
 
 

 

Genetic diversity and structure of Saker Falcon (Falco cherrug) populations 

in Iran using microsatellite markers 

 
 

Fatemeh Gholami1  | Leila Ezodinloo2  | Mohammad Kaboli3  
 

1. Department of Natural Environment, Faculty of Natural Resources, College of Agriculture and Natural Resources, 

University of Tehran, Karaj, Iran. E-mail: gholami.fa20@ut.ac.ir 

2. National Museum of Natural History and Genetic Resources, Department of Environment of Iran, Tehran, Iran. E-mail: 

ezodinloo@doe.ir 

3. Corresponding Author, Department of Natural Environment, Faculty of Natural Resources, College of Agriculture and 

Natural Resources, University of Tehran, Karaj, Iran. E-mail: mkaboli@ut.ac.ir 

 

Article Info ABSTRACT 

Article type: 

Research Article 

 

Article history:  

Received 24 March 2026 

Revised 05 May 2026 

Accepted 07 May 2026 

 

Keywords:  

Genetic diversity, 

Microsatellite loci,  

Population structure, 

Saker Falcon. 

The Saker Falcon is a valuable and endangered raptor species whose populations have 

sharply declined due to habitat destruction, illegal hunting, trafficking, and human 

disturbances. Owing to its geographical position and habitat diversity, Iran represents one 

of the important regions within this species’ distribution range; however, no information 

has been available regarding the genetic structure of its populations in the country. This 

study aimed to conduct an initial assessment of the genetic diversity and structure of Saker 

Falcons in Iran using microsatellite markers. Despite extensive efforts to collect samples 

nationwide, only 10 individuals were obtained from Tehran, Bushehr, Kerman, and North 

Khorasan provinces, sourced from the tissue bank of the National Museum of Natural 

History and Genetic Resources of Iran's Department of Environment. Based on recent 

studies, eight microsatellite loci appropriate for this species were selected for this study. 

The results showed that among the eight loci examined, only one locus (SSR57) exhibited 

significant evidence of null alleles. Likewise, the Hardy–Weinberg equilibrium test 

indicated a significant deviation only in this locus. All loci used in this study displayed 

high polymorphism, with eight to twelve alleles per locus. Furthermore, the observed 

heterozygosity ranged from 0.6 to 1.0, while the expected heterozygosity ranged from 

0.794 to 0.939, indicating relatively high genetic diversity in Iranian Saker Falcon 

populations. The overall inbreeding coefficient (FIS) was estimated at 0.084, suggesting 

limited inbreeding among the analyzed samples and implying that, despite existing threats, 

Iranian populations of the Saker Falcon have retained an adequate level of genetic 

diversity. Additionally, bottleneck analysis provided no evidence of a recent considerable 

population decline in Iran. Population structure analyses based on Bayesian inference and 

maximum-likelihood approaches indicated that the samples were grouped into two distinct 

genetic clusters. Given that two subspecies, F. c. cherrug and F. c. milvipes, have been 

reported in Iran, these two identified genetic clusters may confirm the presence of both 

subspecies within the country. This study provides a preliminary insight into the status of 

genetic diversity and population structure of the Saker Falcon in Iran. Further studies based 

on sampling from all regions within the distribution range of this species in Iran are 
necessary. 
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Introduction 
Raptors, particularly the Saker Falcon, play a critical ecological role and are highly sensitive to 

environmental change, making them valuable bioindicators of ecosystem health. The Saker Falcon, a 

species widely distributed across the Palearctic region, including Iran, has experienced a substantial 

global population decline over recent decades and is currently classified as Endangered on the IUCN 

Red List. The principal threats affecting this species include habitat degradation, illegal hunting and 

trade, electrocution, and depletion of prey resources. In addition, potential genetic admixture between 

wild populations and captive-bred falcons that escape from breeding facilities may compromise the 

genetic integrity of natural populations.  

 

Material and Methods 
Two subspecies are currently recognized in this species: the western subspecies, F. c. cherrug, and the 

eastern subspecies, F. c. milvipes. Given Iran’s geographic location, the occurrence of both subspecies, 

or alternatively admixed populations, is plausible. Nevertheless, precise information on the population 

structure, genetic diversity, and subspecies composition of Saker Falcons in Iran remains limited, and 

the possibility of hybridization has not yet been evaluated. Previous studies based on mitochondrial 

markers have shown limited power in resolving population differentiation. By contrast, microsatellite 

markers, owing to their high polymorphism and discriminatory capacity, provide an effective tool for 

investigating population structure, gene flow, and hybrid identification. Considering the conservation 

importance of the Saker Falcon in Iran and the lack of comprehensive molecular studies, the present 

study aimed to examine the genetic diversity and population structure of Iranian Saker Falcons using 

microsatellite markers, thereby providing a scientific basis for conservation planning. Due to 

conservation limitations and restrictions on direct sampling from wild populations, muscle tissue 

samples from museum-preserved Saker Falcons were used in the present study. These samples were 

obtained from the National Museum of Natural History and Genetic Resources, Department of 

Environment of Iran. In total, 10 samples were examined, including individuals from Tehran, Bushehr, 

Kerman, and North Khorasan Provinces. Genomic DNA was extracted using a commercial Denazist 

kit, and DNA quality and quantity were assessed using a NanoDrop spectrophotometer. Eight 

microsatellite loci previously reported in related studies were selected for the assessment of genetic 

diversity and population structure. PCR amplification was carried out in 15 µL reaction volumes using 

a thermal cycling profile comprising 35 cycles. Potential genotyping errors were evaluated using 

MICRO-CHECKER. Hardy-Weinberg equilibrium and linkage disequilibrium were tested using 

GENEPOP. 

 

Results 
Genetic diversity indices, including the number of alleles (Na), observed heterozygosity (Ho), 

expected heterozygosity (He), and the inbreeding coefficient (FIS), were calculated using FSTAT, and 

allelic richness was also assessed. To examine the possibility of recent genetic bottlenecks, 

BOTTLENECK software was employed, and the results were interpreted using hierarchical 

Bonferroni correction. Population structure was analyzed using STRUCTURE and BAPS. The quality 

of the genotypic data was high, and no evidence of common genotyping errors was detected at any of 

the loci, with the exception of SSR57, for which evidence of a null allele was identified. All eight 

microsatellite loci exhibited substantial polymorphism. The number of observed alleles (Na) ranged 

from 8 to 12. Observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.60 to 1.00, whereas expected 

heterozygosity (He) ranged from 0.794 to 0.939. The relatively high He values indicate a favorable 

level of genetic diversity in Iranian Saker Falcon populations. Analysis of Hardy-Weinberg 

equilibrium revealed a significant deviation only at locus SSR57 (P= 0.0045). The overall inbreeding 

coefficient (FIS) was 0.084. Allelic richness ranged from 7 to 11 alleles, further supporting the 

capacity of these populations to retain genetic diversity. Bottleneck analysis yielded non-significant 

results (P>0.05), suggesting the absence of a recent genetic bottleneck. The L-shaped allele frequency 

distribution likewise supported demographic stability. STRUCTURE analysis indicated the highest 

likelihood at K= 2, suggesting the presence of two potential genetic clusters; however, given the 

limited sample size, this pattern should be interpreted with caution, and the results also tended to 
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support the presence of a single genetic population. Similarly, BAPS analysis supported the existence 

of two genetically distinct groups (K= 2), a finding consistent with the expected distribution of the two 

recognized Saker Falcon subspecies in Iran. The findings of this study suggest that Iranian Saker 

Falcon populations are genetically stable and possess sufficient genetic diversity to withstand 

environmental pressures. The relatively high values of Ho, He, and allelic richness indicate substantial 

genetic capacity for long-term persistence. These findings are broadly consistent with those reported in 

previous studies of wild Saker Falcon populations. Comparisons of FIS and Hardy-Weinberg 

equilibrium indices with those observed in related species suggest relatively low levels of inbreeding 

in the populations examined. The low FIS value and the absence of significant deviations from Hardy-

Weinberg equilibrium at most loci indicate a generally favorable genetic status. The genetic 

differentiation observed among populations highlights the importance of conserving local populations 

and their associated genetic variation. Population structure analyses using STRUCTURE and BAPS 

identified two genetic clusters among the Iranian samples, potentially corresponding to F. c. cherrug 

and F. c. milvipes. 

 

Discussion  
Although the limited sample size precludes definitive conclusions, the observed genetic differentiation 

underscores the need for further investigation based on larger sample sizes and broader geographic 

coverage. Overall, the results indicate that Iranian Saker Falcon populations are genetically stable, 

exhibit high allelic diversity, and show no evidence of a severe recent bottleneck. The genetic indices 

generated in this study provide a valuable foundation for conservation planning, population 

management, and the preservation of local genetic diversity. More broadly, these findings emphasize 

the importance of maintaining the genetic integrity of native populations in order to safeguard the 

long-term viability of the species. This study represents an important step toward clarifying the genetic 

status of this valuable raptor in Iran and developing evidence-based conservation strategies. 
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  ها:واژهکلید

 اندازة جمعيت، 

 بالابان،

 ،يكيتنوع و ژنت

 جمعيت، ساختار

 .هزماهوارير يهالوكوس

دليل تخريب زيستگاه، به هاي آنجمعيت يكي از پرندگان شكاري ارزشمند و در معرض خطر انقراض است كه بالابان
دليل موقعيت جغرافيايي شكار غيرقانوني، قاچاق و مداخلات انساني با كاهش شديد جمعيت مواجه شده است. ايران به

 ژنتيكي ي دربارة وضعيتاطلاعاتاما رود، شمار ميبهه و تنوع زيستگاهي، يكي از مناطق مهم پراكنش اين گون
با هدف بررسي اولية تنوع و ساختار ژنتيكي بالابان در ايران با  اين مطالعه هاي آن در كشور موجود نيست.جمعيت

از  تهران، بوشهر، كرمان و خراسان شماليهاي نمونه از استان 14تعداد  انجام شد. هاستفاده از نشانگرهاي ريزماهوار
ه شد. براي اين مطالعه، هشت زيست ايران تهيبانک بافت دفتر موزة ملي تاريخ طبيعي و ذخاير ژنتيكي سازمان محيط

استفاده شد. نتايج اين مطالعه نشان داد كه از هشت لوكوس ريزماهوارة  همناسب براي اين گون هلوكوس ريزماهوار
است. همچنين، آزمون داري از وجود آلل نول بوده ( داراي شواهد معنيSSR57مورد مطالعه، فقط يک لوكوس )

هاي مورد استفاده در دار را فقط در همين لوكوس نشان داد. تمامي لوكوسمعني واينبرگ نيز انحراف-تعادل هاردي
براي  شدهمشاهدهعلاوه، مقدار هتروزيگوسيتي اند. بهآلل بوده 8–12اين مطالعه چند ريختي بالا نشان داده و داراي 

دهندة تنوع محاسبه شد كه نشان 190/4-939/4بين    هتروزيگوسيتي مورد انتظارمقدار و  6/4-1 در دامنة هالوكوس
دست آمد كه به 480/4( FISآميزي )هاي بالابان ايران است. مقدار كلي ضريب درونژنتيكي به نسبت بالا در جمعيت

هاي دهندة آن باشد كه جمعيتتواند نشانهاي مورد مطالعه بوده است و ميآميزي محدود بين نمونهدهندة دروننشان
 يهاآزموناند. همچنين رغم تهديدهاي موجود، همچنان تنوع ژنتيكي مناسبي را حفظ نمودهعلي بالابان در ايران،

نشان ندادند. از سوي ديگر،  رانيدر ا تياندازة جمع يبر كاهش ناگهان يمبن يشواهد چيه زين يكيژنت يگردن بطر
هاي مورد نمايي حاكي از آن بود كه نمونهدرست نةيشيبهاي بيزين و آناليزهاي ساختار ژنتيكي بر اساس منطق

هاي ايران دو زير گونة استفاده در اين مطالعه به دو خوشة ژنتيكي قابل تفكيک هستند. با توجه به آنكه براي بالابان
F. c. cherrug  وF. c. milvipes تواند يمطالعه، م نيحاصل در ا يكيدو خوشة ژنت بنابرايناست،  معرفي شده

تنوع و ساختار  وضعيت در خصوصاوليه  بينشاين مطالعه  باشد. رانيگونة مذكور در ا ريحضور دو ز كنندةدييتا
برداري از همة مناطق تحت پراكنش اين گونه مطالعات تكميلي براساس نمونه دهد.مي ارائه ايران در بالابان ژنتيكي

 در ايران الزامي است.

با استفاده از  راني( در اFalco cherrugبالابان ) يهاتيجمع يكيتنوع و ساختار ژنت يبررس ريتأث (.1041كابلي، محمد ) ، ليلا؛ ولو نيعزالد: غلامي، فاطمه؛ استناد

 .341-319(، 2) 19، محيط زيست طبيعي. زماهوارهير  ينشانگرها

                 DOI: http//doi.org/10.22059/jne.2026.412312.2903 
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 مقدمه
دليل حساسيت بالا كنند و بهها ايفا ميعنوان شكارچيان رأس هرم غذايي، نقش كليدي در پايداري اكوسيستمپرندگان شكاري به

(. Gousy-Leblanc et al., 2021) شوندشناخته مي سازگانبومهاي معتبر سلامت عنوان شاخصنسبت به تغييرات محيطي، به
است كه علاوه بر   Falconidaeهاي خانوادةترين و ارزشمندترين گونةيكي از بزرگ (Falco cherrug) ها، بالاباندر ميان آن
 ,.Lu et al) مناطق جهان داردبازي، جايگاهي ويژه در فرهنگ بسياري از قوشدليل كاربرد ديرينه در شناختي، بهاهميت بوم

2016; Kolnegari et al., 2021.) مناطق ها، اين گونة پراكنشي وسيع در ناحية پالئاركتيک دارد و از اروپاي مركزي تا استپ
 با وجود اين گسترة وسيع، جمعيت (.Dixon, 2016) هاي آسياي مركزي، از جمله ايران، گسترش يافته استو بيابان بيابانينيمه

اي در معرض خطر عنوان گونةبه  IUCNدر فهرست قرمزو طور چشمگيري كاهش يافته هاي اخير بهجهاني بالابان در دهه
)معاهدت تجارت  CITES ونيكنوانس II مةيضم تيتحت حما( و Sun et al., 2021)بندي شده طبقه (Endangered) انقراض

 ژهيارزش و يشده و دارا ييدر معرض خطر شناسا ياعنوان پرندهبه زين رانيدر ا ني( است. همچندشدهيتهد يهاگونة يالمللنيب
المللي ها، شكار و قاچاق غيرقانوني، تجارت بينتخريب و تغيير كاربري زيستگاه (.Kaboli et al., 2017است )حفاظت  يبرا

هاي طبيعي از ها و كاهش طعمهكشگسترده از آفتخطوط انتقال نيرو، استفادة برخورد با از ناشي گرفتگي پرندگان شكاري، برق
 ,.Beasley, 2022; Padula et al., 2023; Zinevich et al) شوندمحسوب مي هاين گون دكنندةيترين عوامل تهدمهم

هاي هاي وحشي، نگرانيهاي پرورشي و فراري از اسارت و احتمال آميزش آنها با جمعيتافزون بر اين، رهاسازي شاهين (.2023
  (.Wilcox et al., 2019) هاي طبيعي بالابان ايجاد كرده استجدي دربارة اختلاط ژنتيكي و تهديد خلوص ژنتيكي جمعيت

و زيرگونة  (F. c. cherrug) زيرگونة غربيمعرفي شده است كه شامل براي بالابان  ه، دو زيرگونشناسيآرايهاز ديدگاه 
 دهندشناسي و محدودة پراكنش نشان ميهاي ريختهايي در ويژگيتفاوت زيرگونة( است. اين دو F. c. milvipes) شرقي

(Petrov et al., 2024.) دليل موقعيت جغرافيايي ويژه و قرارگيري در محل تلاقي مسيرهاي پراكنشي پالئاركتيک غربي ايران به
هاي مختلط باشد. با اين حال، اطلاعات دقيق جمعيتها يا حتي هاي مهم براي حضور همزمان اين زيرگونهتواند ناحيو شرقي، مي

و احتمال وقوع هيبريداسيون در  وجود نداردهاي بالابان در ايران هدربارة ساختار جمعيتي، تنوع ژنتيكي و وضعيت زيرگون
بان انجام شده بالا يلوژنيو ف يكية ساختار ژنتنيدر زم يمتعدد يهاپژوهش. هاي طبيعي كشور تاكنون بررسي نشده استجمعيت

نشان دادند كه  ييايتوكندريم DNA بر يمبتن هيمثال، مطالعات اول ياند. براارائه داده يارزشمند يهانشيآنها ب جياست كه نتا
 براساس بارزي يكيژنت زي( تمايبلوچ نيشاه و نيفاكون، لاچ ري)بالابان، ج Hierofalco رجنسيبه هم در ز کيچهار گونة نزد

ت اس بين آنها و معاصر يخيتار ونيداسيبرياز ه يناش ي مشترک فراوان،هاپيهاپلوت نشان نداده و ييايتوكندريم ژنوم
(Nittinger et al., 2007.) يفاظتح تياولو ي، بايد دربوم يهاتيجمع يكيكه حفظ خلوص ژنت تأكيد نمودند هاافتهي نيا 

نيز مورد تأكيد قرار ( 2412و همكاران ) Martaپرورش در اسارت، در پژوهش  يمنف اتنسبت به تأثير ابراز نگراني. گنجانده شود
از  هستند. در اسارت يهاتينسبت به جمع يبالاتر يكيتنوع ژنت يبالابان دارا يوحش يهاتيكه جمع گرفت و نشان داده شد

 رگونةيدو ز نيب دارمعني يكيعدم تفاوت ژنت ،يو مولكول ريختي يهاداده قي( با تلف2410) ارانو همك Pomichal سوي ديگر،
 تكثير شده در اسارت(پرندگان  ياز رهاساز يناش) ونيداسيبريه منفي  تأثيربر  نمودند. همچنين نتايج آنهابالابان را گزارش 

 ي( با استفاده از نشانگرها2420و همكاران ) Petrovاز سوي ديگر، تأكيد نمود.  يكيژنت يكپارچگي يبرا يجد يديعنوان تهدبه
 ييرا شناسا دارمعني يكيدو خوشة ژنت را مورد مطالعه قرار داده و بلغارستاندر اسارت  ريمراكز تكث هاي بالاباننمونه ه،ريزماهوار

 ن در حالي است كه نتايجايداشت.  يهمخوانشناخته شده از بالابان،  يو شرق يغربهاي هزيرگون ييايكه با منشأ جغراف نمودند
Rozhkova ( در 2426و همكاران ) و نشان داد  نمود ييرا شناسا عمده يكيچهار خوشة ژنت ،يجنوب يبريس يهاتيجمعخصوص

ژنتيكي  تنوع و ساختار يابيارز يبرا يامطالعه راني، تاكنون در اوجود نيا با .ها محدود استهخوش نيا نيژن ب انيكه جر
 يحفاظت يزيرباعث شده است كه برنامه يخلاء پژوهش نيانجام نشده است. ا ،يمولكول يهادادهاساس برهاي بالابان جمعيت

هاي ژنتيكي خوشه خصوصدر يبه سوالات يقيمواجه باشد و نتوان پاسخ دق يجد تيدر كشور با محدود يكيبر شواهد ژنت يمبتن
رو، هدف اين مطالعه اين از .اي ارائه نمودي يا مصنوعي بين گونهعيطب اسيونديبريه بروزاحتمال موجود در ايران و همچنين 

است. نتايج  بوده ههاي بالابان در ايران با استفاده از نشانگرهاي ريزماهوارتنوع و ساختار ژنتيكي جمعيتارزيابي اوليه در خصوص 
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زيربنايي براي مطالعات تكميلي و در ايران ارائه نموده ژنتيكي بالابان تنوع  وضعيت در خصوص اوليهتواند بينشي اين پژوهش مي
 .فراهم آوردآتي 

 

 شناسی پژوهشروش
ها و ، همواره با چالشناجراي مطالعات ژنتيكي در ارتباط با پرندگان شكاري بزرگ، از جمله بالابا آوری نمونه:جمع

هاي ، تراكم پايين جمعيتهناشي از وضعيت حفاظتي گون طور عمدهبهها توجهي همراه است. اين محدوديتهاي قابلمحدوديت
گيري و هاي قانوني مرتبط با شكار، زندهو همچنين ممنوعيت هاي طولانيمهاجرتطبيعي، پراكنش وسيع جغرافيايي، 

اي در معرض خطر انقراض، تحت هعنوان گونالابان به. افزون بر اين، بهستندهاي وحشي برداري مستقيم از جمعيتنمونه
همراه تواند پيامدهاي منفي حفاظتي بههاي طبيعي آن ميمداخلة مستقيم در جمعيت هالمللي قرار دارد و هرگونحفاظت ملي و بين

رعايت ملاحظات اخلاقي و نيز  هاي طبيعي وجمعيتپرهيز از هر نوع مداخله در منظور رو، در مطالعة حاضر بهازاين. داشته باشد
هاي مورد استفاده شامل اي انجام شد. نمونهههاي موزصورت غيرتهاجمي و از طريق استفاده از نمونهبرداري بهحفاظتي، نمونه

نقاط حضور ثبت شده از  1زيست ايران بوده است. شكل موجود در بانک بافت سازمان حفاظت محيطعضلة  هايبافت
 نيدر ا در مجموع(. Kaboli et al., 2012دهد )گذران و عبوري را در ايران نشان ميآور تابستانه، زمستانجوجههاي بالابان

 (.1)شكل  قرار گرفتند مورد استفاده رانيا به نواحي شمالي و جنوبي متعلق هاييبالابانبافت عضله از نمونه  14مطالعه، تعداد 
 

 
همراه در ایران بهبالابان  گذران )مربع آبی( و عبوری )مربع سبز(آور )مربع قرمز(، زمستانهای جوجهجمعیت نقشة پراکنش -1شکل 

 های تهران، بوشهر، کرمان و خراسان شمالیدر استانهای زرد( های مورد استفاده در این مطالعه )ستارهموقعیت تقریبی نمونه
Figure 1. Distribution map of the breeding (red squares), wintering (blue squares), and migratory (green 

squares) populations of Saker Falcon populations in Iran, showing the approximate locations of the 

samples used in this study (yellow stars) across Tehran, Bushehr, Kerman, and North Khorasan provinces 
 

با  بالابانهاي نمونه ةبافت عضل يهااز نمونه يژنوم DNA استخراجاي پليمراز: انتخاب آغازگرها و واكنش زنجيره ،DNAاستخراج 
با  (2)شكل  شده استخراج DNA تيفيمطابق با دستورالعمل شركت سازنده انجام شد. ك و ي دنازيستتجار تياستفاده از ك
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كه  ييهانمونه فقطو  نانودراپ ارزيابي شد دستگاهنيز با استفاده از  DNA تيكمهمچنين  .ديگرد يابيرزالكتروفورز ا از استفاده
 .مورد استفاده قرار گرفتند يمولكول يزهايآنال يمراحل بعد يغلظت و خلوص مناسب بودند، برا يدارا
 

 
در  DNA. شدت و وضوح باندهای بالابان یهاشده از نمونهاستخراج DNAو  تیفیک یابیرزجهت االکتروفورز ژل آگارز  جینتا -2شکل 

 استدر این مطالعه  DNAدهندة کیفیت مناسب نشان UVنور  ریز

Figure 1. Agarose gel electrophoresis results showing the quality assessment of DNA extracted from Saker 

Falcon samples. The intensity and clarity of the DNA bands under UV illumination indicate that the 

extracted DNA was of satisfactory quality for this study 

 
، SSR11 ،SSR15 ،SSR45 ،SSR48 ،SSR53ل شام ياههشت لوكوس ريزماهوار ،يكيژنت و ساختار تنوع يبررس منظوربه

SSR57 ،SSR63 و Fp92 شدند گزارش شده بودند، انتخاب کينزد يهاهگون اي هگون نيا يبرا ترشيكه پ (Nesje et al., 

2001; Hou et al., 20181 در جدول رشدهياتصال و طول قطعات تكث يدما ،يتكرار فيآغازگرها، نوع موت ي(. مشخصات توال 
در  ياستفاده شود تا فرض استقلال آلل گريكديبه  رمتصليغ يها تلاش شد از نشانگرهالوكوس نيارائه شده است. در انتخاب ا

 .گردد تيرعا يآمار يهاآزمون
رفت و برگشت،  يالگو، آغازگرها DNA انجام شد كه شامل تريكروليم 11 ييدر حجم نها (PCR) مرازيپل يارهيزنج واكنش

dNTPمي، بافر واكنش و آنز Taq DNA polymerase يهابود. واكنش PCR  ييدما طيو تحت شرا كلريترموسادر دستگاه 
تكرارشوندة واسرشت، اتصال آغازگر و  يهاهچرخ ه،ية واسرشت اولمرحل کيشامل  PCR ياستاندارد انجام گرفت. برنامة حرارت

بود: واسرشت  ريبه شرح زه چرخ 31طور خلاصه شامل به PCR ةچرخ .بود ييگسترش نها مرحلة تيو در نها رهيگسترش زنج
 ه،ثاني 34–31مدت به گراديدرجة سانت 90 يدر دما هيواسرشت ثانو قه،يدق 1مدت به گرادسانتي درجة 90–91 يدر دما هياول

گسترش  و مرحلة ه،ثاني 34–04مدت ه)بسته به نوع آغازگر( ب گراديدرجة سانت 11-61 يياتصال آغازگر در دامنة دما  مرحلة
مدت به گراديدرجة سانت 12 يدر دما ييگسترش نها مرحلة ان،ي. در پاهثاني 34–64مدت به گراديدرجة سانت 12 يدر دما رهيزنج

اندازة قطعات، با استفاده از الكتروفورز  نييواكنش و تع تيموفق دييمنظور تأبه ر،يپس از تكث PCR محصولات .انجام شد قهيدق 1
 يبرا رشدهيها براساس اندازة قطعات تكثنمونه پيژنوت نييو تع ديحاصل مشاهده و ثبت گرد يشدند. باندها کيژل مناسب تفك

 انجام شد. Geneious افزاردر نرم هر لوكوس
 خطاي خوانش، (Allelic dropoutآللي ) سقوط منظور بررسي خطاهاي تعيين ژنوتيپ شاملبه ها:تحلیل دادهوتجزیه

(Misscoring  Error) ناشي از stuttering هاي نولوجود آلل و همچنين (Null alleles در )اي با استفاده ههاي ريزماهوارداده
هاي نول با استفاده آللفراواني  (.Van Oosterhout et al., 2004) شدند تحليل  MICRO-CHECKER v2.2.3افزاراز نرم

( با استفاده از HWEواينبرگ )ها از تعادل هاردي . تبعيت لوكوسآورد گرديدبر Van Oosterhout و  Brookfieldهاياز روش
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 Raymondبررسي شد )  GENEPOP v4.7افزارماركوف و فرض كاهش هتروزيگوسيتي در نرم ةهاي مبتني بر زنجيرآزمون

and Rousset, 1995( همچنين عدم تعادل اتصالي .)Linkage Disequilibriumها با استفاده از ( بين تمامي جفت لوكوس
هاي تنوع ژنتيكي شامل شاخصدار استفاده شد. از ضريب تصحيح بونفروني جهت تصحيح سطح معنياعمال و  Fآزمون شاخص 

براي هر  (FIS) آميزيو شاخص درون (He) هتروزيگوسيتي مورد انتظار، (Ho) شده، هتروزيگوسيتي مشاهده(Na) هاتعداد آلل
( نيز با در نظر گرفتن حداقل اندازة نمونه محاسبه شد Allelic Richnessغناي آللي ) ها محاسبه شد.لوكوس و براي كل داده

 . نجام گرفتا  FSTAT v2.9.3  (Goudet, 2001)رافزاها با استفاده از نرمآناليزاين  تا اثر اندازة نمونه كاهش يابد.

سه تحت  Bottleneck مورد مطالعه، آزمون هايبالابان  منظور بررسي احتمال وقوع گردن بطري ژنتيكي اخير در جمعيتبه
ا استفاده ب  (TPM) ( و مدل دو فازيIAM(، مدل نرخ ثابت )SMMاي تغييرات محدود )مختلف شامل مدل مرحلهمدل جهشي 

شده و هتروزيگوسيتي مشاهده مقادير در اين آزمون، .(Piry et al., 1999) نجام شدا  BOTTLENECK v1.2.02افزاراز نرم
و در مجموع براي جمعيت آماري مورد مطالعه مورد مقايسه قرار مي گيرد. از ضريب تصحيح  وس مورد انتظار براي هر لوك

( و Sign Testهاي آماري شامل آزمون نشانه )نتايج آزمون دار استفاده شد.مراتبي جهت تصحيح سطح معنيبونفروني سلسله
 فسير شدند.( ثبت و تWilcoxon Signed-Rank Testآزمون رتبه علامت ويلكاكسون )

 
های در مطالعة حاضر، شامل منطقة تکراری، دمای اتصال و شناسه ریزماهوارةتوالی پرایمرهای استفاده شده برای نشانگرهای  -1جدول 

 شدند انتخاب (Nesje et al., 2001; Hou et al., 2018) دسترسی مربوطه برای هر لوکوس. این پرایمرها از مطالعات قبلی

Table 1. Primer sequences used for the microsatellite markers in the present study, including the repeat 

motif, annealing temperature (Ta), and corresponding accession numbers for each locus. These primers 

were selected from previous studies (Nesje et al., 2001; Hou et al., 2018) 

 

( Pritchard et al., 2000و بر مبناي مدل بيزين پريچارد ) Structureافزار با استفاده از نرمساختار ژنتيكي جمعيت بالابان 
هاي آللي ( با فرض همبستگي فراوانيAdmixture Modelمورد بررسي قرار گرفت. تحليل براساس مدل اختلاطي )

(Correlated Allele Frequenciesانجام شد. شبيه )( سازي زنجيره ماركوف مونت كارلوMCMC با يک ميليون تكرار و )
 ة( صورت پذيرفت. روند تغييرات احتمال بيشينK=3تا  K=1اي فرضي )هچهار اجراي مستقل براي مقادير مختلف تعداد جمعيت

و با  يتيساختار جمع ليتحل ليمنظور تكمبه ( تحليل گرديد.2)شكل  Srtucture Harvesterافزار از طريق نرم LnP(Kها )داده

با استفاده از  ليتحلاين (. Corander et al., 2013) دياستفاده گرد  BAPS v6.0افزارها، از نرمتعداد نمونه تيتوجه به محدود
 .رفتيانجام پذ ريزماهوارههشت لوكوس 

 

 لوكوس شماره دسترسي دماي اتصال منطقه تكراري توالي پرايمر منبع

Hou et al., 2018 
F: AAACTTTGAAAGCACCATGCACTT 

R:CACACCACAGGTTTTGATATTTGTATG 
12)TG( 58 MF563547 SSR11 

Hou et al., 2018 
F: GAATGTGCTGTTTGGTGTCTTAACAA 

R: CCTTGGACTGTCCTATATGCTTGC 13)GA( 58 MF563548 SSR15 

Hou et al., 2018 
F: GGTGTCAGTAAACTGAAATGCACAA 

R: AGCTTGCATCAGGTTTTGAGCTAC 22)AAT( 58 MF563549 SSR45 

Hou et al., 2018 
F: TTGGAGTAAAACAATTGCCTCAGC 

R: TGGCAGTTTTTAAAATGGAAGTGG 24)ATT( 60 MF563543 SSR48 

Hou et al., 2018 
F: TTCAACACATTCACCAAATTCTAGTC 

R: TCTGCCATCATATCTGTTTTCAGTAA 
20TATC)( 58 MF563546 SSR53 

Hou et al., 2018 
F: GCTAGAACGGAGAAGGAAGAAAGG 

R: TGGGCAAGACTTCAGTTGTTACAC 21)GGAA( 60 MF563550 SSR57 

Hou et al., 2018 
F: TCTTGTTGTGTAAGGGGTCTTGAA 

R: GGGTAGCTAAATTTGCAGTAAATGG 24)ATAG( 60 MF563544 SSR63 

Nesje et al., 2001 
F: TTACTAGAAGGCTGCTCAG 

R: CGTATTCCAAACTTTATGGC 10CA)( 58 AF118431 Fp92 
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 های پژوهشیافته
 ل ررسي شد و شواهدي از خطاهاي رايج ژنوتايپي، شامب MICRO-CHECKER افزارها با استفاده از نرمكيفيت ژنوتايپ

Allelic dropout،Large allele dropout  ز خطاي ناشي ا وStutteringدر  فقطها مشاهده نشد. ، در هيچ يک از لوكوس
در  Van Oosterhout و Brookfield هايها با روششواهدي از وجود آلل نول گزارش شد و فراواني اين آلل SSR57 لوكوس

 دادند. مورد استفاده در اين مطالعه چند ريختي ژنتيكي نشان هبرآورد گرديد. هشت لوكوس ريزماهوار 11/4-19/4 بازة تقريبي
 آلل( و كمترين تعداد در 12) SSR48 در آللبيشترين تعداد  ه است.متغير بود 8-12ها بين در لوكوس( Na) هاآللتعداد 

SSR11و Fp92 شده )هشت آلل( مشاهده شد. هتروزيگوسيتي مشاهده (Ho) طوري كهمتغير بوده است به 6/4–1 نيز از 

SSR48 و  SSR53  يک( ترين مقداربيش( Ho و SSR45 و SSR57 (6/4ر )كمترين مقدا Ho  را نشان دادند. هتروزيگوسيتي
كه بيانگر سطح مطلوب تنوع ژنتيكي در  ه استمتغير بود 190/4-939/4 ها بالا و بيندر تمامي لوكوس (He) مورد انتظار

 .(2)جدول  ايران است هاي بالابان دراي از جمعيتعنوان نمونهبه هاي مورد استفاده در اين مطالعهنمونه

 
مورد  ریزماهوارةهشت لوکوس  ی( براHWE) نبرگی وایتعادل هارد یهاو آزمون یکیتنوع ژنت یهامحاسبة شاخص جینتا - 2جدول 

 و (Heمورد انتظار ) یتیگوسی(، هتروزHoشده )مشاهده یتیگوسی، هتروز(FISضریب درون آمیزی ) ریشامل مقاد ی در این مطالعهبررس

 (Naها )آللتعداد 

Table 2. Genetic diversity indices and Hardy–Weinberg equilibrium (HWE) test results for the eight 

microsatellite loci analyzed in the present study, including the inbreeding coefficient (FIS), observed 

heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and number of alleles (Na) 

ISF Rs  HWE 
 P-value He Ho Na Locus 

-0.052 7 0.2480 0.856 0.9 7 SSR11 

-0.007 9 0.1441 0.794 0.8 9 SSR15 

0.299 9 0.0256 0.856 0.6 9 SSR45 

-0.091 11 1 0.917 1 11 SSR48 

-0.111 10 1 0.9 1 10 SSR53 

0.361 10 0.0045 0.939 0.6 10 SSR57 

0.036 10 0.5432 0.933 0.9 10 SSR63 

0.222 8 0.0565 0.9 0.7 8 Fp92 
 

كه ساير ، در حالي (P<41/4) دار از تعادل داشتانحراف معني SSR57 فقطنتايج آزمون تعادل هاردي واينبرگ نشان داد كه 
 .دست آمده استهاي ژنتيكي بهدهندة كيفيت بالا و اعتمادپذيري دادهنشانها پايدار بودند. اين يافته HWE ها از نظرلوكوس

 نشان داد.تغيير   SSR57 در 361/4تا  SSR53 در -4111/4ها متغير بود و از نيز در سطح لوكوس (FISآميزي )ضريب درون
هتروزيگوسيتي بيش از حد  دهندةنشانها سدر برخي لوكو FIS بود. مقادير منفي 480/4ها برابر با براي كل داده FIS مقدار كلي

هاي خويشاوندي محدود اشاره تواند به اثرات محلي يا ازدواجكه مقادير مثبت محدود ميو جريان ژن مناسب است، در حالي
و كمترين SSR48  مربوط به( Ar=11)بيشترين مقدار ) متغير بود 11ها بين هفت تا در لوكوس (Ar) داشته باشد. غناي آللي

براي حفظ تنوع ژنتيكي و پاسخ به تغييرات محيطي  دهندة توانايي جمعيتها نشاناين شاخص(. SSR11مربوط به( Ar=1مقدار )
 ;Marta et al., 2012) ها استهاي شاهينهاي وحشي بالابان و ساير گونةهاي مشابه در جمعيتو همسو با يافته بوده

Padula et al., 2023.) 
داري از تعادل مورد انتظار در شرايط گردنه بطري وجود ندارد. نشان داد كه انحراف معنيهاي گردن بطري ژنتيكي تحليل

، كه (P>41/4) دار بودغيرمعني (SMMو  IAM،TPM) هاي جهشينتايج آزمون نشانه و آزمون ويلكاكسون در تمامي مدل
 است آن بيانگر نتايج اين. (3است )جدول  رانش دار هتروزيگوسيتي نسبت به تعادل جهشعدم وجود افزايش معني دهندةنشان

هايي با هتروزيگوسيتي بيش از حد، بيشتر از مقدار مورد انتظار نبوده و شواهدي از وقوع گردن بطري ژنتيكي داد لوكوستع كه
 .شودمشاهده نمي مورد مطالعه اخير در جمعيت
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 نتایج احتمال وقوع گردنه بطری در جمعیت بالابان مورد مطالعه -3جدول 
Table 3. Results of the bottleneck analysis for the Iranian Saker Falcon population 

 آزمون ویلکاکسون آزمون نشانه مدل جهشی

IAM 0.343 0.19141 
TPM 0.422 0.52734 
SMM 0.408 0.52734   

دهد كه از هاي با فراواني كم را نشان مي، حفظ تعداد بالاي آللL-shaped صورتها بهاين، توزيع فراواني آلل علاوه بر
هاي آماري و الگوي توزيع راستايي نتايج آزمونشود. همهاي پايدار و فاقد گردن بطري شديد محسوب ميهاي جمعيتويژگي

ها با نتايج . اين يافتهاستمؤثر وقوع يک كاهش ناگهاني و شديد در اندازة جمعيت عدم مشاهده شواهد قوي مبني بر آللي، بيانگر 
 (.Ponnikas et al., 2017; Sarà et al., 2019) ها همخواني داردهاي وحشي شاهينمطالعات پيشين در جمعيت

K (3-1 ،) مختلف ريظر گرفتن مقادبا در ن چارد،يپر نيزيو مدل ب Structure افزاربا استفاده از نرم يتيساختار جمع ليتحل
دو  تمايل به ساختار دهندةنشان الگوهاي اوليهكه  ديمشاهده گرد K=2 در (LnP(K)) هاداده نةيشياحتمال ب نيشتريانجام شد. ب

 MCMC يسازهيمستقل شب يچهار اجرا جينتا نيانگي. مه استبودهاي مورد مطالعه از نمونه بالابان يكيژنت ايخوشة

 يهايخروج نيو همچنLnP (K) راتييروند تغ قيدق يحال، بررس نيا با. ارائه شده است 0تكرار( در جدول  1،444،444)
ها، نشان داد كه داده نييپا کيها و قدرت تفكتعداد نمونه تي(، با توجه به محدود3)شكل  Structure Harvesterافزارنرم
 يكيژنت تيجمع کي ييبه شناسا ليتماافزار عملاً . نرمستين ريپذبالا امكان تيچندگانه با قطع يكيساختار ژنت يقطع کيتفك

 .واحد را داشت
 

 
 Srtucture Harvesterدر  LnP (K) ها براساسداده نةیشیاحتمال ب راتییروند تغ -3شکل 

Figure 3. Plot of the estimated log probability of the data [LnP(K)] across different values of K generated 

by Structure Harvester 
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 چاردیدر مدل پر Kمختلف  ریمقاد یها براداده نةیشیاحتمال ب نیانگیم -4جدول 

Table 4. Mean estimated log probability of the data [LnP(K)] for different values of K under the 

Pritchard model 

Delta K Mean LnP(K) تعداد جمعیت تکرار (K) 

NA -355.52500 4 K=1 

0.95492 -355.47500 4 K=2 

NA -355.75000 4 K=3 

 
 قابل تفكيک هستند.( K=2) زيمتما يكيمورد مطالعه به دو گروه ژنت هاينشان داد كه بالاباننيز  BAPS ليحاصل از تحل جينتا

با توجه به رسد كه نظر ميبه. ديمشخص گرد ريزماهوارهها در هشت لوكوس آلل يپراكندگ يبراساس الگوها يبندميتقس نيا
 يهايسازهيشب يو مكمل برا نيگزيجا كرديور کيعنوان بهتواند مي BAPS، استفاده از در اين مطالعه هاتعداد نمونه تيمحدود

خوشة  2به  راهاي مورد مطالعه بندي نمونهخوشة ها،افتهي نيادر مجموع د. وواقع ش ديمف ،يتيساختار جمع ييو شناسا جيرا
 هاي بالابان در ايران باشد.اي از حضور دو زيرگونة از جمعيتتواند نشانهكند و ميژنتيكي قابل تفكيک تقويت مي

 

 گیرینتیجه وبحث 
براي پاسخ به  ژنتيكي مناسبتنوع  داراي نظر ژنتيكي پايدار وايران، از از  مورد مطالعه بالابان كه جمعيت دادنتايج حاضر نشان 

براي مقابله با  را جمعيتيک  تواناييو غناي آللي مناسب،  He و Ho مقادير فشارهاي محيطي و انتخابي هستند. سطح بالاي
 همكاران وMart ها در مطالعة آورد. مشابه اين يافتهو امكان حفظ ذخاير ژنتيكي محلي را فراهم مي نشان دادهتغييرات محيطي 

در هاي بودند و در مقايسه با جمعيت He و Ho هاي وحشي بالابان داراي بالاترين مقدارمشاهده شده است كه جمعيت (2412)
 .، سطح هتروزيگوسيتي بالاتري داشتنداسارت

هاي هبا ساير گون هاي مورد مطالعهنمونهدر  (HWEواينبرگ )-( و تعادل هارديFISآميزي )هاي درونشاخص مقايسة نتايج
و  Nittinger . در مطالعاتاست آميختگي محدود برخوردارايران از ميزان درونمورد مطالعه از  دهد كه جمعيتمشابه نشان مي

همراه با غناي آللي بالا و عدم  FIS نيز مشاهده شد كه مقادير پايين (2419و همكاران ) Saràو همچنين  (2441همكاران )
در اين  FISبا اين حال، تفسير مقدار پايين  د.ادهاي مرتبط نشان ميهعيت مطلوب تنوع ژنتيكي را در گون، وضHWEخروج از

تواند بر تخمين ها ميبرداري و تعداد محدود نمونهجغرافيايي زياد بين نقاط نمونه ةمطالعه بايد با احتياط صورت گيرد، زيرا فاصل

و  (FST=139/4) بالابان متوسط در اسارتهاي وحشي و در مقايسة جمعيت FST همچنين مقادير گذار باشد. تأثيراين شاخص 

 Marta et) گزارش شده است (FST > 3/4) بالاتر F. peregrinus هاي نزديک مانندبالابان و گونة در اسارتهاي بين جمعيت

al., 2012) است هاي بوميكه بيانگر تمايز ژنتيكي قابل توجه و اهميت حفظ جمعيت. 

با قابليت تكثير متقاطع در چند گونة  ايريزماهوارهاستفاده از يک پنل  (2423و همكاران ) Padula همچنين در مطالعة
 He و  Hoنشان داد كه اختلاف ميانخوبي آشكار سازد و هاي نزديک را بهها و جمعيته، توانست تمايز ژنتيكي ميان گونشاهين

ها مرتبط باشد. مشابه اين الگو در يا منشأ اسارت نمونهو تواند به ساختار جمعيتي، واگرايي تكاملي اخير ها ميدر برخي لوكوس
 Ho ازبالاتر  He نيز مشاهده شده است كه ميانگين (Falco vespertinus) سرخها، مانند ترمتاي پايهاي ديگر شاهينهگون

 (.Magonyi et al., 2019) استبوده ها بوده و بيانگر چندريختي بالا و ناهمگني توزيع ژنوتايپ

ي مورد هاتعداد نمونهدر  تيوجود محدودرغم علي، BAPSو  Structure يافزارهابا استفاده از نرم يكيساختار ژنت ليتحل
 رانيشده از ا يآورجمع يهانمونه انيرا در م زيمتما يكيرا آشكار ساخت. هر دو روش، دو خوشة ژنت يتوجهقابل جي، نتامطالعه
حضور داشته  راني( در اF. c. milvipesو  F. c. cherrugبالابان ) رگونةيدو ز فتريانتظار م كه نيبا توجه به ا كردند. ييشناسا

با  افتهي ني. اتقويت بخشد را در ايران هرگونيدو ز نيا احتمال حضور توانديم در اين مطالعه شدهييشناسا يكيباشند، دو خوشة ژنت
گرديد،  زيمتما يكيچهار خوشة ژنت كه منجر به شناساييبالابان  ييو اروپا ييايآس يهاتيجمع در خصوص قبلي مطالعات

 . (Rozhkova et al., 2026) همخواني دارد
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جمعيت در ژنتيكي تنوع  يكاهش ناگهان اي گردنه بطريبر وقوع  يمبن داريمعنيپژوهش، شواهد  نياز ا حاصل يهاداده
را  ي از اين گونة باارزشكيژنت ريبهتر ذخا تيريمد يبرا هياول تواند بسترمي هاافتهي ني. اندادنشان  بالابان مورد مطالعه از ايران

ها و همچنين استفاده از لعات تكميلي در اين خصوص با افزايش تعداد نمونهبا اين وجود بايد اذعان داشت كه مطا. آوردفراهم 
 اي و ميتوكندريايي بيشتر، الزامي است.نشانگرهاي هسته

كه شامل همة رغم آنهاي مورد استفاده در اين مطالعه )عليحجم پايين نمونهطور كه پيش از اين نيز ذكر شد، همان
شود تا در كشور بوده است(، محدوديت اصلي در طول انجام اين مطالعه محسوب شده و سبب مي ههاي موجود از اين گوننمونه

روبرو سازد. با اين وجود و از استفاده از نتايج كاربردي اين مطالعه در جهت حفاظت و مديريت از اين گونة ارزشمند را با احتياط 
 ياز رهاساز يناش يكياز اختلاط ژنت يريجلوگ ويژهانقراض، به و حفاظت ژنتيكي از پرندگان شكاري در خطر تيريمدجا كه آن

 ;Marta et al., 2012) شوديم هيبالابان توص يهاتيحفظ سلامت جمع ياز اركان اصل يكيعنوان همچنان به ر،يپرندگان اس

Ponnikas et al., 2017; Sarà et al., 2019)  كشور ايران كه در مسير ، بنابراين مطالعات تكميلي در اين خصوص براي
عنوان يكي از بهترين مناطق براي صيد بالابان و بحري مورد توجه قاچاقچيان قاچاق پرندگان شكاري قرار داشته و همواره به

 المللي مورد هدف بوده است، بسيار الزامي است.   ملي و بين
 

 ملاحظات اخلاقی
 حامی مالی

ها از محل مالي و معنوي معاونت پژوهشي دانشگاه تهران انجام شده است. ساير هزينهبخشي از هزينه هاي اين پژوهش با حمايت 
 هاي كاربردي نويسنده مسئول مقاله تأمين شده است.اعتبارات طرح

 

 مشارکت نویسندگان

اطلاعات  ريو تفس ليا، تحلهداده يآمار ليتحلوهيها، تجزداده يو انجام پژوهش، گردآور يمراحل طراح يةدر كل يطور مساوبه سندگانينو
 مقاله مشاركت داشتند. يسازييو نها ينياصلاح، بازب ج،يو كنترل نتا يمقاله، بررس سيشنويپ هيته ج،يو نتا

 تعارض منافع

 بنا بر اظهار نويسندگان اين مقاله تعارض منافع ندارد.

 

 هاداده بیانیه دسترسی به
 ت.اس يدسترس نويسندگان )نويسنده مسئول( قابلاز طريق درخواست از  حاضر پژوهشي هاداده

 

 سپاسگزاری

هاي كارشناسان محترم دفتر موزة ملي از كمک .شوديم يسپاسگزاري و علم يساختار ينظرها ةخاطر ارائداوران محترم به از
كارشناسان محترم آزمايشگاه نمونه جهت انجام مطالعه و  ةيتهزيست در تاريخ طبيعي و ذخاير ژنتيكي سازمان حفاظت محيط
گردد. همچنين از خانم الميرا ميرزائي ها كمال سپاسگزاري ميسازي دادهژنتيک شركت سلول كاوشگر جهت همكاري در آماده

 همكاري در طول انجام اين مطالعه كمال سپاسگزاري را دارد.     ةواسطبه
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