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  ساختار جمعیتی و جایگاه تبارشناسی آهوی کوهی دره شوری

(6611Gazella gazelle; Pallas,) با استفاده از حفاظت شده فارور در منطقه 

 DNA میتوکندری 
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 گروه شیلات، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی کرج، دانشکده منابع طبیعی، دانشگاه تهران، صندوق  :فرحمند دیحم

 95911-6691پستی: 

 دانشکده محیط زیست، دانشگاه آزاد اسلامی واحد علوم و تحقیقات تهران، صندوق پستی: گروه تنوع زیستی،  :محمود کرمی

95191-771  
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 9311 شهریورتاریخ پذیرش:           9311 خرداد تاریخ دریافت:

 چکیده

تاکنون تنها از منطقه حفاظت شده  (Gazella gazelle) یکوه یآهوو گونه  (Gazella)آهو ی متعلق به جنس شوردرهآهوی کوهی           

 یتوکرومسیج فارس گزارش شده است. هدف از انجام این تحقیق، مطالعه تبارشناسی و تنوع ژنتیکی این آهوان با استفاده از ژن خلفارور واقع در 

b .ی شد و پس از استخراج آورجمع 0831نمونه بافت از تلفات ناشی از سیل از جزیره فارور در اسفند ماه سال  01 بوده استDNA  هانمونهاز ،

یابی شد. پس از ویرایش، عوامل ژنتیکی مراز تکثیر و توالیای پلییرهزنجباز با استفاده از واکنش  جفت 404به طول  b توکرومبخشی از ژن سی

محاسبه شد و در نهایت درخت تبارشناسی و شبکه هاپلوتایپی این  بین و درون جمعیتی مانند تنوع نوکلئوتیدی، تنوع هاپلوتایپی و فاصله ژنتیکی

 یک کلاد مجزا از آهوی -آهوی کوهی دره شوری -ترسیم شد. براساس نتایج درخت تبارشناسی و شبکه هاپلوتایپی آهوان جزیره فارور هانمونه

ی اهنشانتواند یمنمونه مورد مطالعه حاکی از تنوع ژنتیکی بسیار پایین این آهوان است که این امر  01 درو وجود تنها یک هاپلوتایپ  استکوهی 

  .ای کوچک باشدیرهجزیکنواختی ژنتیکی این جمعیت  یعبارتع ژنتیکی کم یا بهاز تنو

 bجزیره فارور، سیتوکروم تنوع ژنتیکی، آهوی کوهی، تبارشناسی،  کلمات کلیدی:

 mojehraam@gmail :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 

 
 

  

https://en.wikipedia.org/wiki/Peter_Simon_Pallas
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 مقدمه

دلیل پیآمدهای مستقیم و کره زمین بهبر روی زیستی تنوع       

نه گوانقراض است. همانسرعت درحال به غیرمستقیم فعالیت انسان

تنوع ، کاهش یابدیگیاهی و جانوری کاهش م هاییتکه اندازه جمع

برای سازش با تغییرات محیطی کاهش ها را آنتوانایی  ژنتیکی

 آمدهاییپ یریپذو کاهش قدرت سازش آمیزیبنابراین درون ،دهدیم

و  Frankham) دنبال داردبه هاغیرقابل اجتنابی برای اغلب گونه

های کوچک یکی از یتجمعمدیریت و حفاظت  .(2202همکاران، 

. تنوع ژنتیکی، استمندان حفاظت از زیست چالش های مهم در زمینه

های کوچک تولیدمثل موفق و توانایی رشد و نمو مجدد درجمعیت

کنند. یمیزی را تجربه آمدرونیابد و سطوح بالاتری از یمکاهش 

های ژنتیکی یتمحدودهای کوچک نه تنها با مشکلات و یتجمع

ر تر دد و بیشبیننیمشوند و آسیب یممندرج در سطور بالا مواجه 

 در تکاملی فرآیندهای بلکه ،گیرندیم قرار انقراض خطر معرض

  .استهای بزرگ متفاوت یتجمعطور اساسی از به کوچک هاییتجمع

 Gazella یرانیای آهوشامل گونه آهو از ایران  سهتاکنون        

subgutturosaهندی )جبیر( ی ، آهوGazella bennettii یو آهو 

آهوان (. 0131همامی، ) گزارش شده است Gazella gazelle یکوه

 هاآنهستند و نر و ماده  Gazella gazelleجزیره فارور متعلق به گونه 

تنها  0891ی، در سال شوردرهی کوهیآهوکاملاً متمایز از یکدیگرند. 

واقع درخلیج فارس گزارش  -زیستگاه انحصاری آن -از جزیره فارور

نشان داد که  هااندازه سهیمقا (.0882و همکاران، Karamiشده است )

ابعاد جمجمه آهوان نر جزیره فارور ایران بسیار نزدیک به ابعاد 

 Gzella gazelle) مسقطی آهوی زیرگونه دو نر آهوان جمجمه

muscatensis)  یعربو آهوی (Gzella gazelle dorcaاست ) اما ابعاد .

 رگونهیزوت از آهوان ماده این دو جمجمه آهوان ماده فارور بسیار متفا

 (.0132است )کرمی، 

ی موجود ایران آهوهای ظاهری که در بین هاتفاوتبا توجه به        

و با توجه به نرخ کاهش و کوچکی اندازه اکثر این  شودیممشاهده 

ی منظور شناسای، انجام مطالعات ژنتیکی و مورفولوژیکی بههاتیجمع

 .رسدیمنظر و اتخاذ صحیح اقدامات حفاظتی ضروری به هاآندقیق 

خصوص این گونه، مطالعات محدودی در ایران صورت گرفته است. در

ی و انتشار آهوان ایران را مورد شناختهیآرا، وضعیت (0131)همامی 

ی شناختستیزبررسی قرار داد. در این بررسی تعدادی از صفات 

ی آهوی ایرانی و جبیر )طول جمجمه، طول شاخ، شکل هاجمجمه

ی گردید. براساس ریگاندازهی بینی و عرض کاسه سر( هااستخوان

نتایج گستره پراکندگی آهوی کوهی محدود به جزیره فارور در خلیج 

فارس است و از کویر مرکزی ایران به این جزیره منتقل نشده است و 

رأس برآورد  222آهوی ایرانی، حداقل اندازه جمعیت پاینده برای 

دلیل وجود ابهامات و اخبار ، به(2222) و همکاران Karami گردید.

نادرستی که در مورد سه گونه آهوی موجود در ایران وجود داشت، 

ی، توزیع، اکولوژی، تولیدمثل و حفاظت آهوهای بندردهوضعیت 

رسیدند که  ایرانی را مجدداً مورد بررسی قرار دادند و به این نتیجه

( موجود در غرب رشته کوه Gazella subgutturosaآهوان ایرانی )

( Gazella benettii. جبیر )استزاگرس متفاوت از جمعیت شرقی 

تری داشته و سه زیرگونه کاملاً متمایز را شامل محدوده پراکنش کم

( تنها از جزیره فارور در Gazella gazella. آهوی کوهی )شودیم

 گزارش شده است. فارسجیخل

ی یهاتیمحدودی فنوتیپی با هادادهژنتیکی،  در بررسی تنوع       

اختار به س توانیممواجه است هر چند با توجه به خصوصیات فنوتیپی 

و تنوع ژنتیکی یک جمعیت تا حدودی پی برد، اما با توجه به 

ی جدید، ژنتیک حفاظت از اهمیت و کاربرد زیادی برای هاشرفتیپ

( و Avise ،0898) تنوع زیستی با شناخت روابط آرایه شناسی حفظ

ی تکثیر در اسارت برای هابرنامهی حاصل از هاگونهتعیین ذخایر و 

(. آهوان گروه DeSalle ،0881و  Voglerمعرفی مجدد در آینده دارد )

بسیار متنوعی از پستانداران هستند که روابط تبارشناسی در این گروه 

 ،Groves، 0883 ؛2200و همکاران،  Wacher) ه استبسیار ناشناخت

ها صورت گرفته است ( و مطالعات ژنتیکی اندکی بر روی آن0898

 Wacher)ی حفاظتی را مختل و با مشکل روبرو کرده است هاتلاشکه 

در این  لذا (.؛ 2220و همکاران،  Hammond ؛2200و همکاران، 

و جایگاه تبارشناسی  مطالعه سعی بر این است که ساختار جمعیتی

بار با استفاده از تعیین توالی نشانگر آهوان جزیره فارور برای اولین

 .مشخص گردد  bیی سیتوکرومایتوکندریممولکولی 

 

 هامواد و روش
استان هرمزگان، تابع واقع در جزیره فارور  :منطقه مورد مطالعه       

جزیره در . این (0شکل شهرستان ابوموسی و دهستان تنب است )

 010ابوموسی در فاصله  ستان( شهرکیلومتر 13مایلی ) 11فاصله 

جزیره کیش و کیلومتری  5/53( بندرعباس و کیلومتر 212مایلی )

( شهر بندرلنگه قرار گرفته است. فاصله آن تا کیلومتر 15مایلی ) 21

 22نقطه پهنه خشکی کشور )رأس بستانه( در حدود  ترینیکنزد

هکتار مساحت در  2919ن جزیره ارزشمند و زیبا با کیلومتر است. ای

رام و همکاران                                ساختار جمعیتی و جایگاه تبارشناسی آهوی کوهی دره شوری در منطقه حفاظت شده فارور ... 
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 21ْ  05( طول شرقی و )َ 51ْ  11تا َ  51ْ  28)َ  یاییمختصات جغراف

کیلومتری کرانه جنوبی ایران  22( عرض شمالی در فاصله 21ْ  08تا َ 

و بین جزیره کیش در غرب، جزیره تنب در شرق، بندربستانه در 

شرقی واقع شده در جنوب و جنوب شمال و جزایر سیری و ابوموسی

عنوان ی بهشمس 0159یلادی( م 0838) از سالاین جزیره  است.

تحت مدیریت سازمان حفاظت محیط زیست قرار  شدهحفاظتمنطقه 

ان حیات پرندگ المللیینتوسط سازمان ب چنین این منطقهگرفت. هم

(Birdlife international) پرندگان  تجمعمهم  یکی از مناطقعنوان به

IBA)) شده است. ییشناسا 

 
 برداریجزیره فارور، تنها زیستگاه آهوی کوهی دره شوری و مکان نمونهنقشه : 1شکل 

: یابییتوالو  PCR چرخه، DNAاستخراج  نمونه، آوریجمع       

نمونه بافت از پوست آهوان تلف شده بر اثر سیل در جزیره فارور  02

پس از  هانمونه DNA(. 0 جدول) شدتثبیت  %81 آوری و در الکلجمع

 ی خلیج فارس و دریای عمانامنطقهانتقال به آزمایشگاه ژنتیک مرکز 

فیت کی دییتأپس از  کلروفرم استخراج شد.-روش فنلبا استفاده از 

DNA با الکتروفورز  %0 استخراجی با روش باندگیری در ژل آگارز

 توسط پرایمرهای باز جفت 101 طول به b از ژن سیتوکروم قسمتی افقی

(L41741 (5'-CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG-3'  و 

(H45411 (5'-AAACTGCAGCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTCA-3' 

(Irwin  ،؛ 0880و همکارانKocher  ،0898و همکاران ).تکثیر شد 

 PEQLAB در دستگاه ترموسایکلر (PCR) مرازیپلای یرهزنج واکنش

v202E شرح زیر انجام گرفت:به 

 5 مدتبه گرادیسانت درجه 81 دمای در اولیه یسازواسرشت       

 12مدت به گرادیسانتدرجه  85ی در دمای سازواسرشتدقیقه، 

 12مدت و به گرادیسانتدرجه  51ثانیه، اتصال آغازگرها در دمای 

ثانیه و  12مدت به گرادیسانتدرجه  32ثانیه، مرحله بسط در دمای 

 02مدت به گرادیسانتدرجه  32در پایان مرحله بسط نهایی در دمای 

 شامل یک آن ترکیب و میکرولیتر 25 واکنش حجمدقیقه انجام شد. 

 میکرولیتر 3/2 مراز،یپل Taq یمواحد آنز DNA، 5/2 یکرولیترم

dNTPs02 2 میکرولیتر 1/0مولار،  میلیMgCl 25 یک  ،مولار یلیم

 09و  02Xمیکرولیتر بافر  5/2پیکومولار،  02میکرولیتر از هر آغازگر 

 موردنظر تکثیر ناحیه ییدتأ منظوربود. به تقطیر دو بار آب میکرولیتر

 ی ژلرو آمده دستبهالکتروفورز محصولات  PCR یهاواکنش طی

و توسط دستگاه گرفت  صورت GEL RED یزیآمرنگ با %2آگارز 

 وجود عدم و یرتکثاز  یناناطم از پس .مستندساز تصویر آن ثبت شد

سازی منظور خالصبه PCRمحصول  از میکرولیتر 22 مقدار ی،آلودگ

کشور  Source Bio Scienceبه آزمایشگاه  هانمونهو تعیین توالی تمام 

  PEQLAB v2202Eاز دستگاه استفاده با هانمونه .شد ارسال انگلستان

فاصله ژنتیکی آهوان جزیره فارور با . شد یابیتوالی خودکار روشبه

( محاسبه Kiamura-2-parameterبرخی دیگر از آهوان براساس مدل )

 شد.
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 آمده دستبهی هانمونهمشخصات  :1جدول 

نمونه یاکد موزه  NCBI شماره دسترسی در  

G-gda 25221 * KF12218 

G- gda  25223  * KF12232 

G- gda25229 * KF  12230  

G- gda25220 * KF  12232  

G- gda25221 * KF12231 

G- gda25221  KF12231 

G- gda25223  KF12235 

G- gda25229  KF12231 

G- gda25228  KF12233 

G-gda25213  KF12239 

 

های دریافت شده در ابتدا توسط یتوال: هادادهتجزیه وتحلیل        

1/2SeqScape  بررسی و خطاهای موجود اصلاح گردید(Applied 

Biosystems).  3/2/5افزارنرمسپس با استفاده از BioEdit   و الگوریتم

Clustalw ردیف شدند ها همیتوال(Thompson   ،0881و همکاران) .

ها، فراوانی بازهای مختلف و ژنتیکی بین نمونه فاصلهبرای تعیین 

  1/5MEGAافزار های نوع اول و دوم توسط نرمینیجانشتعیین میزان 

 . تعیین(2200و همکاران،  Tamura)تکرار  انجام گردید  02222و با 

 DNAsp  افزارنرم از استفاده با چندشکلی هاییگاهجا ها،هاپلوتایپ تعداد

 (Rozas ،2228و  Librado) تخمین زده شد 20/5

ی جنس هاگونهی مربوط به سایر هانمونهپس از اضافه کردن        

 افزار نرمغزال، برای تعیین بهترین مدل جانشینی نوکلئوتیدی از 

5/0/2JModelTest  0و دو آمارهAIC  2وBIC استفاده شد (Posada ،

 Phylm 1.0افزار . سپس با توجه به مدل انتخاب شده از نرم(2229

، Gascuelو   Guindon) 1نماییبرای ترسیم درخت حداکثر درست

برای ترسیم درخت بیزین   MrBayes 1.2.2  افزارو از نرم (2221

ی بیزین هالیتحل. (Ronquist ،2220 و  Huelsenbeck) شداستفاده 

 5میلیون تکرار و فراوانی نمونه 5با  1مارکووزنجیره  چرخهبراساس 

یله وسبهیی نمادرستی بیزین و حداکثر هادرختانجام شد.  022

ی ترسیم هادرختدر نهایت  .دار شدندیشهر  vignei Ovis 1برون گروه

شدند. برای بررسی ارتباط  9پارچهیک 3وسیله قانون اکثریتشده به

                                                           
4 Akaike information criterion 
4 Bayesian information criterion 
3 Maximum Likelihood 
1 Markov chain Monte Carlo 
5 Sample frequency 

تصال پی با استفاده از منطق اهاپلوتای شبکهها و ترسیم بین هاپلوتایپ

، و همکاران Bandelt)انجام گرفت   Network 1/0/1/1 افزارمیانه و  نرم
0888) . 

 

 نتایج
 bسیتوکرومجفت باز ژن  101ها با استفاده از توالی تحلیل داده       

  جایگاه حفاظت شده بوده و های موجودیگاهجانشان داد که تمامی 

شناسایی نشد. فراوانی هر کدام از  هانمونهدر این  8جایگاه چندشکلی

 و سیتوزین (%11/10) برآورد گردید. آدنین 2 جدول مطابق نوکلئوتیدها

شکیل تفراوانی نوکلئوتیدها  ترینکم و ترینبیش ترتیببه (18/01%)

با یکدیگر  A-G)جانشینی بازهای پورین  اول نوع جانشینی میزان دادند.

با یکدیگر( و جانشینی نوع دوم  C-Tو جانشینی بازهای پیریمیدن 

ارائه  1جانشینی بازهای پورین و پیریمیدن با یکدیگر( در جدول )

 شده است.
 

 وریی آهوی کوهی دره شهانمونهفراوانی نوکلئوتیدها در  :2جدول 

 نوکلئوتید برحسب درصد()فراوانی نوکلئوتید 

 تیمین 53/21

 سیتوزین 18/01

 ادنین 11/10

 گوانین 28/23

 

 آهوی یهانمونهتخمین الگوی جانشینی نوکلئوتیدی در  :3جدول 

 کوهی دره شوری

 A T C G نوکلئوتید

A - 91/9  0/8  33/4  

T 55/02  - 1/9  91/1  

C 55/02  38/3  - 91/1  

G 55/11  91/9  0/8  - 

نرخ  دهندهنرخ جانشینی نوع اول و سایر اعداد نشان دهندهنشان پررنگاعداد 

 جانشینی نوع دوم هستند.

6 Outgroups 
7 Majority- rule 
8 Consensus 
1 Polymorphic site 
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( G. grantiترین فاصله را با آهوی گرنت )آهوان جزیره فارور بیش

( Gazella gazelle) یکوهترین فاصله را با آهوی و کم 299/2 معادل

بیانگر نزدیکی این جمعیت از آهوان به گونه دارد که  209/2معادل 

 (.1)جدول  آهوی کوهی است

و  02(BIC)آزمون معیارهای اطلاعات بیزینبراساس نتایج        

عنوان به ) GHKY+G =22/2، مدل )00(AICاطلاعات آکایکه )

ایی های مورد نظر شناسیتوالبهترین مدل تکاملی نوکلئوتیدی برای 

ن یرتتبارشناسی بیزین و تحلیل محتمل یهادرختشد. توپولوژی 

ی آهوان کوهنشان داد که  درخت بر مبنای مدل تکاملی یکسان بوده و

برابر  02های این گونه با احتمال پسینیتجمعاز سایر جزیره فارور 

(. 2از یکدیگر جدا شدند )شکل  35و بشینه درست نمائی  35/2

با بیشینه درست  هاگونهسایر  ی مورد مطالعه ازهانمونه چنینهم

ر ی از سایخوببهو احتمال پسین برابر با یک جدا شده و  022نمائی  

دایی هاپلوتایپی ج شبکهچنین نتایج تحلیل هم .متمایز شدند هاگونه

ین جنس اوجود از می هانمونهی آهوی کوهی فارور از سایر هانمونه

یره فارور مربوط به ی جزهانمونهنشان داد که تمامی  یید نمود وتأرا 

جهش از  3های این گونه با یپهاپلوتایک هاپلوتایپ بوده و از سایر 

 (.1شکل شوند )یمیکدیگر جدا 
 

 1،2،2MrBayesنرم افزار

 
 ترین درختبیزین و تحلیل محتملبا استفاده از دو روش  ی آهوهاگونهدرخت تبارشناسی آهوی کوهی دره شوری در بین سایر  :2شکل 

 )توپولوژی یکسان(
 .ترین درخت استاعداد پایین نمایانگر احتمال پسین حاصل از درخت بیزین و اعداد بالا مربوط به شاخص بیشینه درست نمائی حاصل از تحلیل محتمل

                                                           
40 Bayesian information criterion 
44 Akaike information criterion 

44  posterior probability 



1 
 

 

 

 

       MEGA.2/5ی آهوهاگونهفاصله ژنتیکی بین آهوی کوهی دره شوری و سایر  :4جدول 

 
G. 

gazella 

G. g. 

darreshoo

ri 

G. 

subgutturos

a 

G. 

maric

a 

G. 

bennettii 

G. 

saudiya 

G. 

dorcas 

G. 

cuvieri 

G. 

spekei 

G. 

granti 

G.  
leptocero

s 

G. 
thomsoni

i 

G. 
gazella 

 2223/2  202/2  201/2  202/2  202/2  202/2  202/2  221/2  201/2  200/2  205/2  

G. g. 

darreshoori 
209/2   202/2  201/2  202/2  200/2  200/2  202/2  223/2  201/2  202/2  205/2  

G. 
subgutturosa 

252/2  219/2   202/2  228/2  202/2  201/2  200/2  228/2  201/2  202/2  201/2  

G. 
marica 

210/2  215/2  251/2   202/2  201/2  200/2  225/2  202/2  201/2  221/2  203/2  

G. 
bennettii 

218/2  211/2  212/2  215/2   202/2  202/2  229/2  229/2  201/2  228/2  205/2  

G. 
saudiya 

212/2  211/2  253/2  211/2  218/2   221/2  202/2  228/2  205/2  202/2  201/2  

G. 
dorcas 

211/2  211/2  212/2  212/2  219/2  205/2   200/2  229/2  205/2  200/2  201/2  

G. 
cuvieri 

213/2  252/2  210/2  201/2  225/2  255/2  252/2   202/2  201/2  221/2  201/2  

G. 
spekei 

208/2  220/2  211/2  252/2  210/2  211/2  210/2  213/2   205/2  228/2  201/2  

G. 
granti 

238/2  299/2  280/2  289/2  299/2  280/2  281/2  281/2  298/2   201/2  201/2  

G. 
leptoceros 

218/2  251/2  219/2  222/2  212/2  253/2  251/2  229/2  219/2  281/2   201/2  

G.  
thomsonii 

231/2  232/2  292/2  000/2  2 290/2  292/2  020/2  231/2  291/2  022/2   

 

  Network 1،1،0،1 افزارنرم

 
 ی آهوی کوهی موجود در ژن بانکهانمونهی آهوی کوهی دره شوری و سایر هانمونهشبکه هاپلوتایپی  :3کل ش

رام و همکاران                               ساختار جمعیتی و جایگاه تبارشناسی آهوی کوهی دره شوری در منطقه حفاظت شده فارور ... 
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 بحث 

از نشانگر   باز جفت 101 ی به طول اقطعهدر این مطالعه        

مورد بررسی قرار گرفت و  bسیتوکروم  یتوکندریاییم مولکولی

 0وجود . استمشاهده شد این جمعیت یک کلاد از آهوی کوهی 

ین آهوان مبین تنوع ژنتیکی ا -رأس 212-نمونه از  02هاپلوتایپ در 

 .استعبارتی یکنواختی ژنتیکی این جمعیت کم یا به

فاصله ژنتیکی بین آهوان جزیره  آمده دستبهبراساس نتایج        

 ،211/2 ترتیب معادلفارور با جبیر، آهوی گواتردار و آهوی کوهی به

ن تر ایدهنده نزدیکی بیشاست و این فواصل نشان 209/2و  219/2

-آهوان به گونه آهوی کوهی است. فاصله ژنتیکی آهوان فارور با گونه

های  آهو موجود در ایران موید نتایج مطالعه همامی و همکاران 

گستره پراکندگی آهوی کوهی محدود اند ( است که نشان داده0131)

خلیج فارس است و از کویر مرکزی ایران به این در  ربه جزیره فارو

 .جزیره منتقل نشده است

مطالعه ژنتیکی بر روی این گونه از آهوان ایران و تحقیقات        

ی هادشتژنتیکی انجام شده بر روی آهوان جزایر خلیج فارس و 

ی داخلی ایران نشان دادند تنها آهوی کوهی هابخششمالی آن و 

یا  فارسشود و از دیگر جزایر خلیجیمارور دیده ایران در جزیره ف

شده فارور منتقل نشده است ی داخلی ایران به منطقه حفاظتهابخش

(Fadakar  ،0180رام، ؛ 2201و همکاران.) 

 یج مطالعه محققان دیگرنتابراساس نتایج حاصل از این مطالعه و        

 Grovesو  Karamiی مختلف ایران، نظریه هابخشبر روی آهوان 

که جمعیت آهوان جزیره فارور یک زیرگونه مجزا از گونه  (0881)

 Gazella gazellaی،شوردرهآهوی کوهی  نام باآهوی کوهی 

dareshourii یمیید تأدانستند می( شودKarami ،0882 و همکاران.) 

 رأس 122شاید این تنوع کم ژنتیکی ناشی از مرگ و میر حدود        

(. آخرین 0193 )ضیایی، باشد 0112این آهوان در سال  رأس 152از 

برآورد شده است )آمار سرشماری  رأس 115آمار این آهوان حدود 

دلیل این آهوان به (.0181اداره کل حفاظت محیط زیست هرمزگان، 

قرار گرفتن در جزیره و مرگ و میر بیش از سه چهارم جمعیت و 

وان . شاید بتاندکردهجربه را ت "گردنه بطری"وضعیت کنونی پدیده 

بخش و قبل از آن رضایت 0112گفت تنوع ژنتیکی جمعیت در سال 

ار مهم اما نکته بسی .دوباره احیاء شوند اندتوانستهبوده که این جمعیت 

ز ناشی ا احتمالاًکه  استتنوع ژنتیکی بسیار کم آن در حال حاضر 

بنابراین ضروری  .ای بودن این جمعیت باشدیرهجزدرون آمیزی و 

ی هانژاست که مطالعه ژنتیکی براساس طول قطعه بلندتر این ژن و 

و براساس مطالعات ژنتیکی تکمیلی اقدامات  گیرد دیگر صورت

طراحی و اجرا  بینی،پیش آهوان این بقاء ینتأم جهت حفاظتی مناسب،

 گردد.

 دبراساس نتایج درخت تبارشناسی و شبکه هاپلوتایپی و وجو       

نمونه مورد مطالعه حاکی از تنوع ژنتیکی  02 درتنها یک هاپلوتایپ 

 اهای بودن زیستگیرهجزکه با توجه به  استبسیار پایین این آهوان 

ها وجود ندارد. یتجمعبا سایر  ژنی تبادل امکان مذکور، آهوان انحصاری

افزون براین، با واگذاری این جزیره به منطقه آزاد و حضور نیروی 

دریایی سپاه که منجر به توسعه ساخت و ساز و کاهش وسعت زیستگاه 

گردد ضمن انجام مطالعه یمطبیعی این گونه خواهد شد؛ پشنهاد 

برای یافتن زیستگاه طبیعی دیگر، اقدام لازم به منظور تکثیر در 

 عمل آید.اسارت آن نیز به

 

 تشکر و قدردانی
دانند که از تمام بزرگوارانی که امکان یمنویسندگان بر خود لازم        

برداری، آزمایشگاهی و نگارش انجام این مطالعه در تمام مراحل نمونه

 را فراهم نمودند سپاسگزاری نمایند.
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