
                                                                                   
 

 

  مجله بيوتكنولوژي كشاورزي

 ISCپژوهشي و - علمي

 گرگ و (Canis lupus familiaris)در دو گونه سگ  يتوكندريكنترل م يهژن ناح هايتفاوت و تشابه

(Canis lupus) ايران در  

  

  4، وحيد زماني3 ، علي شعباني3، حميدرضا رضايي2∗∗∗∗، محمد كابلي1آقبلاغي مرضيه اسدي

  

  راندانشگاه ته ارشد مهندسي منابع طبيعي محيط زيست آموخته كارشناسي دانش1
  دانشيار دانشكده منابع طبيعي دانشگاه تهران2
  استاديار دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان3 
  دانشگاه ژوزف فوريه فرانسه محيط زيستدانشجوي دكتري رشته 4

 

02/05/1392: ، تاريخ پذيرش07/05/1391: تاريخ دريافت  

  

  چكيده

مطالعات . استثناي نواحي بياباني پراكنش دارد در گستره وسيعي از كشور به (Canis lupus)گرگ 

هاي كوچك گرگ در جنوب  سازي گله حاصل اهلي (Canis lupus familiaris)ها  سگاخير نشان داد كه 

با توجه به اينكه . غربي و جنوب شرقي آسيا هستند، در نتيجه تشابه ژنتيكي اين دو گونه بسيار زياد است

قادر است اختلافات درون گروهي را پذيري بالا  كندري كه به دليل نرخ جهش نشانگر ناحيه كنترل ژنوم ميتو

هاي نوكلئوتيدي توالي ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري در دو گونه گرگ و سگ  پارامتر بخوبي نشان دهد،

بر اساس نتايج بدست آمده، در ميزان فراواني بازهاي آدنين، سيتوزين، تمينين و گوانين در . بررسي شد

الگوهاي جانشيني . احيه كنترل ژنوم ميتوكندري دو گونه گرگ و سگ اختلاف قابل توجهي مشاهده نشدن

نرخ تغيير و تبديل در ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري، در اين دو گونه نشان نوكلئوتيدي نيز ميزان بالايي از 

حاضر از لحاظ ژنتيكي از  هاي ايران در حال كه گرگنتايج حاصل اين پژوهش همچنين نشان داد . دادند

ها در سطح كشور ممكن است در  وضعيت مناسبي برخوردار هستند ولي با توجه به روند تخريب زيستگاه

  .آينده در معرض خطر نابودي قرار گيرند

  .ايران سازي، اهلي ،سگ گرگ،: كليدي كلمات
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  مقدمه

بزرگترين عضو ) Canis lupus(گرگ 

هاي  و شباهت است )Canidae(ها  خانواده سگ

 Canis lupus(هاي اهلي  زيادي به سگ

familiaris (اساس مطالعات انجام شده،  بر. دارد

هزار سال پيش  16ها از حدود  اهلي سازي گرگ

هاي اهلي  در قاره آسيا آغاز و در نتيجه آن، سگ

ها در  كه با توجه به كاربرد آن ،بوجود آمدند

نقاط  هاي مختلف انساني، به سرعت در فعاليت

 ,.Savolainen et al)مختلف دنيا گسترش يافتند 

2002; Pang et al., 2009; Ardalan et al., 

(2011; Tsuda et al., 1997.  در سطح دنيا دو

منطقه جنوب شرقي آسيا و جنوب غربي آسيا به 

اند  سازي سگ معرفي شده هاي اهلي عنوان جايگاه

ق در شر Canis lupus chancoو زيرگونه گرگ 

 Canis lupus pallipesآسيا و دو زيرگونه گرگ 

در غرب آسيا به عنوان  Canis lupus arabsو

 ,Tanabe)اند  هاي اهلي شناسايي شده اجداد سگ

(2006; Vila et al., 1999a. 

mtDNAنشانگر
به عنوان يك ابزار ژنتيكي  1

در بسياري از مطالعات براي مقايسه قدرتمند 

شناختي دوگونه گرگ و  رهاي ژنتيكي و تبا تفاوت

 ,.Vila et al)سگ مورد استفاده قرار گرفته است

1999b; Vila et al., 1998; Gomercic et al., 

(2010; Wayne et al., 1992; . نشانگرmtDNA 

به دليل نرخ تكاملي سريع، قادر است تا 

اختلافات درون گروهي را نسبت به ساير 

 ,.Bardeleben et al)ها بهتر نشان دهد نشانگر

                                                           
1
 Mitochondrial DNA (Deoxyribo nucleic acid) 

ها را به خوبي بيان  تاريخچه جمعيتو   2005)

 Bollongino et al., 2012; Atkinson et)كند

(al., 2008 Ĥيابي حيوانات اهلي از  و در منش

 ,.Rezaei et al)اجداد وحشي سودمند واقع شود

(2007; Naderi et al., 2008. 

در ژنوم  (D-loop)ناحيه كد نشونده 

ازي و ترجمه مولكول همانندس ميتوكندري

mtDNA كند و به دليل تغيير در  را كنترل مي

چند از  پذيري جهشو  تعداد تكرار توالي بازها

 ,.Mignotte et al) برخوردار است شكلي بالايي

1990; Savolainen et al., 2002; Randi et al., 

(2000; Ishiguro et al., 2009.  طول ناحيه

تفاوت است و فقط هاي مختلف م كنترل در گونه

هاي مختلف  توالي بخش مياني آن در گونه

 ;Tsuda 1990)پستاندارن تقريبا مشابه است 

(Gundry et al., 2007 . چندشكلي ناحيه كنترل

ژنوم ميتوكندري دو گونه گرگ و سگ را در 

جنوب شرقي آسيا مقايسه نمود و نشان داد 

كه چند شكلي بيشتري در توالي ناحيه  عليرغم آن

شود،  ها مشاهده مي ها نسبت به گرگ نترل سگك

با اين وجود اين دو اختلاف قابل توجهي در 

فقدان با توجه به . توالي ناحيه كنترل ندارند

سازي سگ در  اهلي  اطلاعات در رابطه با جايگاه

اي كه  منطقه خاورميانه نسبت به مطالعات گسترده

 ,.Savolainen et al)در شرق آسيا صورت گرفته

(2002; Tsuda et al., 1997; Pang et al., 2009 

براي اولين بار تا تلاش شد  اخير در اين مطالعه ،

اختلافات ژنتيكي ميان اين دو گونه براساس 

 (D-loop)ژنوم ميتوكندري  متغيير ناپايدارتوالي 
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در ايران به عنوان بخش وسيعي از منطقه 

  .گردد خاورميانه بررسي

  

  ها مواد و روش

  :ها وري و آماده سازي نمونهآ جمع

با همكاري سازمان حفاطت محيط زيست 

قلاده سگ از نقاط  29قلاده گرگ و  22از 

ها ابتدا  نمونه. مختلف كشور نمونه بافت تهيه شد

و  شدند در الكل و سپس در سيليكاژل قرار داده

. گرديد به آزمايشگاه منتقل DNAجهت استخراج 

 ®AccuPrep)يت با استفاده از ك DNAاستخراج 

Genomic DNA Extraction Kit, Bioneer) 
در دماي و استخراج شده  DNA. صورت گرفت

كيفيت و . سانتي گراد دخيره گرديددرجه  -20

استخراجي نيز با استفاده از  DNA كميت

درصد و دستگاه  يكژل آگاروز الكتروفورز 

 .اسپكتروفتومتري تعيين شد

  

لكتروفورز و مراز، ا اي پلي واكنش زنجيره

  يابي توالي

-L از آغازگرهاي خارجي پيشرو ابتدادر 

pro پسرو  آغازگر وH-phe (Randi et al., 

اي به طول قطعه  جهت تكثير .)2000

 استفاده گرديدجفت باز  1500- 1400تقريبي

هاي ژني با استفاده از  تكثير جايگاه). 1 جدول(

ر ميكروليت 25مراز در حجم  اي پلي واكنش زنجيره

، يك واحد DNAنانوگرم  20و شرايطي شامل

 PCR1x ،5/1مراز، بافر پلي tag DNAبين اللملي 

مولار كلريد منيزيم و آب مقطر تا رسيدن به  ميلي

سپس محصول . ميكروليتر انجام گرفت 25حجم 

PCR پيشرو  ها توسط آغازگر اين آغازگر(L-

pro) دروني آغازگر و (H-576) (Randi et 

(al.,2000.  مجدداPCR  اي به طول  قطعهشد و

چرخه دمايي . گرديد رتكثيجفت باز  600تقريبي 

براي تكثير ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري عبارت 

گراد و  درجه سانتي 95 دمايدقيقه در 10بود از 

 30و  Cº 94 ثانيه در 30چرخه، شامل 35در ادامه 

و بسط نهايي  Cº 72 دقيقه در 1و  Cº 58ثانيه در 

محصولات  1سازيخالص. دقيقه 5در  Cº 72 با

PCR  با استفاده از برش از روي ژل آگاروز انجام

با استفاده از  PCRمحصول يابي  تواليسپس . شد

با استفاده از دستگاه مدل  و (H-576)آغازگر 

)Applied Biosystems 3730xl/Bioneer 

3730xl( انجام شد.  

  

  ها تجزيه و تحليل داده

با استفاده از يابي  تواليحاصل از  نتايج

با استفاده از و 3مگاو  2هاي سكاسكيپ افزار نرم

بانك به عنوان منبع  توالي گرگ ثبت شده در ژن

(AF115687) هاي سپس توالي( ويرايش شدند

 - KC540917: در پايگاه ژن بانك ثبت گرديدند

KC540944(، 4پارامتر دو كيمورا و بر اساس مدل 

محاسبات مگا و  5زارآرلكوينبا استفاده از نرم اف

  . نوكلئوتيدي صورت گرفت

                                                           
2
 Purification

 

3
Seqscape2.7 

4
MEGA.5 

5
Kimura2-parameter model 

6
ARLEQUIN3.1 
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 .آغازگرهاي مورد استفاده در اين مطالعهها  توالي - 1جدول 

Table1: Sequences of the primers used in this study. 

Sequences -توالي   Primer -آغازگر  
5'-CGTCAGTCTCACCATCAACCCCCAAAGC-3'  L-Pro  
5'-GGGAGACTCATCTAGGCATTTTCAGTG-3'  H-phe  

5'-TTTGACTGCATTAGGGCCGCGACGG-3'  H-576  
  

ميزان فراواني هريك از نوكلئوتيدها، نرخ 

وتخمين  2و جانشيني نوع دوم 1جانشيني نوع اول

الگوهاي جانشيني نوكلئوتيدي بر اساس روش 

افزار  با استفاده از نرم 3يتركيبدرستنمايي حداكثر 

ها تعيين  و هاپلوتيپ دبرآورد شدنمگا آرلكوين و 

   .شدند

  

  و بحث نتايج

حدود (جفت باز  544 حاضر در پژوهش

 22در  mtDNAاز توالي ناحيه كنترل ) درصد 56

. يابي شد نمونه سگ توالي 29نمونه گرگ و 

ها و  فراواني هر يك از نوكلئوتيدها در گرگ

باز تيمين ( گرديدبرآورد  2ها مطابق جدول  سگ

ترين  ني و باز سيتوزين با كمترين فراوا با بيش

جانشيني (ميزان جانشيني نوع اول ). فراواني

با يكديگر و جانشيني  A-G پورينبازهاي 

و جانشيني ) با يكديگر C-Tبازهاي پيريميدين 

جانشيني بازهاي پورين و پيريميدين با (نوع دوم 

گرگ و سگ و در   هاي در مجموع نمونه) يكديگر

 5و  4، 3جداول يب مطابق ها به ترت هر يك از آن

همچنين ميزان جانشيني نوع اول  .ندبرآورد شد

                                                           
7Transation 
8Transversion 

9Maximum Composite Likelihood 

ها  بازهاي آدنين، گوانين و سيتوزين در گرگ

در كل تعداد  .ها بيشتر است نسبت به سگ

هاي حفاظت شده در طول توالي مورد  جايگاه

باز  511ها  باز و در گرگ 509ها  بررسي در سگ

چندشكلي  يها جايگاه 6جدول در ، محاسبه شد

ها و  در طول ناحيه كنترل در نمونه گرگ

  .دهد را نشان مي هاي مورد مطالعه سگ

كه در  نتايج حاصل از اين مطالعه نشان داد

هر دو نوع الگوي جانشيني نوكلئوتيدي، نرخ 

بالاي تغيير و تبديل در ناحيه كنترل ژنوم 

هاي مورد مطالعه  ا و سگه ميتوكندري گرگ

ترين  بيش در هر دو جمعيت گردد و مشاهده مي

ميزان جانشيني مربوط به جانشيني نوع اول بوده 

پذيري ناحيه كنترل  از ميزان بالاي جهش .است

DNA  بردن به  توان براي پي ميميتوكندري

هاي خويشاوند استفاده نمود  اختلافات بين گونه
(Savolainen et al., 2000; Gundry et al., 

2007(.  
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  .گرگ و سگ واني نوكلئوتيدي درفرا - 2جدول 
Table 2- Nucleotide frequencies in dogs and Wolves. 

 فراواني نوكلئوتيدي درگرگ

Nucleotide frequency in dog  
 فراواني نوكلئوتيدي در سگ

Nucleotide frequency in wolf  
A 27.04  A 27.07  
T  30.77  T  30.72  
C  15.01  C  15.21  
G  27.18  G  27.00  

  

نشان دهنده نرخ جانشيتي نوع  پر رنگاعداد . تخمين الگوهاي جانشيني نوكلئوتيدي گرگ -  3جدول 

 .اول و ساير اعداد نشان دهنده نرخ جانشيني نوع دوم هستند

Table 3- Estimates of nucleotide substitution patterns in Wolf, the bold values show the 

transition rates and the others show transversion rates. 

  Nucleotide A  T  C  G -نوكلئوتيد

A -  1.32  1.17  12.31  
T  1.16  -  26.82  0.65  
C  1.16  30.41  -  0.65  
G  21.87  1.32  1.17  -  

  

نشان دهنده نرخ جانشيني اعداد پر رنگ نشان . تخمين الگوهاي جانشيني نوكلئوتيدي سگ - 4جدول 

 .د نشان دهنده نرخ جانشيني نوع دوم هستندنوع اول و ساير اعدا

Table 4- Estimates of nucleotide substitution patterns in Wolf, the bold values show the 

transition rates and the others show transversion rates. 

  Nucleotide A  T  C  G  -نوكلئوتيد

A -  1.82  1.6  10.43  
T  1.6  -  27.56  0.89  
C  1.6  31.34  -  0.89  
G  18.86  1.82  1.6  -  
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نشان دهنده نرخ اعداد پر رنگ نشان . تخمين الگوهاي جانشيني نوكلئوتيدي گرگ و سگ -5جدول 

 .جانشيتي نوع اول و ساير اعداد نشان دهنده نرخ جانشيني نوع دوم هستند

Table 5- Estimates of nucleotide substitution patterns in Wolfs and Dogs, the bold values 

show the transition rates and the others show transversion rates. 

  Nucleotide  A  T  C  G  -نوكلئوتيد

A -  1.52  1.33  11.75  
T  1.34  -  26.74  0.74  
C  1.34  30.47  -  0.74  
G  21.19  1.52  1.33  -  

  

بخشي ناحيه كنترل  يابي توالياين مطالعه با 

DNA هاي  ميتوكندري بر اساس تعداد جايگاه

نشان داد كه ) ها جايگاه درگرگ 33(تغيير پذير 

هاي ايران در حال حاضر از پويايي  جمعيت گرگ

بالايي برخوردار است، گرچه در آينده ممكن 

  . است تنوع ژنتيكي اين گونه در ايران كاهش يابد

در نتيجه مقايسه فراواني ميزان نوكلئوتيدها 

نظر به طولاني بودن زمان انشقاق اين دو گونه با 

اي  ها اختلاف قابل ملاحظه ها و سگ در بين گرگ

نشان  6مشاهده نگرديد و همانطور در جدول 

داده شده است بيشترين چند شكلي در طول و 

جايگاه يكساني از توالي ناحيه كنترل ژنوم 

ها مشاهده و در توالي  ها و سگ ميتوكندري گرگ

سي در اين پژوهش در هر دو گونه مورد برر

اين . گرگ و سگ جايگاه تكرار باز مشاهده نشد

ها كاملا با هم  ها و سگ دهد گرگ نتايج نشان مي

باشد  همپوشاني دارند و تاييدي بر اين مطلب مي

اند  ها منشĤ گرفته هاي اهلي از گرگ كه سگ

(Tsuda et al., 1997)  چنانچه مطالعات

ي نيز تاييد كننده اين مطلب مورفولوژيكي و رفتار

بنابر مطالعات  ). (Wayne et al., 1986هستند

ها با  سازي سگ اي كه در خصوص اهلي گسترده

 mtDNAاستفاده از بررسي وراثت مادري 

صورت گرفته، جنوب شرق آسيا به عنوان جايگاه 

  .ها شناسايي شده است سازي سگ اصلي اهلي

سازي  اهليبا توجه به اين كه آثار باستاني، 

كنند،  ها را در منطقه خاورميانه تاييد مي سگ

ممكن است جدا از ناحيه شرقي آسيا در غرب 

سازي صورت  آسيا در مقياس كوچكتري اهلي

 Savolainen et al., 2002; Ardalan)گرفته باشد

(et al., 2011; Tsuda et al., 1997 .اي  در مطالعه

Pang et al. )2009 (توكندري با بررسي ژنوم مي

قلاده سگ از نقاط مختلف جهان انجام  1543

هاي منطقه شرق و غرب آسيا  شد، بين سگ

هاپلوتيپ مشترك و درواقع ارتباطات زيادي 

مشاهده نگرديد، درصورتي كه بين منطقه 

هاي مشترك بيشتري  خاورميانه و اروپا هاپلوتيپ

سگ غرب آسيا و گزارش كردند و بيان كردند 

اند  نه ژني مشترك منشا گرفتهاروپا از يك خزا
.(Pang et al., (2009    

  

Archive of SID

www.SID.ir



)1393 تابستان، 2، شماره 6دوره (مجله بيوتكنولوژي كشاورزي   

٢١ 

 

در ناحيه تغيير پذير ژنوم  (D)و سگ  (W)ساختار و چند شكلي توالي ناحيه كنترل گرگ  -  6جدول 

 .ميتوكندري

Table 6- Variations and polymorphism in hyper variable fragment (mtDNA control 

region) of wolf (W) and dog (D).  

 هاپلوتيپ
Haplotype 

 فراواني

Freque

ncy  

  (D).  و سگ  (W)در طول ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري گرگچند شكلي  هاي  جايگاه
Positions of mtDNA control region polymorphisms in wolf (W) and dog (D). 

1
5

4
7

6
 

1
5

4
9

1
 

1
5

4
9

3
 

1
5

5
0

7
 

1
5

5
1

1
 

1
5

5
2

6
 

1
5

5
2

7
 

1
5

5
2

9
 

1
5

5
7

7
 

1
5

5
9

9
 

1
5

6
1

5
 

1
5

6
1

6
 

1
5

6
1

7
 

1
5

6
2

4
 

1
5

6
2

6
 

1
5

6
2

9
 

1
5

6
3

1
 

1
6

6
3

6
 

1
5

6
3

9
 

1
5

6
4

3
 

Reference  - C G C C C C G C C T A T C T G C A C A 

HW1 1 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . . 

HW2 1 - . . . T . T A T T C . . . . A T . T G 

HW3 4 - . . . T . T . T T C . . . . A T . T G 

HW4 6 - . . . T . T A . . . T . . C A . . T . 

HW5 1 - . . . T . T A . . . T . . C A . . T . 

HW6 1 - . . . T . T A T T C . . . . A T . T G 

HW7 1 - . . . T . T . . T . . . . . A . . T . 

HW8 1 - . . . T . T . . T . . . . . A . . T . 

HW9 1 - . . . T . . A . T . . C . . . . . T . 

HW10 1 - . . . T . T A T T C . . . . A T . T G 

HW11 1 - . . . T . T A . . . T . . C A . . T . 

HW12 2 - . . . T . T A T T . . . . . A T G . . 

HW13 1 - . . . T . T A . . . T . . C A . . T . 

HD14 1 - . . . T . T A T T C . . . . A T . T G 

HD15 2 - . . . T . . A . T . . C . . . . . T . 

HD16 3 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . . 

HD17 2 C . . . T . T A . T C . . . . A T . T G 

HD19 2 - . . T T . T A . T . . . . . A . . T G 

HD20 6 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . T 

HD21 1 - . . T T . T A . . . . . . . A . . T G 

HD22 3 - . . T T . T A . . . . . . . A . . T G 

HD23 3 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . T 

HD24 2 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . T 

HD25 1 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . . 

HD26 2 - . . . T . . A . T . . . . . A . . . . 

HD27 1 - A A . T T . A . T . . . . . A . . . T 

HD28 1 - . . T T . T . . . . . . T . A . . T G 

HD29 1 - . . . T . . A . T . . . . . . T . . . 
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 6ادامه جدول 

Continue of table 6 
 هاپلوتيپ

Haplotype 

 فراواني

Frequ

ency  

 (D) . و سگ  (W)در طول ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري گرگچند شكلي هاي  جايگاه

Positions of mtDNA control region polymorphisms in wolf (W) and dog (D). 

 

1
5

6
4

7
 

1
5

6
5

1
 

1
5

6
5

6
 

1
5

7
1

4
 

1
5

8
0

4
 

1
5

8
1

8
 

1
5

8
1

9
 

1
5

8
2

6
 

1
5

8
4

1
 

1
5

8
5

2
 

1
5

9
1

6
 

1
5

9
3

4
 

1
5

9
3

5
 

1
5

9
3

6
 

1
5

9
3

7
 

1
5

6
9

0
 

1
5

9
7

8
 

1
5

9
8

8
 

1
5

9
9

2
 

1
5

9
9

4
 

1
5

9
9

9
 

Reference  A T T A C C T T C C T T G T - - G - A C G 

HW1 1 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HW2 1 G . . . . . . C . . . . . . - - . - . . . 

HW3 4 G . . . . . . C . . . . . . - - . - . . . 

HW4 6 . . . . . . . . . . C . . . - A . - . . . 

HW5 1 . . . . . . . . T . C . . A T A . - . . . 

HW6 1 G . . . . . . C . . . . . . - - . A . . . 

HW7 1 G C . . . . . . . . . . . . - - . - . . . 

HW8 1 G C . . . . . . . . . . . . - - . - . . T 

HW9 1 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HW10 1 G . . . . . . C . . . . . . A - . - . . . 

HW11 1 . . . . . . . . . . C . . . - A . - . T T 

HW12 2 G . . . . . . C . T . . . . - - A - . . . 

HW13 1 . . . . . . . . . . C . . . - - A - . . . 

HD14 1 G . . . . . . C . . . . . . A - . - . . . 

HD15 2 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HD16 3 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HD17 2 G . . . . . . C . . . . . . A - . - . . . 

HD19 2 . . C G . . . . . . . . . . A - . - . . . 

HD20 6 . . . G . T C . . . . C . . A - . - . . . 

HD21 1 . . C G . . . . . . . . . . A - . - . . . 

HD22 3 . . C G T . . . . . . . . . A - . - . . . 

HD23 3 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HD24 2 . . . G . T . . . . . C . . A - . - T T . 

HD25 1 . . . G . T . . . . . C A . A - . - . . . 

HD26 2 . . . . . T . . . . . C . . A - . - . . . 

HD27 1 . . . G . T C . . . . C . . A - . - . . . 

HD28 1 . . C G . . . . . . . . . . A - . - . . . 

HD29 1 . . . G . T . . . . . C . . A - . - . . . 

  

سنجي منطقه غرب  ريختمطالعات  براساس

 سازي سگ معرفي آسيا به عنوان جايگاه اهلي

 . (Clutton Brock, 1995)استگرديده 

هاي مختلف گرگ در ايران در  جمعيت

هاي متنوعي از مناطق مرتفع كوهستاني تا  زيستگاه

به استثناي دشت (هاي خشك و كويري  دشت

و از تنوع اند  يافتهگسترش ) كوير و دشت لوت

 ,Ziaie)رنگي قابل توجهي برخوردار هستند 

رود كه از تنوع ژنتيكي  لذا انتظار مي. 2009)

هاي  ل با اين حال در سا. خوبي برخوردار باشند
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ها به  اخير جمعيت گرگ در بسياري از زيستگاه

، شكار  دليل روند رو به رشد تخريب زيستگاه

 فتههاي طبيعي كاهش يابيرويه و كمبود طعمه

است، كه اين امر باعث خارج شدن اين گونه از 

مرزهاي بومي خود و اشغال زيستگاه آن توسط 

متĤسفانه به علت . هاي اهلي شده است سگ

تشابه ژنتيكي زياد گرگ و سگ احتمال آميزش و 

اختلاط ژنتيكي اين دو گونه در طبيعت زياد 

 Canisهاي جنس  همه گونهدر واقع  .است

زادآوري كنند و فرزند بارور توليد  همبا توانند مي

 Randi and Lucchini, 2002; Vila and). نمايند

(Wayne, 1998; Anderosone et al., 2002  لذا

گردد اين نكته همواره در اجراي  پيشنهاد مي

هاي مديريتي و حفاظت حيات وحش مدنظر  طرح

  .قرار گيرد

  

  سپاسگزاري

اداره كل بدينوسيله از همكاري كليه كاركنان  

حفاظت محيط زيست استان همدان كه در مراحل 

-برداري اين تحقيق همكاري نمودند، تشكر مينمونه

اين تحقيق با حمايت مالي اداره كل حفاظت . شود

محيط زيست استان همدان در چارچوب طرح 

همچنين . كاربردي آن اداره كل به انجام رسيده است

سي و آقاي از خانم ندا بهداروند، خانم زهره قد

لقمان نادري كه ما را در انجام اين پژوهش 

صميمانه ياري نمودند سپاسگزاري به عمل 
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Abstract 

The wolf (Canis lupus) in Iran is widely distributed all over the country, except in the 

deserts. Recent studies showed that dogs (Canis lupus familiaris) were domesticated by 

managing small packs of wolves in south-west and south-east of Asia, and consequently, they 

are very similar genetically. We used mitochondrial DNA control region (D-Loop) to 

compare the nucleotide parameters between wolf and dog populations in the country, since it 

shows a high mutation rate and is known as a good marker to identify intra-group variations. 

Our results revealed that there were no significant differences in the frequencies of adenine, 

cytosine, thymine and guanine bases of the control region between wolf and dog populations. 

Furthermore, nucleotide substitution patterns of this region uncovered a large value of 

transitions and transversions in both species. The results also demonstrated that wolf 

populations in Iran have maintained favorable genetic diversity, but habitat destruction is very 

likely to affect them in near future. 

Keywords: Wolf, dog, mtDNA control region, Iran. 
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