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 چكيده

 و هاگونه این بقای مورد در دانش افزایش و زیستی تنوع حفظ برای های وحشیژنتیکی جمعیت : آنالیزمطالعاتی زمينه

 برای حاضر مطالعه لذا هدف: .باشدمی ضروری و مهم این جمعیت حفظ در کننده کمک یا و کننده تهدید عوامل یافتن

 اطلاعات از گیریبهره با ایرانی هایمارال ژنتیکی تنوع و گیریشکل روابط، چگونگی بررسی موجود، ژنتیکی توده شناسایی

 بافت یا مو خون، هاینمونه حاضر پژوهش انجام جهتروش کار:  .شد انجام میتوکندریایی ژنوم از D-Loop ناحیه توالی

 اختصاصی آغازگرهای از ژنوم میتوکندریایی با استفاده D-Loopناحیه . آنها استخراج گردید DNAاخذ و  مارال رأس 78

 افزارهای نرم از استفاده با نظر مورد هایتوالی سپس. گردید یابیتوالی PCR محصولات تمامیشده و  تکثیر PCR روش با

BioEdit افزار نرم از استفاده با شد، ترازهم نوکلئوتیدی تنوع بررسی جهت Mega ، گردید رسم فیلوژنتیکی درخت .

 به که گردید هاییجهش شناسایی به حاصل منجر نتایج :نتايجآنالیزشد.  DnaSP افزار نرم از استفاده مارال با هایتوالی

 برای نوکلئوتیدی تفاوت متوسط و نوکلئوتیدی تنوع هاپلوتیپی، تنوع و شد منتهی D-Loop ناحیه برای هاپلوتیپ 5 ایجاد

جمعیت  شش که داد نشان ژنتیکی تنوع هایشاخص. آمد دستبه 491/0 و 0007/0 ، 218/0  ترتیب به D-Loop ناحیه

 تحلیل و تجزیه از حاصل نتایج پرتو در گيری:نتيجه. است گذاشته سر پشت را نک باتل تجربه احتمالا مارال مورد بررسی

 دلیل به ژن جریان در وقفه و جمعیت اندازه در اخیر نوسانات که کرد گیرینتیجه توانمی ، هاهاپلوتیپ این از هاجمعیت

 .باشد گذشته در هازیستگاه سایر به جمعیت یک قرمز هایگوزن انتقال

 

 D-Loop ،mtDNAفیلوژنی، مارال،  زیستی، تنوع: کليدی گانواژ

 

  مقدمه

 رانیگونه گوزن ا نیمارال بزرگتر گوزن قرمز ایران یا

 یهازارشهیو ب یآن، مناطق جنگل ستگاهیباشد و زیم

در قاره اروپا،  گوزن قرمز باشد.یم یستانمناطق کوه

گلستان،  یهادر استان رانیو در ا ایآس قا،یشمال آفر

به منطقه  زین یپراکنده است. تعداد لانیمازندران و گ

منتقل و فندقلو در اردبیل  یشرقجانیارسباران در آذربا

از انواع بزرگ جثه مارال  رانیا یبوم یهامارال .شده است

 (.1997و  1994همکاران  د )کیابی ورونیشمار مبه

 عبارتند از که شدند تقسیم گروه دو به Cervusخانواده 

 و گونه( elaphoid اروپایی گوزن) elaphus گونه

canadensis (شمالی آمریکای و اورآسیا گوزن 
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wapitoid) باشدمی .Cervus Nippon گوزن  متعلق به

به گوزن قرمز  .است تایوان و مناطق اطراف شوکای ژاپن

گوزن در جهان  ترین گونهفراوانترین و گستردهعنوان 

زیر گونه  22بیش از با شناخته شده است و امروزه 

 پراکندگی وسیعی را در ناحیه هولارکتیک )قطبی( دارند

 . (1972و وایت هد  1989، ترنس 1991)گیست 

 ژنتیکی ساختار از اطلاع به نژادی، و ژنتیک حوزه در

 جهت ریزیبرنامه برای بزرگی کمک تواندها میجمعیت

 حفظ تر،مهم همه از و نژادی های اصلاحطرح در استفاده

(. 2010زاده و همکاران نقیباشد )علی ژنتیکی ذخایر

 تشخیص در ((mtDNAمیتوکندریایی  DNAاستفاده از 

 جمله از مزایایی دارای فیلوژنتیکی ترسیم رابطه و هاگونه

 و نسخه 1000 تقریباً) هر سلول ازای به نسخه زیاد تعداد

ژنومی )بوم و  DNAنسبت به  آن ترکوچک ، اندازه(بیشتر

 (،2005و تلتچا  2009، قوتی و همکاران 1990همکاران 

 (، هاپلوئید2007مادری )زین و همکاران  پذیری وراثت

 عدم وجود میوز ، نشدن فرآیند انجام نتیجه در بودن و

و نادری و  1995همکاران ها )گرویس و آن در نوترکیبی

شده )آزور و  حفاظت نواحی (، وجود2007همکاران 

مانند  اینشده حفاظت نواحی ( و وجود2005همکاران 

 وابسته هایگونه مطالعات تکاملی برای D-Loop ناحیه 

 1999، بور و همکاران 2004باشد )آمیلس و همکاران می

تکامل  بالای سرعت (. همچنین2002و کیم و همکاران 

mtDNA با  مقایسه در DNA از که شده باعث ای،هسته 

 روابط تکاملی و نیز شناسایی مطالعات برای آن

 جایگزینی گردد. سرعت استفاده هاجمعیت فیلوژنتیکی

 دارانمهره  mtDNA ژنی از نواحی برخی در نوکلئوتیدها

است  ایهسته ژنوم از بیشتر برابر 10 تا 5 تقریباً  عالی

 ژنتیکی، نشانگرهای بین (. در2007و همکاران )نادری 

 هاروش تریناز کاربردی یکی میتوکندری ژنوم یابیتوالی

 هایو گونه هاجمعیت بین فیلوژنتیکی رابطه تعیین برای

، 2003شود )برفورد و همکاران می محسوب همبه نزدیک

و  2002، کلومبو و همکاران 2001کولگان و همکاران 

                                                           
1- National Center for Biotechnology Information 

 مقایسه با میتوکندری یابی(. توالی2001س کونراد و داوی

 هایتوالی بین شدن اختلاف مشخص و نوکلئوتیدها

 با. گرددتعیین می هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی تنوع مختلف،

فیلوژئوگرافی  و فیلوژنتیکی رابطه اطلاعات، این از استفاده

 و روش این کمک به. شودمی ترسیم ها و جمعیت هاگونه

 هاگونه تشخیص ،1 ژن بانک از اطلاعات استفاده همچنین

شود )هندل لدر و سازی میسر میاهلی فرآیند بررسی و

و مانن  2003، منژونات و همکاران 2008و  1998همکاران 

ژنوم  هایشکلی (. در این میان چند2004و همکاران 

 شامل) بیولوژیکی مواد شناسایی برای میتوکندریایی

( دندان و فک استخوان و گوشت هاینمونه  خون،  پوست،

 گوسفند، گاو، از جمله مختلف هایازگونه آمده دست به

گرفته است  قرار مطالعه نیز مورد قرمز گوزن و گوزن بز،

  (. 2010)نتونک و همکاران 

 کنندهکد که دارد وجود میتوکندری ژنوم در ایمنطقه

 پیدا تجمع تواندمی منطقه آن در جهش و پروتئین نبوده

 D-Loop دارد. قرار D-Loopدر ناحیه   منطقه این. کند

 میتوکندری ژنوم سازیآغاز همانند برای پیشبر ناحیه

های نام به منطقه (. دو2004است )آندرسون و همکاران 

HVR1  وHVR2  درD-Loop نکه آکه به دلیل   دارد وجود

-Dدر ناحیه  نیستند و پروتئینی هیچ کدکننده ناحیهاین دو 

Loop مهمی نقش است در رونویسی پیشبر که 

شوند می ابقاء آن در گرفته صورت هایندارند،جهش

هش  در ( و درنتیجه میانگین ج1998)جازین و همکاران 

های میتوکندری است.  ناحیه آنها بیشتر از سایر قسمت

D-Loop DNA وب عنوان یک نشانگر خمیتوکندریایی به

وحش شناخته شده است حیاتدر مطالعات ژنتیک جمعیت 

و برای تجزیه و تحلیل ژنتیکی جمعیت مناسب و مفید است 

 (.1991) ساسون 

 متفاوت mtDNAهای انجام شده بر روی یابیتوالی طول

 هایگونه زیر های تکراری درجهش تعداد ثابتی ولی بوده

 به توانداز این رو می و است گزارش شده مارال مختلف

 های آن زیرگونه برای تشخیصی مارکر یک عنوان
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 میتوکندری کنترلی ناحیه در توالی تنوع. شود استفاده

 منشاء یابیمکان برای و زیرگونه مرز و گونه تعیین برای

 حاوی اندشده تکثیر اسارت در که هایگونه جغرافیایی

 در( 2000) همکاران اتور راندی و است. مفیدی اطلاعات

 25 در نژادی تکامل روابط به بردن پی برای یک پژوهش،

از توالی مناطق کنترل کامل میتوکندری  گوزن گونه

 از بعضی پرورشی و طبیعی هایاستفاده کردند. جمعیت

 قرار تاثیر تحت انسانی مدیریت توسط عمیقا هاگونه

 با بایستیمی گوزن جمعیت از برای حفاظت و اندگرفته

 بندیطبقه هایواحد و تکاملی هایتفاوت مناسب شناسایی

 (.2000کرد )اتور راندی و همکاران  کمک آن به جمعیتی

مورد مطالعه  قرمز گوزن هایگونه فیلوژنی بررسی اگرچه

نیز در بین  هایتفاوت اما با این وجود قرار گرفته است،

(. برای شناسایی و 1999دارد )گیست  ها وجودگونه

 از بازی جفت 248 قطعه ها در تحقیقی یکتشخیص گونه

 زرد گوزن از قرمز گوزن شناسایی برای bسیتوکروم  ژن

مورد استفاده قرار گرفت )کیتانو و همکاران  شوکا و

2007.) 

نامه و فیلوژنیک در صفات مهم عدم وجود اطلاعات شجره

ها در های آنهای وحشی مانع از پیشرفتتجاری برای دام

باید توجه  شود وژنتیک نژادها و افزایش جمعیت می زمینه

های تولیدمثلی های موجود در برنامهبیشتری به جمعیت

سازی مولدین انجام داد. نامه در ذخیرهو اسناد شجره

پیشگیری توان موجب بنابراین با انتخاب روش صحیح می

سطوح آمیزش خویشاوندی از یک نسل تا نسل  از افزایش

و )لوندرینگ  شدو نتیجتا محافظت گونه مورد نظر بعدی 

 .(2005همکاران 

های صورت گرفته تا کنون به مطالعات و بررسی هتوجبا 

-جایگاه شناسایی منظور به که تحقیقات وسیعی کشور در

مارال  D-Loop ناحیه یابیتوالی بر مبتنی mtDNAهای 

-به این ترتیب اگرچه جمعیت .است نگرفته ایرانی صورت

های محافظت شده  از این حیوان بخصوص در نوار 
                                                           

1-Ketamine 
2-Medetomidine 

درستی از وضعیت شمالی کشور وجود دارد اما اطلاعات 

 این مطالعه بنابراین ها در دست نیست.ژنتیکی این جمعیت

 ایران های مارالجمعیت شناسایی بهتر منظور به هاجایگاه

میزان  پژوهش بررسی هدف این. رسدبه نظر می ضروری

 و تحلیل تجزیه و های مارال ایرانجمعیت در موجود تنوع

از  D-Loopژنی  جایگاه توالی با استفاده از فیلوژنتیکی

DNA نواحی ارسباران در هامیتوکندریایی این جمعیت 

 قرق جنگل قزوین، زیاران اردبیل، فندقلو جنگل آذربایجان،

گلستان، پارک جنگلی سمسکنده و نوشهر مازندران و نیز 

های مختلف گوزن در خارج از ایران با جمعیت مقایسه آنها

های آمریکایی، اروپایی، ژاپنی، لهستانی و از جمله گوزن

 چینی بود.

 

 هاروش و مواد

 DNA استخراج و گيرینمونه

محیط زیست و حیات  سازمان یبا هماهنگ یریگنمونه

های اردبیل، آذربایجان شرقی، قزوین، وحش استان

و همچنین با سازمان موزه منابع گلستان و مازنداران 

نمونه خون  47انجام شد.  طبیعی و ذخایر بانک ژن تهران

بانک ژن  ریو ذخا یعیسازمان موزه منابع طبمارال از 

 32نمونه خون مارال از آذربایجان شرقی،  15) تهران

های نمونه از بافت 3نمونه مو و  3نمونه خون از قزوین( ؛ 

نمونه خون  4استان اردبیل، استخوان، گوشت و شاخ از 

نمونه بافت از استان  4نمونه مو و  17از استان گلستان، 

-های خون از مارالنمونه .(1)جدولمازندران گرفته شد 

هایی که جهت تست سلامتی یا درمان و یا انتقال به 

هوشی از جمله های محافظت شده با داروهای بیزیستگاه

و با استفاده از  3و آتیپومازول 2، مدتومیدین1کتامین

 یحاو  خلأ یهالوله هوش شده بودند دراسلحه بادی بی

های مو نیز آوری شد. نمونهجمع  EDTAماده ضد انعقاد 

های بافتی بطور مستقیم از حیوانات زنده  و سایر نمونه

3-Atipamezole 
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های تازه افتاده استحصال و از حیوانات تلف شده یا شاخ

 . داده شدانتقال  شگاهیبه آزما

های مختلفی برای استخراج ها روشبا توجه به تنوع نمونه

DNA استخراج کیت از استفاده شد. لذا Exgene شرکت( 

all Gene استخراج برای  1 کره جنوبی( کشور DNA از 

 ( برای2007)بایلس و همکاران  دستی روش از خون و

 پس. گردید استفاده مو و بافت استخوان، DNA استخراج

استخراج  DNA تیفیو ک تیکار استخراج، کم انیاز پا

 از DNA و کمیت  تیفیک نییتع ید. برایگرد نییشده، تع

ها الکتروفورز  نمونه نیز  و )یتومتراسپکتروف(نانو دراپ 

 شد.استفاده  %0.8 ژل آگارزبر روی 

 پليمراز زنجيرهای واکنش و هاپرايمر تهيه

 (مریآغازگر )پرا جفت یکاز  D-Loop احیهن ریتکث جهت

-'5که شامل پرایمر رفت 

AAGCCATAGCCCCACTATCAA-3'  و پرایمر

 'GTCCTGTGACCATTGACTGC-3-'5 برگشت 

)ناباتا  دیگردتصحیح شده بر اساس ژنوم مارال استفاده 

 تیبا استفاده از ک PCRواکنش . (2007و همکاران 

Master PCR (Cinnagen, Iran) 25 نهایی حجم در 

میکرولیتر  1.2، تیو مطابق دستورالعمل ک میکرولیتر

میکرولیتر   2.5میکرولیتر پرایمر برگشت،  1.2پرایمر رفت، 

DNA ،12.5  میکرولیتر آب  7.6میکرولیتر  مسترمیکس و

ی برای تکثیر ژن به برنامه حرارت استفاده شد. مقطر

درجه سانتیگراد به مدت  95 اولیه سازیواسرشتهترتیب، 

 30درجه سانتیگراد به مدت  94سازی  واسرشتهیقه، دق 5

، ثانیه 30درجه سانتیگراد به مدت  64آغازگر  ، اتصالثانیه

 تکراردرجه سانتیگراد به مدت یک دقیقه ،  72آغازگر  بسط

درجه  72 آغازگر نهایی بسط، و مرتبه( 33)4 الی 2 مرحلة

 الکتروفورز انجام گرفت.دقیقه  10سانتیگراد به مدت 

آگارز  ژل روی بر پلیمراز ایزنجیره واکنش محصولات

 از میکرولیتر 22 مقدار گرفت. صورت درصد 5/1

شده  سازیپلیمراز، خالص ایزنجیره واکنش محصولات

                                                           
1 GeneAll® Exgene™ Blood SV mini  
2-Macrogen Korea 

کشور  در شرکت ماکروژن سانگر اتوماتیک و به روش

 یابی شد.توالی 2یکره جنوب

 يابیتوالی هایداده تحليل و تجزيه

 Clustal با روش BioEditر افزابا استفاده از نرم هاتوالی

W .براساس هاپلوتیپ های به با همدیگر همتراز گردید-

 ،D-Loopناحیه  یهایتوال یلوژنیروابط فدست آمده و 

 MEGA 6.0افزار بهترین مدل جایگزینی نوکلئوتید در نرم

نمایی، شناسایی و با استفاده از روش حداکثر درست

-نمایی بین هاپلوتیپفیلوژنتیکی با بیشترین درستدرخت 

جهت بررسی   Dهای مختلف ترسیم گردید. آماره تاجما

تنوع نوکلئوتیدی حاصل از مشاهدات با استفاده از تنوع 

های چندشکلی انجام حاصل از فراوانی آللی در جایگاه

 DnaSp(. با بهره گیری از نرم افزار 1983گرفت )تاجیما 

های مربوط به تنوع ژنتیکی ها و فراسنجهیپهاپلوت 5.10

شامل تنوع نوکلئوتیدی، تنوع هاپلوتیپی، فاصله ژنتیکی، 

جهت  تمایز ژنتیکی، فراوانی نوکلئوتیدی و غیره انجام شد.

 یهاللآپارامترها ،  هیکل تیجمع کیژنت یهاداده زیآنال

سلسله  3یکیفاصله ژنتو  Rst ، Fst ریمقاد ،یاختصاص

سمسکنده،  ،زیاران، ارسبارانشامل  تیجمع 6مراتب 

 DnaSPافزار قرق، نوشهر با استفاده از نرم فندقلو،

و در نهایت با استفاده از نرم افزار  دیمحاسبه گرد

NETWORK ای جهت مشخص کردن گروهآنالیز شبکه-

 های هاپلوتیپ انجام گرفت.

های های استخراج شده جمعیتهای مربوط به توالیداده

جهت  NCBIمختلف گوزن دنیا از طریق پایگاه اطلاعاتی 

ها استحصال تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیک بین جمعیت

های توالی مربوط به داده 52) توالی 130در مجموع شد که 

NCBI  های مارال ایران( توالی مربوط به نمونه 78و

 هایداده. (1گوزن بود)جدول   D-Loop مربوط به ناحیه

 یسهی. مقادگردی ترازهم BioEdit افزارمورد نظر با نرم

با  یرانیا هایتیجمع D-Loop ناحیه هایدینوکلئوت یتوال

با استفاده از  NCBI ژن بانک از آمده دستبه هاییتوال

3-Genetic distance 
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 Find Best DNA/Protein هیبا رو MEGA 6.0 افزارنرم

Models   .انجام شد 

 MEGA 6.0افزار نوکلئوتید در نرمبهترین مدل جایگزینی 

های فیلوژنتیکی از روش برای رسم درخت شناسایی

Maximum likelihood  و مدلTamura- Nei  به دلیل

 مناسب بودن این مدل استفاده شد. 

 

 مارال ايرانیو  NCBIاستخراج شده از  D-Loop ناحيههای مربوط به توالی -1جدول 
Table 1- The D-Loop region sequences extracted from NCBI and Iranian Maral 

Species name Common 

name 

Geographical 

origin 

N Acc. No. 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- Arasbaran 15 - 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- Ziyaran 5 - 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- Gorog 4 - 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- Fandoglo 6 - 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- 

Semeskande 

17 - 

Cervus elaphus maral Red deer Iran- Noshaher 4 - 

Cervus nippon Sika deer Japane 

 

5 AB004300,             AB004299 

C.elaphus elaphoid Red deer Poland 22 KX496940, KX496939, KX496937, 

KX496929, KX496927, KX494625, 

KX496923, KX496922, KX494618, 

KX496914, KX496912 

 

Capreolus pygargus Roe deer China 8 AM279273,               AY854044, 

AY854042,                AY860057, 

Cervus dama Fallow deer European 11 KY564426, KY564431, KY564425, 

KY564427, KY564429 

 

C.elaphus wapitoid Red deer USA 6 U12867,             AB012385 

 بحث و نتايج

 نتایج .شد انجام موفقیت با هانمونه تمامی  DNAاستخراج 

کیفیت  از شده استخراج DNAکه  داد نشان سنجی طیف

واکنش  محصولات الکتروفورز. است برخوردار مناسبی

 نشان درصد 5/1آگارز   ژل روی بر پلیمراز ایزنجیره

 و نموده فعالیت خوبی به شده استفاده که پرایمرهای داد

 جفت 602 طول به D-Loopژن  اختصاصی برای قطعات

 که داد نشان اختصاصی یک باند وجود. باز تکثیر شدند

 شده طراحی شدن آغازگرهای جفت برای ایمشابه توالی

(.1است )شکل  نداشته وجود ژنوم دیگر هایمحل در

 



 1398سال /4شماره  29هاي علوم دامی/ جلد شریه پژوهشن                                                                                     نبیکین دیآقازاده، سع     22

 

 
D-Loop هایژن پليمراز ایزنجيره واکنش محصولات الكتروفورز - 1 شكل

Figure 1- Electrophoresis of the PCR products of the D-Loop gene 
 

 

 
 

                   

 

 

 

 

 

در ج( ،182در موقعيت ، ب( 58 ای در موقعيتجهش نقطه ؛ الف( D-Loop ناحيهدر و جانشينی ای نقطه هایجهش -2 شكل

 335در موقعيت و  214در موقعيت ، د(  204موقعيت 

Figure 2- The SNPs in D-Loop region. A) the SNPs in position 58, B) in position 182, C) in position 204, D) in 

position 214 and E) in position 335 
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 معمول هایروش از یکی 1توافق مورد هایتوالی تعیین

 هایتوالی. باشدمی مختلف نژادهای شناسایی و جهت ثبت

D-Loop شاخص توالیعنوان  به باز جفت 602 طول به 

-ینتایج توال .گردید تعیین مطالعه، مورد هایجمعیت در

 هایدر موقعیت D-Loop ناحیهکه  دادنشان  هایابی

-می چند شکلیدارای  335و  214، 204، 182، 58 بازهای

 .(2باشد)شکل 

 214و  204های مشاهده شده در دو جایگاه چندشکلی

زارش دیگری گی در هیچ مطالعه D-Loopمربوط به ناحیه 

های اختصاصی جدید برای جمعیت نشده است و آلل

 بررسی ناحیهآیند. محققین به حساب میمارال ایران به

DNA D-Loop های انوادهمیتوکندریایی هشت گونه از خ

سانان، گاوسانان و گرازها از جمله مارال، آهو، گوزن

ند شوکا، جبیر، گوزن زرد ایرانی، گراز، پازن و قوچ پرداخت

 D-Loopطول ناحیه در و به این نتیجه رسیدند که 

پایین بوده در چندشکلی  شوکا و مارالمیتوکندری در 

های مورد مطالعه چندشکلی بالایی را که سایر گونهحالی

  (.2014نشان دادند )زمانی و همکاران 

 مارال 78 های مورد بررسیهاپلوتیپ از بین توالی 5تعداد 

ناشی  جمعیت مورد بررسی تعیین شدند که 6مربوط به 

تنوع نوکلئوتیدی در  مورفیک بودند.جایگاه پلی 5 از

 ،DnaSP 0007/0افزار های مارال با استفاده از نرمجمعیت

K برآورد شد 491/0های نوکلئوتیدی ا متوسط تفاوتب ،

دست آمد. در این به 218/0نیز مقدار تنوع هاپلوتیپی 

که بدست آمد  -564/1برابر  Dمقدار تست تاجمابررسی 

منفی نشان دهنده  Dتاجما. دار بودمعنی %99در سطح 

 باشد.می مورد مطالعههای خونی بین جمعیتوجود هم

های مربوط به فاصله ژنتیکی حاصل از آنالیز توالی

نشان داده شده  2 جدولپایین قطر های مارال در جمعیت

های است که بیشترین فاصله ژنتیکی مربوط به جمعیت

ی ژنتیکی ( و کمترین فاصله00269/0)نوشهر قرق با 

مربوط زیاران با جمعیت فندقلو و سمسکنده )صفر( است. 

هایی که به هم نزدیک گونه NCBIبندی برمبنای رده

-پایین می هاهستند فاصله ژنتیکی برآورد شده برای آن

دهد جمعیت زیاران به جمعیت باشد، در واقع نشان می

  فندقلو و سمسکنده نزدیک است.

کمترین مقدار ارسباران با قرق ژنتیکی بین جمعیت  تمایز

-این جمعیت نزدیکیدهد که بیانگر ( را نشان می-0909/0)

بین  (4000/0است. بیشترین تمایز ژنتیکی )هم بها 

های سمسکنده با زیاران و نوشهر با فندقلو و جمعیت

ها از باشد که نشان دهنده تمایز این جمعیتسمسکنده می

های مربوط ژنتیکی حاصل از آنالیز توالی هم است. تمایز

نشان داده  2 جدولبالای قطر های مارال در به جمعیت

.شده است

  ()پايين قطر Loop-D ناحيه ايرانی های مارالجمعيت فاصله ژنتيكی( و )بالای قطرژنتيكی  تمايز -2جدول 
Table 2- Genetic differentiation (diagonal up border) and genetic distance for Iranian Maral population in D-

loop region (diagonal down border) 

stF       

xyD       

Arasbaran Ziyaran Gorog Fandoglo Semeskande Noshaher 

Arasbaran 0 0 -0.0909 0 0 0.2978 

Ziyaran 0.00032 0 0 0 0.4000 0 

Gorog 0.00016 0.00095 0 0 0 0.1176 

Fandoglo 0.00032 0 0.00095 0 0 0.4000 

Semeskande 0.00032 0 0.00095 0 0 0.4000 

Noshaher 0.00248 0.00232 0.00269 0.00237 0.00237 0 

 

                                                           
1 - Consensus 
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 یکیساختار ژنت یبررس یها براروش نیاز بهتر یکی

)ویارد و همکاران  هاستنمونه نیب زیها تست تماتیجمع

 یکیوجود اختلاف ژنتدهد که (. تحقیقات نشان می1997

 ریتحت تاث مختلف یهاتیجمع نیما ب نیچندر درون و هم

مشترک،  خچهیقرار دارد که عبارتند از تار یعوامل مختلف

مختص  یندهایفرا طورنیهم حال و گذشته و یژن انیجر

ی )اپرسون و انتخاب انطباق یکیمانند رانش ژنت تیجمع

 (.2004و روست  2003

های ثبت شده های مورد مطالعه با توالیی توالیمقایسه

پوشانی مشخص نمود که میزان هم NCBIدر بانک ژن 

های موجود در این های مورد مطالعه و توالیبین توالی

درخت فیلوژنتیکی با . باشدپایگاه تا حد زیادی بالا می

داده  نشان 3 شکلدر مارال در  D-Loop ناحیهاستفاده از 

شده است. نتایج حاصل از بررسی درخت فیلوژنتیکی 

ها به دو شاخه اصلی دهد که جمعیت مارالنشان می

 نوشهراند. شاخه اصلی اول شامل جمعیت تقسیم شده

بوده و شاخه اصلی دوم خود به دو شاخه تقسیم شده که 

شاخه فرعی اول شامل جمعیت ارسباران، زیاران، 

سمسکنده، قرق و فندقلو و شاخه فرعی دوم شامل جمعیت 

 باشد. جمعیت فندقلو، جمعیت آمیخته فندقلو ونوشهر می

سمسکنده، زیاران، ارسباران و سمسکنده در یک شاخه 

های فرعی و جمعیت ارسباران و جمعیت قرق در شاخه

فرعی دیگری ولی نزدیک بهم قرار دارند که این امر ممکن 

-است به دلیل قرابت ژنتیکی بسیار نزدیک بهم این جمعیت

له فاص باشند.ها باشند اما متفاوت با جمعیت نوشهر می

ها احتمالا نشان از تنوع ن جمعیت از سایر گروهبیشتر ای

دهنده های بیشتر نشانتعداد شاخهبیشتر این گروه است. 

 نیبا در نظر گرفتن ا  ها است.تنوع ژنتیکی بالا بین جمعیت

سمسکنده  هایفندقلو با مارال هایمارال که تیواقع

 یهادرخترسد که یشده است به نظر م ختهیآم

-از داده استفاده گونه با نیا یشده برا میترسفیلوژنتیکی 

 یهاتیجمع یکیاز منشا ژنت یقیدق ریتصو یکیژنت یها

 گونه فراهم کند. نیمختلف ا

های زیاران با سمسکنده، ارسباران با تفاوتی بین جمعیت

زیاران، و ارسباران با فندقلو وجود ندارد. بیشترین فاصله 

باشد. ( می153/0)بین جمعیت سمسکنده با جمعیت نوشهر 

باشد که جمعیت نوشهر دارای تنوع این بدین معنی می

باشد. طول بین جمعیت سمسکنده با ژنتیکی بالا می

، طول بین جمعیت فندقلو با جمعیت 057/0جمعیت فندقلو 

، طول قرق با ارسباران و قرق با زیاران 0874/0قرق 

 تیجمعبود.  096/0، طول فندقلو با قرق 0085/0

منشا  تیجمع کیسمسکنده و فندقلو از  اران،یاران، زارسب

مستقل از  تیجمع کینوشهر  تجمعی. اندقرق نشات گرفته

 بود. هاتیجمع ریسا

 مناطق درهای گوزن قرمز که  جمعیت دادنشان  نتایج

-چه از لحاظ جعرافیایی نزدیک و چه دور با فاصله مختلف

طور باشد. بههای ژنتیکی مختلف، متفاوت و متمایز می

مثال، جمعیت نوشهر از نظر جعرافیایی نزدیک به جمعیت 

باشد اما در فاصله ژنتیکی دورتری نسبت سمسکنده می

 این نتایج به سایر مناطق مورد بررسی باهم قرار دارند.

 جمعیت 6 جمعیت از 5مجموع  در که داد نشان مطالعه

 بوده نزدیک یکدیگر به فیلوژنتیکی لحاظ به مورد بررسی

 همچنین اند.منشا گرفته جمعیت یک همگی از احتمالا و

 . گرفتند قرار گروه جداگانه زیر یک جمعیت نوشهر در

 بالا نمونه تعداد با و وسیع مقیاس در انجام مطالعه اگرچه

 مقیاس در تحقیق انجام اما مقدور نیست حاضر حال در

 هاآن توالی که ژن هایی ازبخش توالی انتخاب و کوچک

 دستبه هایتوالی مقایسه و بوده موجود ژن بانک در

برای  آمده دستبه اطلاعات به تواندمی هاآن با آمده

 از بهتر استفاده برای را زمینه و نموده کمک ایران مارال

های و حفاظت از ذخایر ژن اصلاحی هایدر برنامه هاآن

حاصل از  جینتاهای مشابه در بررسی .آورد فراهم زنده

جمعیت  گوزن قرمز کشور لهستان بر  30 لیو تحل هیتجز

هاپلوتیپ،  357جفت باز( تعداد  750) D-Loopروی ناحیه 

بیان شد  9/0، فراوانی نوکلئوتیدی 35تنوع هاپلوتیپی 

-( که در مقایسه با جمعیت2016ران )بارویسکی و همکا

 ادند. های مارال داخل ایران تنوع بسیار بالاتری را نشان د
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 نژادهای بین رابطه تعیین برای که هاییشاخص از یکی

-می نوکلئوتیدی تنوع گیرد،می قرار بررسی مختلف مورد

 مورد هاپلوتیپی هایگروه نوکلئوتیدی بین تنوع. باشد

حدود  D-Loopبرای جایگاه  پژوهش این در مطالعه

 و هاتیانقراض جمع لهیوسهب یکیژنت تنوعبود.  0007/0

 ؛رودیم نیمحدود از ب یهاتیتنوع در درون جمع فقدان

 ممکن مطالعه مورد هایدرجمعیت تنوع میزان بودن کم

نمونه، کاهش فاصله نسلی و  اندازه کوچکی دلیل به است

 باشد تیبه اندازه جمع تیاندازه موثر جمعنسبت کاهش 

 (.2002)جوانروح 

 Servus گروه زیر از ایرانی هایمارال اینکه به توجه با

elaphus Maral  به ایرانی مارال مطالعه لذا باشند،می 

در . است برخوردار اهمیت خاصی از شاخص عنوان

 به D-Loop  جایگاه این مطالعه بررسی  دیگر بخش 

مارال ایرانی و سایر  هایفاصله جمعیت تعیین منظور

 گرفت. های دنیا صورتگوزن

 
 های مختلف مارال ايرانیجمعيت D-Loop ناحيهدرخت فيلوژنتيكی بر اساس  -3شكل  

Figure 3- The phylogenetic tree based on D-Loop region of different Iranian Maral populations 

و  NCBIهای توالی مربوط به داده 52)توالی 130در کل 

مربوط به  ( های مارال ایرانمربوط به نمونه توالی 78

( جهت تجزیه و 1)جدول  D-Loop ناحیهگوزن برای 

ها از طریق پایگاه اطلاعاتی تحلیل بیوانفورماتیک بین گونه

NCBI  .استحصال گردید 

های مورد بررسی تعیین هاپلوتیپ از بین توالی 9تعداد 

مورفیک بودند. در این بررسی جایگاه پلی 45شدند که 

 %95در سطح  کهبود  -95/1برابر  Dمقدار تست تاجما

-یپلفراوانی پایین  نشان دهنده یمنف Dماتاج .شددار معنی

نسبت به انتظار است، که گسترش  مشاهده شده سمیمورف

کند. را بیان میانتخاب  ایو  نک باتل بعد از تیاندازه جمع

 DnaSP 11069/0افزار تنوع نوکلئوتیدی با استفاده از نرم

برآورد شدند و  59های نوکلئوتیدی یا متوسط تفاوت Kو 

  دست آمد.به 939/0مقدار تنوع هاپلوتیپی 

استفاده از روش حداکثر  دست آمده باهای بهتوالی

بهترین مدل برای  ،نمایی و حذف کامل نوکلئوتیدیدرست

بهترین مدل  2توصیف داده انتخاب شد که مدل کیمورا 

ها برای توصیف کننده جایگزینی نوکلئوتیدی در بین گونه

 ناحیهدست آمد. درخت فیلوژنی برای داده مورد نظر به

D-Loop نرم افزار  با استفادهMEGA 6.0  2مدل کیمورا 

 .نمایش داده شد 5شکل در  نماییو روش حداکثر درست

در این مطالعه گوزن قرمز، گوزن حنایی و گوزن زرد در 

و  گرفتندجدا قرار  هاییک شاخه اما هر کدام در گروه

. در به خود اختصاص دادی جداگانه شوکا یک شاخه
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های قرمز ایرانی مورد بررسی ر کلیه گوزنمطالعه حاض

های قرمز اروپایی و گوزن از در یک گروه جداگانه 

آسیایی و امریکایی ولی در یک شاخه قرار دارند. 

 
 های دنياگوزن D-Loop ناحيه درخت فيلوژنی -5 شكل  

Figure 5- The phylogenic trees for the D-Loop region of the world deers 

 

های مختلف گوزن با شبکه روابط هاپلوتیپی در گونه

طوری که ترسیم گردید به NetWorkاستفاده از نرم افزار 

های در گونه 939/0هاپلوتیپ مختلف با تنوع هاپلوتیپی  9

مورد مطالعه تشخیص داده شد. بررسی تنوع هاپلوتیپی 

های گوزن قرمز، گوزن زرد، گونهنشان داد که در داخل 

هاپلوتیپ  12گوزن حنایی، شوکا و گوزن قرمز ایرانی 

هاپلوتیپ مربوط به مارال ایرانی بود.  4مشاهده شد که 

)زرد( مربوط به جمعیت نوشهر، هاپلوتیپ 1هاپلوتیپ 

)زرد( 3)زرد( مربوط به جمعیت ارسباران، هاپلوتیپ 2

و و سمسکنده و های زیاران، فندقلمربوط به جمعیت

باشد. مربوط به جمعیت قرق می( زرد) 4هاپلوتیپ 

)سبز( مربوط به گوزن قرمز آمریکایی،  5هاپلوتیپ 

)آبی( مربوط به گوزن قرمز لهستان،   6هاپلوتیپ 

)بنفش( مربوط به گوزن حنایی چین، هاپلوتیپ  7هاپلوتیپ 

)آبی تیره( مربوط به گوزن زرد اروپایی و در نهایت  8

باشد )شکل )قرمز( مربوط به شوکای ژاپن می 9وتیپ هاپل

6.) 
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  D-Loop ناحيههای مختلف گوزن با استفاده از ای هاپلوتيپی گونهآناليز شبكه -6 شكل
Figure 6- Analysis of haplotype network of different deer species using D-Loop area

 

نکته قابل توجه در این آنالیز قرار گرفتن گوزن قرمز 

کلاستر مارال ایران و در مجاورت گوزن  لهستان در

نوشهر بود. گوزن قرمز امریکایی با فاصله نسبت به 

های گوزن از های ایران قرار گرفت و سایر گونهگوزن

جمله گوزن حنایی چین، گوزن زرد اروپایی و شوکای 

 ای را تشکیل دادند.های جداگانهژاپن طبق انتظار کلاستر

در ارتباط با نزدیکی مشاهده شده بین گوزن قرمز لهستان 

هایی ناحیه نوشهر احتمال انتقال نمونهو نمونه مربوط به 

ی برای خیشواهد تاراز سایر کشورها وجود دارد اگر چه 

مشابه با نتایج این تحقیق، بارویسکی و  پیدا نشد. آن

 D-Loop ناحیهکامل  هایتوالی ( نیز که2016همکاران )

مناطق مختلف جمعیت گوزن قرمز در  30 مربوط به

های قرمز غربی و ارتباط گوزنبررسی نمودند،  لهستان 

حضور یک هاپلوتیپ و  جنوب شرقی در این گونه را تایید

ای به را ثابت کردند . البته در آن تحقیق هم اشاره مشترک

بعلاوه در یک  .ارتباط گوزن قرمز لهستان و ایران نشد

بررسی  D-Loopتوالی کامل ناحیه  96 گر که پژوهش دی

های قرمز حوضه کارپات انجام ساختار ژنتیکی گوزنو 

هاپلوتیپ و سطح تنوع هاپلوتیپی  39کشف رغم علی شد

های قبلی بالا به این نتیجه رسیدند که مطابق با پیش فرض

های بین گوزن مشترک حوضه کارپات یک هاپلوگروه

وجود دارد )فرانک و همکاران کان قرمز جزیره ایبری و بال

2017) . 

های با توجه به کاهش تنوع ژنتیکی ونیز تاریخچه جمعیت

مورد شش جمعیت مارال رسد که مارال ایرانی به نظر می

 احتمالا تجربه باتل نک را پشت سر گذاشته استبررسی 

ها درصد همخونی بالاست همچنین در بین جمعیتو 

های حاصل از تجزیه و تحلیل گروهبنابراین در پرتو نتایج 

 گیری کرد کهتوان نتیجهها ، میتو در تو از این هاپلوتیپ

وسانات اخیر در اندازه جمعیت و وقفه در جریان ژن به ن

های زیستگاه انتقال تعداد معدودی از یک جمعیت بهدلیل 

در گذشته و حال بر ساختار ژنتیکی فضایی  مختلف

ای بازی کرده ر بوده و نقش عمدهموث مارال ایرانیجمعیت 

های گوزن در مطالعه بین جمعیت. بیشترین تشابه است

توالی کامل ژنوم  مشاهده شد که  (2017ژاو و همکاران )

 Cervusگوزن سیهوان ) D-Loopمیتوکندریایی در  ناحیه 

Elaphus Macneilli در مناطق چین، غرب سیچوان و )

جنوب شرقی تبت بررسی نمود. آنها  با تجزیه و تحلیل 

فیلوژنتیک به نتایج با ارزش در زمینه مطالعه ژنتیک و 
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ها دست حفاظت از گوزن قرمز و روابط تکاملی گونه

 یافتند.

های قرمز این منطقه نشان داد گوزن نتایج پژوهش حاضر 

شود. گر گوزن قرمز را شامل میهای دییک دسته از گونه

رسد جمعیت نوشهر فشار کمتری را در اگرچه به نظر می

بنابراین و در پرتو نتایج  این زمینه تجربه کرده باشد.

گیری توان نتیجهها، میحاصل از تجزیه و تحلیل هاپلوتیپ

-به دلیل انتقال گوزن احتمالا کرد که وقفه در جریان ژن

 ها در گذشته باشد.سایر زیستگاه های قرمز یک جمعیت به

ژنتیکی قابل توجهی در میان پنج زیر جمعیت از  شباهت

شش زیر جمعیت گوزن قرمز مورد بررسی در مطالعه 

هیچ ارتباط  داد کهحاضر مشاهده شد. این تحقیق نشان 

ها داری بین فاصله جغرافیایی میان زیر جمعیتمعنی

  وجود ندارد.
 

 گيری کلینتيجه

هاپلوتیپی که در این بررسی مشاهده شدند پنج  تعداد

وع و تن D-Loop ناحیهمورفیسم در پلیوجود نشان از 

های مارال ایرانی برای جایگاه ژنی ژنتیکی در جمعیت

 ناحیهدر  ترتنوع ژنتیکی بالا نکته قابل توجه وجوداست. 

D-Loop نسبت به و نوشهر های ارسباران در جمعیت

تنوع  چنانهمقرق  هایو جمعیت ها بودهسایر جمعیت

. این امر نشان دادها ژنتیکی کمتری نسبت به سایر جمعیت

شرایط محیطی بسته و وجود  مربوط به تواندمیاحتمالا 

، و در نتیجه تولد هر جمعیتنر غالب در  تعداد معدود

غیر قانونی و بدون همچنین شکار  های کمتر وگوساله

مهاجرت به بیرون در  های آزاد ودر جمعیتبرنامه 

 .باشدهای حفاظت شده جمعیت

های ایرانی برای یابی در بین جمعیتنتایج حاصل از توالی

هایی گردید که خود باعث شناسایی جهش D-Loop ناحیه

تنوع نوکلئوتیدی و  0007/0هاپلوتیپ،  5منجر به ایجاد 

 های مورد مطالعه شد.در جمعیتتنوع هاپلوتیپی  218/0

 D-Loop ناحیهچنین نتایج بررسی حاضر نشان داد که هم

میتوکندریایی از توان بالایی در تعیین روابط فیلوژنتیک 

های مارال ر جمعیتوحش و بخصوص ددر بخش حیات

گر مستقل و نتایج مطالعه حاضر بیان .برخوردار است

-نوشهر از سایر جمعیتهای  متمایز بودن جمعیت مارال

باشد. این موضوع خود عامل تنوع های مارال ایرانی می

گروه دو  در واقع باشد.ژنتیکی بالا در جمعیت نوشهر می

های مورد بررسی تشخیص داده متمایز در بین جمعیت

های و سایر جمعیت های نوشهرشد که شامل جمعیت

فندقلو و مارال ایران از جمله، ارسباران، زیاران، قرق، 

 هایمارال از انتقال تعدادیرغم باشند. علیسمسکنده می

 از بالایی سمسکنده، درصد سایت به فندقلو سایت

 مشاهده های سمسکندههمخونی در میان جمعیت مارال

های . میزان تنوع ژنتیکی بالاتر در جمعیت مارالاست شده

های مارال بیانگر آن نوشهر در مقایسه با سایر جمعیت

تواند به حفظ تنوع های جنگلی و باز میست که محیطا

ها که نگهداری مارالها کمک نماید. در حالیژنتیکی گونه

موجب افزایش زاد و اگر چه های حفاطت شده در سایت

ها را کاهش تنوع ژنتیکی جمعیتگردد ولی میزان ولد می

در بین  تنوع ژنتیکیکه میزان با توجه به این .داده است

، لذا ضرورت دارد برای احیاء استپایین ها نسبتا جمعیت

هایی از های دارای ضریب همخونی بالا، مارالجمعیت

های سایتبه مانند نوشهر های جنگلی و آزاد جمعیت

بخصوص ها تمام مارالزنی منتقل و با پلاک حفاظت شده

از احتمال وقوع آمیزش  ،های بستهدر سایتنرها، 

 برای .شوندجلوگیری  های متوالیدر نسلندی خویشاو

 هایآمیزش کاهش و ژنتیکی رانش از جلوگیری

طبع کاهش همخونی های مارال و بهدر سایت خویشاوندی

تنوع  شوند واز تعداد بیشتری از نرهای جوان استفاده 

ریزی و مدیریت بازسازی ذخایر و حفظ ژنتیکی در برنامه

 عنوان یکمارال ایرانی بههای مختلف فراوانی جمعیت

دستورالمل کاربردی لحاظ شود. طبیعتا حفظ جریان ژنی 

.ها کمک بزرگی در این راستا خواهد بودبین جمعیت
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Introduction: The breeds and subpopulations of any species, which are the result of mutation 

processes, genetic drift, natural selection and gene-environment interactions, are very precious. They 

have been inherited down to the present generation, and their preservation is of great value and 

importance (Alijani, 2009). Genetic analysis of wild populations is essential for conserving 

biodiversity, increasing knowledge about the survival of these species, and finding the factors that 

threaten or contribute to the survival of these populations. The red deer is one of the biggest free-

ranging mammals of central Europe and as it is not endangered in terms of population numbers, is 

the perfect model for studying the genetic population effects of a multitude of deliberate and 

unintentional anthropogenic influences on natural populations over a long period of time (Kiabi et al, 

1998). Red deer gene pools are affected by habitat fragmentation, keeping of populations in 

enclosures, translocations, (re)introductions, and trophy hunting (Bruford et al, 2003). Various 

schedules of population regulation by hunting are applied throughout Europe. Many autochthonous 

stocks have been hybridized with the introduced animals, thus blurring the historical boundaries 

between formerly natural populations (Hiendleder et al, 1998). The objectives of the present studies 

were to gain insight into phylogeographic history; to characterize and quantify the genetic diversity 

within and among populations to implement conservation and management strategies, and to compare 

different molecular marker systems with regard to their respective resolution power (Cavalli –Sforza, 

2003). For this purpose, a research program was designed to characterize populations of Iranian red 

deer (Cervus elaphus), using the mitochondrial control region (CR). In order to understand the origin, 

phylogeny, and phylogeography of the species C. elaphus, the DNA sequence variation of the 

mitochondrial D-loop gene of five populations of deer was examined from the entire distribution area 

of Cervinae with an emphasis on Iran. Several methods, including maximum parsimony, maximum 

likelihood, and nested clade analysis revealed that red deer originated from the area between Noshahr 

and other populations. The mitochondrial DNA (mtDNA) data do not support the traditional 

classification of red deer as only one species nor its division into numerous subspecies. The 

discrepancies between the geographical pattern of differentiation based on mtDNA D-loop and the 

existing specific and sub-specific taxonomy based on morphology are discussed. The present study 

was carried out to identify the existing gene pool, study the relationship and genetic variation of the 

Maral (Caspian red deer, C. elaphus) using the D-loop sequence data from the mitochondrial genome. 
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Material and methods: Blood, hair or tissue samples were taken from 78 Maral and their DNA was 

extracted. Sampling was carried out in coordination with Environmental and Wildlife Organization 

of the provinces of Ardebil, East Azarbaijan, Qazvin, Golestan and Mazandaran, as well as the 

Museum of Natural Resources and the reserves of the Gene Bank of Tehran. Blood samples were 

taken from those animals that were captured for population health check or treatments to use fumigant 

drugs and pneumatic gun in vacuum tubes contained EDTA. Hair samples were also taken directly 

from live animals and other tissue samples were provided from dead animals which newly dehorned. 

The D-loop region of the mitochondrial genome was amplified using specific primers with PCR and 

all PCR products were sequenced. A total of 130 sequences of D-Loop region from deer species (52 

sequences from NCBI and 78 sequences from Maral populations were studied) were used for 

bioinformatics analysis between the species. The sequences were aligned and compared using BioEdit 

software to find nucleotide diversity. Using Mega software, a phylogenetic tree was drawn.  

Haplotypes and genetic diversity parameters including nucleotide diversity, haplotype diversity, 

genetic distance, genetic differentiation, nucleotide frequency, etc., were performed using the DnaSp 

5.10 software. DnaSP software was used to analyze the genetic data of the population, haplotypes 

and genetic diversity parameters, specific alleles, Rst, Fst values, and genetic distances of the 6-

population hierarchy including Arasbaran, Ziaran, Semeskandeh, Fandoghlu, Ghorgh, Noshahr. 

Finally, NETWORK software applied to analyze the network to identify haplotypes. 

Results and discussion: The results of Maral sequence analysis using DnaSP software led to the 

identification of mutations that resulted in the creation of 5 haplotypes for the D-loop region. The 

haplotype diversity, nucleotide diversity and mean nucleotide difference for the D-loop region were 

0.218, 0.0007 and 0.491, respectively. The negative and significant Tajima D test result demonstrated 

an inbreeding among the populations. Results showed that the Noshahr population was in highest 

genetic distance from other populations. The genetic distance estimated for other populations were 

low. The phylogenetic tree using the D-Loop region showed that the Maral's populations is divided 

into two main branches. The main branch of the first consists of the population of Noshahr and its 

second main branch is divided into two branches, the first branch of which is Arasbaran, Ziaran, 

Semaskand, Gorgan, and Fandoghlo, and the second branch of the population is Noshahr. It revealed 

that there were a close relationship among Arasbaran, Ziaran, Semaskand, Gorgan and Fandoghlo 

populations, while Noshahr population showed a higher diversity. The genetic diversity indices 

showed that the 6 investigated populations of Maral have probably experienced a bottleneck (Yuasa 

et al, 2006). Results of analysis D-loop sequences of Maral and other deer species showed that red 

deer, fawn deer and yellow deer were in a branch, but each was in separate groups, and Shoka was a 

separate branch. In this study, all Iranian Maral in a separate group of European, Asian and American 

red deer placed in one branch (Zamani, 2014). Placement of Polish red deer in the Maral Cluster, in 

network analysis, was an interesting result (Lorenzini, 2015); however, no historical evidence was 

found to support this result. 

Conclusion: In conclusion, the recent fluctuations in population size and interruption in the gene 

flow are due to the past geographical transfer of red deer from a population to other habitats. A high 

risk of inbreeding was observed in Maral populations. Therefore, for conserving the populations, it is 

necessary to consider a program for introducing new blood from other populations and increasing 

their genetic diversity.  
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