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نمونه  28برداري صورت گرفت و نمونه 1380-1390هاي گرگ و سگ كشور در سال در اين مطالعه از جمعيت
ررسي ها بنشانگر ريزماهواره تعيين ژنوتيپ شده و تنوع ژنتيكي جمعيت 15نمونه سگ با استفاده از  28گرگ و 

و براي  56/11و  85/0هاي گرگ به ترتيب ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار و غناي آللي در جمعيت. شد
بالا بودن پارامترهاي تنوع ژنتيكي همچون غناي آللي، هتروزيگوسيتي . برآورد شد 35/9و  83/0هاي سگ نمونه

كشور در مقايسه با ساير  هاي گرگدر جمعيت بالا مورد انتظار و هتروزيگوسيتي مشاهده شده نشان از تنوع ژنتيكي
هاي مشاهده تعداد آلل. تواند ناشي مهاجرت و تنوع زيستگاهي بالا در كشور باشدكشورها بود كه اين تنوع مي

هاي براي نمونه )همخوني( آلل و ضريب درون آميزي 141و  159هاي گرگ و سگ به ترتيب شده براي نمونه
آلل در  18ها و آلل اختصاصي در گرگ 35همچنين . برآورد شد - 122/0و  - 148/0ب گرگ و سگ به ترتي

تخمين زده  - 084/0و  36/0، 05/0به ترتيب  Fitو  FST ،RSTهاي تمايز جمعيتي شاخص. هاي سگ تعيين شدنمونه
سگ و گرگ با  هايترسيم درخت فيلوژني بين نمونه. دادشد كه واگرايي ژنتيكي دو گونه گرگ و سگ را نشان 

. دهندهاي گرگ و سگ دو گروه مجزا را تشكيل مينشان داد كه نمونهADS  استفاده از شاخص فاصله ژنتيكي
دهد كه تنوع ژنتيكي نشان مينتايج اين مطالعه ها از سراسر پراكنش گرگ در ايران، عليرغم ناكافي بودن نمونه

ها در هاي طبيعي گرگهمچنين با وجود كاهش زيستگاه. دها در كشور هنوز در سطح قابل قبولي قرار دارگرگ
هاي سگ بااين گونه  اندكي بينجريان ژني هاي اهلي و ولگرد در حاشيه روستاها، كشور و همجواري آنها با سگ

 .دهدژنتيكي مجزايي را نشان ميبرقرار بوده و همچنان ساختار اهلي 

 هاي كليدي واژه
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   مقدمه
ها نقش مهمي در آگاهي از تنوع و ساختار ژنتيكي جمعيت

تواند به عنوان ابزاري ها داشته و ميحفاظت و مديريت گونه
ها عمل تخريب زيستگاه بر روي گونه اثر عواملجهت بررسي 

مهم  عواملها حفظ، نگهداري و افزايش تنوع ژنتيكي گونه. نمايد
 Hall( استها طولاني مدت جمعيت ادر مديريت و تضمين بق

and Bardley 1995; Zhang et al. 2009 .(متنوعي  عوامل
همچون انتخاب طبيعي، رانش ژنتيكي، مهاجرت، انتشار، 

، تخريب و تكه تكه )McRae et al. 2005(هاي جفتگيري سيستم
 .Keller and Largiader 2002; Riley et al(شدگي زيستگاه 

-ها در گردنه بطري و كاهش جمعيتتن جمعيت، قرار گرف)2006

هاي هاي طعمه اهميت بسزايي در تعيين تنوع ژنتيكي جمعيت
  .وحشي دارد
بوده كه از هر دو والد به  ١ها نشانگرهاي چندريختيريزماهواره

اين نشانگرها كاربرد وسيعي در بررسي . شوندفرزندان منتقل مي
هاي ژنتيكي بين ها، تفاوتتنوع ژنتيكي، ساختار جمعيت

هاي حيات وحش ها و محاسبه جريان ژني بين گونهجمعيت
  ). Kohn et al. 1999; Balloux and Lugon-Moulin 2002(دارند 

كه دو گونه سگ و گرگ ساختار  دادهمطالعات ژنتيكي اخير نشان 
ژنتيكي نزديكي به هم داشته كه سبب شده اين دو گونه در 

 Vila and Wayne( كنندجفتگيري  با يكديگر ٢طبيعت و اسارت

1999; Randi et al. 2000 .(كنند كه بيان مي انبسياري از متخصص
جفتگيري طبيعي اين دو گونه بسيار نادر بوده و تهديد چنداني را 

نتايج استفاده از . آوردهاي گرگ بوجود نميدر رابطه با جمعيت
يار نادر دهد كه برخلاف اختلاط بسنشانگرهاي مختلف نشان مي

هاي گرگ و سگ از لحاظ اين دو گونه در طبيعت، جمعيت
هاي بدست آمده با بررسي ساختار ژنتيكي مجزا بوده و ژنوتيپ

هاي اين دو گونه به نشانگرها مختلف توانايي تفكيك جمعيت
 Andersone et al. 2002; Randi and)اند گروهاي مجزا را داشته

Lucchini 2002; Verardi et al. 2006).   گرگ خاكستري
. دارداروپا، آمريكاي شمالي و آسيا  وسيعي درمحدوده پراكنش 

 يهاهاي اخير جمعيت اين گونه در بسياري از زيستگاهدر سال

                                                            
1 Polymorphism 
2 Captive breeding 

هاي انساني به شدت كاهش يافته و به كشور در اثر دخالت
گرگ ). Boitani 2003(است هاي ايزوله در آمدهصورت جمعيت

به ) Canis lupus pallipes; Sykes 1831(ني هندي يا گرگ ايرا
كه معرفي شده اي مجزا از گونه گرگ خاكستري عنوان زيرگونه

محدوده پراكنش آن شامل هند، پاكستان، تركيه، عربستان صعودي 
تنوعي از مناطق بياباني هاي ماين گونه در زيستگاه. استو ايران 
كه اين امر سبب تنوع در  نمايدميزارها زيست ها و بوتهتا جنگل

هاي مختلف خصوصيات ريختي و رفتاري اين گونه در زيستگاه
 يهاتخريب زيستگاه، شكار مفرط، كاهش جمعيت. است شده

طعمه و تضاد با بوميان مهمترين فاكتوهاي تهديد كننده جمعيت 
شوند كه سبب كاهش شديد جمعيت اين اخته مياين گونه شن

). Ziaei 2009(است  هاي كشور شدهگونه در بسياري از زيستگاه
تنوع ژنتيكي اين  خصوصمتاسفانه تا كنون اطلاعات دقيقي در 

 تلاش شده است تادر اين مطالعه . گونه در ايران وجود ندارد
 مچنينه. شودمطالعه در كشور هاي گرگ تنوع ژنتيكي جمعيت

هاي اهلي و در اين مطالعه تفاوت ژنتيكي اين گونه با سگ
وحشي و همچنين ميزان جريان ژني بين اين دو گونه با استفاده از 

نشانگر  15بدين منظور از . ه استهاي مختلف بررسي شدروش
هاي جمع ريزماهواره غير متصل به منظور تعيين ژنوتيپ نمونه

هاي گرگ و كي جمعيتيتنوع ژنتآوري شده با هدف تعيين ميزان 
ژنتيكي اين دو گونه استفاده  فاصلهسگ و همچنين تخمين ميزان 

  . شد
  

   هامواد و روش
 جمع آوري نمونه

اجراي مطالعات ژنتيكي در رابطه با گوشتخواران بزرگ جثه 
هاي زيادي همچون گرگ، همواره با مشكلات و محدوديت

مله كمياب بودن، پنهان مواجه است كه به دلايل متعددي از ج
لذا در اين . كاري و همچنين رفتارهاي تهاجمي آنها نسبت داد

هاي تلف شده در هاي بافت ماهيچه از لاشه گرگمطالعه از نمونه
هاي شكار شده توسط ادارات محيط اي، گرگاثر تلفات جاده

به واسطه جلوگيري از آسيب رساندن به جوامع (ها زيست استان
هاي شكار شده به طور غير قانوني همچنين گرگ و) روستايي

  هايو دامداران نقاط مختلف كشور در طي سال  توسط روستاييان
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  . آوري شده گرگ در كشورهاي جمعتعداد، شماره و موقعيت جغرافيايي نمونه -1جدول

  شماره نمونه  تعداد   منطقه  شماره نمونهتعداد  منطقه

  W12  1  بوشهر   W13  1  آذربايجان غربي

  W15  1  شهركرد  W1-W6, W9, W21, W25, W28 10  همدان

  W17  1  هرمزگان   W7, W8, W22  3  زنجان

  W26, W27  2  بجنورد  W11, W14, W16  3  قزوين

  W23  1  اراك  W18  1  تبريز

  W10  1  نمونه نامشخص  W24  1  سمنان

 W20  1  خوزستان  W19  1  اصفهان

  
هاي ها بيشتر از بافتنمونه. دبرداري شنمونه 1390- 1389 

بافتي گرگ نمونه  28در نهايت تعداد . ماهيچه و كبد برداشت شد
). 1جدول(د شآوري جمع از محدوده پراكنش اين گونه در كشور

هاي غربي نمونه سگ نيز كه بيشتر از استان 28همچنين تعداد 
آوري كشور شامل زنجان، همدان و همچنين قزوين بودند، جمع

البته از برخي ديگر از مناطق كشور نيز تعدادي نمونه سگ . دش
اي استفاده گيري دو مرحلهدر اين مطالعه از روش نمونه. تهيه شد

ليتري ميلي 50بدين منظور ابتدا نمونه را در لوله آزمايش . شد
قرار داده و پس از گذشت  درصد 99ليتر اتانول ميلي 30حاوي 

ته گرم سيليكا ژل ريخ 20لوله  ساعت الكل تخليه و داخل 24
به هاي اهلي و وحشي نيز نمونه بافت از سگ 28همچنين . شد

به منظور مقايسه و بررسي ميزان تفاوت ژنتيكي با همين روش و 
جمع  ،ها از مناطقي كه اين گونه با گرگ همزيست بودگرگ

   .دشآوري 
 هاو آناليز ريزماهواره DNAاستخراج 

 ®AccuPrepهاي استخراج اده از كيتبا استف DNAاستخراج 
به منظور . كره صورت گرفتكشور  BIO NEER شركت ساخت

هاي غير جنسي كروموزوم ريزماهواره 15بررسي تنوع ژنتيكي، از 
كه در مطالعات ديگر استفاده شده بودند و نرخ بالايي از 

 .Andersone et al)استفاده شد  دادند،چندريختي را نشان مي

2002; Randi et al. 2002; Jedrzejewski et al. 2005; Verardi 
et al. 2006; Aspi et al. 2009)  شده   استفاده  توالي آغازگرهاي 

   

هر يك از آغازگرها در  اتصالدر اين مطالعه و همچنين دماي 
 در اين مطالعه سعي شد كه از. آورده شده است 2جدول

اده شود تا فرض مستقل هاي غيرمتصل به يكديگر استفريزماهواره
واكنش . هاي مختلف رعايت شودها در آزمونبودن تركيب آلل

 PCR هاي مخصوصاي پليمراز با استفاده از كيتزنجيره
)AccuPower® PCR PerMix kit(  ساخت شركتBIO NEER 

واكنش . انجام شد  perkin elmer 9600كره و ترموسايكلر
چرخه . ليتر صورت گرفتميكرو 12اي پليمراز در حجم زنجيره

PCR  درجه  95دقيقه در دماي  5 ترتيب بابه و  چرخه 30در طي
 55 - 65ثانيه در دماي  30درجه،  95ثانيه در دماي  30گراد، سانتي

 72دقيقه در دماي  يك، )كه بسته به نوع آغازگر متفاوت بود( 
پس از . انجام شد درجه 72دقيقه در دماي  5درجه و در نهايت 

با استفاده از ژل اكريل  PCRهاي مورد نظر، محصول ر تواليتكثي
رنگ آميزي با استفاده از . )1شكل( درصد الكتروفورز شد 8آميد 

برداري با استفاده از دستگاه  عكس. روش نيترات نقره انجام شد
Gel Doc™ XR ها با گذاري آللگيري باندها و شمارهو اندازه

. صورت گرفت Gel- Pro Analayzere 6استفاده از نرم افزار 
هاي آزمايشگاهي در آزمايشگاه محيط زيست تمامي فعاليت

 .دانشكده منابع طبيعي دانشگاه گرگان به انجام رسيد

 آناليز تنوع ژنتيكي

هاي مشاهده شده در يك جمعيت همبستگي از آنجا كه تعداد آلل
 لي بر اساس لذا در اين مطالعه غناي آل  نمونه دارد،  تعدادبا  مثبت 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
92

.8
.3

.5
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

11
 ]

 

                             3 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1392.8.3.5.1
https://mg.genetics.ir/article-1-1168-fa.html


  و همكاران رسول خسروي             … هاي گرگ ايراني وبررسي تنوع ژنتيكي جمعيت
 

 264  1392پاييز/3شماره/تمشهدوره/ ژنتيك نوين

 

 
 .)دماي اتصال: AT(هاي سگ و گرگ ريزماهواره به منظور تعيين ژنوتيپ نمونه 15 اتصالتوالي و دماي  -2جدول 

Name Reverse Primer (5′-3′) Forward Primer (5′-3′) AT 

CPH2 TTCTGTTGTTATCGGCACCA TTCTTGAGAACAGTGTCCTTCG 56° 

CPH3 CAGGTTCAAATGATGTTTTCAG TTGACTGAAGGAGATGTGGTAA 55° 

CPH4 ACTGGAGATGAAAACTGAAGATTATA TTACAGGGGAAAGCCTCATT 55° 

CPH5 TCCATAACAAGACCCCAAAC GGAGGTAGGGGTCAAAAGTT 55° 

CPH6 CATTGGCTGTTTGACTCTAGG ACTGATGTGGGTGTCTCTGC 57° 

CPH7 ACACAACTTTCCATAATACTTCCCA ATCAATGCTCTCCTCCCCAG 58° 

CPH8 AGGCTCACAATCCCTCTCATA TAGATTTGATACCTCCC TGAGTCC 58° 

CPH9 CAGAGACTGCCACTTTAAACACAC AAAGTTCTCAAATACCATTGTGTTACA 58° 

CPH12 GGCATTACTTGGAGGGAGGAA GATGATTCCTATGCTTCTTTGAG 57° 

CPH16 CTACACCAGTTAGGGAATCTAGC CAGATTCAAATCCACTCTCAGAC 57° 

CPH22 TCTTTCATTTACATTTTTGGCTCA GCCCCAAAATCCGTGTGT 55° 

FH2004 CTAAGTGGGGAGCCTCCTCT ACTGTGACCTACTGAGGTTGCA 57° 

C20.253 GCAGTCCCTTATTCCAACATG CCCCAAGTTTTGCATCTGTT 57° 

CXX.213 AATATGGGAGAGGAGAAGAGGG ATGCTTCCTGGTAAGCAATCA 56° 

C09.250 TTAGTTAACCCAGCTCCCCCA TCACCCTGTTAGCTGCTCAA 58° 

 
 بر اساس روش) Rt(كل  1و همچنين غناي آللي) Rs(  جايگاه  هر

Mousadik and Petit (1996) افزارو با استفاده از نرمFSTAT 

هتروزيگوسيتي مورد ). Goudet 2001(محاسبه شد  2.9.32
براي هر جايگاه و بر اساس ) HO( 4و مشاهده شده) HE(3انتظار

هاي اختصاصي د آللو همچنين تعدا) Nei 1987(ها تمامي جايگاه
براي هر يك از دو جمعيت سگ و گرگ به صورت جداگانه و 

محاسبه شد   GENEPOP5 4.0.10افزاربا استفاده از نرم
)Raymond and Rousset 1995 .( از آزمونt  مستقل به منظور

و غناي  دار بين هتروزيگوسيتي مورد انتظاربررسي تفاوت معني
 ;SPSS 15.0(استفاده شد آللي بين دو جمعيت سگ و گرگ 

SPSS Inc.(  از نرم افزارGENEPOP  براي محاسبه)تعادل ) 1
بر ) Weir 1990; Guo and Thompson 1992( 6واينبرگ - هاردي

ها در اساس هر جايگاه در هر جمعيت و همچنين تمامي جايگاه
با استفاده از الگوريتم زنجيره ) Fisher's method(هر جمعيت 

                                                            
1 Allelic richness 
2 http://softlinks.amnh.org/microsatellites.html 
3 Expected heterozigosity  
4 Observed heterozigosity  
5 http://genepop.curtin.edu.au 
6 Hardy-Wienberg equilibrium 

بررسي افزايش و يا ) Guo and Thompson 1992( ،)2( 7ماركوو
كاهش هتروزيگوسيتي بر اساس هر جايگاه در هر جمعيت 

)Rousset and Raymond 1995( ،)3 (8انحراف از تعادل اتصالي 
ها نشانگرهاي استفاده شده بر روي كروموزومصرفنظر از آنكه (

مي تعادل اتصالي بين تما وجودبا اين  داشتند،جداگانه قرار 
محاسبه ضريب ) 4(و ) هاي جفت جايگاه بررسي شدتركيب
آميزي براي هر جايگاه در هر نمونه با استفاده از روش درون

Weir and Cockerham (1984)  هاي تمامي آزمون. استفاده شد
سازي، بار شبيه 1000با  GENEPOPافزار استفاده شده در نرم

خطاي ناشي از انجام در تمامي موارد . تكرار صورت گرفت 2000
 Rice(د شاصلاح  9هاي متعدد با كمك شاخص بونفرونيآزمون

1989.(  
 بررسي ميزان تفاوت ژنتيكي بين دو گونه سگ و گرگ 

به منظور تخمين ميزان تنوع ژنتيكي كل  FSTATافزار از نرم
)HT( ميانگين تنوع ژنتيكي درون هر جمعيت ،)Hs ( و تنوع

   Balloux. استفاده شد) DST= Ht- Hs(ها ژنتيكي بين جمعيت

                                                            
7 Markov chain algorithm 
8 Linkage equilibrium 
9 Benfferoni 
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and Goudet (2002)  كنند زماني كه بين دو جمعيت بيان مي
جريان ژني كمي برقرار باشد، استفاده از شاخص تمايز اسلاتكين 

)RST ( نسبت بهFST  تخمين بهتري از ميزان تفاوت ژنتيكي بين دو
اليز در اين مطالعه آزمون آن ،بنابراين. كندجمعيت ارائه مي
به منظور ) AMOVA; Excoffier et al. 1992(واريانس مولكولي 

هاي سگ و گرگ با استفاده بررسي ميزان تمايز ژنتيكي بين نمونه
در اين آزمون . از شاخص تمايز جمعيتي اسلاتكين اجرا شد
، تنوع )siga(ها واريانس ژنتيكي كل به تنوع ژنتيكي بين جمعيت

و تنوع ژنتيكي درون ) sigb(جمعيت ژنتيكي بين افراد داخل هر 
معني داري آماري شاخص اسلاتكين با . شد تقسيم) sigw(افراد 
هاي سگ و ها در بين جمعيتبار تصادفي سازي ژنوتيپ 1000

درصد پس از اعمال شاخص تصحيح بونفروني  5گرگ در سطح 
هاي تمايز علاوه بر شاخص). Goudet et al. 1996(بررسي شد 
و تمايز  هاي محاسبه تنوع ژنتيكيشاخصتكين، جمعيتي اسلا

براي هر يك از ) FISو Fit, FST(واير و كوكرهام  جمعيتي
تا نتايج و ميزان همپوشاني اين دو روش  ها محاسبه شدجمعيت

تمايز جمعيتي دو گونه را  بررسي و تعيين شود كه كدام شاخص
  .دهدبهتر نشان مي

آللي و بررسي ميزان ي توزيع آزمون فيشر به منظور بررسي همگن
هاي سگ و گرگ با استفاده از تفاوت ژنتيكي بين جمعيت

و آزمون ) GENEPOP )http://genepop.curtin.edu.auافزار نرم
تكرار در هر بار آناليز اجرا شد  1000و ) G(لگاريتم بيشينه 

)Goudet et al. 1996 Raymond and Rousset 1995; .( همچنين
 (Goldstein et al. 1995; Slatkin 1995)از شاخص فاصله ژنتيكي

 )ADS ( به منظور بررسي ميزان فاصله ژنتيكي بين افراد و ترسيم
هاي سگ و گرگ با استفاده از درخت فيلوژنيك بين نمونه

يك ترسيم درخت فيلوژن. استفاده شد ١الگوريتم اتصال همسايگي
 ٢POPULATION 1.2.32افزارها با استفاده از نرمبين نمونه

)http://bioinformatics.org/ ~tryphon/populations ( صورت
    (Langella 2002). گرفت

 
 
 

                                                            
1 Neighbor joininng 
2 http://bioinformatics.org/project/group 

    نتايج و بحث
هاي مورد مطالعه در رابطه با و تكثير ريزماهواره DNAاستخراج 

تمامي ). 1شكل(ها با موفقيت انجام شد تمامي نمونه
بالايي  شكلي هاي بررسي شده در اين مطالعه چندريزماهواره

آلل  7ها بسته به نوع جايگاه متفاوت و بين نشان داده و تعداد آلل
)CPH22, FH2004 ( آلل  17تا)CPH8 (5هاي گرگ و در نمونه 

هاي سگ متغير مونهدر ن) CXX.213(آلل  14تا  )CPH22(آلل 
 92/6هاي سگ و گرگ شبيه و بين در نمونه) Rs(غناي آللي . بود
 سگهاي در نمونه 90/13تا  00/5و  گرگهاي در نمونه 69/16تا 

هاي گرگ و هاي مشاهده شده در نمونهتعداد كل آلل. متغير بود
 53همچنين تعداد . آلل شمارش شد 141و  159سگ به ترتيب 
هاي مطالعه برآورد شد كه نمونه نمونه مورد 56در آلل اختصاصي 

 آلل را) درصد 34( 18هاي سگ و نمونه) درصد 66( 35گرگ 
هتروزيگوسيتي مورد انتظار نسبت به هروزيگوسيتي . شامل شد

مشاهده شده در هر دو جمعيت سگ و گرگ كمتر بود و بين 
هاي در نمونه 92/0تا  75/0هاي گرگ و در نمونه 92/0تا  77/0

مستقل نشان داد  tنتايج آزمون ). 3جدول (تخمين زده شد  سگ
 ( داري در رابطه با هتروزيگوسيتي مورد انتظاركه تفاوت معني

01/0, α= 28, df= 223/0  ( Sig = و غناي آللي) 01/0, α= 28, 

df= 357/0( Sig =  يكبين دو جمعيت سگ و گرگ در سطح 
  .وجود ندارددرصد 

  .CPH22نمونه گرگ براي لوكوس  14آميد  ژل آكريل -1شكل
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هاي سگ و در نمونه) PA(هاي اختصاصي و تعداد آلل) HE(، هتروزيگوسيتي مورد انتظار )Rt( هاكل نمونه، )Rs(نتايج محاسبه غناي آللي در هر جايگاه  -3جدول 
 .گرگ

 جايگاه
 سگ  گرگ

Rt 
Rs He PA Rs He PA

CPH2 99/7  82/0 1  85/7 78/0 1 26/8 
CPH3 88/10 85/0 2  84/10 85/0 2 41/11 
CPH4 92/11 88/0 5  99/7 82/0 0 44/11 
CPH5 88/8 81/0 2  99/6 82/0 0 42/8 
CPH6 00/11 88/0 2  85/9 85/0 0 77/10 
CPH7 78/11 89/0 1  76/12 89/0 1 93/12 
CPH8 69/16 92/0 5  78/11 89/0 0 69/14 
CPH9 84/11 85/0 0  85/10 89/0 1 55/11 

CPH12 92/9 85/0 2  70/12 85/0 5 82/12 
CPH16 84/12 89/0 2  00/6 75/0 0 80/11 
CPH22  92/6 82/0 2  00/5 75/0 0 44/6 
FH2004  96/6 77/0 7  92/7 82/0 5 26/13 
C20.253  81/12 85/0 1  90/13 92/0 2 07/14 
CXX.213  96/8 85/0 2  92/8 82/0 0 09/10 
C09.250  00/9 82/0 1  00/7 82/0 1 44/8 
Total loci 56/11 85/0 35  35/9 83/0 18 09/11 

 
در اين مطالعه بر  مورد استفادههمانطور كه اشاره شد، نشانگرهاي 

بررسي  وجودبا اين . هاي مختلفي قرار داشتندروي كروموزوم
 < P(شد تركيب جفت جايگاه اجرا  105تعادل اتصالي بين تمامي 

تركيب جفت  105اتصالي بين  نتايج بررسي تعادل). 0004/0
) CPH4– CPH5(ك جفت جايگاه يدر  فقطنشان داد كه  جايگاه

 CPH5 – FH2004( جفت جايگاههاي سگ و دو در نمونه
CPH7 – CPH12;( هاي گرگ عدم تعادل اتصالي در در نمونه

 < P عمال شاخص تصحيح بونفرونيپس از ا(درصد  5سطح 

باقي تركيب جفت جايگاه  102و  بروز نموده است )0004/0
 -نتايج بررسي تعادل هاردي. تعادل اتصالي را نشان دادندمانده، 

-واينبرگ در بين نشانگرهاي مورد مطالعه نشان داد كه در نمونه

واينبرگ وجود داشت  - هاي گرگ و سگ عدم تعادل هاردي
)Fisher’s method, χ2 = 50.5; df = 30; P = highly sig. 

significant;  001/0(انحراف از تعادل ). 4 جدول P < (تواند مي
ناشي از افزايش هتروزيگوسيتي، مهاجرت درون هر يك از 

، )Wahlund’s effect(اثر والوند هاي گرگ و سگ، جمعيت
و بالا بودن نرخ ) Structured population( ي ساختاريهاجمعيت

  ).Aminafshar et al. 2008(ها باشد جهش در ريزماهواره

  سگ هاي نمونه بين   در  هتروزيگوسيتي  كاهش  بررسي نتايج 
دو   هر و   داد را نشان  هتروزيگوسيتي   كاهش   عدم   گرگ،  و 

  را نشان دادند  هتروزيگوسيتي گرگ افزايش  و   سگ  جمعيت 
; Bonferroni corrected) 05/0< P( .دل هارديانحراف از تعا - 

هاي گرگ در ساير واينبرگ در مطالعاتي كه در رابطه با جمعيت
 Randi and(است كشورها نيز صورت گرفته بود نيز گزارش شده

Lucchini 2002; Verardi et al. 2006 .(زماني يك جمعيت مي-

واينبرگ قرار گيرد كه توانايي حفظ  -تواند در تعادل هاردي
 Nanekarani et(اي متوالي داشته باشد هفراواني آللي را در نسل

al. 2010 .( در نمونه - 23/0تا  - 07/0ضريب درون آميزي بين-

. هاي سگ متغير بوددر نمونه - 67/0 تا - 07/0هاي گرگ و 
به سگ و گرگ هاي درون آميزي براي نمونه ميانگين ضريب

منفي بودن ضريب درون . محاسبه شد - 144/0و  - 122/0ترتيب 
ن دهنده افزايش هتروزيگوسيتي نسبت به آميزي نشا

باشد واينبرگ مي - تحت تعادل هارديظار هتروزيگوسيتي مورد انت
  ).   4جدول (
سگ   هاي نمونه بين  ژنتيكي   تفاوت  ميزان سي برر منظور   به
  واير   و ني   )F-statistics(   تمايز   هاي شاخص  از    گرگ   و
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 .واينبرگ و ضريب درون آميزي براي هر جايگاه در هر جمعيت-راف از تعادل هاردينتايج بررسي انح -4جدول 

Locus 
 سگ  گرگ

HWE 
(exact test ) 

H deficit 
(P-val) 

H excess 
(P-val) 

FIS 
 (W-C)  HWE 

(exact test)  
H deficit 
(P-val) 

H excess 
(P-val) 

FIS 
(W-C) 

CPH2 003/0 000/1 000/0 210/0-  003/0 000/1 000/0 278/0- 
CPH3 010/0 000/1 001/0 176/0-  006/0 000/1 002/0 174/0- 
CPH4 056/0 000/1 002/0 106/0-  005/0 000/1 001/0 170/0- 
CPH5 011/0 000/1 001/0 106/0-  004/0 000/1 001/0 210/0- 
CPH6 036/0 000/1 001/0 126/0-  016/0 000/1 002/0 156/0- 
CPH7 043/0 000/1 000/0 114/0-  021/0 000/1 000/0 122/0- 
CPH8 153/0 000/1 002/0 072/0-  041/0 000/1 001/0 102/0- 
CPH9 024/0 000/1 001/0 134/0-  045/0 000/1 001/0 116/0- 

CPH12 025/0 000/1 002/0 148/0-  034/0 000/1 001/0 125/0- 
CPH16 069/0 000/1 002/0 103/0-  000/0 000/1 003/0 340/0- 
CPH22  004/0 000/1 001/0 213/0-  000/0 000/1 004/0 320/0- 
FH2004  002/0 000/1 003/0 239/0-  000/0 000/0 004/0 667/0- 
C20.253  024/0 000/1 003/0 133/0-  137/0 000/1 005/0 076/0- 
CXX.213  018/0 000/1 007/0 166/0-  010/0 000/1 006/0 177/0- 
C09.250  090/0 977/0  006/0 105/0-  004/0 000/1 006/0 183/0- 
Total loci    148/0-     122/0- 

  
هاي تمايز جمعيتي نتايج بررسي شاخص. و كوكرهام استفاده شد

ه توانايي عريزماهواره استفاده شده در اين مطال 15نشان داد كه 
. اندهاي گرگ و سگ داشتهك نمونهيلازم را به منظور تفك

و  - 141/0، 05/0به ترتيب  FITو  FIS, FSTهاي ميانگين شاخص
هاي مطالعه شده ي جايگاهتمام). 5جدول (محاسبه شد  - 084/0

كه اين امر نشان  دادندنشان  FISدر اين مطالعه مقدار منفي براي 
دهنده افزايش هتروزيگوسيتي و نرخ درون آميزي بسيار كم در 

   Fstمعني داري آماري دو شاخص . هاي سگ و گرگ بودنمونه
 و سگ   گونه  دو  بين  يژنتيك  واگرايي  دهنده نشان    Rstو 

 همچنين و  هاآلل  اندازه  و  آللي  فراواني  توزيع  لحاظ  از  گرگ

 >003/0(  باشدمي  گونه  دو   اين   بين  ژني    جريان  كم بودن  
P ; 05/0 ;   Fst=3595 /0 Rst=(.  شاخص اسلاتكين در اين

ن شاخص يداري آماري او معني) P >003/0 ; 0/ 3595(مطالعه 
بين دو گونه سگ و گرگ از لحاظ  ييكنشان دهنده واگرايي ژنت

ها و همچنين كم بودن جريان ژني بين اين دو توزيع اندازه آلل
در بين دو  FSTاگرچه نرخ شاخص تمايز جمعتي . باشدگونه مي

دار بودن اين اما معني) 05/0(جمعيت سگ و گرگ كم بود 
هاي شاخص از نظر آماري نشان از واگرايي ژنتيكي در بين نمونه

 003/0بين  FSTميزان شاخص ). >003/0P(گ و گرگ بود س
)CPH9 ( 181/0تا )FH2004 (از آنجا كه ميزان . متغير بود

بستگي به ميزان هتروزيگوسيتي جمعيت دارد، لذا  FSTشاخص 
مي ها ميزان هتروزيگوسيتي درون هر يك از جمعيت بالا بودن

 باشدي اين شاخص كمتر از ميزان واقع تواند ناشي از تخمين
)Hedrick 2005 .( بنابراين كم بودن شاخصFST  در اين مطالعه

تواند به دليل بالا بودن نرخ هتروزيگوسيتي در هر يك از مي
نتايج بررسي . )Hedrick 2005( هاي سگ و گرگ باشدجمعيت

هاي سگ و گرگ نيز تفاوت توزيع ژنوتيپي و آللي بين نمونه
نتايج  . كرد  تائيد را   عيتجم دو   اين  بين  ژنتيكي تمايز 

داري بالاي توزيع ژنوتيپي و آللي را نشان معني نيزآزمون فيشر 
 ).  0000/0P= , 30df= , χ2=infinity , Fisher’s method( داد

واگرايي ژنتيكي دو گونه سگ و گرگ در اين مطالعه از طريق 
نسبت به كه  بررسي شد) RST(شاخص تمايز جمعتي اسلاتكين 

ها يا گونهواير و كوكرهام در بررسي واگرايي ژنتيكي بين  شاخص
ت يارجح، برقرار باشد آنهاكه جريان ژني كمي بين  ييهاجمعيت
نتايج  5در جدول  ).Balloux and Goudet 2002(دارد  بيشتري

 و   گرگ  هايجمعيت در   هاي تنوع ژنتيكي بينمحاسبه شاخص
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ها بر اساس روش وزني براي تمامي جايگاه RSTميزان شاخص . هاي سگ و گرگايز جمعيتي ني و واير و كوكرهام براي نمونههاي تمنتايج محاسبه شاخص -5جدول

)1996( Rousset  محاسبه شد. 
Locus Hs Ht Dst Fit Fst Fis Rst Siga Sigb sigw 

CPH2 804/0 809/0 005/0 228/0- 012/0 243/0- 008/0- 0/0 8/0 0/2 
CPH3 850/0 889/0 038/0 079/0- 082/0 176/0- 184/0 4/1 2/1 9/4 
CPH4 865/0 883/0 018/0 112/0- 039/0 157/0- 134/0 0/1 5/0 2/6 
CPH5 841/0 864/0 023/0 127/0- 052/0 189/0- 198/0 8/0 3/1- 6/4 
CPH6 875/0 881/0 005/0 129/0- 012/0 143/0- 119/0 7/0 9/0- 3/6 
CPH7 884/0 914/0 031/0 058/0- 065/0 132/0- 008/0- 1/0- 2/5- 6/18 
CPH8 916/0 925/0 009/0 070/- 019/0 091/0- 110/0 7/1 2/6- 8/19 
CPH9 887/0 888/0 001/0 124/0- 003/0 128/0- 008/0- 1/0- 4/4- 0/13 
CPH12 878/0 902/0 024/0 079/0- 052/0 139/0- 371/0- 1/4 2/1 7/5 
CPH16 826/0 877/0 050/0 079/0- 109/0 211/0- 121/0 5/1 5/7- 4/18 
CPH22 791/0 797/0 005/0 246/0- 015/0 265/0- 025/0 0/0 3/0- 0/2 
FH2004 819/0 909/0 091/0 327/0- 181/0 179/0- 938/0 8/42 5/0 3/2 
C20.253 903/0 913/0 009/0 084/0- 020/0 107/0- 093/0 2/1 9/3 5/7 
CXX.213 853/0 863/0 009/0 146/0- 022/0 172/0- 274/0 4/2 7/1- 9/7 
C09.250 854/0 869/0 015/0 111/0- 034/0 150/0- 197/0 9/0 4/1- 0/5 

Total 856/0 879/0 022/0 084/0- 050/0 141/0- 359/0 88/3 4/1- 28/8 

Jackknife (mean ± se)    
084/0-

± 035/0  

050/0  
013/0±  

141/0-  
025/0± 

    

 
-ميزان تنوع ژنتيكي بين نمونه. است سگ مورد مطالعه آورده شده

  . محاسبه شد Dst (022/0(هاي سگ و گرگ 
درخت فيلوژني بين افراد با استفاده از الگوريتم اتصال همسايگي 

افزار با استفاده از نرم ADSو محاسبه شاخص فاصله ژنتيكي 
POPULATION  مشخص در اين شكل ). 2شكل(ترسيم شد

مجزا قرار كاملا در دو گروه  هاي سگ و گرگنمونه است كه
ند، كه اين امر تاييد كننده نتايج بدست آمده از محاسبه اهگرفت

 .هاي تمايز جمعيتي ني و واير و كوكرهام بودشاخص

 ريزماهواره 15نرخ بالايي از چندشكلي را در  اين مطالعهنتايج 
هاي ها و تنوع ژنتيكي در نمونهتعداد آللبالا بودن . نشان داد

نشان ) 83/0آلل و  4/9(هاي سگ و نمونه) 85/0آلل  6/11(گرگ 
. هاي گرگ و سگ كشور بوداز تنوع ژنتيكي بالا در جمعيت

هاي همچنين هتروزيگوسيتي مورد انتظار در بسياري از ريزماهواره
ورهاي بيش از برخي كشهاي گرگ كشور در جمعيت مطالعه شده
 .اروپايي بود

هاي گرگ ايتاليا در رابطه هتروزيگوسيتي مورد انتظار در جمعيت
  632/0و  520/0، 499/0با سه مطالعه صورت گرفته به ترتيب 

محاسبه شد كه نسبت به تنوع ژنتيكي محاسبه شده در اين مطالعه 
 Randi and Lucchini 2002; Scandura 2004; Verardiكمتر بود 

et al. 2006)(  هاي فنلاند همچنين ميزان هتروزيگوسيتي در گرگ
تا  636/0 ، شمال روسيه)Aspi et al. 2006( 669/0تا  663/0
709/0 )Aspi et al. 2006 (هاي و جنگلBialowieza Primeval 
733/0 )Jedrzejewski et al. 2005( 690/0، كرواسي )Lucchini 

et al. 2004( 420/0، عربستان صعودي )Lucchini et al. 2004( ،
، رشته كوههاي راكي )Ellegren 1999( 520/0اسكانديناوي 

607/0 )Forbes and Boyd 1996; Lucchini et al. 2004( تركيه ،
 581/0و ايالت آلبرتا ) Lucchini et al. 2004( 670/0و اسرائيل 

)Forbes and Boyd 1996 ( نسبت به هتروزيگوسيتي تخمين زده
  .مطالعه كمتر بودشده در اين 

هاي مطالعه شده واينبرگ در ريزماهواره -انحراف از تعادل هاردي
تواند ناشي از افزايش هتروزيگوسيتي، بالا بودن نرخ جهش در مي

ژنتيكي و ساختاربندي ) Aminafshar et al. 2008(ها ريزماهواره
گرگ استفاده شده در اين مطالعه به دليل رفتار  هاينمونه

 ها و جلوگيري از ورود افراد بيگانه به گروه گرگ در  بانه قلمروطل
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 ;Goldestin et al. 1995( ADSبا استفاده از الگوريتم اتصال همسايگي و شاخص فاصله ژنتيكي ) Wi(و گرگ  )Di(هاي سگ نمونهدرخت فيلوژني  -2شكل

Slatkin  1995 .(لوژني با استفاده از نرم افزارمحاسبه ماتريس ژنتيكي بين افراد و ترسيم درخت فيPOPULATION 1.2.32  انجام شد 
 

يكي از فاكتورهاي موثر در تعيين ميزان درون آميزي در يك . باشد
بالا ). Wright 1969(است ) Ne(جمعيت، اندازه جمعيت موثر 

شود كه بودن ضريب درون آميزي زماني در يك جمعيت ديده مي
عيت كنوني بسيار كم بوده و در يانگذار جمنب  )Ne(جمعيت موثر 

يكي از نتايج . باشدنتيجه روابط خويشاوندي درون جمعيت زياد 
آميزي در يك جمعيت افزايش افراد افزايش ميزان درون

باشد كه در اين هموزيگوس و در نتيجه كاهش هتروزيگوسيتي مي
ديگر از آنجا كه  سوياز . مطالعه چنين موضوعي مشاهده نشد

 گستره وسيعي از محدودهگرگ در اين مطالعه از هاي نمونه
، لذا احتمال شده استآوري پراكنش اين گونه در كشور جمع

هاي مختلف جمعيت ها مربوط بهاين نمونهزيادي وجود دارد كه 
- يكي ديگر از دلايل عدم تعادل هاردي تواندكه اين امر مي باشد

  .واينبرگ باشد
شان داد كه ميزان درون آميزي نتايج محاسبه ضريب درون آميزي ن

به كه  هاي سگ و گرگ بسيار پايين بودتيدرون هر يك از جمع

هاي سگ و ناشي از افزايش هتروزيگوسيتي در نمونه احتمال زياد
ديگر در بسياري از  سوياز . بوده استگرگ مورد مطالعه 

در  ويژه يرفتار يهاهاي حيات وحش به دليل مكانيسمجمعيت
درون آميزي با خويشاوندان نزديك، ضريب درون  جلوگيري از
در برخي از با اين وجود ). Aspi et al. 2009( استآميزي منفي 

هاي گرگ گزارش جمعيتمطالعات نرخ بالاي درون آميزي در 
-قرار گرفتن اين جمعيت به احتمال فراوان ناشي ازاست كه  شده

 Lucchini  et al. 2004; Ramirez  et( استها در گردنه بطري 

al. 2006 .(  
جفتگيري بين  ،سگ و گرگ دو گونهژنتيكي بالاي به دليل تشابه 

هاي هاي گرگهاي اهلي به درون جمعيتاين دو گونه و ورود ژن
تهديد جدي بر يكپارچگي ژني به عنوان يك تواند مي وحشي
 از اختلاط سگ و گرگ دورگهافراد . شود تلقيها گرگ

متفاوتي نسبت به  و بوم شناختي يرفتارهاي ويژگي )گرگاس(
توانند لذا اين افراد مي. ددهاز خود بروز ميهاي وحشي گرگ
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هاي را در حفاظت از جمعيت زيادي بوم شناختيمشكلات 
 Wayne and Jenks 1991; Gottelli(د نوحشي گرگ بوجود آور

et al. 1994; Andersone et al. 2002 .( نيز به دليل بالا ايراندر 
هاي اهلي و يا وحشي و اشغال بسياري از بودن جمعيت سگ

محتمل دورگه افراد هاي گرگ، اختلاط اين گونه و بروز زيستگاه
  .    است

ميزان تفاوت ژنتيكي بين اين دو گونه در اين مطالعه براي دو 
و  055/0شاخص واير و كوكرهام و همچنين اسلاتكين به ترتيب 

ضوع تمايز ژنتيكي بين اين دو گونه بدست آمد كه اين مو 359/0
ها بر خلاف تشابهات در رابطه با توزيع فراواني آللي و اندازه آلل

ميزان شاخص اسلاتكين نشان  .دهدژنتيكي اين دو گونه نشان مي
درصد از تنوع ژنتيكي مشاهده شده در رابطه با  35داد كه حدود 

آنجا كه ميزان  از .ها بين دو گونه پراكنده شده استاندازه آلل
بستگي به ميزان هتروزيگوسيتي جمعيت دارد، لذا  FSTشاخص 

ها بالا زماني كه ميزان هتروزيگوسيتي درون هر يك از جمعيت
اين شاخص كمتر از ميزان واقعي تخمين ، احتمال دارد كه باشد

تواند در اين مطالعه مي FSTبنابراين كم بودن شاخص . زده شود
هاي نرخ هتروزيگوسيتي در هر يك از جمعيتبه دليل بالا بودن 
همچنين نتايج نشان داد كه شاخص اسلاتكين . سگ و گرگ باشد

از قدرت ) 05/0(نسبت به شاخص واير و كوكرهام ) 36/0(
از سوي . تفكيك بهتري براي جدايي سگ و گرگ برخوردار است

) Hs, Ht, Dst(هاي تنوع ژنتيكي واير و كوكرهام ديگر شاخص
 Hsشاخص . دايي ساختار ژنتيكي دو گونه را نشان دادندنيز ج

نشان داد كه بخش زيادي از تنوع ژنتيكي مشاهده شده ) 856/0(
ها بوده كه اين مربوط به تنوع به تنوع ژنتيكي درون جمعيت

  . دهدموضوع جدايي ساختار ژنتيكي را نشان مي
 ,Fst, Fit(نتايج محاسبه ضرايب تمايز ژنتيكي واير و كوكرهام 

Fis (ميزان ارتباطات آللي بين افراد يك جمعيت و افراد جمعيت-

تفاوت بين فراواني آللي مشاهده   Fst. هاي مختلف را نشان داد
دهد كه ميشده در مقايسه با فراواني آللي مورد انتظار را نشان مي
نيز كه  Fit. تواند به عنوان شاخص فاصله ژنتيكي نيز مطرح شود

دهد از مجموع ت آللي در كل جمعيت را نشان ميميزان ارتباطا
Fst   وRst ميزان . شودمحاسبه ميFST  برآورد شده در اين مطالعه

و ) 24/0(نسبت به مطالعات صورت گرفته در كشورهاي ايتاليا 

برآورد شده نسبت به  RSTكمتر بود اما شاخص  )33/0(ليتواني 
 Randi and(بود  بيشتر) 26/0(مطالعه صورت گرفته در ايتاليا 

Lucchini 2002; Verardi et al. 2006 .(  
اهلي سازي، نواسانات جمعيتي و وقايع تاريخي سبب شده است 
كه دو گونه سگ و گرگ در طي زمان در رابطه با نشانگرهاي 

ها در بين اين دو ريزماهواره واگرايي زيادي پيدا كرده و اندازه آلل
 Randi and(زيادي شود  گونه در طي زمان دستخوش تغييرات

Luccini 2002 .(هاي اختصاصي در دو جمعيت كه در تعداد آلل
تواند شاخصي از ميزان جريان تعادل جمعيت شناختي باشند، مي

-هاي مطالعه شده نرخ بالايي از آللريزماهواره. باشد) Nm(ژني 

بالا هاي اختصاصي را در دو گونه سگ و گرگ نشان دادند كه 
آلل در  18ها و آلل در گرگ 35(هاي اختصاصي آلل بودن تعداد

اين دو گونه در طي زمان و كم  ينشان از تكامل واگراي) هاسگ
هاي برخي از اين آلل.  استبودن جريان ژني بين دو گونه 

فراواني بالا و برخي از فراواني بسيار كمي در  ياختصاصي دارا
لازم به ذكر  ).3جدول(ها برخوردار بودند هر يك از جمعيت

- است كه براي صحت اين نتايج اجراي مطالعاتي با تعداد نمونه

همچنين نتايج ترسيم درخت . رسدهاي بيشتر ضروري به نظر مي
 ADSهاي سگ و گرگ با استفاده از شاخص فيلوژنيك بين نمونه

هاي سگ و گرگ و الگوريتم اتصال همسايگي نشان داد كه نمونه
   .دهندمي دو گروه مجزا را تشكيل

هاي مديران حفاظت كاهش تنوع ژنتيكي يكي از مهمترين چالش
). Caughley 1996( بوده استهاي اخير از حيات وحش در سال

نتايج مطالعه حاضر نشان داد كه خوشبختانه بر خلاف كاهش 
ها در كشورمان، هاي گرگ در بسياري از زيستگاهشديد جمعيت

يكي در بين افراد اين گونه در همچنان نرخ بالايي از تنوع ژنت
حفظ اين تنوع ژنتيكي يكي از مهمترين . شودكشور مشاهده مي

-طولاني مدت اين گونه در زيست بوم ءهاي تضمين بقاراهكار

براي تواند به عنوان نقطه آغازي اين مطالعه مي. استهاي كشور 
گوشتخوار اين حفاظت ژنتيكي از در خصوص تكميلي مطالعات 

 .شدبا كشور
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