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آزمون . رودشمار میبهيکی از رويکردهای اصلی در تحقيقات زيستی  ،گيری ميزان پراکنشاندازه

 .اهميت به سزايی دارد ی و پزشکی قانونیجمعيت تمايزفرد، ارزيابی  يک تشخيص منشا نيز در انتساب

جمعيت از شترهای شمال استان  پنجع ژنتيکی و انتساب افراد به هدف از اين تحقيق، تعيين سطح تنو

 شهربابک، هایشهرستان شترهای جمعيت از. نشانگر ريزماهواره بود هشتکرمان با استفاده از 

 در هتروزيگوسيتی مورد انتظار ميزان ترينکم .شد آوریجمع خون نمونه 19 تعداد راور و رفسنجان

برای  .شد مشاهده( 14/0) 9رفسنجان  جمعيت در آن ترينبيش و( 77/0) جهاد صحرای جمعيت

های در بين روش. های مربوطه از هفت روش متفاوت استفاده شدمطالعه انتساب افراد به جمعيت

های مبتنی بر فاصله ژنتيکی، روش مانتين و در بين روش و رانالا روش بيزینمايی مبتنی بر درست

 درصد 21در  ندنشانگرهای مورد استفاده توانست در مجموع. دادند ترين صحت را نشاندی نئی بيش

 . در انتساب افراد به جمعيت مبداشان موفق عمل نمايند موارد

 

 های کلیدی‬واژه
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  مقدمه

منظور جايگزينی نژادهای بومی با نژادهای تجاری و پرتولید به

شود افزايش تولید و سودآوری منجر به کاهش تنوع ژنتیکی می

(Giovambattista et al. 2001 .)دلیل شدت هنژادهای بومی ب

از تلقیح  استفاده، عدم انتخاب پايین، تعداد زياد پرورش دهندگان

ی ياز تنوع ژنتیکی بالا های تولید مثلی،وریآاير فنمصنوعی و س

تر از طرفی با گذشت زمان و کسب آگاهی بیش .برخوردارند

شود نسبت به اهمیت صفات مختلف، نیازهای جديدی مطرح می

های بومی که از ژن داشتهکه متخصصین اصلاح نژاد را بر آن 

يش تولید افزاضرورت اين مسئله به خصوص با  .استفاده نمايند

بینی نشده در آينده، محصولات دامی و تولید محصولات پیش

 های بومی را الزامی ساخته استلزوم حفظ تنوع ژنتیکی در دام

(Frankham 1994) ، چرا که وجود تنوع ژنتیکی، باعث افزايش

 .Askari et al)شود میتر پیشرفت ژنتیکی و تطابق پذيری سريع

تنوع ژنتیکی نژادهای بومی موجود حفاظت از  بنابراين (.2011

وری بالا از لحاظ اقتصادی و نسبت به توسعه يک نژاد با بهره

 Alexander 2000; Yang et)باشد میتر سلامت عمومی مناسب

al. 1999 .) 

برای شناسايی صفات مهم  ملکولیهای استفاده دقیق از نشانگر

وانات بر اقتصادی و ارزيابی تنوع ژنتیکی در درون و بین حی

های مختلف به اثبات رسیده است، زيرا شناخت تنوع اساس نمونه

در مناطقی که از نظر ذخاير ژنتیکی با محدوديت مواجه هستند 

ترين يکی از مهم(. Baumung et al. 2004)ای دارد اهمیت ويژه

گیرد، های بالا مورد استفاده قرار مینشانگرهايی که در سیستم

 ;Hiendleder et al. 2003)باشند واره مینشانگرهای ريز ماه

Kühn et al. 2003.)  ای نشانگرها برای تعیین اطلاعات شجرهاين

های مختلف نظیر های اصلاحی حیوانات و در زمینهدر برنامه

و ( های مختلف ارثیتشخیص ناقلین بیماری)ژنتیک انسانی 

( دتعیین هويت فردی و بررسی روابط بین افرا)پزشک قانونی 

 .Manel et al. 2002; Wang et al)گیرند مورد استفاده قرار می

2004; Li et al. 2004; Zhang et al. 2005; Zeinalzadeh et al. 

2007; Jabbarpour Bonyadi et al. 2009).  

 از استفاده ،ی ريزماهوارهنشانگرها عمده کاربردهای ديگر از يکی 

های دامی افراد در جمعیتانتساب  به مربوط مطالعات در هاآن

-Montazeri et al. 2013; Pirany and Mohammad) باشدمی

Hashemi 2009.) ويژه سهولت جداسازی، تشخیص و به

به  هاريزماهواره ،ها موجب شدهتغییرپذيری زياد ريزماهواره

ها تبديل ابزاری توانمند جهت تجزيه و تحلیل ژنتیکی جمعیت

های بت اطلاعات در برخی از جمعیتبا توجه به عدم ث. شوند

هايی، حیوانی و نامشخص بودن روابط بین افراد در چنین جمعیت

های مناسب انتساب فرد به والدين يا جمعیتی که استفاده از روش

آزمون انتساب از اطلاعات . باشداز آن منشا گرفته، ضروری می

فاده ها استژنتیکی جهت برقرار نمودن عضويت افراد در جمعیت

های اين آزمون اغلب روش(. Cegelski et al. 2003)نمايد می

کند که مستقیم جهت معین نمودن مبدا افراد ناشناخته را مهیا می

ها تجزيه و تحلیل اصل و برخی از کاربردهای عملی اين روش

 Shackell)باشد نسب، رديابی حیوانات و محصولات حیوانی می

et al. 2001; Dalvit et al. 2008 .)می انتسابچنین از آزمون هم-

 فرد يک تشخیص منشا الگوهای مهاجرت، بررسی توان برای

 و پزشک قانونی هاجمعیت تمايز، جمعیت خاص، ارزيابی ساختار

 .Cornuet et al. 1999; Manel et al) ثر بهره گرفتؤطور مبه

ای روی شتر نشان نتايج تجزيه واريانس ملکولی مطالعه .(2002

درصد آن بین  12درصد تنوع داخل جمعیت و  88داد که 

سامری و نژاد جی شدچنین مشخص باشد و همها میجمعیت

واری با توجه به انتخاب صفات خاص متمايز از ساير نژادها می

منظور بررسی در تحقیقی ديگر به(. Vijh et al. 2007)باشند می

 28استرالیا از  های ژنتیکی شترهای يک کوهانانتساب و ويژگی

نتايج نشان داد که شترهای استرالیا . شدنشانگر ريزماهواره استفاده 

های بزرگ هستند و بین شترهای دنیای قديم و باقیمانده گله

 Spencer and)ای وجود دارد جديد تمايز قابل توجه

Woolnough 2010). 

-به مطالب مذکور، تشخیص هويت يک موجود از جنبه توجهبا 

لذا . تواند حائز اهمیت باشدختلف علمی و يا اقتصادی میهای م

ها و هدف از تحقیق حاضر بررسی نحوه انتساب افراد به جمعیت

های مختلف انتساب افراد در پنج جمعیت از روش مقايسه

شترهای شمال استان کرمان با استفاده از نشانگرهای ريز ماهواره 

های مختلف ارزيابی و نهتواند در زمیباشد که نتايج حاصل میمی

 .های حیوانی مورد استفاده قرار گیرندتشخیص اين گونه
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  هامواد و روش

-جمعیتو انتساب افراد به  ژنتیکیتنوع  تحقیق به بررسی اين در

 جفت هشت از استفاده با ،شمال استان کرمان هایشتر هايی از

های مورد جمعیت .شد پرداخته اتوزومی ایريزماهواره نشانگر

-جمعیت شتر از سه شهرستان استان کرمان می پنجاستفاده شامل 

با کیفیت و  DNAکه استخراج یياز آنجا(. 1جدول )باشند 

ی بالا دست آوردن تکرارپذيرخلوص مطلوب، شرط لازم برای به

ها است از جمله ريزماهواره DNAتر نشانگرهای برای بیش

(Bechmann and Soller 1987) پس از استخراج ،DNA  به روش

، (Miller et al. 1988) استخراج نمکی افتهي رییو تغ شده  نهیبه

و خلوص  DNAبرای آگاهی از میزان . شدتعیین  DNAکیفیت 

انتخاب  .درصد استفاده شدآن از الکتروفورز روی ژل آگارز دو 

 ،YWLL08، VOLP03، VOLP08)ای جايگاه ريزماهوارههشت 

YWLL38 ، CVR01، YWLL44،  VOLP32و VOLP67)  بر

 .Obreque et al)اساس مطالعات مشابه قبلی صورت گرفت 

Sasse et al. 2000Lang et al. 1996; 1998;  .)ایزنجیره واکنش 

 برای که شد انجام سیکل 52ی ط میکرولیتر 22حجم  در پلیمراز

 PCR  (x1) ،53/0 فرمیکرولیتر با DNA، 2/1شامل  هر جايگاه

میکرولیتر از هر  dNTP، 1میکرولیتر  MgCl2 ،5/0میکرولیتر 

 الکتروفورز .بودپلیمراز  Taqمیکرولیتر آنزيم  11/0و  آغازگر

تا  200 ولتاژ با ساز واسرشته درصد هشت میدآکريلا ژل عمودی 

 هالژ آمیزیرنگدر نهايت  و ساعت انجام شد ششبه مدت  220

 .فترگ صورت نقره نیترات روش به

و جهت  افزار فتوشاپاز نرم هابرای بدست آوردن اندازه آلل

 .شداستفاده   Excel افزارنرم ها ازها و ژنوتیپتعیین انواع آلل

ها ها و تنوع ژنتیکی جمعیتچنین اطلاعات مربوط به آللهم

و تجزيه و تحلیل PopGene (Yeh  et al. 1999 )افزار توسط نرم

-های مربوطه نیز توسط نرمچگونگی انتساب هر فرد به جمعیت

شاخص تنوع  .انجام شدGeneClass2 (Piry et al. 2003 )افزار 

. شودطور رايج با استفاده از هتروزيگوسیتی بیان میژنتیکی به

صورت فراوانی افراد نی بههتروزيگوسیتی برای يک جايگاه ژ

هتروزيگوت برای آن جايگاه نسبت به کل افراد جمعیت تعريف 

که ها افزايش يافته و زمانیمقدار آن با افزايش تعداد آلل. شودمی

 .شودفراوانی آلل يکسان باشد ماکزيمم می

 های مورد بررسیهای استفاده شده در جمعیتتعداد نمونه -1جدول 

 

داشته باشد  1/0تر از اگر هتروزيگوسیتی بیش يک جايگاه ژنی

-شکل میباشد به شدت چند 3/0شکل است و اگر بیش از چند

هتروزيگوسیتی در يک جمعیت به دو شکل (. Jothi 2008)باشد 

هتروزيگوسیتی مورد انتظار و هتروزيگوسیتی مشاهده شده 

د طور کلی نسبت افراد هتروزيگوت به کل افرابه. شودگزارش می

جمعیت برای جايگاه ژنی خاص را هتروزيگوسیتی مشاهده شده 

هتروزيگوسیتی مورد انتظار را نسبت برآورد شده افراد . گويند

صورت تصادفی انتخاب هتروزيگوت برای هر جايگاه ژنی که به

مقدار هتروزيگوسیتی مشاهده شده و . کننداند، تعريف میشده

ند شدآنالیز  (2)و  (1)های رابطه ترتیب با استفاده ازمورد انتظار به

(Jothi 2008.) 

N

n
H

ij
0 

(1)  

ها در نوع آلل jو  iتعداد افراد هتروزيگوت،  n، (1)در رابطه 

کل افراد در جمعیت مورد مطالعه  Nجايگاه ژنی مورد مطالعه و 

 . باشدمی

 


n

i ie pH
1

21  

(2) 

-برای هر جايگاه می امi نشان دهنده فراوانی آللipدر اين رابطه 

 .باشد

های مربوطه از روش فراوانی آللی جهت انتساب افراد به جمعیت

(Paetkau et al. 1995) ،نمايیدو روش مبتنی بر درست 

(Rannala and Mountain 1997 Baudouin and Lebrun 2001; )

 ;Nei 1972; Nei 1973)فاصله ژنتیکی  مبتنی بر و چهار روش

Nei 1983; Cavalli-Sforza and Edwards 1967 ) شداستفاده .

 .شدبرآورد  (5)تست انتساب با استفاده از رابطه 

صحرای  جمعیت

جهاد 

 (راور)

شمشیرآباد 

 (راور)

شهر

 بابک

رفسنجان 

1 

رفسنجان 

2 

 28 11 21 14 3 تعداد نمونه
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(5)   
  



















1

10
Pr

Pr
log

1

X iY

iX

X

XY
g

g

n
A 

اندازه جمعیت  nXهای مورد نظر، جمعیت Yو  Xدر اين رابطه 

X ،gi  ژنوتیپ فردi  وPrX  وPrY ال ژنوتیپ در دو جمعیت احتم

X  وY باشندمی . 

 

  نتایج و بحث 

بررسی شده  ملکولی، معیارهای تنوع نشانگرهای در تحقیق حاضر

های های مختلف، انتساب افراد به جمعیتو با استفاده از روش

لازم به ذکر است که در اين . مربوطه مورد آزمون قرار گرفت

که فاده شد، اما به دلیل اينتری نشانگر استپژوهش از تعداد بیش

-بررسی پژوهش. اين نشانگرها چندشکل نبودند گزارش نشدند

دهند تعدادی از نشانگرها در اکثر های ديگر نیز نشان می

 .Nolte et al. 2005; Mehta et al)اند ها چندشکل نبودهپژوهش

نتايج تحقیقات . کنند، که نتايج پژوهش حاضر را تايید می(2007

های اتوزومی برای توصیف تنوع ژنتیکی داد که ريزماهوارهنشان 

که با توجه به اين(. Irion et al. 2003)داخل نژادی مفید هستند 

برداری است، کمتر تحت تاثیر نمونه انتظار مورد هتروزيگوسیتی

مشاهده شده ترجیح  ها نسبت به هتروزايگوسیتیلذا در گزارش

تنوع در اين بررسی نیز (. Frankham et al. 2002)شود داده می

صورت متوسط  درون جمعیتی، برای هر جمعیت به

با توجه . شدها برآورد  هتروزيگوسیتی مورد انتظار در همه جايگاه

، 2های مورد مطالعه در جدول به مقادير هتروزيگوسیتی جمعیت

 صحرای جمعیت در هتروزيگوسیتی مورد انتظار میزان ترينکم

( 84/0) 1رفسنجان  جمعیت در آن ترينبیش و( 33/0) جهاد

 .شد مشاهده

، میزان تنوع ژنتیکی در شدبا توجه به نتايجی که در بالا ذکر 

باشد و با توجه به اينکه شترهای های مورد مطالعه بالا میجمعیت

های بومی اين مناطق هستند و هیچ گونه کار مورد بررسی از دام

ها جهت ه است، اين جمعیتها صورت نگرفتاصلاحی بر روی آن

ها دارای سازگاری با شرايط محیطی و مقاومت در مقابل بیماری

های بررسی شده از لحاظ مثلاً در جمعیت. باشندتنوع بالايی می

مرتع، شهرستان راور دارای کیفیت بسیار پايینی نسبت به ديگر 

باشد ولی از لحاظ اندازه بدن و وزن، شترها ها میشهرستان

های ديگر دارند و يکی از ت اندکی با شترهای شهرستانتفاو

-های مختلف، میدلايل عمده سازگاری اين حیوانات به محیط

جا از آن. تواند وجود تنوع ژنتیکی بالا در اين جوامع حیوانی باشد

گیری مستقیم میزان تنوع ژنتیکی يک نژاد در مناطق که اندازه

، (Koinig et al. 1996)ت بر اسمختلف جغرافیايی مشکل و زمان

-ها روش انتساب میاست که در برخی از موقعیتپیشنهاد شده

های زندگی طبیعی گیری پراکنش در محیطتواند جايگزين اندازه

 به افراد يک نمونه از انتساب(. Cornuet et al. 1999)شود 

 جدول اين. استشده آورده 5 جدول در مربوطه هایجمعیت

 انتساب احتمال میانگین شامل اول بخش ؛است بخش دو شامل

 حیواناتی تعداد شامل ديگر بخش و هاجمعیت از کدام هر به افراد

 هاجمعیت ساير يا و مربوطه جمعیت به صحیح طوربه که است

احتمال  شودمی مشاهده 5 جدول در که طورهمان .اندشده منتسب

میانگین  ،(Rannala and Mountain 1997) با روش بیزی انتساب

. باشدمی 34/0احتمال انتساب افراد جمعیت شهربابک با خودشان 

و برای  01/0برای جمعیت صحرای جهاد  میزان اين کهصورتی در

 جدول دوم بخش. (P>0. 05)دار است ها غیر معنیساير جمعیت

 جمعیت به صحیح به طور که است شترهايی تعداد به مربوط

از نتايج چنین  .اندشده نتسبها مجمعیت ساير يا و مربوطه

های رفسنجان و شود که جمعیت شهربابک با جمعیتاستنباط می

عنوان مثال به. شمشیر آباد تا حدودی دارای شباهت آللی هستند

، 2حیوان در جمعیت رفسنجان  28شود که از تعداد مشاهده می

فرد به  21و شمشیرآباد و  1حیوان به خودشان، رفسنجان  28

 15که فقط  است حالی در اين .اندشده شهربابک منتسبجمعیت 

چنین لازم به هم .استشده منتسب جمعیت صحرای جهاد به فرد

ترين انحراف از تعادل ذکر است که جمعیت صحرای جهاد بیش

ترين مقدار هتروزيگوسیتی مورد انتظار را وينبرگ و کم-هاردی

توان یجه میدر نت. های بررسی شده نشان داددر بین جمعیت

های چنین بیان نمود که اين جمعیت متمايز از ساير جمعیت

های صورت گرفته در جدول صحت آزمون .باشدبررسی شده می

شود، گونه که در اين جدول ملاحظه میهمان. ارائه شده است 4

هايی که از فاصله نمايی نسبت به روشهای مبتنی بر درستروش

 .تری برخوردارندز صحت بیشکنند، اژنتیکی استفاده می
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های مورد مطالعهمقادير هتروزيگوسیتی برای جمعیت -2جدول            

 2رفسنجان 1رفسنجان  شهربابک شمشیرآباد  صحرای جهاد جمعیت

HO HE HO HE HO HE HO HE HO HE 

 85/0 40/0 84/0 41/0 82/0 42/0 82/0 81/0 33/0 80/0 میانگین

 08/0 22/0 04/0 01/0 01/0 04/0 04/0 52/0 11/0 52/0 انحراف معیار

 

 

 های مربوطه با روش بیزیبه جمعیت( تعداد انتساب صحیح افراد)میانگین انتساب افراد  -5جدول 
 جمعیت صحرای جهاد شمشیرآباد شهربابک 1رفسنجان  2 رفسنجان

 صحرای جهاد 83/0( 3) 23/0( 3) 14/0( 2) 18/0( 3) 58/0( 3)

 شمشیرآباد 08/0( 8) 84/0( 14) 18/0( 15) 52/0( 14) 41/0( 14)

 شهربابک 01/0( 2) 23/0( 21) 34/0( 21) 55/0( 21) 43/0( 21)

 1رفسنجان  01/0( 2) 52/0( 10) 20/0( 10) 80/0( 11) 31/0( 11)

 2رفسنجان  05/0( 15) 22/0( 28) 14/0( 21) 48/0( 28) 85/0( 28)

 
 مختلف هایروش از استفاده با هاجمعیت به راداف انتساب صحت  -4 جدول

 صحیح انتساب درصد روش آزمون انتساب

  روش بیزی

02/50 (2001)لبران  و بودواينی  

28/52 (1443)مانتین  و رانالا  

  فراوانی آللی

18/51 (1442)همکاران  و پیتکائو  

  قاصله ژنتیکی

28/24 (1432) نئیاستاندارد   

23/21 (1435)نئی  حداقل  

11/24 (1485)نئی دی  ارزش  

82/28 (1413)و ادواردز  اسفورزا -کاوالی  

 

 

درصد  2/52اين مقادير از  آمده است 4در جدول  که  طورهمان

 2/21 تا (Rannala and Mountain 1997) روش بیزیبرای 

 انتساب میانگینو است  متغیر (Nei 1983) نئی روشدرصد برای 

-می درصد 24 های مختلفبا روش مربوطه ایهجمعیت به افراد

 به افراد انتساب میانگینصورت گرفته تحقیق يک در  .باشد

دلیل  که ،استدرصد گزارش شده 15مورد مطالعه  هایجمعیت

ها و تعداد کوچک بودن اندازه جمعیت ،هاپايین بودن اين نسبت

-هم(. al. 2009 et Pires)بوده است بررسی   مورد های جايگاه

های دهد که قدرت آزمونسازی نشان میمطالعات شبیهچنین 

ها، انتساب به تعداد نشانگرهای مورد استفاده در آزمون، تعداد آلل

میزان فاصله ژنتیکی و اندازه نمونه در جمعیت بستگی دارد 

(Cornuet et al. 1999; Guinand et al. 2004 .) برای اينکه پاسخ

سبی برخوردار باشد، بايستی میزان آزمون انتساب از دقت منا

های مختلف آزمون ها در روشفاصله و تمايز زيرجمعیت

درصد باشد و هر قدر فاصله بین  10تا  2انتساب، حداقل بین 

تر باشد، برای افزايش دقت آزمون بايستی از تعداد ها کمجمعیت

 Cornuet et al. 1999; Manel et. )تری استفاده نمودنمونه بیش

al. 2002 .)های مورد مطالعه در اين فاصله ژنتیکی بین جمعیت
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تا ( بین دو جمعیت رفسنجان 11/0)پژوهش از مقادير اندک 

( بین دو جمعیت شهربابک و صحرای جهاد) 21/0مقادير متوسط 

در نتیجه يک دلیل احتمالی ديگر میانگین پايین صحت . متغیر بود

تواند تنوع در فاصله های مورد مطالعه، میانتساب افراد به جمعیت

 . ها باشدژنتیکی بین جمعیت

های بومی ايران، مقادير در مطالعه صورت گرفته بر روی سگ

روش بیزی درصد برای  2/32های صورت گرفته از صحت آزمون

(2001)Baudouin and Lebrun  روش درصد برای  5/31 تا

 هایجمعیت به افراد نتسابا میانگینمتغیر و  Nei (1973) حداقل

بالا بودن ن بیان نمودند که ققیمح .شدگزارش  درصد 35 مربوطه

باشد که اکثر علت اين به تواند درصد میانگین انتساب می

نشانگرهای ريزماهواره مورد استفاده در اين مطالعه تنوع آللی، 

 Montazeri) نشان دادندرا بالايی  PICهتروزايگوسیتی و ارزش 

et al. 2013). 1در تحقیق صورت گرفته بر روی چنین هم 

از  جمعیت مرغان اهلی، مقادير انتساب افراد به جمعیت مربوطه

 3/41تا  (Paetkau et al. 1995) ژنتیکی فاصله برای درصد 34

 Cavalli-Sforza and (1967) ژنتیکی فاصله برای درصد

Edwards بود  متغیر(Pirany and Mohammad-Hashemi 

2009 .) 

های بسیار که خانواده شترسانان دارای قابلیتبا توجه به اين

زيادی از قبیل سازگاری به شرايط نامساعد کويری، مقاومت در 

توانند جوابگوی بسیاری باشند و میمقابل تشنگی و گرسنگی می

های انسانی باشند و در اين خانواده از نیازهای روبه رشد جمعیت

توان جويی از اين تکنیک میود ندارد، با بهرهبندی نژادی وجطبقه

های داخل و بین هر نژاد هايی انجام داد و از ويژگیبندیتقسیم

در انتها با توجه به نتايج . در کارهای اصلاحی استفاده نمود

های مبتنی بر درست در بین روشتوان گفت که بدست آمده می

و در بین  (Rannala and Mountain 1997) روش بیزی ،نمايی

ترين بیش  Nei(1983) روش ،های مبتنی بر فاصله ژنتیکیروش

دهند های مورد مطالعه شده نشان میانتساب را برای نمونهصحت 

تواند در مطالعات بررسی انتساب افراد در شترهای بومی که می

تری با با اين وجود مطالعه جامع. کشور مورد استفاده قرار گیرند

 . جايگاه بیشتر نیاز است تعداد نمونه و
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etermination of dispersion is one of the major challenges in the biological studies. Also, 

assignment test is applied to identify the origin of a specific individual, population differentiation 

and medical forensic cases. Therefore, the aim of this study was to determine the genetic diversity 

and assigning individuals to 5 populations of Camelus dromedarius in north of Kerman using 8 autosomal 

microsatellite markers. Eighty one blood samples were collected from Shahr-e Babak, Rafsanjan and 

Ravar. Total DNAs of the samples using salting out were extracted and applied for genotyping analysis. 

The expected heterozygosity varied from 0.77 in Sahra-e Jahad population to 0.84 in Rafsenjan 1 

population. The individual’s assignment was done using 7 different methods. Among the methods base on 

the likelihood, the Rannala and Mountain method and among the methods base on the genetic distance, 

Nei DA method showed the highest accuracy. Totally, markers used in this study could assign the 

individuals to their source population with 29 % accuracy. 
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