
 

 

 گونه حیات وحش ایران با استفاده از 30تنوع ژنتیکی  مروری بر مطالعات انجام شده بر روی

   هاگونه  شناساییو  بیوآکوستیک،  Cytbتوالی ژن، D-loop ،NADH 5 نشانگر های مولکولی

 ، فاطمه طباطبایی یزدیمحمدصادق کریمی

دانشگاه فردوسی مشهد، مدیریت و حفاظت تنوع زیستیدانشجوی کارشناسی ارشد   

 استادیار گروه علوم و مهندسی محیط زیست، دانشگاه فردوسی مشهد

Karimi.msadegh77@gmail.com  

 

 چکیده:

ایران کشوری پهناور که به دلیل تنوع توپوگرافی و اقلیمی از تنوع زیستی بالایی برخوردار است. یکی از سطوح تنوع زیستی، 

از مهمترین  تنوع ژنتیکیژن می باشد که بررسی تنوع ژنی در امر حفاظت از گونه ها امری ضروری به شمار می رود. 

یک می توان از ژنتی سازگاری گونه ها در محیط های جغرافیایی می باشد. است که از ملزومات براخصوصیات تنوع زیستی 

امروزه با پیشرفت بوم در کنار مطالعات مورفومتری و روش های ریخت شناسی تنوع گونه ها را مورد بررسی قرار داد. 

ی گونه های تنوع ژنتیک تحلیل درخت فیلوژنتیکی می توان ساختار وشناسی مولکولی و استفاده از نشانگر های مولکولی، 

ساختار و تنوع ژنتیکی گونه ها با استفاده از  مطالعات انجام شده بر روی مرور به حیات وحش را بررسی کرد. در این مقاله

گونه جانوری  30و همچنین وضعیت تنوع ژنتیکی بیوآکوستیک در شناسایی گونه ها  کاربرد روش ،نشانگر های مولکولی

 پرداخته شده است. در رده های پستانداران، پرندگان، ماهی ها و خزندگان  از بومی و غیر بومیاعم  حیات وحش ایران

 

 کلمات کلیدی:

 ND5آنالیز  -حیات وحش ایران -میتوکندریایی loop-D -نشانگر های مولکولی -تنوع ژنتیکی

 

 مقدمه:

عات کافی ازتنوع ژنتیکی آن نیازمند اطلا گونه های حیات وحشضعیت حفاظتی و درک درست وشناخت  امروزه جهت

می تواند به مثابه عصای حفاظتی تنوع زیستی نقش بسیار مهمی  که سرعت رشد بالایی داشته است علم ژنتیک م.هستی

مهندسی ژنتیک می تواند گونه های درحال انقراض را حفاظت و  در برنامه ریزی ها و اقدامات حفاظتی نقش ایفا کند.

داده های مولکولی مورد (. 1400بوسیله آن بتوان گونه های منقرض شده را احیا نمود )رهنورد و نظری، همچنین شاید
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استفاده در رده بندی ها می توانند به بررسی غنا و تنوع گونه های در حفاظت از تنوع زیستی کمک کنند )ایمانی هرسینی 

بررسی مورفومتری آناتومی جمجمه و روده و همچنین روش توالی سنجی ها در کنار روش هایی نظیر (. 1400و همکاران، 

قدرتمند تر خواهد کرد )پوسنتی و های مورفولوژیکی مانند خز، رنگ پوشش، اندازه بدن قدرت تنوع سنجی را دقیق تر و 

 لی هایبا استفاده از بررسی های ژنتیکی می توان تنوع هاپلوتایپی بین توا (.2013؛ دویلارد و همکاران، 1996راگنی،

همچنین بر اساس پلی مورفیسم (. 1392نوکلئوتیدی نمونه های مطالعاتی را مورد سنجش قرار داد )خلیل زاده و همکاران، 

امکان بررسی شباهت ژنتیکی هاپلوتایپ ها بین گونه های مختلف در مناطق مختلف جغرافیایی هم وجود دارد )کفایی و 

بررسی وضعیت تاکسونومیکی و هیبریداسیون گونه ها تلاقی پراکنش میان آنها را می توان با استفاده از (. 1391رضایی، 

همچنین بررسی تنوع ژنتیکی می تواند اطلاعاتی نظیر دچار شدن یا (. 1399موسوی و همکاران، تجزیه و تحلیل کرد )

توانند تعادل بین جهش و  ابزار های ژنتیکی مینشدن جمعیت به معضل گردن بطری را در اختیار کارشناسان قرار دهد. 

(. 2008رانش های ژنتیکی را بر اساس تحلیل ساختار جمعیتی و آنالیز های دموگرافیک نشان دهند )نادری و همکاران، 

جفت نوکلئوتید در ناحیه ژن میتوکندریایی ابزاری کارآمد برای تعیین  800تا  600ژن سیتوکروم اکسیداز میتوکندری با 

می توان با تکثیر قطعه (. 2009؛ علی آبادیان و همکاران، 2006هانی معرفی شده است )روبینوف، تنوع زیستی در سطح ج

گر ها و ترموسایکلر ها نمونه ها را توالی سنجی و در گام ندریایی به کمک آغازمیتوک loop-Dهای مورد نظر از ناحیه 

ز گونه از معیار فاصله ژنتیکی می توان برای تمای کرد. های بعد فاصله ژنتیکی آنها را محاسبه و درخت فیلوژنتیکی را ترسیم

ترسیم درخت فیلوژنتیکی می  به منظور (.2014ها از یکدیگر در مطالعات ژنتیکی استفاده کرد )تورستروم و همکاران، 

 ناحیه کنترل های نوکلئوتیدی توالیبا بررسی پارامتر(. 1392استفاده نمود )خلیل زاده و همکاران،  MEG 5توان نرم افزار 

ژنوم میتوکندریایی در بین گونه های مختلف و همچنین فراوانی باز های آلی توالی ها می توان تفاوت و تشابه میان آنها را 

در بررسی های توالی  (.1393)اسدی آقبلاغی و همکاران،  مورد مطالعه قرار داد و وضعیت ژنتیکی و حفاظتی را گزارش داد

یداسیون و سنجش خلوص ژنتیکی برای حفاظت از گونه ها دارای اهمیت می باشد )موسوی و ژنتیکی تعیین نرخ هیبر

برای بررسی فرضیه های تکاملی و تبارشناسی گونه ها در کنار داده های میتوکندریایی می توان از ژن  (.1399همکاران، 

روابط فیلوژنتیکی گونه های حیات وحش  (. برای تعیین2005ها و ماکر های هسته ای استفاده کرد )پورسیو و همکاران، 

از ژنوم میتوکندری هم   ND5میتوکندریایی می توان از قطعه  loop-Dو  bعلاوه بر روش توالی سنجشی سیتوکروم 

D-وجود نواحی با تغییر پذیری بالا در بررسی   (.1392؛ اسدی و همکاران، 1399ان، استفاده نمود )موسوی و همکار

loop  به تشخیص گونه ها و مطالعات تکاملی گونه های وابسته و در نهایت ترسیم و تحلیل روابط تبار زایی کمک خواهد

از ژنوم میتوکندری در گوشتخواران  ND5قطعه  (.2006؛ زدر و همکاران،2002 نمود )کیم و همکاران؛کلومبو و همکاران،

تنوع ژنی و مطالعه ساختار ژنی استفاده کرد )دریسکول و همکاران،  نرخ جهش بالایی داشته و از آن میتوان برای ارزیابی

می توان به بانک ژنتیکی  ND5برای استخراج توالی ها جهت آنالیز های تبار شناسی  (.1997؛ لوپز و همکاران، 2007

NCBI .ژنوم میتوکندری و قطعات  رجوع نمودND6-ND5  وCYTB ات برای تفکیک زیر گونه ها در مطالعات حی

توالی ها در آنالیز های ترسیم درخت فیلوژنیتک استفاده می شوند که (. 1399وحش به کار می روند )موسوی و همکاران، 

و آماده سازی  PCRدرصد نگه داری و بعد در  96در محلول اتانول  DNAدر آزمایشگاه نمونه ها را برای استخراج 

؛ تامورا 2005؛ کیچنر و همکاران، 1399را تکثیر خواهند کرد )اسدی و همکاران  ND5میکروتپ شاهد قطعه مورد نظر از 



یزین با کارهای نرم افزاری و چرخه رنجیره مارکوف با چند اجرای ادرخت فیلوژنتیک بر اساس تحلیل ب (.2013و همکاران، 

رخت از قانون اکثریت استفاده در زمان های برابر ترسیم خواهد شد که در نهایت برای تشخیص قابل اطمینان بودن د

به روش اتوماتیک  XLABI 3730برای توالی یابی نمونه ها می توان از دستگاه  (.1399خواهد شد )موسوی و همکاران، 

برای دریافت نمونه همولوژی توالی ها را بررسی نمود. و  BLASTآنها را  NCBIسانگر استفاده کرد و در پایگاه داده 

می توان به بانک ژن موزه تاریخ طبیعی و ذخایر ژنتیک سازمان حفاظت محیط زیست رجوع و یا به ژنتیکی از جانوران 

در انتها می توان (. 1399صورت مستقیم از بافت جانوران گیر افتاده، صدمه دیده نمونه برداری کرد )موسوی و همکاران، 

 MEGAدر محیط نرم افزاری  Cantor-Jukesو  Kimura2Pفاصله ژنتیکی بین زیر کلادها را با استفاده از مدل های 

را محاسبه کرد. بررسی هاپلوتایپ های متعلق به کلاد ها حائز اهمیت می باشد زیرا از تحلیل گسترش آنها می توان  6

را  هم بررسی نمود. گستره هاپلوگروپ ها را می توان پس از ترسیم نقشه هاپلوتایپ های متعلق به کلاد گونه ها  پراکنش

به طور کلی در انتهای فرآیند بررسی های ژنتیکی می توان با تحلیل (. 1399های مختلف بررسی کرد )موسوی و همکاران، 

 جغرافیایی مختلف در پراکنش، همپوشانی ها و شارش ژنی شبکه هاپلوتایپی می توان پیشروی گونه ها را در موقعیت های

همچنین استفاده از نشانگر های مولکولی و میکروستلایت ها در بررسی های ژنتیکی تنوع سنجی بررسی نمود.  میان آنها را

 (. 1396 خواهد داشت )قلیچ پور و میرقائد، میان جمعیت گونه ها نسبت به روش های مورفولوژیکی و مورفومتری برتری

 تغییر اقلیم در سطح ژن پیامد هایبررسی 

ابزارهای ژنتیکی بوم شناسی مولکولی می توانند اطلاعات مفیدی در خصوص شناخت صفات و مبانی ژنی در اختیار محققان 

ژن هایی که در گونه های مختلف در کنترل ظهور صفت های مربوط به تنش خشکی، گرما، طول دوره روشنایی قرار دهند. 

و میزان کربن دی اکسید می باشند تحت تاثیر تغییرات اقلیمی قرار خواهند گرفت. می توان در شرایط آزمایشگاهی، 

 کاملی را مورد بررسی قرار داد که البته این گونه تغییراتاثرات و ردپای تغییرات اقلیمی در تغییرات تصحرایی و گلخانه ای 

 (. 1392باید در چند نسل در نظر گرفته شود )ملکیان، 

 گونه های حیات وحش بررسی فراوانی و تنوعآکوستیک در بیوامکان سنجی روش 

م ها برای سلامت اکوسیست از آنجایی که تنوع از شاخص های بسیار مهم بیولوژیکی در اکوسیستم ها می باشند برآورد آن

یک اولویت به شمار می رود. روش آکوستیک یا زیست صوت شناسی برای برآورد پارامتر های بیولوژیکی جامعه زیستی 

(. روش زیست صوت شناسی با استفاده از فرکانس های دریافتی 1400)پیروی لطیف و همکاران،  می تواند موثر باشد

ن برای تولیدمثل و یا بر طرف کردن نیاز غذایی بوده با این روش می توان فراوانی و تنوع صدای گونه ها در زیستگاه هایشا

( در پژوهشی بر روی بررسی تنوع و 1400گونه را در محدود جغرافیایی مطالعاتی بررسی کرد. پیروی لطیف و همکاران )

سه خانوده و هشت جنس را شناسایی کرده گونه خفاش از  20فراوانی جامعه زیستی خفاش ها در استان گیلان توانستند 

 و دلیل انتخاب این روش را سهولت کارآیی در نمونه برداری میدانی عنوان کردند. 

 برد نشانگر های میکروستلایت در بررسی ژنتیک جمعیت ماهیانرکا



 DNAبرای بررسی تنوع ژنتیکی گونه ها در علم ژنتیک از نشانگر های مختلفی استفاده می شود. نشانگر های مولکولی 

به مراتب قدرتمند تر از نشانگر های مورفولوژیکی و سیتوژنتیکی خواهند بود. نشانگر های میکروستلایتی تنوع هتروزیگوتی 

بوده و کاربرد فراوانی  PCR(. نشانگر های میکروستیلات مبتنی بر 1396ئد، را به خوبی نشان می دهند )قلیچ پور و میرقا

( در مطالعه ای بر روی 1396در بررسی های فیلوژنتیکی و تنوع سنجی در جمعیت ماهیان دارد. قلیچ پور و میرقائد )

شانگر های ناز بین د که کاربرد نشانگر های میکروستلایت در بررسی های فیلوژنتیکی ماهیان به این نتیجه دست یافتن

نوع ژنتیکی درون و میان و همچنین میکروستلایت ها در سنجش ت SrRNA16، ژن mtDNAمولکولی در سطح 

آن  mtDNAبه طور کلی ویژگی وراثت پذیری مادری و تغییر پذیری بالای کارآمد عمل خواهند کرد. ها گونه  جمعیت

 (.2007را به ابزاری قدرتمند برای شناسایی گونه ها تبدیل کرده است )تاب و همکاران، رستوگی و همکاران؛

 در بررسی میانگین واگرایی ژنتیکی و محدوده یابی فاصله ژنتیکی COIپتانسیل سنجی توالی 

غنا و تنوع گونه ای را مورد بررسی دقیق در امر حفاظت از تنوع به کمک داده های مولکولی و مطالعات رده بندی می توان 

حاصل از استخراج ژن از بافت نمونه ها و اعمال واکنش زنجیره ای پلی مراز  COIتوالی نوکلئوتیدی زیستی قرار داد. 

اصله ژنتیکی محدوده فتکثیر و توالی یابی آن می تواند در برآورد میانگین واگرایی ژنتیکی بین گونه ای و همچنین تعیین 

گونه ها مورد استفاده قرار گرفته و هر کلاد را به صورت یک واحد تکاملی  معرفی کرد که در نهایت در مدیریت حفاظتی 

وقوع فرآیند های تکاملی در مدت زمان طولانی باعث  (.1400گونه ها بسیار موثر خواهد بود ) ایمانی هرسینی و همکاران، 

اهمیت های زیادی در تحلیل  COIژن میتوکندریایی  (.2010ر بین گونه ها خواهد شد )کر و همکاران، بالارفتن واگرایی د

روابط فیلوژنتیکی دارد که می توان به جداسازی، آنالیز آسان و طراحی پرایمر های قوی، نرخ تکاملی بالا آن اشاره کرد 

بررسی تفاوت بین تاکسون های از این ژن می توان برای (. همچنین 2003؛ هبرت و همکاران، 2009)برتولزی و همکاران، 

 (.0014با خویشاوندی نزدیک استفاده نمود )ایمانی هرسینی و همکاران، 

 یزین و حداکثر درست نمایی هاپلوتایپ هاامدل تکاملی، رسم درخت بتحلیل تبارشناسی با 

یزین و بیشترین درست نمایی و ارتباط میان ادرخت بتحلیل تبار شناسی را می توان با استفاده از مدل تکاملی، رسم  

هاپلوتایپ ها با استفاده از منطق پاریسمونی انجام داد و سپس تعلق تباری جغرافیایی را تفسیر نمود )کاظمی و همکاران، 

ژنتیکی را در نمونه ها و همچنین تنوع هاپلوتایپی معنی داری تمایز  bمی توان با محاسبه تنوع ژنی سیتوکروم (. 1400

بین جمعیت های گونه های مختلف در محدود های جغرافیایی تشخیص داد و آنها را به عنوان واحد های تکاملی معرفی 

 (. 2004؛ آمیلز و همکاران، 1400نمود )کاظمی و همکاران، 

 و معرفی هاپلوگروپ کاربرد نرم افزار های بیوانفورماتیکی در آنالیز تنوع ژنی

با استفاده از نرم افزار های بیوانفورماتیکی که براساس داده های نوکلئوتیدی و کدون های پروتئینی می باشند می توان 

تنوع ژنتیکی را مورد بررسی و تفسیر قرار داد. با استفاده از این نرم افزار ها می  PCRپس از فرآیند تکثیر ژنی از روش 



ایت که در نه شناسایی و سپس بر اساس آنها هاپلوگروپ معرفی نمودنمونه ها والی توان جایگاه های پلی مورفیک را در ت

 (. 1397)افشاریان و همکاران،  تنوع ژنتیکی برای مطالعات حفاظتی بررسی خواهد شد

 AMOVAبا روش واریانس مولکولی  ND5آنالیز آماری 

به صورت میانگین تفاوت نوکلئوتیدی در زیر کلاد ها استفاده شده و سنجش اختلاف  ND5تحلیل های آماری ژنتیکی 

در محیط نرم افزاری انجام خواهد شد  AMOVAژنتیکی در بین زیر کلاد ها به صورت تحلیل آنالیز واریانس مولوکولی 

ی درجه آزادی، مجموع دارا AMOVA(. نتایج تحلیل آماری 2009؛ لیبردادو و روزاس، 1399)موسوی و همکاران، 

مربعات و درصد تغییر منابع تغییر در سطوح زیر کلادها، درون زیر کلادها و در نهایت کل جمعیت می باشد که خود نیز 

( در مطالعه روابط فیلوژنتیکی گربه وحشی در 1399موسوی و همکاران ) می باشد. value-Pدارای آزمون معنی داری و 

 استفاده کردند.  Fstی اختلاف بین زیر کلاد ها می توان از آماره برای سنجش معنی دار ایران،

 نقش اندازه بازه توالی در بررسی تفاوت ژنتیکی

احتمال وجود تنوع ژنتیکی در بازه اندازه بازه توالی مورد مطالعه از حیث داشتن تعداد ژن های مختلف دارای اهمیت است. 

توالی های کوتاه کاهش یافته و هرچه طول توالی بلندتر و تعداد ژن های آن بیشتر باشد، بررسی توالی برای سنجش تنوع 

 (. 1397ژنتیکی گونه ها دقیق تر و بهتر خواهد بود )حیدری و همکاران، 

 حداقل هزینهو مدل های  یطراحی کریدور های زیستگاهی برای برقراری جریان ژنتیک

ایجاد کریدور های ارتباطی بین زیستگاه ها با مطالعات دقیق علمی می تواند ارتباط ژنتیکی بالقوه بین جمعیت های گونه 

(. قطعه قطعه شدن زیستگاه ها یکی از مهمترین دلایل آشفتگی های 1396های مختلف برقرار کند )شبابی و همکاران، 

ت ژنتیکی بین لکه های زیستگاهی را مسدود و یا به شدت کاهش دهد. زیستگاهی به شمار می رود که می تواند ارتباطا

طراحی کریدور های زیستگاهی با مدل سازی بر اساس داده های حضور و در نظر گرفتن معیار های زیستی می تواند عامل 

اقل هزینه از رایج مدل های حد(.  1396بسیار موثری در برقراری این نوع از ارتباطات حیاتی باشد )شبابی و همکاران، 

ترین شیوه های طراحی کریدور ها به شمار می روند که از آنها برای گونه های کانونی استفاده می کنند )ولیزادگان و 

(. در این نوع از مدل ها با آنالیز مسیر با حداقل هزینه احتمال جابجایی جمعیت ها را در زمینه سیمای 1392رمضانی، 

 ر می دهند تا از انزوای جمعیت ها جلوگیری شود. سرزمین مورد ارزیابی قرا

 بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی گونه های جانوری ایران

 رده پستانداران

 (Panthera pardus saxicolorتنوع ژنتیکی گونه پلنگ ایرانی ) .1



پلنگ ایرانی در سرتاسر کشور انتشار کشور ایران از مهمترین زیستگاه های پلنگ ایرانی در غرب آسیا به شمار می رود. 

( در پژوهشی بر 1397فرهادی نیا و همکاران ) د.نگونه را تهدید می کنلکه های زیستگاهی داشته است و عوامل مختلفی 

به این نتیجه دست یافتند که این گونه در مقایسه با   NADH5روی تنوع ژنتیکی گونه پلنگ ایرانی با استفاده از ژنوم 

 تخواران بزرگ جثه ایران تنوع ژنتیکی پایین تری داشته و باید گونه در اولویت حفاظتی قرار داشته باشد. سایر گوش

 در ایران ( Acinonyx jubatus) گونه یوزپلنگ بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی .2

جمعیت یوزپلنگ آسیایی در کشور به شدت کاهش داشته است و از این رو بررسی تنوع ژنتیکی و تبار زایی آن از اولویت 

( به این نتیجه دست یافتند که وجود تبار 1395در مطالعه بهزادی و همکاران )های حفاظتی در کشور تلقی می شود. 

وع ژنتیکی باقی مانده این گونه در کشور فقط باید در اولویت حفاظتی های این گونه حاصل میلیون ها سال تکامل بوده و تن

 هزار سال قبل از زیر گونه آفریقایی تمایز یافته است. 97تا  32بالا قرار گیرد. زیر گونه آسیایی حدود 

 در ایران (Caracal caracal) لاتنوع ژنتیکی گونه کاراکبررسی وضعیت  .3

و  bسیتوکروم  توالی( بر روی بررسی تنوع ژنتیکی گربه سانان ایران با استفاده از 1395در مطالعه بهزادی و همکاران )

NASH5 ار شناسی بررسی تبین بوده و تنها یک هاپلوتایپ در به این نتیجه رسیدند که تنوع ژنتیی گونه کاراکال پای

 نمونه ها یافت شد.  

 در ایران (Lynx lunx) گونه سیاه گوش تنوع ژنتیکیبررسی وضعیت  .4

جمعیت گونه سیاه گوش در کشور در سال های اخیر بر خلاف پراکنش آن از غرب تا شرق کشور به دلیل کاهش طعمه و 

( بر روی بررسی تنوع ژنتیکی گونه سیاه گوش 1393در مطالعه بهزادی و ملکیان )تخریب زیستگاه کاهش داشته است. 

ده از مطالعه روابط فیلوژنتیکی و ناحیه کنترلی میتوکندریایی به این نتیجه دست یافتند که تنوع در ایران با استفا

 نوکلئوتیدی و هاپلوتایپی این گونه پایین بوده و باید اقدامات موثری برای حفاظت و مدیریت جمعیت های گونه انجام شود. 

 در ایران ( Capra aegagrusتنوع ژنتیکی گونه کل و بز ) .5

در سال های اخیر جمعیت گونه کل و بز در کشور کاهش داشته و در طبقه حفاظتی آسیب پذیر قرار گرفته است. حسینی 

( با استفاده از توالی ژنوم میتوکندریایی و ترسیم درخت فیلوژنتیکی هاپلوتایپ های گونه کل و 1397حیدری و همکاران )

ند و نتایج نشان داد که در مناطق مختلف کشور تفاوت معنی داری در بز را در استان مازندران مورد مطالعه قرار داد

 و تفاوت ژنتیکی بالایی بین کلادهای گونه کل و بز در کشور وجود دارد. کلادهای هاپلوگروپ ها وجود داشته است 

استان  دو منطقه در (Gazella subguttutosa) گونه آهو گواتر دار ایرانی بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی .6

 بوشهر



جمعیت آهوسانان در کشور دارای نرخ بالای کاهش بوده است و ارزیابی تنوع ژنتیکی این گونه ها برای حفاظت ضروری 

( در مطالعه ای بر روی تنوع ژنتیکی آهوی گواتر دار ایرانی با استفاده از تکثیر ژن 1390یوسفی سیاه کلرودی )می باشد. 

و تعیین ژنوتیپ به این نتیجه دست یافت که فاصله ژنتیکی بین دو جمعیت منطقه حفاظت شده مند بوشهر و دیمه 

 اردی واینبرگ بودند. برآورد گردید که دو جمعیت در تعادل ه 0.752رامهرمز برابر 

 استان فارس سایت بهرام گور در (iGazella bennetti) تنوع ژنتیکی گونه جبیربررسی وضعیت  .7

آهوسانان در ایران در معرض خطر قرار داشته و جمعیت آنها با نرخ بالایی در حال کاهش است و حفاظت از آنها یک اولویت 

( درپژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی آهو و جبیر در استان فارس با 1394محمدی گرجی و همکاران )مهم به شمار می رود. 

و تحلیل درخت فیلوژنیکی به این نتیجه رسیدند که نمونه های جبیر بهرام گور دارای  bاستفاده از بررسی ژن سیتوکروم 

 را تشکیل دادند. هاپلوتایپ مشترک بوده و نمونه های هرمود لار هاپلوتایپ جداگانه ای 

 در ایران (Sus scrofaتنوع ژنتیکی گونه گراز وحشی )بررسی وضعیت  .8

 AMOVA(، در مطالعه تنوع هاپلوتایپی و تنوع نوکلئوتیدی گراز های وحشی در ایران بر اساس تحلیل 1397اشرف زاده )

توالی از  104هاپلوتایپ در  20با استفاده از  FSTو نمایه  AMOVAاختلاف ژنتیکی بین کلادها را بر اساس تحلیل 

درصد بیش از اختلاف ژنتیکی داخل کلاد ها را محاسبه کرد و  84.82جمعیت ها در ایران اختلاف ژنتیکی بین کلادها را 

گسترش جمعیت شناختی ناگهانی در کلادهای گراز وحشی ایران تایید نشد. حضور هم جای کلادها در مناطق مختلف 

 ز مهم ترین دلایل هدف این پژوهش بود. کشور ا

و مقایسه آن  (laristanica orientalis Ovisتنوع ژنتیکی گونه قوچ و میش لارستان )بررسی وضعیت  .9

 با سایر قوچ و میش های کشور

( بر روی تنوع ژنتیکی قوچ و میش لارستان و قیاس آنها با سایر قوچ های کشور 1391نتایج پژوهش کفایی و رضایی )

نشان داد که بر اساس پلی مورفیسم هاپلوتایپ اوریال با نمونه های پارک گلستان  و هاپلوتایپ شهرکرد و همچنین 

ه و جریان ژنی از شمال تا جنوب ایران مشهود بود. همچنین هاپلوتایپ مراکان استان آذربایجان شباهت ژنتیکی داشت

ی مهاجرت و تشابه ژنتیکهاپلوتایپ های پارک گلستان و شهر کرد بر خلاف اوریال دارای گستردگی وسیع در ایران نبود. 

 از عمده ترین هدف های این پژوهش بود. 

 در ایران (Hyaena hyaena Linnaeusتنوع ژنتیکی گونه کفتار راه راه ایرانی )بررسی وضعیت  .10

اطلاعات در خصوص کفتار راه راه ایرانی قدری محدود می باشد و برای برنامه های حفاظتی گونه نیازمند بررسی های 

( تنوع ژنتیکی کفتار راه راه ایرانی را با استفاده از ژن میتوکندریایی 1397ژنتیکی می باشد. در پژوهش حیدری و همکاران )

ND2A  مدل های تکاملی و در نهایت فاصله ژنتیکی مورد بررسی قرار دادند و نتایج نشان داد که تنوع ژنتیکی این گونه ،

 کاهش داشته است و در عین حال حساسیت گونه نسبت به استرس های محیطی کم بوده است. 



 در ایران (Ursus arctosتنوع ژنتیکی گونه خرس قهوه ای ) .11

( بر روی تنوع ژنتیکی خرس قهوه ای در ایران با استفاده از بررسی ناحیه 1396اشرف زاده و همکاران ) پژوهشدر 

به این نتیجه دست یافتند که ساختار ژنتیکی معنی  AMOVAوسیله تحلیل ب میتوکندریایی و تنوع سنجی هاپلوتایپ ها

ر آنها بیانگر تنوع هاپلوتایپی به نسبت زیاد در جمعیت داری بین زیر کلاد های خرس قهوه ای در ایران مشهود است و تفسی

این گونه در کشور می باشد. تهدید جمعیت خرس قهوه ای در منطقه خاورمیانه از عمده ترین دلایل این پژوهش عنوان 

 گردیده بود. 

 (Cervus elaphusتنوع ژنتیکی گونه گوزن مرال ایران ) .12

در طی چند دهه اخیر به دلایلی نظیر از بین رفتن پوشش گیاهی و شکار غیر قانونی جمعیت مرال های کشور به شدت 

( در پژوهشی بر روی بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی مرال شمال کشور با 1395کاهش یافته است. مسعودی و همکاران )

  به این نتیجه دست یافتند که میزان شباهت ژنتیکی در داخل Fstاستفاده از بررسی ژنوم میتوکندریایی و آنالیز آماری 

 درصد از تنوع ژنتیکی در بین جمعیت ها برآورد گردید.  10درصد بوده است و  90جمعیت ها بیش از 

 )Dama dama mesopotamicaتنوع ژنتیکی گونه گوزن زرد ایرانی ) .13

حقی و همکاران  ید گونه گوزن زرد ایرانی به شمار می رود.قطعه قطعه شدن زیستگاه و شیوع بیماری از عوامل مهم تهد

 loop-D( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی گونه گوزن زرد ایرانی با استفاده از توالی یابی و بررسی ناحیه 1391)

فراد جمعیت و کاهش امیتوکندریایی به این نتیجه دست یافتند که جمعیت گوزن زرد ایرانی فاقد تنوع ژنتیکی بوده است 

 سبب از بین رفتن صفات مطلوب در جمعیت ها خواهد شد. 

 در مرکز ایران (Vulpes vulpesتنوع ژنتیکی گونه روباه معمولی ) .14

برنامه ریزی برای حفاظت از جمعیت های گونه هایی که با پدیده گردن بطری مواجه شدند امری ضروری به شمار می رود. 

( در پژوهشی بر روی ساختار ژنتیکی روباه معمولی در مرکز ایران با استفاده از ژنوم 1395ان )ایمانی هرسینی و همکار

بین جمعیتی  فاوتتبیشتر از  با بررسی واریانس میتوکندریایی و توالی یابی به این نتیجه رسیدند که تفاوت درون جمعیتی

 در نمونه ها بوده و جمعیت روباه معمولی در مرکز کشور با مشکل گردن بطری مواجه گردیده است. 

 در ایران( Canis lupus ) تنوع ژنتیکی گونه گرگ  .15

سنجش تنوع ژنتیکی مجزا بین جمعیت گرگ های ایرانی و سگ های اهلی یکی از اولویت های حفاظتی حیات وحش 

ی رود. تنوع زیستگاهی و نرخ مهاجرت گونه گرگ در کشور می تواند از دلایل تنوع ژنتیکی بالای این گونه ایران به شمار م

( بر روی تنوع ژنتیکی گونه گرگ ایرانی و سگ های اهلی با استفاده 1392در کشور تلقی شود. مطالعه خسروی و همکاران )

رسیدند که جمعیت های گرگ ایرانی در سطح قابل قبولی  از بررسی فیلوژنتیکی و شاخص فاصله ژنتیکی به این نتیجه

 قرار داشته و با وجود ارتباط با سگ های اهلی و بلاصاحب همچنان ساختار ژنتیکی مجزایی مشهود بود. 



  در ایران(  Mellivora capensis ) بررسی وضعیت فیلوژنتیکی گونه رودک عسلخوار .16

جمعیت رودک عسل خوار در کشور به دلیل کاهش طعمه و تخریب زیستگاه کاهش یافته است. در مطالعه شریفی و 

به این نتیجه دست یافتند  b( بر روی تنوع ژنتیکی گونه رودک عسل خوار با استفاده از بررسی سیتوکروم 1398همکاران )

ن و شاخه خواری آفریقایی اش وجود داشته و دو هاپلوتایپ که اختلاف معنی داری بین نمونه های رودک عسل خوار ایرا

 در این پژوهش شناسایی شد. 

 در ایران  (Spermiphilus fulvus) زرد زمینی تنوع ژنتیکی گونه سنجاب .17

سنجاب زرد ایرانی از گونه های ارزشمند حیات وحش کشور به شمار می رود که بررسی تنوع ژنتیکی این گونه برای 

سنجاب زمینی زرد  ( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی 1399اصغر زاده و همکاران ). ضروری تلقی می شودامری حفاظت 

، بررسی توزیع جغرافیایی و همچنین تجزیه واریانس مولکولی گونه به این نتیجه bدر کشور با استفاده از توالی سیتوکروم 

 جمعیت های گونه مشاهده گردید. دست یافتند که تنوع هاپلوتایپی و ژنتیکی بالایی در بین 

 در ایران (Funambulus pennantii) گونه سنجاب بلوچی بررسی ساختار ژنتیکی .18

( در 1389یوسفی و همکاران )دارد.  تر از سنجاب ایرانیکوچکای که از جوندگان ایران است، جثه  گونه سنجاب بلوچی

با استفاده از نشانگر های ریز ماهواره ای به این نتیجه دست پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی گونه سنجاب بلوچی در کشور 

 0.250بوده و بیشترین هتروزیگوسیتی مشاهده شده برابر  2و کمترین تعداد برابر  3یافتند که بیشترین تعداد الل برابر 

 دیده شد.

 ( در خراسان شمالیOchotona rufecensبررسی ساختار ژنتیکی پایکای افغانی ) .19

در پژوهشی بر روی بررسی ساختار ژنتیکی پایکای افغانی در چهار منطقه حفاظت شده ( 1393خلیلی پور و همکاران )

(  IBDو فاصله جغرافیایی ) Fومیتوکندریایی، تنوع هاپلوتایپی بر اساس آماره  D-loopخراسان شمالی با استفاده از توالی 

 گونه وجود داشته و جمعیت در گذشته گسترش ناگهانی نداشته است.  هاپلوتایپ از این 10به این نتیجه رسیدند که 

 رده پرندگان

 در خلیج گرگان ( Aythya fuligula)تنوع ژنتیکی اردک سیاه کاکل  .1

بررسی فاصله ژنتیکی و جریان ژنتیکی بین جمعیت ها در برنامه ریزی و انجام اقدامات در راستای حفاظت از گونه های 

حیات وحش موثر می باشد. اردک سیاه کاکل در سطح جهانی از گونه های فراوان و با پراکندگی بالا می باشد. شعاعی و 

اردک سیاه کاکل در منطقه خلیج گرگان با استفاده از تجزیه و تحلیل ( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی 1396همکاران )

به این نتیجه دست یافتند که جریان ژنتیکی بین جمعیت های این گونه در خلیج گرگان با  bهاپلوتایپی و ژن سیتوکروم 



پرنده از دو منطقه شرق جمعیت های آسیایی و اروپایی آن برقرار بوده است و البته با این مطالعه احتمال مهاجرت این 

 آسیا و اروپا به ایران وجود دارد.

 ( در جنوب ایرانFrancolinus pondicerianusتنوع ژنتیکی مرغ جیرفتی ) .2

( برای نخستین بار در پژوهشی 1395غیاثی و همکاران )مرغ جیرفتی بومی مناطق جنوب شرقی ایران جیرفت می باشد. 

میتوکندریایی نمونه  D-loopبر روی تنوع ژنتیکی درون جمعیتی و بین جمعیتی مرغ جیرفتی بر اساس بررسی توالی ژن 

 6ی اهایی از مناطق مختلف استان های هرمزگان و کرمان به این نتیجه دست یافتند که این گونه در مناطق مطالعاتی دار

هاپلوتایپ مستقل در دو جمعیت بوده و تبادل ژنی بالایی حتی با وجود موانع جغرافیایی در گذشته و حال وجود داشته 

 است.  

  ایران منطقه ارسباران در (Tetrao mlokosiewiczi) تنوع ژنتیکی سیاه خروس قفقازی .3

مار می رود که پراکنش آن در ایران فقط محدود به سیاه خروس قفقازی از گونه های بومی کانون تنوع زیستی قفقاز به ش

( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی گونه سیاه خروس قفقازی در ایران با 1395ارسباران می باشد. مستاجران و همکاران )

هاپلوتایپ  3استفاده از بررسی تنوع هاپلوتایپی و درخت فیلوژنتیکی گونه به این نتیجه رسیدند که این گونه در ایران دارای 

 هاپلوتایپ دیگر هم در قفقاز از ساختار ژنتیکی خوبی بر اساس تمایز هاپلوتایپ ها برخوردار می باشد. 3و همچنین 

 رده خزندگان

 شهرستان چابهاردر  (Crocodylus palustris) کروکودیل پوزه کوتاه ایرانیتنوع ژنتیکی گونه  .1

اه بررسی تنوع ژنتیکی گونه کروکودیل پوزه کوتکروکودیل پوزه کوتاه ایرانی بومی کشور های ایران و پاکستان می باشد. 

( در 1397ایرانی نقش مهمی در برنامه ریزی های حفاظتی این گونه خزنده با ارزش کشور دارد. افشاریان و همکاران )

 CYT Bو  D-loopپژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی کروکودیل پوزه کوتاه ایرانی در چابهار با روش استفاده از توالی یابی 

به این نتیجه رسیدند که تمامی نمونه های مطالعاتی دارای توالی نوکلوتیدی یکسان بوده و تنوع ژنتیکی در بین نمونه ها 

 ژنتیکی این گونه باید در اولویت بسیار بالای حفاظتی قرار داشته باشد.  یافت نشد. با توجه به عدم تنوع

 ( در ایرانNaja oxianaتنوع ژنتیکی گونه کفچه مار ) .2

کفچه مار ایران در غربی ترین نقطه پراکندگی مار کبرا آسیایی قرار دارد و در ایران هم در سیستان بلوچستان، خراسان 

( 1393الی تا سمنان و استان های شمالی کشور پراکنش دارد. شورایی و همکاران )جنوبی، خراسان رضوی، خراسان شم

در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی گونه کفچه مار در ایران با استفاده از ژنوم میتوکندریایی به این نتیجه رسیدند که تنوع 

رخی جمعیت ها به دلیل سازگاری با ژنتیکی پایین در کفچه مار های ایران مشهود است و تفاوت های ریختی در بین ب

 زیستگاه های مختلف عنوان گردید.



 در ایران (Naja oxiana) تنوع ژنتیکی گونه مار کبرای خزری .3

از گسترش جمعیت های مختلف گونه مار کبرای خزری در شرق و شمال کشور مدت زمان زیادی نمی گذرد و بررسی 

( در پژوهشی بر روی 1396روابط تکاملی و تغییرات ژنتیکی این گونه در حفاظت از آن موثر می باشد. شورایی و همکاران )

به این نتیجه دست یافتند که تغییرات  D-loopر میتوکندریایی تنوع ژنتیکی گونه مار کبرای خزری با استفاده از نشانگ

ژنتیکی بین جمعیت های کبرای خزری در شمال و شمال شرقی کشور بسیار اندک بوده اما در عین حال با جمعیت چینی 

 ( نشان داد. P<0.01آن تغییر ژنتیکی با سنجش معنی داری )

  (Montivipera albicornuta) تنوع ژنتیکی گونه افعی زنجانی .4

افعی زنجانی از گونه های با ارزش بومی کشور به شمار می رود و پراکنش آن محدود به استان های گیلان، زنجان، 

آذربایجان شرقی و قزوین می باشد. به دلیل بومی بودن این گونه برای حفاظت از آن انجام پژوهش های مولکولی حائز 

و بررسی روابط خویشاوندی گونه افعی  ( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی1393اهمیت می باشد. فخارمنش و همکاران )

جمعیت های مختلف این میتوکندریایی به این نتیجه دست یافتند که  DNAزنجانی در ایران با استفاده از توالی یابی ژن 

بین آنها تفاوت ژنتیکی مشاهده نگردید و کاملا همگن و یک نواخت هستند و تقریبا   CO1 گونه در ایران از نظر ژن

 .محاسبه گردید 0.005میانگین تفاوت در بین گروه ها ناچیز و 

 در چهار محال و بختیاری (Mauremys caspica) تنوع ژنتیکی گونه لاک پشت برکه ای خزری .5

به عنوان گونه های در معرض تهدید معرفی شده اند. گونه  IUCNدرصد از لاک پشت ها در فهرست سرخ  40حدود 

لاک پشت برکه ای خزری از گونه های در معرض تهدید در کشور می باشد که تخریب زیستگاه و انتشار آلودگی در 

 ( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی لاک1398زیستگاه این گونه از عمده ترین عوامل آن می باشد. جزایری و همکاران )

به این نتیجه دست یافتند که  bپشت برکه ای خزری در چهار محال و بختیاری با استفاده از بررسی توالی ژن سیتوکروم 

اختلاف ژنتیکی بین دو کلاد شرقی و غربی بیشتر از اختلاف ژنتیکی داخل کلاد ها بوده و لاک پشت برکه ای خزری در 

 ظتی می باشند. استان چهار محال بختاری متعلق به یک واحد حفا

 رده ماهیان

 در لرستان (Iranocypris typhlops) تنوع ژنتیکی گونه ماهی کور غار ایرانی .1

ماهی کور غار ایرانی از گونه های منحصر به فرد کشور می باشد که تنها در غاری در استان لرستان پراکنش دارد. بنابراین 

حفاظت از آن به عنوان ذخیره ژنتیکی ارزشمند کشور بسیار دارای اهمیت می باشد. یوسفی سیاه کلرودی و همکاران 

 Rrna 12Sه ماهی کور غار ایرانی با استفاده از بررسی ناحیه ژنی ( در مطالعه ای بر روی تنوع ژنتیکی گون1393)

میتوکندری و الگوی توالی یابی ژنی به این نتیجه دست یافتند که گونه ماهی کور غار ایرانی دارای یک هاپلوتایپ بوده و 

 نمونه ها با یکدیگر دارای تشابه ژنتیکی بودند. 



 در استان های شمالی ایران (Cyprinus carpio) تنوع ژنتیکی گونه ماهی کپور معمولی .2

قرار داشته و در معرض انقراض می باشد و هیبریداسیون دستکاری  IUCNنوع وحشی ماهی کپور معمولی در فهرست قرمز 

( 1393. لالویی و همکاران ))بانک اطلاعات ماهیان ایران( بر روی گونه جمعیت وحشی آن را مورد تهدید قرار داده است

ژوهشی بر روی بررسی تنوع ژنتیکی گونه ماهی کپور معمولی در استان های شمالی کشور با استفاده از سنجش در پ

به این نتیجه دست یافتند که جمعیت واحدی از کپور معمولی  Fstو محاسبه  AMOVAهتروزیگوسیتی و تحلیل آزمون 

 ولی وجود دارد. وجود نداشته و سه گروه ژنتیکی متفاوت به طور حداقل از کپور معم

 آبهای جنوب کشوردر ( Eleutheronema tetradactylum ) تنوع ژنتیکی گونه ماهی راشگو معمولی .3

ماهی راشگو پس از حلوا سفید از مرغوب ترین ماهیان جنوب کشور به شمار می رود و دارای بافتی لطیف با چربی کم می 

نامشخص می باشد )بانک اطلاعات ماهیان  IUCNاین ماهی دارای ارزش اقتصادی بالایی می باشد و وضعیت آن در  باشد.

 خالدی و همکارانبنابراین مطالعه تنوع ژنتیکی گونه می تواند در برنامه ریزی های شیلات کشور موثر باشد.  ایران(.

و معمولی با استفاده از بررسی های هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی و ( در پژوهشی بر روی تنوع ژنتیکی گونه ماهی راشگ1391)

به این نتیجه دست یافتند که بیشترین مقدار تنوع هاپلوتایپی بین جمیت های خوزستان  rRNA 25Sهمچنین توالی یابی 

 و بندرعباس و کمترین تنوع بین بوشهر و چابهار مشاهده گردید. 

 

نتیجه گیری:بحث و   

کاهش اندازه جمعیت به واسطه تخریب و قطعه قطعه کردن زیستگاه، بهره برداری بی رویه و شکار غیر قانونی سبب 

نوع ژنتیکی تتغییرات تصادفی ژنتیکی شده و یا بر جریان ژنتیکی بین جمعیت ها اثراتی نظیر منزوی شدن خواهد گذاشت. 

و حفاظت از تنوع زیستی در سطح ژن بسیار حائز اهمیت می  در یک جامعه بیولوژیکی از مهمترین خصوصیات آن بوده

مطالعه تنوع ژنتیکی برای بررسی اثر انتخاب طبیعی، شارش ژنی، جهش، رانش ژنتیکی و پویایی های دموگرافیک  باشد.

 .ی کردجمعیت ها ضروری بوده و می توان با استفاده از این تحلیل ها از کاهش شدید جمعیت و انقراض گونه ها جلوگیر

بررسی تنوع و ساختار ژنتیکی و روابط تکاملی می تواند در اتخاذ تصمیم گیری های حفاظتی گونه ها نقش بسیار مهمی 

ایفا کند. تحلیل روابط تبارشناسی، با استفاده از بهترین مدل تکاملی و رسم درخت بایزین با حداکثر درست نمایی انجام 

س منطق پارسیمونی روابط بین هاپلوتایپ ها را مورد بررسی دقیق قرار داد. پس از خواهد شد و در نهایت می توان بر اسا

تحلیل روابط هاپلوتایپ و تعداد هاپلوتایپ های شناسایی شده در نمونه ها می توان سیستم های حفاظتی را برای جمعیت 

ی و همچنین روش زیست صدا سنجی بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگر های مولکولها در نظر گرفت. 

روری با استفاده از مبرای شناسایی گونه ها می تواند نسبت به روش های مورفومتری و ریخت شناسی برتری داشته باشد. 

مطالعات انجام شده بر روی تنوع و ساختار ژنتیکی گونه های حیات وحش جانوری ایران مشخص شد که تاکنون در رده 

ا غالبا بر روی گونه های با ارزش تجاری انجام شده است و همچنین تحقیقات ژنتیکی بر روی گونه ماهیان تنوع سنجی ه

های پستاندار کشور اطلاعات مفیدی را برای حفاظت از آنان در اختیار کارشناسان قرار می دهد. بررسی تنوع ژنتیکی رده 



کی مطالعه ساختار و تنوع ژنتیفته است. به طور کلی خزندگان نسبت به پستانداران و پرندگان کمتر مورد توجه قرار گر

گونه های حیات وحش کشور در حفاظت از آنها نقشی بسیار پر اهمیت ایفا کرده و می توان با توجه به میزان تنوع و تعداد 

 هاپلوتایپ های شناسایی شده آنها را در سطوح مختلف اولویت حفاظتی قرار داد. 
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https://www.aejournal.ir/article_45019_3384e263a1c29dbe2b11451523c39467.pdf
https://www.aejournal.ir/article_45019_3384e263a1c29dbe2b11451523c39467.pdf


مناطق حفاظت  ) subgutturosaGazella (. بررسی تنوع ژنتیکی آهوی گواتردار ایرانی1390کلرودی، س. یوسفی سیاه

 .4. شماره3شده مند بوشهر و دیمه رامهرمز با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره. محیط زیست جانوری. دوره 

 . بررسی ساختار ژنتیکی سنجاب بلوچی1389یوسفی سیاهکلرودی، س و خدرزاده، ص و عیدی، م و ایزدیان،م. 

) Funambulus pennantii( 3. شماره2آنالیز ریزماهواره. نشریه محیط زیست جانوری. دورهبا استفاده از. 

 . بررسی تنوع ژنتیکی در میان جمعیت های مختلف افعی زنجانی1393فخارمنش، ز و رستگار پویانی،ا و قلمی کمی،ح. 

) Montivipera albicornuta(در حوزه پراکنش آن با استفاده از توالی یابی ژنDNA   شناسی میتوکندری. زیست

 .1. شماره 7جانوری. دوره

 . تبارشناسی و تنوع ژنتیکی لاک پشت برکه ای خزری1398رحیمی،ر و هاشم زاده، ا.جزایری، ب و اشرف زاده، م،ر و 

, 1774) Gmelin Mauremys caspica( 4. شماره72در استان چهارمحال و بختیاری. محیط زیست طبیعی. دوره. 

مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیت ماهی . 1391س و ذوالقرنین، ح، سواری، ا و صفاهیه،ع.  خالدی، ه و رضوانی گیل کلایی،

 28Sدر خلیج فارس و دریای عمان به روش توالی یابی ژن  (Eleutheronema tetradactylum) راشگو معمولی

rRNA1. شماره8. نشریه دامپزشکی ایران. دوره. 

ی لچهارمین همایش بین الملشریفی، ح و ملکیان، م و ادیبی، م،ع. بررسی وضعیت فیلوژنتیکی رودک عسل خوار در ایران. 

 .ای کاربردی در علوم کشاورزی، منابع طبیعی و محیط زیستپژوهش ه

. بررسی تنوع و فراوانی جامعه خفاش ها با استفاده از 1400پیروی لطیف، ش و حجازی، ر و اشرفی، س و جوزی، س، ع. 

 فصلنامه محیط زیستجنگلی محدوده شهرستان رودبار گیلان.  -روش زیست صوت شناسی در اکوسیستم کوهستانی

 .1. شماره13جانوری. دوره 

بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت های گرگ ایرانی و سگ های . 1392خسروی، ر و کابلی، م، ر و رضایی، ح،ر و منتظمی، ش. 

 .3. شماره8اهلی و ولگرد با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره. نشریه ژنتیک نوین. دوره 

تنوع ژنتیکی جمعیت های آهو و جبیر در استان فارس براساس . 1394محمدی گرجی، ف و رضایی، ح،ر و قوامی، ش. 

 .2. فصلنامه محیط زیست جانوری. سال دوم. شمارهb ژن سیتوکروم

بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت های گوزن زرد ایران با استفاده . 1391حقی، ح و ملکیان، م و منتظمی، ش و خدرزاده، ص.

 .دوازدهمین کنگره ژنتیک ایران. D-loop از توالی یابی ناحیه کنترلی

 گوزن هایجمعیت ژنتیکی ساختار مطالعه. 1395مسعودی، ع، ا و واعظ ترشیزی، ر و رضایی، ح،ر و تولایی،م و فرهوش، ط.

. پایان نامه دانشگاه موجود هایجمعیت تلاقی مناسب الگوی تعیین و )maral elaphus Cervus( ایران شمال مرال

 تربیت مدرس.

https://civilica.com/papers/l-10858/
https://civilica.com/papers/l-10858/
https://elmnet.ir/vslg?url=https%3A%2F%2Fganj.irandoc.ac.ir%2F%2F%23%2Fsearch%3Fkeywords%3D%D9%85%D8%B7%D8%A7%D9%84%D8%B9%D9%87%20%D8%B3%D8%A7%D8%AE%D8%AA%D8%A7%D8%B1%20%DA%98%D9%86%D8%AA%DB%8C%DA%A9%DB%8C%20%D8%AC%D9%85%D8%B9%DB%8C%D8%AA%E2%80%8F%D9%87%D8%A7%DB%8C%20%DA%AF%D9%88%D8%B2%D9%86%20%D9%85%D8%B1%D8%A7%D9%84%20%D8%B4%D9%85%D8%A7%D9%84%20%D8%A7%DB%8C%D8%B1%D8%A7%D9%86%20(Cervus%20elaphus%20maral)%20%D9%88%20%D8%AA%D8%B9%DB%8C%DB%8C%D9%86%20%D8%A7%D9%84%DA%AF%D9%88%DB%8C%20%D9%85%D9%86%D8%A7%D8%B3%D8%A8%20%D8%AA%D9%84%D8%A7%D9%82%DB%8C%20%D8%AC%D9%85%D8%B9%DB%8C%D8%AA%E2%80%8F%D9%87%D8%A7%DB%8C%20%D9%85%D9%88%D8%AC%D9%88%D8%AF%26basicscope%3D1&type=0&id=11145658
https://elmnet.ir/vslg?url=https%3A%2F%2Fganj.irandoc.ac.ir%2F%2F%23%2Fsearch%3Fkeywords%3D%D9%85%D8%B7%D8%A7%D9%84%D8%B9%D9%87%20%D8%B3%D8%A7%D8%AE%D8%AA%D8%A7%D8%B1%20%DA%98%D9%86%D8%AA%DB%8C%DA%A9%DB%8C%20%D8%AC%D9%85%D8%B9%DB%8C%D8%AA%E2%80%8F%D9%87%D8%A7%DB%8C%20%DA%AF%D9%88%D8%B2%D9%86%20%D9%85%D8%B1%D8%A7%D9%84%20%D8%B4%D9%85%D8%A7%D9%84%20%D8%A7%DB%8C%D8%B1%D8%A7%D9%86%20(Cervus%20elaphus%20maral)%20%D9%88%20%D8%AA%D8%B9%DB%8C%DB%8C%D9%86%20%D8%A7%D9%84%DA%AF%D9%88%DB%8C%20%D9%85%D9%86%D8%A7%D8%B3%D8%A8%20%D8%AA%D9%84%D8%A7%D9%82%DB%8C%20%D8%AC%D9%85%D8%B9%DB%8C%D8%AA%E2%80%8F%D9%87%D8%A7%DB%8C%20%D9%85%D9%88%D8%AC%D9%88%D8%AF%26basicscope%3D1&type=0&id=11145658


. روابط فیلوژنتیکی گربه وحشی در ایران با استفاده از ژن میتوکندریایی 1399موسوی،س،م و رضایی، ح،ر و نادری، س.

NADH5  و امکان سنجی شناسایی گربه وحشی آسیایی به وسیله این نشانگر. فصلنامه محیط زیست جانوری. سال

 . 2دوازدهم. شماره 

  بررسی تنوع نوکلئوتیدی ماهی کور غار ایرانی. 1393علمی، ا،م. س و خدرزاده، ص و  کلرودی،یوسفی سیاه 

(Iranocypris Typhlops)  یابی ژن با استفاده از توالی rRNA 12S .1. شماره6دوره. فصلنامه محیط زیست جانوری. 

 Naja oxiana nilson&andren,1985  بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت های کفچه مار. 1393شورابی، م و کابلی، م. 

 . مهندسی منابع طبیعی و محیط زیست دانشگاه تهران..mtDNAدرایران با استفاده از نشانگر

 پایان نامه کارشناسی ارشد. 

مطالعه ژنتیک در حفاظت از گونه ها. سیزدهمین کنفرانس ملی شهرسازی، معماری، . اهمیت 1400رهنورد، ا و نظری، ز. 

 عمران و محیط زیست.

. بررسی تنوع ژنتیکی گونه کفتار راه راه ایرانی 1397حیدری، ل و کبودوند پور، ش و غفاری، ه و ادیبی، م، ع و قادری، ا. 

 . 36. شماره 10می و بیوسیستماتیک. دوره در ایران. تاکسونو  ND2با استفاده از ژن میتوکندریایی 

. بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی کبرای خزری در ایران با استفاده از نشانگر 1400اظمی، ا و کابلی، م و خراسانی، ن،ا. ک

 .1. شماره 13. فصلنامه محیط زیست جانوری. دوره bمیتوکندریایی سیتوکروم 

کاربرد نشانگر های ریز ماهواره ای و ژنوم میتوکندریایی در بررسی های ژنتیک . 1396قلیچ پور، ع و طاهری میرقائد، ع. 

 .4. شماره6جمعیت ماهیان. مجله بهره برداری و پرورش آبزیان. دوره

. تعیین اولویت کریدور های حیات وحش بین مناطق حفاظت شده 1396شبابی، ا و حبیب زاده، ن و حسینی قمی،م،ح. 

 .33. شماره 7نشریه جغرافیا و پایداری محیط. دورهاستان آذربایجان شرقی. 

 Cyprinus carpio بررسی تنوع ژنتیکی ماهی کپور معمولی . 1393لالویی، ف و رضوانب گیل کلایی، س و تقوی، م،ج. 

 در استانهای شمالی کشور با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره ای. کنگره ژنتیک ایران.

 Capra فیلوژنی و تنوع ژنتیکی کل و بز. 1397حسینی حیدری، س،م و نادری، س و رجبی مهام، ح و رضایی، ح،ر. 

, 1777 Erxleben aegagrusدر استان مازندران بر اساس ژن ناحیه ی Loop-D  میتوکندریایی. نشریه محیط زیست

 .3. شماره71طبیعی ایران. دوره 

. کریدور های حیات وحش و نحوه تشخیص بهترین مکان برای ایجاد کریدور ها در 1392ولیزادگان، ن و رمضانی، م. 

 مناطق حفاظت شده.  اولین همایش ملی برنامه ریزی، حفاظت و حمایت از محیط زیست و توسعه پایدار.

https://www.aejournal.ir/article_12384_5313228104ef70403892414038c888f1.pdf
https://www.aejournal.ir/article_12384_5313228104ef70403892414038c888f1.pdf


بارکدینگ پرندگان شکاری استان  DNA. 1400ایمانی هرسینی، ج و نظری زاده، م و رضایی، ح، ر و اسدی، ع و کابلی،م. 

 .1. شماره 13مازندران. فصلنامه محیط زیست جانوری. دوره 

. بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت قوچ و میش لارستان و مقایسه آن ها با سایر قوچ و میش 1391کفایی، س و رضایی، ح،ر. 

 های ایران. کنفرانس زیست شناسی ایران وزارت علوم، تحقیقات و فناوری. 

 . مطالعه پیامد های تغییر اقلیم در سطح ژن. نخستین کنفرانس بین المللی اکولوژی سیمای سرزمین. 1392لکیان، م. م
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