياوجود دارد.   ينژاد بوم نيخصوص ا

 رانشهريپ و مهاباد يشهرها در ژهيوه ب ،يغرب جانيآذربا
 منگور ليا به وسيله گوسفند نيا. شوديم داده پرورش

جمعيت گوسفند شين  شود.يم ينگهدار )يو شرق ي(غرب
- شود. به نظر ميهزار راس تخمين زده مي ٢٠٠بش حدود 

 ديبا داشتن جثه بزرگ از لحاظ تول بش نيش گوسفندرسد 
 ياقتصاد تياهم يمحل دهندگانپرورش يو گوشت برا ريش
و  يديتول عملكردناشناخته بودن  ليدله ب يول دارد، ياديز

آن  تيجمع ،منطقه ينژادها ريشدن با سا ختهيآم نيهمچن
 يبه معن يبش در زبان كرد نيش  .است كاهش حال در
 بوده رهيت يآب ،نژاد نيرنگ ا يعني ،است ديسف يشانيپ يآب
 با ،يكوهستان منطقه نيا چون. است ديسف يشانيپ يدارا و

 مقاوم سرد يهوا به نژاد نيا است، سرد اريبس يهازمستان
 در ييمايراهپ يبرا مناسب يپاها و دست يدارا و بوده

توجه  ديبا. )Javanrouh, 2013( است يكوهستان مناطق
و حفظ  ياهل يهادام يكيژنت ريذخا  تيرينمود كه مد

هر كشور بوده و  يتيحاكم فيوظا ءجز يبوم ينژادها
سازمان خوار و بار از جمله  يالمللنيو ب يجهان يهاسازمان
 ييهابرنامه ،مختلف يكشورها يبا همكار )FAO( جهاني

هر كشور  يبوم يكيژنت ريذخا حفاظت از  در خصوص را
امروزه مديريت منابع ژنتيكي و مطالعه ميزان  .كنديم دنبال

ها اهميت در معرض خطر بودن تنوع ژنتيكي جمعيت
ذخاير زيادي پيدا كرده است. با توجه به ضرورت حفظ 

هاي بومي و استفاده از اين منابع ژنتيكي در دام ژنتيكي
ها و بررسي ميزان آينده، تعيين ساختار ژنتيكي جمعيت

 تواند به مديريت تنوع ژنتيكي در داخل هر جمعيت مي

 شروع براي را خوبي اطلاعات و كرده كمك ژنتيكي ريذخا
 دهد قرار متخصصين اختيار در نژادي اصلاح هايبرنامه

)FAO, 2007 .(و با  يمولكول هايآوريفن شرفتيپ با
عنوان ابزاري در جهت ه ب ياستفاده از نشانگرهاي مولكول

در سطوح مختلف  ديياطلاعات مف ،يكيتنوع ژنت يابيارز
ها، ارتباطات ژن انيجر زانيم ها،تيمانند ساختار جمع

- ي داميشناسااست.  شدهو آزمون انساب فراهم  يكيلوژنتيف

لكولي، از دقت ومختلف م هايفناوريگيري از ها با بهره
توان بالايي برخوردار بوده و از نتايج مطالعات انجام شده مي

  دگيري نمومديريتي بهره هاي اصلاح نژادي ودر برنامه
Beuzen et al., 2000)( .ساده  يواحدهاها شامل زماهوارهير

- ها پراكندهتكرارشونده هستند كه در سراسر ژنوم يوكاريوت

سيستم چندآللي و تفسير  بارز بودن،اند كه به دليل هم
ترين نشانگرها در به عنوان يكي از مناسب هاآسان آلل

  دگيرنمطالعات جمعيتي مورد استفاده قرار مي
et al., 2018) Al-Atiyat( .DNA ميتوكندريايي 

)mtDNA ( مادر  راهو تنها از  دارددر سيتوپلاسم سلول قرار
 شود. با توجه به وقوع جهش بالا دربه فرزندان منتقل مي

DNA  ميتوكندريايي و عدم وجود نوتركيبي در آن، از
توان در پيگيري خطوط مادري مي آن در موجود يهانشانگر

 Ladoukakis( و يافتن منشاء نژادها به خوبي استفاده نمود

and Zouros, 2017 .( تنوع ژنتيكي، هم تنوع درون نژادي
 اصلاح متخصصين شود.و هم تنوع بين نژادي را شامل مي

از تنوع ژنتيكي براي رسيدن به حيوانات اهلي منطبق  نژاد
قدرت  ،نمايند. فقدان تنوعگيري ميبر احتياجاتشان، بهره

بيني آتي را انتخاب موجود براي رفع نيازهاي غيرقابل پيش
محدود مي سازد. تنوع درون نژادي پيوسته با ورود تنوع 

ولي تنوع ژنتيكي بين  ،جديد ناشي از جهش مواجه است
راحتي بازسازي نمود. هر نژاد يا سويه ه توان بنژادي را نمي

سازگاري  حاصل فرآيندهاي جهش، رانش ژنتيكي، تكامل و
 ده استشمجزايي است كه طي قرون متمادي حاصل 

)Groeneveld et al., 2010 .( فشار انتخاب طي زمان تحت
هاي بومي، تغذيه و ها و بيماريتأثير آب و هوا، انگل

. بنابراين كندميمعيارهاي وضع شده از سوي انسان تغيير 
 نهاهر نژاد مجموعه منحصر به فردي از ژ بيان كردتوان مي

 ).Barker, 2001سازند (ست كه مخزن ژني آن نژاد را ميا
 نيگوسفند ش يكيساختار ژنت مطالعه ،قيتحق نياز ا هدف

 ياهسته ژنوم يرو زماهوارهير يبش با استفاده از نشانگرها
موجود  SNP نوكلئوتيدي يا چندشكل تك يگرهاننشا و



  ٣١)                                                                            ٢٧-٤٠( ١٤٠١تحقيقات توليدات دامي/سال يازدهم/شماره سوم/پاييز 

 
 كمتر تيجمع كي يمعرف و ييايتوكندريم DNA يرو

  .بود شده شناخته

  هامواد و روش

در اين تحقيق با همكاري معاونت  :تهيه نمونه هاي خون
زي كشاور امور توليدات دامي استان آذربايجان غربي و جهاد

گله گوسفند شين بش در  پنجشهرستان مهاباد از تعداد 
(شكل  انجام شدگيري نمونه اين جمعيت، منطقه پراكنش

 از اين جمعيت راس دام ٧٥از نمونه خون  ،. در مجموع)١
 هاي خون از سياهرگ وداج و بانمونه. )٢(شكل  دشتهيه 

د ضليتري حاوي ماده ميلي پنجاستفاده از لولة خلاء دار 
به  شرايط سردها در سپس نمونه. شدتهيه  EDTAانعقاد 

 سسة تحقيقات علوم دامي كشوروآزمايشگاه بيوتكنولوژي م
 دماي در آزمايشگاه به انتقال از ها پسنمونه .شدمنتقل 

  .قرار گرفت سيلسيوس درجه -٢٠
با استفاده از روش نمكي  DNAاستخراج  :DNAاستخراج 

سازي شده انجام شد. پس از تعيين كميت و كيفيت بهينه
DNA  استخراج شده با دو روش اسپكتوفتومتري و ژل آگارز

 DNAها، دو نوع غلظت و اطمينان از كيفيت مطلوب نمونه
يك براي نشانگر ريزماهواره و  PCRبراي انجام واكنش 

 D-Loop در بخش) Control Region(ناحيه كنترلي 

براي  مورد استفاده قرار گرفت.mtDNA  مربوط به
نانوگرم در هر ميكروليتر  ١٠غلظت  ،نشانگرهاي ريزماهواره

تهيه  نانوگرم در هر ميكروليتر ٥٠از غلظت  mtDNAو براي 
  د.ش

به منظور مطالعه ساختار ژنتيكي  هاي ريزماهواره:جايگاه
 ازبا استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره،  شگوسفند شين ب

ماهواره كه داراي بالاترين ميزان چندشكلي زير گاهيجا ١٠
آغازگرهاي رفت و  ).FAO, 2011( ده شداستفا ند،بود

ساخت شركت  مورد نظر هايبراي جايگاه برگشت
Generay Biotech  ١ كه مشخصات آنها در جدول ندبود 

 ٥ 'در انتهاي  )Forward( آغازگرهاي رفت ارائه شده است.
و  )FAM )6-carboxy-fluorescein با دو رنگ فلورسنتي 

HEX )Hexachlorofluorescein (از  دار شدند.نشان
آغازگر با رنگ  پنجآغازگر، تعداد  ١٠مجموع 
 HEXآغازگر با رنگ فلورسنتي  پنجو   FAMفلورسنتي

صورت ) بهReverseدار شدند. آغازگرهاي برگشت (نشان
  .نددشمعمولي و بدون رنگ فلورسنتي تهيه 

با استفاده   Multiplex PCRبراي انجام :PCRانجام واكنش 
آغازگرها  اتصال ترين دماياز آغازگرهاي ريزماهواره، مناسب

شيب حرارتي دستگاه ترموسايكلر مشخص شد.  از با استفاده
آغازگرهاي رفت و برگشت  از سپس با مخلوط كردن هر يك

، ٢با استفاده از شرايط بهينه شده در جدول  PCRو انجام 
طور همزمان انجام شد. ههاي ريزماهواره بعمل تكثير جايگاه

 ارائه ٣تكثير نشانگرها در جدول  يچرخه حرارتي بهينه برا
چرخه حرارتي در  ٣٠به تعداد  ٤تا  ٢مرحله  شده است.

ل تكثير انجام گرفت.تكرار و عم PCRبرنامه 
    
  

Fig. 1. Geographical distribution and blood sampling sites of Shin Bash sheep in Mahabad city  
در شهرستان مهاباد هاي خون گوسفند شين بشو مناطق تهيه نمونهجغرافيايي  پراكنش -١شكل 
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Fig. 2. Shin Bash sheep in Mangoor area of Mahabad city  

  گوسفند شين بش در منطقه منگور شهرستان مهاباد -٢شكل 

  دار كردن آغازگرهابراي نشان مورد استفاده، توالي آغازگرها، محدوده آللي و نوع رنگ فلورسنتي ريزماهوارههاي جايگاه -١ جدول
Table 1.  Microsatellite loci, primer sequence, allelic range, and type of fluorescent dye used to label primers  

Fluorescent 
dye 

Chromosome 
number 

Allelic 
range (bp) 

Primer sequence )5'-3'(  Microsatellite 
loci 

FAM 3 124-101 GCTGAACAATGTGATATGTTCAGG  
GGGACAATACTGTCTTAGATGCTGC 

OarCP34 (F)  
OarCP34 (R) 

FAM 2 89-71 GGCATTTCATGGCTTTAGCAGG  
GTTTGATCCCCTGGAGGAGGAAACGG 

OarCP20 (F)  
OarCP20 (R) 

M 4 166-124 CACGGAGTCACAAAGAGTCAGACC  
GCAGGACTCTACGGGGCCTTTGC 

MAF70 (F)  
MAF70 (R) 

FAM 16 264-182 AATGCAGGAGATCTGAGGCAGGGACG  
GGGTGATCTTAGGGAGGTTTTGGAGG 

MAF214 (F)  
MAF214 (R) 

FAM 26 175-161 CATGCCAAACAATATCCAGC  
TGAAGGTAGAGAGCAAGCAGC 

BM6526 (F)  
BM6526 (R) 

HEX 9 103-73 CATCTTTCAAAAGAACTCCGAAAGTG  
CTTGGAATCCTTCCTAACTTTCGG 

MCM42 (F)  
MCM42 (R) 

HEX 9 296-180 GCTTGCTACATGGAAAGTGC  
CTAAAATGCAGAGCCCTACC 

ILSTS11 (F)  
ILSTS11 (R) 

HEX 26 169-145 GAAGTCATTGAGGGGTCGCTAACC  
CTTCATGTTCACAGGACTTTCTCTG 

OarJMP58 (F)  
OarJMP58 (R) 

HEX 4 139-119 AATTGCATTCAGTATCTTTAACATCTGGC  
ATGAAAATATAAAGAGAATGAACCACACGG 

OarHH35 (F) 
OarHH35 (R) 

HEX 9 200-176 TGGAAACAATGTAAACCTGGG  
TTGAGCCACCAAGGAACC 

BM757 (F)  
BM757 (R) 

با استفاده از آغازگرهاي  Multiplex PCRپس از انجام 
ها از دستگاه ريزماهواره، جهت تعيين ژنوتيپ و خوانش آلل

Genetic Analyser 3130  ساخت شركتApplied 

Biosystem (ABI) .در اين دستگاه از  آمريكا استفاده شد

- ها استفاده ميسيستم موئين الكتروفورز جهت خوانش آلل

ها براي مويين الكتروفورز، سازي نمونهبه منظور آماده شود.
ميكروليتر از  ١١ با مقدار PCRميكروليتر از محصول  ٥/١

استاندارد   DNAميكروليتر ٣/٠فرماميد رقيق شده و مقدار 



  ٣٣                                      )                                      ٢٧-٤٠( ١٤٠١تحقيقات توليدات دامي/سال يازدهم/شماره سوم/پاييز 

 
 Multiplex PCR سازي شرايطبهينه -٢جدول 

Table 2. Optimization of Multiplex PCR conditions 
Final concentration Reaction components 

1X Buffer PCR 
mM 2 MgCl2 

)each primer( M   0.25 Primer mix (F) (labeled) 
)each primer(  0.25 M Primer mix (R) 

M 200 dNTPs 

unit/reaction 1 Taq polymerase enzyme 

ng/reaction   10  DNA template 
Variable dd H2O 

L 15 Final volume 

 
 Multiplex PCRهاي حرارتي چرخه -٣جدول 

Table 3. Multiplex PCR thermal cycles  
Time Temperature (˚C) steps PCR Row 

10 minutes 95 Initial denaturation 1 
45 seconds 95 Denaturation 2 
1 minute 58 Annealing 3 
1 minute 72 Extension 4 

10 minutes 72 Final extension 5 

ا همديگر مخلوط و در ب  GeneScan–500 LIZبا نام تجاري
ها براي پليت دستگاه بارگذاري و عمل ران شدن نمونه

  د.شهاي ريزماهواره انجام تعيين ژنوتيپ هر يك از جايگاه
 :ههاي حاصل از نشانگرهاي ريزماهوارهدتجزيه و تحليل دا

حاصل از نشانگرهاي  يهادادهبراي تجزيه و تحليل 
آزمون تعادل  جمعيتي شامل هايفراسنجه ،ريزماهواره

اد آلل در هر جايگاه، تعداد آلل موثر، واينبرگ، تعد-هاردي
هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص شانون 

 3.1نسخه POPGENE ينرم افزارهااز   با استفاده Fو آماره 
  ;Yeh et al., 1999)شد محاسبه 6.5نسخه  GENALEX و

Peakall et al., 2012).  
به منظور  :mtDNAو تعيين توالي ناحيه كنترلي  PCRانجام 

مطالعه ژنوم ميتوكندريايي جهت بررسي ساختار ژنتيكي 
 D-Loop از يك ناحيه كنترلي در بخشگوسفند شين بش، 

گوسفند جهت تكثير و تعيين توالي  mtDNA مربوط به
شد. اين قطعه تكثيري در موقعيت نوكلئوتيدي استفاده 
 وبازي ژنوم ميتوكندريايي قرار داشته   ١٦٥٣٧و   ١٦٠٠٧

. براي تكثير اين بودجفت بازي  ٥٣١ ،طول قطعه تكثيري
ه آغازگرهاي رفت و برگشت با توالي زير استفاد قطعه، از

  :دش
CR (F): 5' – ACTGCTTGACCGTACATAGTAC- 
3' 

CR(R): 5' – AGTATTGAGGACGGGGTAA- 
3'        

 اي پليمراز، واكنش زنجيره PCRسازي شرايط پس از بهينه
. )٤(جدول  شدنمونه انجام  ٢٥ميكروليتر براي  ١٥با حجم 

 برنامه چرخه حرارتي با استفاده از دستگاه ترموسايكلر
  ).٥(جدول  صورت گرفت Ependorfساخت شركت 

 PCRچرخه حرارتي در برنامه  ٣٥عداد به ت ٤تا  ٢مرحله 
ترلي پس از تكثير ناحيه كن تكرار و عمل تكثير انجام گرفت.

mtDNA  به منظور تعيين توالي محصول ،PCR  به همراه
كره جنوبي ارسال  NEER BIOيكي از آغازگرها  به شركت 

  ).٣(شكل  شد و تعيين توالي با كيفيت مطلوبي انجام شد
.Chromas ver 2.33 افزار نرمدر اين تحقيق از 

)http://www.technelysium.com.au/chromas.html( 
د. به شهاي تعيين توالي استفاده جهت مرتب كردن داده

نرم  توالي نوكلئوتيدي مربوط به هر فرد در اين ،اين ترتيب
و پس از مرتب كردن در فرمت  افزار فراخوانده شد

FASTA د. همچنين جهت اطمينان از خوانش ش، ذخيره
 خطبرها با كمك نرم افزار صحيح نوكلئوتيدها، تمام توالي

Blast  در سايتNCBI نتايج مورد بررسي قرار گرفت كه 
 استگوسفند  mtDNAنشان داد اين توالي مربوط به 

)Boratyn et al., 2012.(  
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  ميتوكندريايي DNA ناحيه كنترليبراي PCR سازي شرايط بهينه -٤جدول 
Table 4. Optimization of PCR conditions for control region (CR) of mtDNA 

Final concentration Reaction components  
1X Buffer PCR 
mM 2 2MgCl  

M (each primer)  0.25 Primer mix (F) (labeled) 
M (each primer)  0.25 Primer mix (R) 

M 200 dNTPs  
unit/reaction 1 Taq DNA polymerase 
ng/reaction   50  DNA template 
Variable O2dd H  

  
  mtDNAناحيه كنترلي براي  PCR هاي حرارتي چرخه -٥جدول 

Table 5. PCR thermal cycles for Control Region (CR) of mtDNA 

Time Temperatures (˚C) steps PCR Row 
5 minutes 94 Initial denaturation 1 

50 seconds 94 Denaturation 2 
1 minute 51 Annealing 3 
1 minute 72 Extension 4 
5 minutes 72 Final extension 5 

تجزيه و تحليل داده هاي حاصل از تعيين توالي در ناحيه 
به منظور تجزيه و تحليل داده هاي حاصل  :mtDNAكنترلي 

گوسفند از دو  mtDNAاز تعيين توالي در ناحيه كنترلي 
) MEGA ver. 7.0 Kumar et al., 2016 (نرم افزار 

  د.ش) استفاده (DnaSP ver. 6.12  Rozas et al., 2017و
ابتدا همه  MEGA ver. 7.0ها با نرم افزار داده تجزيهبراي 
- هاي مربوط به اين جمعيت در يك فايل ادغام و همتوالي

انجام دست آمده در اين نرم افزار ههاي بتوالي رديف كردن
هاي موجود در نرم افزار، . پس از آن با توجه به گزينهشد

جمعيتي از جمله تنوع ژنتيكي درون  هايفراسنجه
به منظور محاسبه تعداد  ،از طرفي د.شمعيتي محاسبه ج

هاي ها، تنوع هاپلوتيپي، تنوع نوكلئوتيدي و سايتهاپلوتيپ
  د.شاستفاده  DnaSP ver.6.12 چندشكل از نرم افزار 

در  جمعيت مورد  هاي هاپلوتيپيگروهبه منظور تعيين 
گروه مربوط به سه  mtDNAتوالي  ٣٨تعداد  مطالعه،

از  ،عمده شناسايي شده در گوسفندان جهان هاپلوتيپي
ها د. اين تواليشاخذ FASTA در قالب فرمت  NCBIسايت 
توالي  ١٢، Aگروه هاپلوتيپي توالي مربوط به  ١٤شامل 

گروه توالي مربوط به  ١١و  B گروه هاپلوتيپي مربوط به 
 ها شاملشماره دسترسي اين توالي .بودند C هاپلوتيپي

DQ097431 تا DQ097468  در سايتNCBI   قابل مشاهده
دست آمده از ناحيه ههاي بتوالي به توالي ٣٨اين  .است

توالي)  ٢٤( در جمعيت مورد مطالعه mtDNAكنترلي 
  د.شاضافه 

ها، رديفي و يكنواخت نمودن طول همه تواليپس از هم
 MEGA ver. 7.0ها با استفاده از نرم افزار تعيين هاپلوگروه

 روش ترسيم فيلوژني شامل پنجانجام گرفت. از 
Maximum (MP) Parsimony،Maximum Likelihood 

(ML) ، (ME) Minimum Evolution  ،Neibour- 

Joining (NJ)  وUPGMA ها در براي تعيين هاپلوگروه
در نهايت به منظور  د.شجمعيت مورد مطالعه استفاده 

 BioEditاز نرم افزار ها، با استفاده مشخص كردن هاپلوگروه

ver. 7.0.9.0 )Hall, 1999(،  يك توالي كلي از اين جمعيت
هاي اخذ دست آمده با تواليهتهيه شد و سپس اين توالي ب

هاي كه مربوط به توالي هاپلوگروه NCBIشده از بانك ژن 
ها مشخص ، مقايسه و هاپلوگروهاستمختلف گوسفند 

  .نددش

  نتايج و بحث

استخراج شده با استفاده از روش الكتروفورز  DNAكيفيت 
مطلوب بود و  DNAروي ژل آگارز سنجيده شد. كيفيت 

نمكي،  شديدهاي ، آلودگيDNAمشكلاتي مانند شكستگي 
 DNA). كميت ٤نشد (شكل  مشاهده RNAپروتئيني و 

-NDنيز با كمك دستگاه اسپكتروفتومتري نانودراپ مدل 

  سنجيده شد. Thermoساخت شركت  1000
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Fig. 3. Sequencing of the terminal position of the control region (CR) of mtDNA in Shin Bash sheep 

گوسفند شين بشدر mtDNAتعيين توالي بخش انتهايي ناحيه كنترلي  -٣شكل 

  
Fig. 4.  Determination of DNA quality by electrophoresis on 1% agarose gel. Numbers 1 to 7 are DNA samples, 

and M is molecular size marker 
 Mو  DNAهاي ، نمونه٧تا  ١هاي . شماره%١استخراج شده به روش الكتروفورز روي ژل آگارز  DNAتعيين كيفيت  -٤ شكل

 است هنشانگر انداز

سازي مورد مطالعه پس از بهينه ريزماهواره كليه نشانگرهاي
نشانگر مورد  ١٠تكثير شدند. تمامي  PCRهاي واكنش

تكثير شده و تنوع نشان دادند.  ،استفاده در اين تحقيق
آلل و متوسط  ٨٤ برابر با هاي مشاهده شدهتعداد كل آلل

بود. بيشترين تعداد  ٤/٨ برابر با تعداد آلل به ازاي هر نشانگر
آلل)  ١١(OarJMP58 و  MAF70هاي آلل مربوط به نشانگر

و  BM757و كمترين تعداد آلل مربوط به نشانگرهاي 
BM6526 )آلل) بود. در تحقيقي كه روي گوسفندان پنج 

بيشترين  ،)Dudu et al., 2020گرفت (روماني انجام  بومي
 MAF70 هايبه جايگاههر جايگاه مربوط  يتعداد آلل به ازا

بود كه با نتايج تحقيق حاضر  آلل ١٩با  OarCP49و 
هاي در جايگاهها آلل يتعداد و فراوان مطابقت دارد.

در مطالعات مختلف متفاوت است ريزماهواره مورد مطالعه 
 ييايامر، اختلاف در نژادها، مناطق جغراف نيا يو علت اصل

 پيژنوت نييدر تع استفاده شده هايروشطالعه و م مورد
    .استافراد 

واينبرگ از آزمون مربع كاي -براي بررسي تعادل هاردي
جايگاه ريزماهواره مورد مطالعه،  ١٠از مجمع استفاده شد. 

- انحراف معني نيز نشانگر سهبودند و نشانگر در تعادل  هفت
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- عدم تعادل مي. ندواينبرگ داشت -هاردي داري از تعادل

ها ها در برابر هتروزيگوتتواند به دلايل افزايش هموزيگوت
هاي جديد و وجود ، ميزان جهش بالا، ايجاد آللبرعكسو يا 
  ).Hedrick, 2000( ايجاد شودهاي پوچ آلل

 در بش شين جمعيت ژنتيكي ساختار به مربوط هايآماره
 تعداد شامل هاآماره اين. است شده داده نشان ٦ جدول

 ،)eN( موثر هايآلل تعداد ،)aN( شده مشاهده هايآلل
 مورد هتروزيگوسيتي ،)oH( شده مشاهده هتروزيگوسيتي

 شانون اطلاعات شاخص و) F( رايت شاخص ،)eH( انتظار
)I( .بودند    

  جمعيت گوسفند شين بش در ريزماهواره نشانگر ١٠ جمعيتي پارامترهاي -٦جدول 
Table 6. Population parameters for 10 microsatellite markers in Shin Bash sheep population   

 Microsatellite loci   aN  eN oH  eH  ISF  I  
OARCP34  9  4.91  0.984  0.796  -0.235  1.86  
OARCP20  7  4.04  0.869  0.752  -0.155  1.59  
MAF70  11  6.17  0.984  0.838  -0.174  2.01  
MAF214  10  6.33  0.949  0.842  -0.127  1.97  
BM6526  5 1.67  0.483  0.402  -0.202  0.77  
MCM42  10  3.95  0.836  0.747  -0.119  1.67  
ILSTS11  10  5.12  0.724  0.805  0.100  1.85  
OARJMP58  11  2.66  0.770  0.624  -0.234  1.49  
OARHH35  6  3.17  0.500  0.685  0.270  1.41  
BM757  5  3.97  0.900  0.748  -0.203  1.49  
Mean  8.4  4.20  0.800  0.724  -0.108  1.61  
Standard error 0.76  0.47  0.058  0.042  0.052  0.114  

- جمعيت داخل در ژنتيكي  تنوع سنجش معيارهاي يكي از

 ميانگين .است انتظار مورد هتروزيگوسيتي مقادير ها،

  شين بش جمعيتدر  انتظار مورد هتروزيگوسيتي
جمعيت  در بالايي را ژنتيكي تنوع كه است ٧٢٤/٠±٠٤٢/٠

 مورد هتروزيگوسيتي ميانگين دهد.مي نشان مورد مطالعه

 Moradoي گوسفند برزيل هاي مختلفواريته انتظار در

Nova تر از گوسفند شين بشپايينبود كه  ٥٩٦/٠ با برابر 
گزارش  eHهرچند . )et al., Ferreira 2014( استدر ايران 

بود  ٧٦٧/٠ برابر با شده در يك نژاد بومي گوسفند در ايتاليا
. )Angelo et al., 2009( استگوسفند شين بش كه بالاتر از 

شين  جمعيتميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده شده نيز در 
. در كه قابل توجه استاست  ٨٠/٠±٠٥٨/٠برابر با  بش

تحقيقي كه روي گوسفندان مصر با استفاده از نشانگرهاي 
مقادير  ،)Nahas et al., 2008 El( ريزماهواره انجام شد

در ميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده شده  براي تريپائين
تا   ٥٤/٠±٢٢/٠( نژادهاي گوسفند مصري گزارش شد

هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد مقادير ). ٦١/٠±٢٢/٠
د كه سطح شدر سطح هر جايگاه نيز محاسبه  انتظار

نشان  را جمعيت مورد بررسي هرتغييرپذيري هر جايگاه در 
هتروزيگوسيتي  بيشترين و كمترين ،دهد. در اين ميانمي

  هايترتيب مربوط به جايگاهه ب مورد انتظار
)٨٣٨/٠ (MAF70 ) ٤٠٢/٠و ( BM6526 بود و در مورد

 ،نيز بيشترين و كمترين مقدار وسيتي مشاهده شدهگهتروزي
 )٩٨٤/٠( و MAF70) ٩٨٤/٠هاي (ترتيب در جايگاهه ب

OarCP34 ٤٨٣/٠( و( BM6526 مقادير مشاهده شد .
- در جايگاه دهندة چندشكلي فراوانعددي بسيار بالا نشان

ريزماهواره مورد  نشانگر و چنين مقاديري از استهاي مزبور 
مقايسه سطوح هتروزيگوسيتي مشاهده شده و  انتظار است.

 ،دهد كه در بيشتر مواردمورد انتظار نشان مي
هتروزيگوسيتي مشاهده شده بيشتر از مورد انتظار است و 

است ) شده ISFاين باعث منفي شدن شاخص تثبيت رايت (
شاخص منفي نشان ن شود ايو همچنان كه مشاهده مي

جمعيت در حال افزايش اين دهد كه هتروزيگوسيتي در مي
 يك است، و با برابرهتروزيگوسيتي  نهايي حد ونچ .است

 در بيشتر هاهمچون ريزماهواره نشانگرهايي در آن مقدار

 درهتروزيگوسيتي  مقادير رواين از است، ٨/٠از  بالاتر موارد

 به نسبت هاريزماهواره مانند بسيار چندشكل نشانگرهاي

ه مقادير ب مقايسة . بنابرايننيست حساس زياد تنوع، افزايش
بسيار  نشانگرهاي براي جمعيتي درون تنوع معيار عنوان

 بيان را دقيقي مقايسات ،هاچندشكل همچون ريزماهواره
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 شانون اطلاعات شاخص از استفاده موارد، اين كند. درنمي

 نشانگر-تركيب جمعيت در موجود تنوع مقايسه براي

در  )Iشانون( اطلاعات شاخص ميانگين .است ترمناسب
مقدار  بود. ٦١/١±١١٤/٠ برابر با جمعيت گوسفند شين بش

ميانگين در اين جمعيت، بالاتر از  Iبرآورد شده شاخص 
در  Iمقدار شاخص  .بودبومي هند در گوسفندان  I شاخص

 دهنده تنوعكه نشان شده بود برآورد ٥٦/١ با اين نژادها برابر
 ,Sharma et al(است ژنتيكي بالاتر در گوسفند شين بش 

شاخص تثبيت رايت براي  ميانگين بيانگر ISFمقدار  .)2020
است. اين مقادير  مورد مطالعه جمعيت هر در نشانگر هر

 -١٠٨/٠ برابر با سفند شين بشميانگين براي جمعيت گو
 يا و كاهش دهندهنشان جمعيت در هر ISFشاخص  .است

 به نسبت شده مشاهده هتروزيگوسيتي فراواني افزايش
 و بوده نظر مورد جمعيت در انتظار هتروزيگوسيتي مورد

 و تصادفي (آميزش آميزشي سيستم دهندهانعكاس
 ١ تا -١ بين ISFتغييرات  دامنه .است آن غيرتصادفي) در

واينبرگ وجود داشته –هاردي اگر در جامعه تعادل .است
انتظار با  مورد و شده مشاهده سيتيهتروزيگو فراواني باشد،

 نزديك يا و صفر با برابر ISFمقدار  ،هم برابر بوده و در نتيجه
دهنده خواهد بود. منفي بودن اين شاخص نشان صفر به

برتري هتروزيگوسيتي مشاهده شده نسبت به مورد انتظار 
و مثبت بودن آن به معناي كاهش هتروزيگوسيتي مشاهده 

 اين مقدار مورد انتظار است.هتروزيگوسيتي شده در برابر 

 نتيجه و اين استجمعيت مورد مطالعه منفي  در شاخص

 مشاهده هتروزيگوسيتي بودن فراواني زيادتر دهندهنشان

 اين درون در انتظار مورد هتروزيگوسيتي به نسبت شده

 قابل تنوع و وجود بودن غيرهمخون نتيجه و در جمعيت

ميانگين  .است مورد مطالعه قبولي در داخل جمعيت
 ١٦٧/٠ برابر با در شش نژاد گوسفند بومي ايران S1F مقدار

دهنده كاهش هتروزيگوسيتي كه نشان ه استبرآورد شد
و بالا بودن ميزان  برابر مورد انتظار مشاهده شده در

 .)Molaei et al, 2010( استها همخوني در اين جمعيت
دهد نشان مي ISFهمچنين بايد توجه نمود كه مقدار بالاي 

ت. لذا به ها اتفاق افتاده اسكه جريان ژني در بين جمعيت
گوسفند شين بش كه در مناطق كوهستاني و رسد نظر مي

 ،شودالعبور شهرستان مهاباد پرورش داده ميحدي صعب تا
و خلوص دور مانده  و اختلاط نژادي گرياز گزند آميخته

   ژنتيكي بالاتري دارد.

 mtDNAبررسي نتايج تعيين توالي ناحيه كنترلي به منظور 
)CR ،(دست آمده ههاي برديف كردن همه تواليپس از هم

قطعات ، چون در بعضي از جمعيت گوسفند شين بشاز 
- هها بهاي ابتدايي و انتهايي تواليتعيين توالي شده، بخش

، به منظور يكسان نمودن ندطور ناقص تعيين توالي شده بود
هاي ابتدايي و انتهايي همه قطعات تعيين توالي شده، بخش

همه قطعات با طول  ،. به اين ترتيبنددشاين قطعات حذف 
 .ندر گرفتمورد استفاده قرا تجزيهجهت  جفت باز ٥٠٧

جمعيت شين در بررسي توالي ناحيه كنترلي نشان داد كه 
 ٢٣هستند و تعداد  ها چندشكلدرصد جايگاه ٥٩/٤ ،بش

نتايج . نددر اين جمعيت شناسايي شد جايگاه چندشكل
هاپلوتيپ در جمعيت مورد مطالعه در ناحيه كنترلي  تجزيه

mtDNA هاي نشان داد كه با در نظر گرفتن همه توالي
 برابر با هاپلوتيپيبا تنوع هاپلوتيپ  ١٧دست آمده، تعداد هب

تنوع هاپلوتيپي در  شناسايي شد. ٩٣٨/٠±٠٣٩/٠
 است شده گزارش ١تا  ٨٥/٠گوسفندان عبري اسپانيا بين 

دارد كه تا حد زيادي با نتايج تحقيق حاضر مطابقت 
)Pedrosa et al., 2007.(  همچنين تنوع هاپلوتيپي با

استفاده از ژنوم ميتوكنديايي در گوسفندان بومي تركيه 
برآورد شد كه اندكي بالاتر از تنوع  ٩٥٠/٠±٠١١/٠

 Oner et(بود هاپلوتيپي برآورد شده در جمعيت شين بش 

al., 2013.(  تنوع نوكلئوتيدي در جمعيت مورد  تجزيهنتايج
نشان داد كه با در نظر  mtDNAكنترلي ناحيه  مطالعه در 

تنوع هاي حاصله از اين جمعيت، ميزان گرفتن همه توالي
برابر با  جمعيت شين بش نوكلئوتيدي در

دست آمد. متوسط ههر جايگاه ب يازابه  ٠١٣١/٠±٠٠١٣/٠
.  بود ٥٩/٦ها برابر با تعداد نوكلئوتيد متفاوت در اين توالي

و  ١٦/٦هر توالي برابر با  ي) به ازاθ( مقدار تتا ،از طرفي
 دست آمد.هب ٠١٢/٠هر جايگاه برابر با  يمقدار تتا به ازا

- )، ميانگين تعداد متفاوت جفتي در بين تواليθمقدار تتا (

هاي متفاوت كه بر حسب ميزان جهش است mtDNAهاي 
ميانگين تنوع نوكلئوتيدي شود. در بين افراد محاسبه مي

  ٠١٤/٠گوسفندان تركيه برابر  اد ازنژ هشتگزارش شده در 
 Oner( د كه با نتايج تحقيق حاضر مطابقت داشتشبرآورد 

et al., 2013(جواري كشور تركيه و تبادلات ژنتيكي . هم
در گذشته تا  صورت گرفته در بين دو كشور ايران و تركيه

دست آمده هكننده نتايج مشابه بتواند توجيهحدودي مي
 ، ميزانندان چينيفنژاد از گوس ١٧روي  حاصل نتايجباشد. 

نشان  ٠١١٦/٠ و برابر با طور متوسطتنوع نوكلئوتيدي را به
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دهنده تنوع نوكلئوتيدي بالاتر در گوسفندان داد كه نشان
 ميانگين تنوع نوكلئوتيدي .)Chen et al., 2006( استايران 

در گوسفندان ژنوم ميتوكندري  D-Loopبا استفاده از توالي 
بالاتر از مقدار  برآورد شد كه اندكي ٠١٩/٠ برابر با تبتي
. )Liu et al., 2016( استرد شده در گوسفند شين بش برآو

 رتنوع درون جمعيتي با استفاده از نرم افزا تجزيه نتايج
MEGA ver. 7.0 كنترلي  در جمعيت مورد مطالعه در ناحيه

mtDNA هاي داد كه با در نظر گرفتن همه توالي نشان
 برابر جمعيتي تنوع درونحاصله از اين جمعيت، ميزان 

- با روش هاي هاپلوتيپيگروهتعيين نتايج . است ٠١١٨١/٠

درصد از افراد جمعيت  ٥٠نشان داد كه  اشاره شدههاي 
افراد داراي  درصد ٢/٢٩، Aگروه هاپلوتيپي شين بش داراي 

گروه درصد افراد داراي  ٨/٢٠و  Bگروه هاپلوتيپي 
يند توسعه آفر ،در يك مطالعه مروريهستند.  Cهاپلوتيپي 

گوسفند پس از اهلي شدن با استفاده از ژنوم ميتوكنديايي 
كه يكي از  شد و نشان داده شدتشريح  Yو كروموزوم 

كه  است، منطقه خاورميانه مناطق اهلي شدن گوسفند
 ,.Machova et al شود (كشور ايران را هم شامل مي

خط مادري در گونه گوسفند  سهشواهدي از وجود  .)2022
دهنده وقوع در منطقه خاورميانه گزارش شده است كه نشان

 طوريبه است،يند مختلف اهلي شدن در گوسفند آچند فر
در همه نژادهاي  Cو  A ،Bگروه هاپلوتيپي  سهكه وجود هر 

هاي توالي تجزيهبا استفاده از  گوسفند مورد مطالعه تركيه
D-Loop  و سيتوكرومb به اثبات رسيد  ژنوم ميتوكندري

)Pedrosa et al., 2005.( انجام شده در  در مطالعه جديدتر
   ٥٣١تركيه با استفاده از قطعه  در گوسفند نژاد بومي هشت

توالي  (هماني رميتوكندناحيه كنترلي ژنوم  جفت بازي
mtDNA هاي هاپلوتيپيگروهفراواني  ،)در تحقيق حاضر A ،

B  وC  د كه شدرصد تعيين  ٩/١٨و  ٧/٣٠، ٤/٥٠به ترتيب
 ).Oner et al., 2013( با نتايج تحقيق حاضر مطابقت دارد

در تحقيقي كه با استفاده از تعيين توالي كل ژنوم 
- گروهروي دو نژاد كردستان عراق انجام شد، ميتوكندري 

، ٢/٤٥هاي به ترتيب با فراواني Cو  A ،Bهاي هاپلوتيپي 
كه تا حد زيادي با نتايج  ندشناسايي شد درصد ٨/٢٥و  ٢٩

 چهار . وجود)Mustafa et al., 2018مطابقت داشت (حاضر 
 ينژاد از گوسفندان بوم ١٠در  Eو  A ،B ،C يپيگروه هاپلوت

مشخص  mtDNA يكنترل هيناح يبا استفاده از توال رانيا
وجود هر  همچنين ).Rafia and Tarang, 2016شده است (

سه گروه هاپلوتيپي در گوسفندان امروزي قزاقستان، 

 ،و اسپانيا شناسايي شده است چين ،قديمي قزاقستان، هند
در به ترتيب  Bو  Aكه فراواني گروه هاپلوتيپي  طوريبه

 Pedrosa( استبالاتر  و اروپايي نژادهاي گوسفند آسيايي

et al., 2005; Chen et al., 2006; Mukhametzharova 
et al., 2018; Sharma et al., 2020; Tarlykov et al., 

رسد كه گونه گوسفند پس از اهلي شدن به نظر مي). 2021
ايجاد خطوط مادري  آناتولي و و در منطقه خاورميانه

جاده  چند مسير مختلف درياي كاسپين و نيز راهاز  ،مختلف
 كشورهاي اوراسيا مناطق مختلف جهان از جمله درابريشم 

 ,.Lv et al( توسعه يافته استصورت نژادهاي امروزي به

2015; Schroeder et al., 2017.(  

  گيري كلينتيجه

با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره نشان  نتايج اين تحقيق
گوسفند شين بش كه يكي از نژادهاي بومي  داد كه جمعيت

، از تنوع ژنتيكي قابل توجهي برخوردار است. استايران 
دهنده برتري هتروزيگوسيتي نشان ISFمنفي بودن شاخص 

مشاهده شده نسبت به هتروزيگوسيتي مورد انتظار بوده و 
در نتيجه بيانگر غيرهمخون بودن و وجود تنوع قابل قبول 

وجود تنوع . استبش  نيشگوسفند  تيجمعدر داخل 
شروع  يرا برا نهيزم ،يدام تيجمع اينژاد  كيدر  يكيژنت

 يهاتيجمع يكند. به عبارتيهموار م يبرنامه اصلاح نژاد
دهند يبالاتر به انجام انتخاب بهتر پاسخ م يكيبا تنوع ژنت

 جاديا يكيمورد نظر، بهبود ژنت يتوان در صفات اقتصاديو م
نيز وجود  mtDNAنتايج تعيين توالي ناحيه كنترلي  .نمود

تنوع هاپلوتيپي و تنوع نوكلئوتيدي بالاتر را در جمعيت 
- گروهتعيين نتايج  ،گوسفند شين بش نشان داد. از طرفي

نشان داد كه اين جمعيت مورد مطالعه در  هاي هاپلوتيپي
 .است Cو  A ،Bگروه هاپلوتيپي نوع ايران داراي هر سه 

بنابراين نتايج اين تحقيق و مطالعات انجام شده در 
وجود  و كردستان عراق  از جمله تركيه جواركشورهاي هم
 اطقاهلي شدن گوسفند را در منيند مختلف آحداقل سه فر

 به نظر مي رسد، دهد. بنابرايننشان مي خاورميانه و آناتولي
 بخصوص نواحي غربي و شمال غربي كه يكي از ايران كشور

شود، در توسعه محسوب مي كز اهلي شدن گونه گوسفندامر
با توجه  داشته است. نژادهاي گوسفند امروزي نقش مهمي

افزايش ، احتمال گوسفند شين بشبه پراكنش محدود 
 در اين جمعيت در آينده كاهش تنوع ژنتيكي همخوني و

 يك برنامه حفاظتيشود، پيشنهاد مي بنابراينوجود دارد. 
به منظور مديريت دهندگان با مشاركت پرورش ايو توسعه
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تدوين و اجرايي شود.  تيجمع نيا تنوع ژنتيكي در

همچنين تعيين اهداف اصلاحي و اجراي برنامه اصلاح 
نژادي سبب افزايش بازده اقتصادي در اين جمعيت شده و 

  كند.اين نژاد بومي كمك مي برداري ازحفاظت و بهرهبه 
  

 تشكر و قدرداني

از معاونت امور توليدات دامي استان آذربايجان غربي و نيز 
امور توليدات دامي شهرستان مهاباد كه نهايت  اداره

، تشكر و هاي خون داشتندهمكاري را براي تهيه نمونه
   د.شوقدرداني مي
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