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بـوده و تنـوع قـومیتی و زبـانی رایـج در آن نشـان از       ایـلام والنهـرین بینمانندبزرگهايتمدنمهدزاگرسکوهرشته:مقدمه و اهداف
زاگـرس در تغییـرات   هـاي کـوه رشـته نقـش بررسـی منظـور بهمطالعهاین.هاي گوناگون سیاسی و اجتماعی در طول تاریخ داردمهاجرت

.هاي اجداد پدري انجام شده استژنتیکی سویهریختىچندساختاربررسیکی منطقه باجمعیتی و ژنتی
هـاي  فراوانـی هـاپلوگروپ  . شـد يآورجمعشمال غرب ایرانيهانواحی بومی استانمردان ساکن درنمونه خون از297تعداد :روش کار

سـاکن در دو  هـاي جمعیـت هاي نوین آماري دربا استفاده از تکنیکشدهمحاسبهو تنوع ژنی) Fst(ژنتیکی يفاصلهو Yمختلف کروموزوم
.زاگرس مقایسه گردیدکوهطرف رشته

سال پـیش محاسـبه گردیـد کـه مقـارن بـا       8800به ایران حدود G2-M406در این پژوهش، زمان پراکندگی و ورود هاپلوگروپ:نتایج
هاي ژنتیکی منشعب شده از آسیاي مرکـزي در  تعدادي از سویه. باشدگرس میهاي زاکوههاي انسانی عصر نوسنگی در رشتهاولین سکونت

ي ژنتیکـی منتسـب بـه    هادر نقطه مقابل، سویه. باشدتر از غرب زاگرس میاي بیشبرجستهبه صورتو مرکز ایران قسمت شرقی زاگرس
. شوندتر مشاهده میهاي قسمت غربی زاگرس  بیشاروپا در جمعیت

و یید انتشار و گسترش رو به سمت غرب قبل از عصر کشاورزي از فلات ایران به اروپا از مسـیر قفقـاز   تأپژوهش ضمن نتایج:گیرينتیجه
که تأکیدي بر اهمیت مناطق حاصلخیز در شمال ایـران بـراي حرکـت    ،ها ترسیم نمودی از درخت ژنتیکی جمعیتتأملیه، الگوي قابل ترک

از مرزهـاي غربـی و گـردش    هاي زاگرس در گـردش ژنتیکـی  کوهی رشتهممانعت کنندگنقش . ی ایران داردژنتیکی از میان موانع جغرافیای
.یید شدأدر این مطالعه تنیز داخل ایران آزاد ژنی
هاي زاگرسکوه، رشتهYهاي پدري ژنتیک، کروموزومیهسومخزن ژنتیکی ایران، : کلیديواژگان

مقدمه
اي از علوم نوین و بین رشتهاي مولکولی شاخهشناسیانسان

ي در حیطهبه طور معمول و،شناسی استبیولوژیکی و جمعیت
وتحلیلتجزیه،مولکولی به منظورژنتیکهايتکنیکازاستفاده
مدرنمتنوعهايجمعیتدرژنتیکیساختارالگوهايتفسیر

بازیابیوعالیپستاندارانهايژنچنین مقایسهانسان و هم
. شودیمفسیلی و باستانی تعریفيهانمونهازژنتیکیاطلاعات

هایی در خصوص پرسشهدف پاسخگویی بهاباین علم نوین 
قومیتی و جمعیتی و ردیابی دقیق وقایع تنوعوبشرتکامل

.شودهاي مدرن مجهز میبه فنون و تکنیکروزروزبهتاریخی 
ناسان شانسانمختلف،هايجمعیتدرDNAتوالیبررسیبا

نزدیکارتباطنوینی از چگونگیدركتوانندمیمولکولی
ساختاردري موجودویژههايشباهت.نماینده یاراها جمعیت

سازد که تعیین گردد از نظر ژنتیکی، این قابلیت را فراهم می
یا ژنتیک مادري)Y-chromosome(ژنتیک پدري

)Mitochondrial DNA(به کدام متعلقمردممختلفيهاگروه
هاپلوگروپ در درخت فیلوژنتیک هستند و یا خاستگاه آنان از نظر 

در خصوص اجداد برآورديچنین جغرافیایی کجاست و هم
این نوآوري . نمایده یارابه جمعیت هاژنمشترك و زمان ورود 

ي هاگاهسکونتومهاجرتیالگوهايردیابیسزایی درهاهمیت ب
هاي معاصر و پیشرفت یتجمعري یگشکلانسان و چگونگی روند 
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و همکارانمهربهمنی/ 44

.آن در طول زمان دارد
ها ریختیچندصورتبهYیافته کروموزوم جهشنوکلئوتیدهاي

.شودیممنتقلفرزندان پسربهپدرطریقاز)مرفیسمپلی(
ابزاري براي مقایسه افراد ) SNP(نوکلئوتیدي هاي تکریختیچند

این مجموع.براساس ساختار ژنتیکی اجداد پدري هستند
تنوعو،دهدمیتشکیلرافرد، هاپلوتیپیکها درریختیچند

درختهايمختلف، انشعابهايدودماندرهاهاپلوتیپ
ي اصلی در درخت شاخه. کندمیایجادراYیلوژنتیک کروموزوم ف

گویند که هرکدام به فیلوژنتیک در شجره انسانی را هاپلوگروپ می
اخیر علم هايهمطالع. شودبندي میخههایی شازیر هاپلوگروپ

ه یها ارادقیقی از این زیر شاخههايتقسیمشناسی مولکولی انسان
نموده و مناطق ویژه جغرافیایی براي خاستگاه اولیه و فراوانی فعلی 

ترسیم نقشه ژنتیکی در وراي نقشه براياین امر . ها یافته استآن
سفرشناسی،اسی، قومجغرافیایی زمین براي مطالعات مردم شن

هايپروندهدرهویت افرادشناساییواولیههايانسانژنتیکی
اپیدمیولوژي و یافتن داروهاي با هايهمطالعچنین قضایی و هم

هاي نهایت براي مطالعه جهشدر جامعه هدف خاص و 
.گیردهاي مختلف توارثی در جوامع مورد استفاده قرار میبیماري

اهمیت شناسی مولکولی و نظر به لم انسانعنوپایی با وجود
که شدهانجاممختصري بر جمعیت ایران هاي هفلات ایران، مطالع

هاي رایج کشوريبنديیمتقسها بر اساس نمونهياندازهدر برخی 
درفقط.بوده است) 3-6(زبانی- قومیتیهاي و یا تقسیم) 2،1(

هايموانع و پدیدهریتأثخلاصهطوربههاهمطالعاینازبرخی
نظردرمنفصلهايیتجمعرخیبژنتیکی ساختاربرجغرافیایی

موانعاطرافدرژنتیکیتنوعالگوهاي،از این رو. شده استگرفته
هنوز زاگرسهايکوهرشتههاي جغرافیایی مانندیدهپدطبیعی و 
جغرافیایی و در ساختاردقیقبررسیبهنیازوبودهنامشخص

چنین روند تغییرات منطقه و همن اساکنژنتیکی خصوصیت
.ها داردآنها از خلالژنگردشژنتیکی و
ین ناحیه مرتفع در ایران و عراق تربزرگهاي زاگرس کوهرشته

غرب کیلومتري از شمال1500رفته مسافت هميروکه ،باشدمی
. شرق ایران و در موازات مرزهاي غربی ایران امتداد دارندبه جنوب

ي مختلف کشور گسترده شده و به هااستاندر هاکوهرشتهاین 
کشاورزي اولیه هاينشانهنخستین. گرددي هرمز ختم میتنگه

زاگرس،هايکوهدامنهمیلاد و درازپیشسال9000بهانسان
؛گرفتیدهشوش ناموانشاننامه ها بشهرهایی که بعدنزدیکیدر

ول تاریخ، نواحی مرتفع و معتدل بین در ط). 8،7(یافته شده است
هاي متراکم ها منزلگاه خوبی براي جمعیتکوهانبوه این رشته

. اندهاي آن سکنی گزیدهها و میانکوهانسانی بوده است که در دره
فارس ریخته و در یجخلها به کوههاي منشعب از این رشتهرودخانه

ي کشاورزي و مسیر آب و هواي و اقلیم حاصلخیزي متناسب برا
). 9(اندمبادلات اقتصادي فراهم نموده

ها و رویدادهاي مختلف تاریخی در فلات ایران که مهاجرت
ي جدید و ایجاد تنوع ژنتیکی شده هامنجر به ورود و دریافت ژن

یکمختلف بههايزماندرجمعیت ایران راژنیاست، مخزن
. اوراسیا تبدیل نمودونزدیکاز خاورYکروموزومتنوعمهممنبع

امروزيجمعیت)Yکروموزوم (مخزن ژن پدري مطالعات مختلف
یی در گذشته در سراسر هاو مهاجرتسکونت ازنشانایران،

که ساختار ژنتیکی فعلی ایرانیان را تشکیل داده ،خاورمیانه دارد
ژنتیک جمعیت در این منطقه که تاکنون بر هايهمطالع. است

نتیکی دیگر مانند ژنوم میتوکندریایی و ي ژمارکرهااساس 
نیز تنوع شدهانجام1غیر جنسیتکرارشوندههاي کوتاه مارکر

در مجموع ترکیب مخزن ). 10(اندکردهژنتیکی بالایی را تصریح 
هاي اخیر برخی از گروههايهمطالعدر شدهگزارشژنی پدري 

زدیک جمعیتی ایران را در شاخه جمعیتی جنوب آسیا و خاور ن
رو عوامل مختلفی چون؛ وجود موانع از این. اندکردهبندي یمتقس

هاي زاگرس کوهمانند رشتهجغرافیایی مهم در غرب و شمال ایران،
سکونت و بیابانی، قابلیرغچنین دو منطقه خشک و و البرز، هم

ونی ساختار ناهمگرا دردشت کویر و دشت لوت، در مرکز ایران 
این موانع مهم جغرافیایی که . اندن دخیل دانستهژنتیکی مردم ایرا

غرب ایران به جنوب شرق امتداد دارند گردش ژنتیکی از از شمال
مرزي به داخل ایران را مسدود و کنترل نموده و جوارهممناطق 

اندساختهسیر آزاد و تداخل ژنتیکی در داخل کشور را محدود 
)11،6 .(

هاي زاگرس، کوهرشتهبررسی نقش ممانعت کنندهبراي
هاي مختلف ساکن در دو یتقومي مختلف جمعیتی و هاگروه

هاي هاي چند ریختیطرف زاگرس بر اساس مارکر
که بیانگر توارث اجداد پدري در Yکروموزوم 2نوکلئوتیديتک

با بررسی ساختار شدتلاش. مقایسه گردیدند؛استجمعیت 
احتمالی آنان را بر اساس ها، فاصله ژنتیکی ژنتیکی این قومیت

موقعیت جغرافیایی محل سکونت نسبت به زاگرس بررسی نموده و 
از این طریق نقش این مانع جغرافیایی را در تداخل ژنتیکی و 

.ارزیابی گرددگردش ژنی

1 Autosomal Short tandem Repeat (STRs)
٢Single Nucleotide polymorphism (SNP) [
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45/هاي منطقهدر گردش ژنی و تداخل ژنتیکی جمعیتکوهرشتهي زاگرس ایران وتأثیر این بررسی ساختار ژنتیک اجداد پدري در منطقه

روش کار
نقاط جغرافیایی مورد نظر براي این پژوهش با مد نظر گرفتن 

برايشناسی مناطق ي تاریخی، زبانشناسی و باستان سابقه
گیري انتخاب شدند و در هر منطقه سعی شد افراد خالص نمونه

کننده در این طرح افراد شرکتبه گونه اي که ؛بومی انتخاب شوند
تکمیلی از نظر اجداد پدري و مادري تا دو يبر اساس پرسشنامه

.اندو زبان مشترك داشتهبودهمنطقه بومینسل 
مردان غیر خویشاوند نمونه خون از297تعداد با این روش 

که ،شديآورجمعغرب ایرانشماليهانواحی بومی استانساکن
و شرقیآذربایجاننمونه از شهر هاي مختلف استان 113شامل 

140غربی و تعداد نمونه از شهرهاي مختلف استان آذربایجان44
با نمونه خون .باشدنمونه از شهرهاي مختلف استان اردبیل می

حفظ شرایط استاندارد لازم، نگهداري و به آزمایشگاه منتقل 
گیري فرم کننده در طرح، قبل از خوناز افراد شرکت. گردید

چنین اطلاعات فردي کسب شده رضایت اخلاقی و پژوهشی هم
نامه دانشگاه آکادمی ملی علوم این طرح بر اساس تفاهم. است

نامه و تأییدیه از این تفاهمارمنستان و مجري ایرانی انجام گرفته و
.شدکمیته اخلاق آن براي انتشار نتایج استفاده

DNA ژنومی از خون کامل با استفاده از کیتQiagene و با
مقدار .گردیداستخراج1روش پیشنهادي و استاندارد پروتکل کیت

هاي اسپکتوفتومتري وسیله روشه و کیفیت ژنوم استخراج شده ب
هاي معتبر مولکولی به آزمایشگاههايهمطالعبراي ارزیابی شده و 

.مولکولی منتقل گردید
وحمایتبراي) ISOGG(ژنتیکی يشجرهالمللیبینانجمن

تحقیقبرايابزاريعنوانبهژنتیکازاستفادهمورددرآموزش
يشبکهیکترویجچنیناي و وراثت اجدادي انسانی همنامهشجره

شناس ژنتیکی و شجرهپژوهشگرانمشترك استفادهبرايحمایتی
اي از نشانگرهاي مولکولی را براي مجموعه،تکمیل تدریجی آن

. وراثت اجداد پدري معرفی نموده استهايهمطالع
58اي از ها بر اساس مجموعهژنوتیپ نمونهدر این مطالعه، 

غیر تکاملی این کروموزومدر ناحیه Yمارکرجفتی کروموزوم 
)2

(NRYاین انجمنيیلهه به وسک)ISOGG 2012(3 گزارش و
تکنیک دستوري . شناسایی و تعیین گردید؛بودندیشنهاد شدهپ

٢ QIAamp DNA Mini Kit
٣ non-recombining portion of the Y chromosome
۴ http://www.isogg.org/tree/

PCRبا آنالیزRFLP 4و سنجش
Tagman همچنین در برخی

تشخیص براي،هایابی مستقیم نمونهتوالیبا کمک روشنمونه ها،
.ستفاده شدیک پدري اتدر درخت فیلوژنافرادژنوتیپ و موقعیت

از ژنتیکی،ساختاربهتوجهباهاجمعیتتمایزگیريبراي اندازه
باشد استفاده ي ژنتیکی میکه معیار فاصله)FST(ثابتشاخص
براي این Yهاي مختلف کروموزومفراوانی هاپلوگروپ. گردید

براي هر نمونه انجام گردیده ها با ژنوتیپ نشانگرهاي فوقجمعیت
محاسبهبراي) 12(5/3نسخه Arlequinافزاره از نرمبا استفادو 

.و تنوع ژنی مورد استفاده قرار گرفت) Fst(ژنتیکی يفاصله
اجمعیت بچنین براي محاسبه میزان تطابق هر هم

و تغییرات جمعیتی ناشی از هاي محیط طبیعیدگرگونی
Genetic(تنوع ژنتیکیها و تداخل، از شاخص مهاجرت

Diversity (تنوع ژنتیکی بالا در جمعیت نشان از . استفاده شد
تر دوام چنین احتمال بیشتکامل و تداخل جمعیتی بیشتر هم

ها در این تنوع ژنتیکی جمعیت. باشدهاي توارثی میمحیطی آلل
هاي مختلف کروموزومفراوانی هاپلوگروپمطالعه نیز با استفاده از 

Yتمایز داري یمعنیین براي تعمحاسبه گردید و در نهایت
. )13(استفاده شدP-valueو exact testها از آزمون جمعیت

مجموعه یکازفرديمواردتشابهبعدي سطحچندبراي تجسم
صورت ماتریکس ه ها بي ژنتیکی جمعیتو نمایش اطلاعات فاصله

.استفاده شد)PCO(نماي بردار فضایی فاصله دو بعدي از 
ماتریس ،از 2/14نسخه GenStatافزار نرماده از از این رو با استف

محاسبه و براي،هاجمعیت) Fst(ژنتیکی تشابه بر حسب فاصله
.گرفتبهره ) PCO(آنالیز مختصات اصلی نماي بردار فضایی 

بـراي  ) NJ()neighbor-joining tree(همسـایگی -اتصالدرخت 
یـک  تفاده از بـا اس ـ بندي پایین به بالا براي ساخت فنوگرامخوشه

ســاختار ژنتیــک تــوارثی اجــداد پــدري ياجملــهالگــوریتم چنــد
6/3نسخه PHYLIPافزار نرمهاي مطالعه شده با استفاده از جمعیت

ها نسبت به ریشـه  شده و فاصله و موقعیت جمعیتبازسازي ) 14(
.مشترك اجدادي مقایسه گردید

اران و همک ـGrugniتوسـط  منتشرشدههاي ژنتیک جمعیتی داده
هشـت  Yکـه شـامل ژنوتیـپ کرومـوزوم     مـیلادي  2012در سال 

براي مقایسه و انجام آزمـون اصـلی   ؛باشدقومیت مختلف ایران می
هـاي  مجمـوع جمعیـت قومیـت   . پژوهش مورد استفاده قرار گرفت

۵ Applied Biosystems, Foster City, CA, USA

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ir

je
.tu

m
s.

ac
.ir

 o
n 

20
26

-0
6-

23
 ]

 

                             3 / 11

https://irje.tums.ac.ir/article-1-5279-fa.html


و همکارانمهربهمنی/ 46

ها نسبت به ي جغرافیایی محل سکونت آنمختلف بر اساس فاصله
. شدندبندي و تقسیمهاي زاگرس گروهکوهرشته

اعـراب و)آذربایجـان (، آذري)کردسـتان (کـرد ،)لرستان(اقوام لر
عنـوان گـروه   بـه ایران ساکن در ناحیه غرب زاگـرس )خوزستان(

بـومی  و اقـوام (NZ)سزاگـر هـاي کـوه رشـته جمعیتی نزدیک به
ساکن در بلوچستانو)ترکمن(گنبدخراسان،یزد،منطقه گیلان،

نظـر در(FZ)زاگرسجمعیتی دور ازناحیه شرق زاگرس در گروه
ها براي آزمون نقـش  ژنتیکی و آماري این گروهمقایسه. شدگرفته

هاي زاگرس در تـداخل ژنتیکـی و   کوهبازدارندگی جغرافیایی رشته
محـل سـکونت و   .ي ژنی به فـلات ایـران اسـتفاده شـد    ورود توده

ــه ــده گنمون ــري ش ــتی ــت آنجمعی ــا و موقعی ــه  ه ــبت ب ــا نس ه
.درج شده است1ي هاي زاگرس در نقشه شمارهکوهرشته

هایافته
هـاي مـورد   شـده در جمعیـت  ییشناساهاي پراکندگی هاپلوگروپ

گـر ایـن اسـت کـه     و بیـان شـده هی ـارا1مطالعه در جدول شماره
در ) GوJ2, R1b, R1a(پراکنـدگی چهـار هـاپلوگروپ برجسـته    

چنــد اســت، هــري اقــوام ایرانــی یکســان و قابــل ملاحظــههمــه
هاي ژنتیکی در دو طـرف زاگـرس   هاي پراکندگی این سویهنسبت

با فراوانـی بـه ترتیـب    R1bوJ2و Gهاپلوگروپ. باشدمتفاوت می
هاي غـرب زاگـرس   یتجمعدرصد در مجموعه 6/9و 3/22، 3/16

در؛هـاي شـرق زاگـرس مشـاهده شـد     یتجمعتر از مجموعه بیش
هاي یتجمعدر مجموعه 6/17اوانی با فرR1aکه هاپلوگروپ یحال

و Eي ویـژه ماننـد   هـا برخی هاپلوگروپ. تر استشرق زاگرس بیش
J1eي کـه  اگونـه بـه  . پراکندگی متضاد در دو طرف زاگرس دارند

تـر  بسیار بیش3/13در غرب زاگرس با فراوانی J1eسویه ژنتیکی 
چنـین سـویه  هـم ؛باشـد درصد مـی 8/3از شرق زاگرس با فراوانی 

5درصـد و در شـرق زاگـرس    12در غـرب زاگـرس   E1bژنتیکی 
.درصد مشاهده شده است

هاي ژنتیکی منشعب شده از آسیاي مرکزي ماننـد  تعدادي از سویه
Qدر قسمت شرقی زاگرس ،)FZ ( 4/13و مرکز ایران با پراکندگی

9/1تر از غرب زاگرس با فراوانـی  اي بیشبرجستهبه صورتدرصد 
ي ژنتیکی منتسب به اروپـا  هادر نقطه مقابل، سویه.باشددرصد می

)IوE (هاي قسمت غربی زاگرس در جمعیت)NZ (تر مشـاهده  بیش

تـرین فراوانـی را   بیشE1bبه عنوان مثال سویه ژنتیکی . شوندمی
ساکن در غرب ) درصد12(و لر زبانان) درصد3/20(در کرد زبانان
.زاگرس دارد

هـاي غـرب زاگـرس بـا فراوانـی بـالا       یتجمعدر Gسویه ژنتیکی 
مشــاهده شــده و بــه ســمت شــرق کشــور از فراوانــی آن کاســته  

که در جمعیت کرد و لر ساکن در غرب کشـور  طوريبه ؛ گرددمی
درصـد مشـاهده شـد و در نقطـه     12و 3/20به ترتیب با فراوانـی  

و 2/4مقابل در شرق ایران در جمعیت بلوچ و تـرکمن بـه ترتیـب   
در ایــن پــژوهش، زمــان پراکنــدگی و ورود    . ددرصــد بــو 4/4

سال پیش محاسبه 8800به ایران حدود G2-M406هاپلوگروپ
هاي انسانی عصر نوسنگی در سکونتنخستینکه مقارن با ،گردید
).15(باشدهاي زاگرس میکوهرشته

-J1وJ)J2-M172هـاي هـاپلوگروپ  یرشـاخه زفراوانی مجمـوع  
M267 (امـا  ،ی به نسـبت بـالایی مشـاهده شـد    در همه اقوام ایران

) درصـد 3/37(ها در قسـمت غربـی زاگـرس    نسبت پراکندگی آن
فراوانی بالایی از این . بود)درصد4/28(تر از قسمت شرق آن بیش

هـایی از سـواحل   گذشته در جمعیـت هايهمطالعسویه ژنتیکی در 
).6(هاي زاگرس گزارش شده بودي خزر و کوهغربی دریاچهجنوب

هـاي زاگـرس، قـوم    کـوه غرب رشـته در طرفدر میان اقوام ساکن 
کـه  ،عرب خوزستان نسـبت بـالایی از ایـن سـویه را دارا هسـتند     

زبانان عـراق  مرزي با عربها در هممطابق با موقعیت جغرافیایی آن
.باشدمی
Rآسـیایی -ژنتیکی اروپـایی از سویهR1bوR1aیرشاخهزدو هر

ابــل تفســیر در دو طــرف مــانع جغرافیــایی پراکنــدگی متضــاد و ق
بـا خاسـتگاه جنـوب غـرب آسـیا در      R1bیرشاخه ز. زاگرس دارند

تـر از طـرف   درصـد بـیش  6/9با فراوانی (NZ)طرف غربی زاگرس 
کــه یحــالدر؛درصــد مشــاهده شــد4/8بــا فراوانــی ) FZ(شــرقی 

تـر از  بـیش ) درصـد 6/17(در طرف شرق زاگـرس R1aیرشاخه ز
. پراکنده شده است) درصد4/11(گرسطرف غربی زا

بــه ترتیــب  (بــالاي ) Diversity(تنــوع یــا واگرایــی ژنتیکــی   
ــان و ) 8611/0±0196/0و0205/0±8977/0 ــواحی خراسـ در نـ
که با ویژگی و موقعیت استراتژیک ایـن  ،استشدهمشاهدهگیلان 

ي هازمانمناطق به عنوان معبر مهاجرت و عبور و مرور تاریخی از 
که احتمالاً منجر بـه تـداخل ژنتیکـی انـدك در     ،تطابق داردقدیم 
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47/هاي منطقهدر گردش ژنی و تداخل ژنتیکی جمعیتکوهرشتهي زاگرس ایران وتأثیر این بررسی ساختار ژنتیک اجداد پدري در منطقه

چنـین موقعیـت جغرافیـایی و    هـم . این مناطق شده استن اساکن
ــه نگــرش و    پتانســیل مناســب ســرزمین غــرب زاگــرس منجــر ب

. کـوه گردیـد  رویدادهاي تاریخی بسیاري در طرف غربی این رشـته 
نـد آذري چنـین تنـوع ژنتیکـی بـالایی در اقـوامی مان     این امر هـم 

ساکن در شمال غرب ) 8735/0±023/0(و لر) 008/0±8796/0(
در نقطه مقابـل، تنـوع ژنتیکـی در    . و غرب ایران ایجاد نموده است

ــرکمن  ــون تـــ ــوامی چـــ ــوچ) 7845/0±0431/0(اقـــ و بلـــ
و ) FZ(هاي گروه شـرقی زاگـرس  از جمعیت) 0499/0±7971/0(

زاگـرس بـه   از اقوام منطقـه غربـی  ) 8008/0±0288/0(قوم عرب
تـوان بـه دلیـل    و این امر را مـی ،باشدي کم میاملاحظهقابلطور 

ها به دلیل ویژگی اقلیتـی مـذهبی،   مثلی این جمعیتیدتولانزواي 
گونـه  یـن ا. زبانی و فرهنگی در تداخل بـا بقیـه اقـوام تفسـیر کـرد     

شـوند ها گاهی به جزایر جمعیتی در علم ژنتیک یـاد مـی  جمعیت
).2شکل شماره(

زبانان خوزستان به صورت بر اساس معیار ارزش تنوع ژنتیکی، عرب
ها متفـاوت  با همه اقوام ایران غیر از ترکمن) >05/0p(داريیمعن

دو طــرف هــايي گروهــی جمعیــتهرچنــد در مقایســه. هســتند
.در ارزش تنوع ژنتیکی وجود نداردداري یمعنزاگرس، تفاوت 

غرب و شـرق زاگـرس بـر اسـاس     ژنتیکی دو گروه جمعیتیفاصله
ي ترین فاصـله بیش. بود) 0093/0(داریمعنمثبت و FSTشاخص 

که بـا  ،دیده شدهاترکمنهاي مختلف در ژنتیکی در بین جمعیت
ي تـرین فاصـله  بـیش . دار داشـتند ي معنـی اها فاصلههمه جمعیت

ــرکمن ــا ژنتیکــی ت ــا ب ــانعــربه ــانو ) 15148/0(زبان کــرد زبان
.غرب زاگرس مشاهده شد)12065/0(

هاي مختلف که بـا اسـتفاده از   جمعیت)(FSTي ژنتیکی این فاصله
در هر دو گـروه محاسـبه شـده    Yهاي کروموزومفراوانی هاپلوتیپ

طبق ایـن نمـودار  . استفاده شدPCO1است، براي ترسیم نموداري
بـه خـوبی در آن   شـده مطـرح که فاصله ژنتیکی ،)3شکل شماره(

بندي شده در دو گروه غـرب  هاي گروهمشهود است، غالب جمعیت
ي مجـزا و  در دو دسـته ) FZ(و طرف شـرق زاگـرس  ) NZ(زاگرس

ها، اقوام گیلکی مشخص جاي گرفتند و تنها استثناي این جمعیت
ي جـدا از اقـوام   یرمعمـول در دسـته  غبـه طـور  و کرد بودنـد کـه   

١ Principal coordinates analysis

سـبب بـه  رفت که انتظار میطورهمان. گروهی خود قرار دارندهم
با همه اقوام دیگر ایـن جمعیـت   هاترکمندار یمعنفاصله ژنتیکی 

از همه در گوشـه نمـودار جـاي گرفتـه     فاصلهبامجزا و به صورت
.است
هاي چنین براي متصور ساختن قرابت ژنتیکی در جمعیتهم

ي اصلهبر اساس فNJ2هاي زاگرس، درخت ژنتیک کوهاطراف رشته
که طورهمان. ها، ترسیم گردیددر جمعیتشدهمحاسبهژنتیکی 

) 4يشکل شماره(شود یمدر این درخت ژنتیکی دیده 
زاگرس همانند موقعیتشان در و غربهاي طرف شرق جمعیت
و ریشه قرارگرفتهي اصلی مجزا در دو شاخهتربیش، PCOنمودار 

ي هاقوم. ملاحظه استمشترك نزدیکی براي اقوام هر گروه قابل
ي خراسان و هانمونهترکمن و بلوچ با ریشه مشترك و نزدیک به 

که همگی از نظر ،ي قرار دارنداشجرهیزد در این درخت 
چنین اقوام هم. شرقی زاگرس قرار دارند) FZ(جغرافیایی در گروه

زبانان غرب ایران در نزدیکی و ریشه مشترك باآذري، لر و عرب
.ارندهم قرار د

٢Neighbor Joining tree
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و همکارانمهربهمنی/ 48

. هاي زاگرسها نسبت به رشته کوههاي مورد مطالعه و تعداد نمونه از هر جمعیت بر اساس موقعیت جغرافیایی آننقشه ایران، معرفی جمعیت-1شکل شماره
در مقایسه با گروه جمعیتی ساکن درطرف شرق زاگرس گروه جمعیتی ساکن در غرب زاگرس شامل اقوام آذري، کرد، لر و عرب در حاشیه مرزهاي غربی ایران 

.ن گیلان، یزد و خراسان قرار گرفتنداشامل اقوام بلوچ و ترکمن و ساکن

Yومهاي کروموزهاي مطالعه شده بر اساس فراوانی هاپلوگروپبه همراه انحراف معیار جمعیت) Diversity(واگرایی ژنتیکی/ ارزش تنوع- 2شکل شماره
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49/هاي منطقهدر گردش ژنی و تداخل ژنتیکی جمعیتکوهرشتهي زاگرس ایران وتأثیر این بررسی ساختار ژنتیک اجداد پدري در منطقه

اعداد داخل پرانتز بردارها بیانگر درصد کل تنوع بیان شده . هاجمعیت) Fst(ژنتیکی يبر حسب فاصله) PCO(مختصات اصلی نماي بردار فضایی -3شکل شماره
.باشدتوسط هر بردار می

هاي مطالعه شدهترسیم ریشه مشترك براي گروه جمعیت.هاجمعیت) Fst(ژنتیکی يبر حسب فاصلهNeighbor-Joining(NJ)درخت ژنتیکی- 4شکل شماره
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و همکارانمهربهمنی/ 50

هاي مورد مطالعهدر جمعیتYهاي کروموزوم فراوانی هاپلوگروپ-1جدول شماره

NZ*

(n=166)
FZ**

(n=261)
عرب
(n=57)

کرد
(n=59)

لر
(n=50)

گیلان
(n=64)

ترکمن
(n=68)

خراسان
(n=59)

یزد
(n=46)

لوچب
(n=24)

هاپلوگرو
پ

223/0 203/0 246/0 237/0 18/0 234/0 088/0 169/0 304/0 333/0 J2

163/0 115/0 211/0 119/0 16/0 156/0 059/0 136/0 152/0 042/0 G

114/0 176/0 053/0 22/0 06/0 125/0 147/0 22/0 174/0 292/0 R1a

096/0 084/0 053/0 017/0 24/0 203/0 044/0 068/0 043/0 0 R1b

12/0 05/0 035/0 203/0 12/0 031/0 044/0 034/0 109/0 042/0 E1b1

133/0 038/0 316/0 034/0 04/0 016/0 059/0 017/0 043/0 083/0 J1e

018/0 042/0 018/0 017/0 02/0 109/0 0 051/0 022/0 0 J1*

042/0 027/0 0 085/0 04/0 0 015/0 051/0 065/0 0 T

019/0 134/0 0 0 06/0 016/0 426/0 068/0 0 042/0 Q

024/0 054/0 018/0 017/0 04/0 031/0 059/0 034/0 043/0 167/0 L

006/0 004/0 0 017/0 0 016/0 0 0 0 0 I

036/0 027/0 035/0 034/0 04/0 031/0 015/0 034/0 043/0 0 R2

006/0 015/0 018/0 0 0 016/0 015/0 034/0 0 0 H

0 008/0 0 0 0 016/0 0 017/0 0 0 NO

.شامل اقوام آذري، کرد، لر و عرب) نزدیک به زاگرس(گروه جمعیتی ساکن در غرب زاگرس *
.ن گیلان یزد و خراساناشامل اقوام بلوچ و ترکمن و ساکن) دور از زاگرس(گروه جمعیتی ساکن درطرف شرق زاگرس **

. هاي هر جمعیت استلوگروپاعداد پررنگ شده بیانگر بالاترین فراوانی هاپ

بحث
ناهموار و اراضیبرگیرندهدرایراننقشه توپوگرافی فلات

در . اندهاي مرتفع داخلی را در برگرفتهکه حوضه،کوهستانی است
سزایی در ترسیم تاریخ ههاي ایران نقش باعصار مختلف، کوه

وع که تناند و از جهت اینسیاسی و اقتصادي این سرزمین داشته
تحت تأثیر شرایط به طور معمول ژنتیکی جمعیت انسانی 

جغرافیایی خاص سکونتشان قرار دارد و عوارض خاص جغرافیایی، 
ی در گسترش کنندگکنترلهاي ایران، نقش ها و کوهیابانبمانند 

اند و در نقطه مقابل، برخی عوامل جمعیت انسانی ایفا نموده
کنندگی در قش هدایتطبیعی جغرافیایی مانند تنگه هرمز ن

از طرفی تغییرات جوي و . اندحرکت جمعیتی و ژنتیکی داشته
زیست در طول زمان، یطمحدر منابع طبیعی و شدهواقعمحیطی 

که زندگی ،تغییراتی در عوارض جغرافیایی ایجاد نموده است
از این نمونه، منطقه. دهدیر قرار میتأثها را تحت انسان و مهاجرت

شمال غرب ایران که با پتانسیل فردبهو منحصرحاصلخیز 
طبیعی و جوي خود استقرار جوامع انسانی را تسهیل نموده و 

هاي غربی زاگرس موجب شده هاي جمعیتی را تا دامنهتراکم
و در نقطه مقابل، در مرکز و شرق ایران به دلیل عوارض ،است

جمعیتی سکونت، تراکمیرقابلغهاي وجود بیابانجغرافیایی و
.بسیار کم وجود دارد

هاي این پژوهش از فراوانی متناسب و الگوي مشابه یافته
ي هاگروهدر Yهاي ژنتیکی اصلی کروموزومگسترش سویه

هاي زاگرس، در تطابق با کوهقومیتی ساکن در طرفین رشته
مبنی بر انتشار و گسترش رو به سمت )6،15(هاي علمی یافته

و ورزي از فلات ایران به اروپا از مسیر قفقاز غرب قبل از عصر کشا
,*J2-M410هايهاپلوگروپ(یه ترک J2-PAGE55*, J2- M530,

G-M201*وR1b-M269* (این تناسب در وراثت . باشدمی
هاي مشابه مهم ژنتیکی تأکیدي بر اهمیت نقش مناطق سویه

حاصلخیز در شمال ایران به عنوان معبري براي حرکت ژنتیکی از
ي خلاف همهبر. میان موانع جغرافیایی شرق و غرب ایران دارد

هاي ی هاپلوگروپفراوانهاي اصلی ژنتیکی، ها در این سویهشباهت
J2 ،G وR1b؛تر از طرف دیگر استدر طرف غرب زاگرس بیش
تري نسبت به در طرف شرق زاگرس فراوانی بیشR1aکه یحالدر

ژنتیکی مسیر گسترش این سویهکه با زادگاه و،طرف دیگر دارد
.تطابق دارد

هاي زاگرس در گسترش کوهنقش ممانعت کنندگی رشته
J1-M267ي فراوانی متضاد دو زیرشاخهااز نسبتها، هاپلوگروپ
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51/هاي منطقهدر گردش ژنی و تداخل ژنتیکی جمعیتکوهرشتهي زاگرس ایران وتأثیر این بررسی ساختار ژنتیک اجداد پدري در منطقه

چنین دو همJاي ژنتیکی خاورمیانهاز سویهJ2-M172و
-R1bوR1a-M198يیرشاخهز L23ي ژنتیکی غرب از سویه

متفاوت در دو کاملاًکه پراکندگی ،قابل استنباط استRآسیایی 
).1جدول شماره(کوه دارند طرف رشته

در میان اقوام گیلکی و Iهاپلوگروپ شدهمشاهدهفراوانی بالاي 
هاي ها از کرانهي این جمعیتبلوچی احتمالاً به دلیل زادگاه اولیه

نتیکی و اجداد ي ژکه خاستگاه این سویه،باشدي خزر میدریاچه
.اروپایی است- هاي هنداولیه با زبان

را از J1e(Page08)ي ژنتیکی تحقیقات پیشین خاستگاه سویه
. )17،16،6(انددانستهمرز بین عراق و جنوب شرق ترکیه 

رسد پراکندگی جمعیتی مهم عصر نوسنگی چنین به نظر میهم
مناطق ي اصلی ژنتیکی را دردر جنوب خاورمیانه، این سویه

این . یره عربستان گسترانده استجزشبهشمال آفریقا و 
عرب زبان خوزستان در طرف غربی ن اساکنهاپلوگروپ در 

طراز را دارا است که هم) درصد6/31(زاگرس، بالاترین نسبت
از این رو، ). 18،16(باشد همسایگان هم زبان و هم مرز عراقی می

به طور) درصد25/13(رس پراکندگی این هاپلوگروپ در غرب زاگ
و ،باشدمی) درصد8/3(تر از طرف شرق آني بیشاملاحظهقابل

این امر دلالت روشن بر نقش ممانعت کنندگی عوامل جغرافیایی 
دارد که مسیر گسترش این سویه ژنتیکی به طرف دیگر زاگرس را 

.مسدود و مختل نموده است
مطالعه در نمودارهاي موردبندي جداگانه و مشخص گروهدسته

PCO بادلالت روشن دیگري بر نقش محدودیتی زاگرس دارد که
ها تأیید این گروه>P)05/0(داریمعن) FST(ژنتیکیفاصله

ژنتیکی، اختلاف اقوام داخل هر گروه از نظر فاصله. شودمی
ها که برخی اقوام مانند ترکمنیدرحال؛با یکدیگر ندارندداري یمعن

ژنتیکی این فاصلهباها جدا افتاده که از همه گروهPCOدر نمودار
خوانی هاي مورد مطالعه، همجمعیت ایزوله ژنتیکی با بقیه جمعیت

ها پیداست، که در جدول فراوانی هاپلوگروپهمان طور. دارد
به طورها ي ژنتیک پدري ترکمنبرخلاف بقیه اقوام ایرانی، سویه

باشد که خاستگاه آسیاي میQ-M122برجسته شامل هاپلوگروپ
).10(مرکزي دارد
معمول جمعیت گیلکی به گروه غرب زاگرس در یرغنزدیکی 

در توان با موقعیت جغرافیایی استان گیلان را میPCOنمودار 
ي متنوع از مرزهاي غربی هامهاجرتایران به عنوان کریدور شمال

این امر و شرقی ایران در اعصار مختلف تاریخی توجیه کرد، 
. چنین با تنوع بالاي ژنتیکی در این جمعیت قابل تأیید استهم

بندي مجزاي و دستهNJشده در درخت ژنتیکی یمترسالگوي 
هاي هاي جمعیتی در دو طرف زاگرس، تطابق کامل با یافتهگروه

هاي ژنتیکی، این پژوهش در خصوص پراکندگی سویهشدهتوصیف
چنین مقایسه فاصلهیی ژنتیکی و هم، واگراPCOآنالیز نمودار 

ممانعت ها همگی نقش در مجموع، این یافته. ها داردژنتیکی آن
هاي زاگرس در گردش ژنتیکی از مرزهاي غربی کوهی رشتهکنندگ

هاي داخل ایران را تأیید و چنین گردش آزاد ژنی جمعیتهم
.کنندتأکید می

گیرينتیجه
ی دهفرمهاي زاگرس در هکودر راستاي مطالعه نقش رشته

هاي ژنتیکی اجداد پدري دو ساختار ژنتیکی منطقه، ژنوتیپ سویه
هاي زاگرس در قالب کوهگروه جمعیتی در دو طرف متقابل رشته

.گروه مختلف قومیتی و جغرافیایی بررسی گردیدند9
ها ساختار ژنتیک اجداد پدري و ژنوتیپ این سویهنتایج مطالعه

ی شناسو انسانرویکردهاي نوین ژنتیک جمعیت با استفاده از
تنوعازدقیقیواعتماد قابلمولکولی ارزیابی گردیده و تصویر

در حاشیه مدرن امروزيهاي مستقرجمعیتدرYکروموزومی
زاگرس هايکوهرشتهطرفدوهردرغربی و مرکزي فلات ایران

الگوي چنین ضمن تأکید بر این مطالعه هم. استشدههایار
جغرافیایی بر ژنتیکی نزدیک براي اقوام ایرانی و تأثیر مثبت فاصله

نندگی موانع طبیعی مانند کژنتیکی اقوام، نقش محدودفاصله
هاي زاگرس در گردش ژنی و تداخل ژنتیکی مناطق کوهرشته

هاي کوهاین نقش مهم رشته. دهدرا مورد تأیید قرار میجوارهم
Yهاي اصلی کروموزومتوزیع هاپلوگروپتنوعفراوانی وزاگرس، از

منطقه قابل هاي مطالعه شدهدر درخت فیلوژنتیک جمعیت
هاي پدري در این راستا توزیع محدود برخی سویه. استنباط است

جوارهمهاي مناطق هاي ایرانی که از جمعیتدر بین قومیت
جغرافیایی به ساختار ژنتیکی جمعیت ایران وارد شده است 

قفقاز، /صغیراز منطقه آسیاي*J1-M267چون؛ هاپلوگروپ هم
Q-M25مرکزي، از آسیايJ1-page08النهرین بیناز جنوب

(ازبخشیاحتمالاً و R1b-L23و  R1a-M198*15،11،7 (از غرب
ي ژنی منطقه در حوادث اوراسیا نشان از گردش محدود و پراکنده

شناسیمردمبحثدرشودمیپیشنهاد. تاریخی و سیاسی دارد
این پژوهش، فرضیهنتایج و افزایش دقت در مطالعهتأییدبراي

نیز مطالعه گردد و با mtDNAهاي اجداد مادري یعنی هاپلوگروپ
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و همکارانمهربهمنی/ 52

دهی مقایسه با نتایج این پژوهش، نقش عوارض طبیعی در فرم
.تري بررسی گرددها با دقت بیشساختار ژنتیکی جمعیت

قدردانیتشکر و 
ین پروژه با حمایت مالی انستیتو بیولوژي مولکولی آکادمی ملی ا

علوم ارمنستان و امکانات آزمایشگاهی مرکز بیولوژي دانشگاه تارتو 
نامه دکتري انجام پایانکشور استونی در قالب قسمتی از پروژه

.گرفته است

در این طرح که با کنندهشرکتن اداوطلبتشکر ویژه از تمام 
و سابقه قومی، زبانی و تاریخی خود سهم DNAه اشتراك نمون

همکاري دوستانی که در امر . سزایی در این مطالعه داشتندهب
،یري و شناسایی جغرافیایی اقوام مؤثر بودندگنمونهخطیر 

همچنین حمایت مالی، تکنیکی و آزمایشگاهی دانشگاه ملی 
یر و تقدلقابآکادمی علوم ارمنستان و دانشگاه تارتو کشور استونی 
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Original Article

Paternal Genetic Landscape of Zagros Region of Iran
and Its Role in the Gene Flow in the Populations of
the Region
Bahmanimehr A1, Nikmanesh F2, Yepiskoposyan L3
1- Institute of Molecular Biology, National Academy of Sciences of Armenia, Yerevan, Armenia
2- Biotechnology and Bioengineering Department, School of Advanced Medical Science, Tabriz University of Medical Sciences, Tabriz, Iran
3- Assistant Professor of Molecular anthropology, National Academy of Sciences of Armenia, Yerevan, Armenia
Corresponding author: Bahmani A, bah_ard@yahoo.com

Background & Objectives: Zagros Mountains, which are between the flatlands of Mesopotamia and the Iranian
plateau, surround the western border of the country. This region was the cradle of great civilizations like
Mesopotamia and Elam. This study aimed to test the boundary role of the Zagros Mountains in the genetic
structure of the region through evaluating the paternal lineages inheritance and patterns of genetic
polymorphisms.

Methods: Two hundred and ninety seven blood samples were collected from unrelated men of the different local
areas of the northwest of Iran. Haplogroup frequencies were used to calculate and compare the population
genetic parameters as genetic distance and genetic diversity.

Results: In this research distribution time and entrance of the haplogroup G2-M406 estimated around 8800
years before present, the age of first human residential in the Zagros mountains area, Frequency of central Asian
lineages in the eastern side of the mountains observed notable more than west side. While, European paternal
lineages in the western side was more than eastern side of the mountains.

Conclusion: This research emphasized the westward distribution and migration from Iranian plateau to the
Europe through Turkey and Caucasus. This research has drown reliable phylogenetic tree of the surrounding
population and showed an important geographic barrier role for these mountains to gene flow from neighboring
regions and free movements of the local people. Moreover, the important role of the Zagros Mountains as a
geographic barrier to gene flow from neighboring regions clearly highlighted in this research

Keywords: Iranian genetic pool, Paternal lineages, Y-chromosome, Zagros Mountains
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