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Abstract 
Wildlife management and conservation requires a comprehensive picture of genetic variation and 

variability in geographic structures. The purpose of the present study was to assess the genetic 

relationship and diversity of Iranian wild boar populations by analyzing a 572 bp fragment of mtDNA 

control region. To this end, a dataset was created using our sequences (29 wild boar) together with 

additional 75 sequences (from the south of Iran) downloaded from GenBank. Our analyses identified 

four distinct maternal clades within Iranian wild boars including Near East 1 (NE1), Near East 2 

(NE2), Asiatic, and European. The European and NE1 clades have the smallest and largest 

geographical ranges in Iran, respectively. Furthermore, all of the clades are sympatrically distributed 

in the northwest of the country that this area could be considered as the contact zone of the four clades. 

According to the results, a total of 20 haplotypes were identified among the 104 sequences belonging 

to wild boars from Iran. The haplotype and nucleotide diversities were estimated as about 0.882 

(±0.014) and 0.0145 (±0.00047), respectively. The AMOVA results of the Iranian clades demonstrated 

that the proportion of variation among clades (82.84%) was higher than the variation within them 

(17.16%). Also, the fixation index (FST) confirmed a significant genetic structure among the boar 

clades. Our findings revealed no evidence for a recent demographic expansion in the Iranian wild 

boars. 
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 کنترل ناحیۀ های توالی اساس بر ایران وحشی گرازهای ژنتیکی تنوع بررسی

 میتوکندری
 

 *زاده  اشرف محمدرضا

 ، ايرانشهرکرد، شهرکرد دانشگاه زمین، علوم و طبیعی منابع دانشکدۀ زيست، محیط و شیلات گروه استاديار

 

 چکیده

تنوع و تغییرپذيری ژنتیکی در ساختارهای  مديريت و حفاظت از حیات وحش نیازمند داشتن تصويری جامع از

يک های گراز وحشی در ايران با استفاده از  هدف پژوهش حاضر، بررسی تنوع ژنتیکی جمعیتاست.  جغرافیايی

نمونه متعلق به جنوب  29به اين منظور، تعداد  .در نظر گرفته شدکنترل میتوکندريايی ۀ از ناحی یجفت باز 572 ۀقطع

توالی ديگر که به مناطق مختلف ايران مربوط بودند از بانک ژن استخراج شدند.  75شد؛ همچنین يابی  کشور توالی

 2، شرق نزديک (NE1) 1جهانی متعلق به گراز وحشی شامل کلادهای شرق نزديک  چهار کلادها،  بر اساس تحلیل

(NE2)کلادهای اروپايی و  و ، اروپايی و آسیايی در ايران حضور دارندNE1 تیب کمترين و بیشترين پراکنش را تر به

توجه  درخورهای  ترين جنبه جای کلادها در مناطق مختلف کشور از مهم . حضور همدهند میبه خود اختصاص 

 20تعداد ها،  بر اساس يافتهشود.  میتماس کلادهای اروپايی و آسیايی در نظر گرفته  ۀمنطق کشورغربی  است. شمال

ترتیب  ايران به های نمونهيران شناسايی شد. تنوع هاپلوتايپی و تنوع نوکلئوتیدی در از ا توالی 104هاپلوتايپ در 

( محاسبه شد. بر اساس تحلیل 00047/0)انحراف معیار=  0145/0( و 014/0)انحراف معیار=  882/0حدود 

AMOVA( بیش از اختلاف ژنتیکی داخل اين کلادها 84/82، اختلاف ژنتیکی بین کلادها )اين،  بر علاوه بود؛ درصد

 و  Fu’s FSهای  از نمايهيک  . هیچکردید أيت را بین کلادها یدارانیز وجود ساختار ژنتیکی معن FST ۀنماي

Tajima’s Dمتعلق بهگراز وحشی  کلادهایدر  ناگهانیشناختی  جمعیت های مشخصی از وجود گسترش ه، نشان 

 نکردند.يید أايران را ت

 .Sus scrofa هاپلوتايپی، تنوع مولکولی، واريانس تحلیل ژنتیکی، تغییرپذيری کلیدی: های واژه

 

 .مقدمه

 (Sus scrofa Linnaeus, 1785) گراز وحشی

غرب  و در شمال ردای در اوراسیا دا توزيع گسترده

 ;Alves et al., 2010)شود  میآفريقا نیز مشاهده 

(Ashrafzadeh and Bordkhani, 2012 اساس. بر 

های متعددی در  شناختی، زيرگونه های ريخت پژوهش

غرب آفريقا برای گراز وحشی  اروپا، غرب آسیا و شمال

 ( تعداد 2005) Reederو  Wilsonاند و  پیشنهاد شده

اند. گراز وحشی  گزارش کرده آنزيرگونه را برای  16

اوراسیايی حدود يک میلیون سال پیش از گرازهای 
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 يان شده استآسیايی جدا شده و در اوراسیای غربی نما

(Frantz et al., 2013). 

پراکنش کنونی دهند  میهای پیشین نشان  پژوهش

ها پیامد  ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت و ها گونه

شناسی و تکاملی بلندمدت  يندهای زمیناعملکرد فر

 ؛(Ricklefs and Schluter, 1993; Avise, 2000) است

های  جمعیت ، احتمالاً تنوع و ساختار ژنتیکییبه عبارت

های اقلیمی  پاسخ آنها را به نوسان ها امروزی گونه

 ,Hewitt) کند پلیستوسن( منعکس می ۀ)دور هگذشت

2000; Stewart et al., 2010; Ashrafzadeh et al., 

(2018a تغییرات اقلیمی کواترنری پیامدهای مشخصی .

گیری الگوهای جغرافیايی تنوع ژنتیکی  بر شکلرا 

که  (Maselli et al., 2016) اند داشتهگرازهای وحشی 

دو کلاد عمده شکل گرفته است: يک  ها،آنۀ درنتیج

 ,.Alves et al)کلاد در آسیا و کلاد ديگر در اروپا

2003; Larson et al., 2005; Alexandri et al., 

هايی از هر دو کلاد آسیايی و  . حضور توالی(2012

که کلاد  وریط به ؛اروپايی در ايران گزارش شده است

کلاد شده، ولی آسیايی تقريباً در سراسر کشور مشاهده 

 ,.Larson et al) در شمال اروپايی با فراوانی بسیار کمتر

2007; Khalilzadeh et al., 2016)  و غرب(Larson 

(et al., 2007 های  کشور ثبت شده است. پژوهش

بعدی در اوراسیای غربی، سه کلاد مادری را در 

، 1 يا شرق نزديک NE1سیايی )کلادهای گرازهای آ

NE2 و آسیايی( و دو کلاد ديگر را  2 يا شرق نزديک

در گرازهای اروپايی )کلاد اروپايی و کلاد ايتالیايی( 

 ,.Larson et al., 2007; Ottoni et al)اند  کردهمعرفی 

2012). 

نیازمند آن مديريت حیات وحش و حفاظت از 

و تغییرپذيری ژنتیکی داشتن تصوير جامعی از تنوع 

 ,.Ashrafzadeh et al) ساختارهای گیتاشناختی است

تنوع ژنتیکی به تعداد افراد يک گروه يا  .(2016

 ۀعلاو ها به جمعیت و مقدار جريان ژنی از ديگر جمعیت

 ,Frankham)انتخاب طبیعی در طول زمان وابسته است 

اطلاعات  ،. میزان گوناگونی ژنتیکی در جمعیت1996)

شناختی و  های جمعیت ويژگی ۀودمندی را در زمینس

 کم. تنوع ژنتیکی دهد ارائه میآن جمعیت  ۀتاريخچ

مانند  به روند کاهش تعداد افراد در گذشته ممکن است

اشاره  (Genetic bottleneck) بطری ژنتیکی ۀگردن

، یاز سوي ؛(Laikre et al., 2009)داشته باشد 

های آن نقشی  معیتتغییرپذيری ژنتیکی يک گونه و ج

مدت آن  اساسی در ارزيابی زيستايی و بقای طولانی

. تلاش برای دستیابی (Lacy, 1997)کند  گونه بازی می

 ها تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت ۀدر زمین به اطلاعات

های ژنتیکی و حفاظت را به  ای از پژوهش بخش عمده

 Mills et al., 2003; Kopatz) دهد خود اختصاص می

(et al., 2014; Ashrafzadeh et al., 2018a .

و همکاران  Larson ای ازجمله های گسترده پژوهش

(، 2012و همکاران ) Alexandri(، 2007و  2005)

Maselli ( 2016و همکاران ،)Khalilzadeh  و

و همکاران  Ashrafzadeh( و 2016همکاران )

(a2018 )ساختار ژنتیکی و تبارشناسی گرازهای  و تنوع

و  Larson اند. کردهحشی را در اروپا و آسیا بررسی و

ا بررسی ب 2007 و 2005های  همکاران در سال

 ،گرازهای وحشی متعلق به ايران ژنتیکی های توالی

هايی از  حضور کلادهای آسیايی و اروپايی را در بخش

و همکاران  Khalilzadehدند. کرايران گزارش 

ای وحشی تماس گرازه ۀ( در پژوهشی منطق2016)

. در حال کردندآسیايی و اروپايی را در ايران بررسی 

وضعیت ژنتیکی بارۀ حاضر، اطلاعات چندانی در

 های در های درحال کاهش و کلادها يا جمعیت جمعیت
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تهديد انقراض در مناطق مختلف کشور وجود  معرض

رو  ؛ ازاين(Meijaard and Moqanaki, 2011) ندارد

 هاینوع ژنتیکی گرازهدف پژوهش حاضر، بررسی ت

کنترل  ۀايران با استفاده از توالی ناحی ساکنوحشی 

 میتوکندريايی است.

 

 .ها مواد و روش

متعلق به گراز وحشی  بافت ماهیچهنمونه  29تعداد 

فرد(  15فرد( و کرمان ) 14های خوزستان ) از استان

برداری از  در پژوهش حاضر، نمونهگردآوری شد. 

با مجوز سازمان حفاظت افرادی انجام شد که 

زيست و توسط شکارچیان مجاز در قالب کنترل  محیط

های کشاورزی  رسان به زمین جمعیت حیوانات آسیب

در  DNAها تا زمان استخراج  نمونهشکار شده بودند. 

ها همراه با  نگهداری شدند. اين نمونه درصد 96اتانول 

از  شده استخراجنمونه متعلق به ايران(  75)توالی  101

 ,.Gongora et al., 2004; Larson et al) بانک ژن

2005; Larson et al., 2007; Larson et al., 2010; 

Ottoni et al., 2012; Khalilzadeh et al., 2016)  در

 .شدندها استفاده  تحلیل

)ساخت شرکت از بافت  DNAاستخراج  ۀکیت ويژ

 استفاده DNAبرای استخراج  آنو دستورعمل کیاژن( 

کنترل  ۀاز ناحی یجفت باز 572 ۀقطعيک شد. 

و  L15387میتوکندری با استفاده از آغازگرهای 

H16108n (Luetkemeier et al., 2010)  .تکثیر شد

 Polymerase Chain) ای پلیمراز واکنش زنجیره

Reaction: PCR)  با استفاده از کیت ويژۀPCR 

(AccuPower® Premix Kit, Bioneer)  25در حجم 

 از آنزيم واحد  1میکرولیتر شامل 

Top DNA polymerase ،250 هر  میکرومول از

dNTP ،10 از مول  میلیTris-HCl ،30 از مول  میلی

KCl ،5/1 از  مول میلیMgCl2  از هر پیکومول  2و

 با واسرشت اولیه PCRدمايی  ۀاجرا شد. برنام آغازگر

 آغاز شد؛ دقیقه 3 مدت بهگراد  سانتی ۀدرج 94در 

 ۀدرج 94 در واسرشت شامل چرخه 30سپس 

 ، اتصال آغازگرها در ثانیه 45مدت  به گراد سانتی

ثانیه، گسترش زنجیره  45مدت  گراد به سانتی ۀدرج 60

 انجام شد؛ ثانیه 50مدت  گراد به سانتیۀ درج 72در 

 ۀدرج 72گسترش نهايی زنجیره در  ،درنهايت

ها با دستگاه  مونه. نانجام شددقیقه  5مدت  بهگراد  سانتی

ABI 3730 تمام  ويابی  خوانش دوطرفه توالی شکل به

. شدندويرايش  Seqscape 2.6ها با استفاده از  توالی

 ,.Mega 6 (Tamura et al در ClustalW روش

 ها استفاده شد. يابی توالی رديف برای 2013)

 شده های بررسی برای داده آزمون اشباع جايگزينی

. شدانجام  DAMBE 5 (Xia, 2013)افزار  با نرم

منظور بررسی اشباع احتمالی در سطوح واگرايی بالاتر  به

جنس در  جنس و غیرهم های هم از ترسیم جايگزينی

بر  هاپلوتايپی ۀبرابر فواصل کیمورا استفاده شد. شبک

 (Median joining) اساس تحلیل اتصال میانه

(Bandelt et al., 1999) افزار  و با نرمPopART 1.7  به

 دست آمد.

های چندريختی، تنوع  ها، جايگاه تعداد هاپلوتايپ

 DnaSPهاپلوتايپی و تنوع نوکلئوتیدی با استفاده از 

5.10 (Librado and Rozas, 2009) ندمحاسبه شد .

و  Fu’s FS، Tajima’s Dسازی  های خنثی آزمون

 ,Arlequin 3.5 (Excoffier and Lischerافزار  نرم

ناگهانی  گسترش ارزيابی شواهد احتمالی رایب 2010)

داری ا. برآورد معنشدندجمعیت در گذشته استفاده 

و  سازی انجام شد شبیه 10000با  ی يادشدهها آزمون
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که جمعیت  بودندها بر اين فرض استوار  آزمون

 -طولانی تکاملی در تعادل جهش ۀدور طی شده مطالعه

نگامی . ه(Nei and Kumar, 2000)رانش بوده است 

گسترش ناگهانی در علت  شده به که جمعیت فرض

ی ها رانش قرار نداشته باشد، نمايه - تعادل جهش

 يابند میدار تمايل اهای منفی معن سمت ارزش به يادشده

(Keis et al., 2013; Ashrafzadeh et al., 2016) .

سطوح ساختار جمعیتی با تحلیل واريانس مولکولی 

(AMOVA) ۀو نماي FST (Weir and Cockerham, 

 Arlequin 3.5 (Excoffier andافزار  در نرم (1984

Lischer, 2010) .برآورد شد 

 

 .نتایج

کمترين  شده های بررسی ها، داده بر اساس تحلیل

 ندها نشان داد (. يافته1)شکل  را داشتنداشباع جايگزينی 

ی داراطور معن به (ISS) اشباع جايگزينی ۀنماي ارزش

 (ISSC) بحرانی اشباع جايگزينی ۀزش نمايکمتر از ار

برای  شده های بررسی بنابراين، داده ؛(P<01/0است )

. بر مبنای بودندهای تبارشناختی مناسب  اجرای تحلیل

شده  هاپلوتايپی، پنج کلاد معرفی ۀهای تحلیل شبک يافته

  پذيرند برای گرازهای وحشی اوراسیايی استنتاج

، NE1 ،NE2ر کلاد در اين میان، چها؛ (2 )شکل

: اروپايی و آسیايی در حال حاضر در ايران حضور دارند

هايی از کرمان،  در میان نمونه NE1کلاد 

بويراحمد، خوزستان، کرمانشاه، آذربايجان و یلويهگکه

در میان  NE2کلاد  ؛شرقی و اردبیل شناسايی شد

های سمنان، گلستان، مازندران،  های متعلق به استان نمونه

، اردبیل، آذربايجان شرقی، آذربايجان غربی، قزوين

بختیاری، خوزستان، و کردستان، همدان، چهارمحال

؛ بلوچستان مشاهده شدو بويراحمد و سیستانو یلويهگکه

های گلستان،  کلاد اروپايی تنها در چهار نمونه از استان

های متعلق به  توالی؛ کرمانشاه و اردبیل شناسايی شد

های  هايی از استان هکلاد آسیايی در نمون

لوچستان، خراسان رضوی، خراسان شمالی، وب سیستان

گلستان، مازندران، البرز، گیلان، قزوين، آذربايجان 

پراکنش  (3)غربی و کرمانشاه مشاهده شد. شکل 

کلادهای مختلف گراز وحشی را در کشور نشان 

 دهد. می

ترتیب  به NE1رسد کلاد اروپايی و کلاد  به نظر می

ن و بیشترين پراکنش را در میان کلادهای کمتري

 ؛ددهن میشده در ايران به خود اختصاص  شناسايی

جای کلادها در مناطق مختلف  اين، حضور هم بر علاوه

در اين  و توجه است جالبهای  ترين جنبه کشور از مهم

کشور  غرب جا در شمال هم شکل بین، هر چهار کلاد به

 .شوند میمشاهده 

ۀ از ناحی یجفت باز 572 ۀقطع بر اساس تحلیل

 ۀتوالی )دربرگیرند 104هاپلوتايپ در  20کنترل، تعداد 

. تنوع ندهای گراز وحشی ايران( شناسايی شد توالی تمام

هاپلوتايپی و تنوع نوکلئوتیدی در گرازهای وحشی 

( و 014/0)انحراف معیار=  882/0ترتیب حدود  ايران به

 محاسبه شد. ( 00047/0)انحراف معیار=  0145/0

های ژنتیکی را به تفکیک کلادهای  هآمار (1)جدول 

ترين تنوع بیشدهد.  گراز وحشی در ايران نشان می

ترتیب در کلادهای  هاپلوتايپی و تنوع نوکلئوتیدی به

تنوع نوکلئوتیدی و  833/0)تنوع هاپلوتايپی= اروپايی 

)تنوع و آسیايی  (0032/0= ازای هر جايگاه به

ازای هر  تنوع نوکلئوتیدی بهو  725/0هاپلوتايپی= 

گراز وحشی ساکن ايران برآورد (00385/0= جايگاه

 شد.
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 کنترل میتوکندری ۀاز ناحی یجفت باز 572 ۀکیمورا برای قطع ۀجنس در برابر فاصل جنس و غیرهم های هم جايگزينی -1شکل 

 

 
دهند: ستارۀ  می  های متعلق به ايران را نشان ها هاپلوتايپ جهانی؛ ستارهشبکۀ هاپلوتايپی گرازهای وحشی ايران در میان کلادهای  -2شکل 

شده در  های شناسايی دهندۀ هاپلوتايپ (نشانشده از بانک ژن و ستارۀ قرمزرنگ ) های استخراج دهندۀ هاپلوتايپ ( نشانرنگ ) سفید

 شود. مشاهده می (3)شکل های متعلق به ايران در  پژوهش حاضر هستند. پراکنش جغرافیايی هاپلوتايپ

 



 

 

 1397 تابستان ،مو پنج سی شماره ،همد سال ،بیوسیستماتیک و تاکسونومی 90

 

 

 

 

 

 
. کلاد شرق . کلاد آسیايی، دهند:  های هندسی کلادهای مختلف را نشان می پراکنش کلادهای گراز وحشی در ايران؛ شکل -3شکل 

 .شوند ديده می (2). کلاد اروپايی. جزئیات بیشتر در شکل ، NE2يا  2. کلاد شرق نزديک ، NE1يا  1نزديک 

 

، اختلاف ژنتیکی بین AMOVAبر اساس تحلیل 

درصد( بیش از  84/82کلادهای گراز وحشی در ايران )

درصد(  16/17اختلاف ژنتیکی داخل اين کلادها )

وجود ساختار  FST ۀاين، نماي بر علاوه؛ (2است )جدول 

ید أيشده ت دار را بین کلادهای معرفیاژنتیکی معن

 Tajima’s Dو  Fu’s FSهای  نمايه (.2 د )جدولکن می

های ناگهانی  منظور بررسی احتمال وجود گسترش به

از  يک . هیچندشناختی در گذشته استفاده شد جمعیت

های مشخصی از وجود گسترش  نشانه شدهيادهای  نمايه

های گراز وحشی در  شناختی را در جمعیت جمعیت

 (.1يید نکردند )جدول أايران ت
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  ؛کنترل میتوکندری ۀاز ناحی یجفت باز 572ی گرازهای وحشی در ايران بر اساس توالی های ژنتیکی برای کلادها برخی آماره -1جدول 

n. تعداد افراد، h. تعداد هاپلوتايپ، Hd. تنوع هاپلوتايپی، SD. انحراف معیار، Pi. ازای هر جايگاه تنوع نوکلئوتیدی به، K.  متوسط تعداد اختلاف

 های متغیر تعداد جايگاه .P ،نوکلئوتیدی

 n h Hd (SD) Pi (SD) K P Fu’s FS Tajima’s D گروه

 -NE1 22 4 (116/0 )524/0 (00058/0 )00199/0 134/1 5 393/0 514/0کلاد 

 NE2 40 4 (039/0 )583/0 (00014/0 )00367/ 097/2 5 104/3 996/1کلاد 

 168/0 -133/0 3 667/1 00322/0( 00117) 833/0( 222/0) 3 4 کلاد اروپايی

 -745/1 -768/1 21 991/1 00385/0( 0014/0) 725/0( 069/0) 9 38 ايیکلاد آسی

 تحلیل واريانس مولکولی کلادهای گراز وحشی در ايران -2جدول 

 FST P-value درصد تغییرات آزادی ۀدرج منبع تغییرات

 000/0 828/0 84/82 3 بین کلادها

   16/17 100 ها درون کلاد

 

 .بحث

پوشیده  درصد 54)تقريباً  کوهستانی یايران کشور

ای از  ها( با فلات مرکزی مرتفع است که گستره از کوه

 کردهاحاطه  جغرافیايی آن راها در چهار جهت  کوه

. بر اساس (Sagheb Talebi et al., 2013) است

شناختی جهانی فائو، ايران ازنظر  بندی مناطق بوم تقسیم

شناختی  های بوم گیتاشناختی و جنبه های زيست ويژگی

ايران اگرچه شود.  کشورهای آسیايی متمايز می بیشتراز 

 ۀدر محدود طور عمده ازنظر قلمروهای حیاتی به

ی از ياه پالئارکتیک قرار گرفته است، وجود گستره

شناختی و عناصر جانوری و گیاهی دو  های بوم جنبه

های  قلمرو ديگر )آفروترپیکال و اورينتال( در بخش

را از ديد انديشمندان جنوبی، اين کشور 

 .ای قرار داده است گیتاشناسی در جايگاه ويژه زيست

در موقعیت  ها ناحیه بندی جهانی بوم ايران ازنظر تقسیم

در محل برخورد  ازنظر گیاهی و ارزشمندی قرار دارد

تورانی و  - سیبری، ايرانی - چندين منطقه شامل اروپا

انتقالی  ۀطقعنوان من به و شده است واقعسندی  - صحرا

متنوعی از الگوهای گیاهی مرطوب تا خشک  ۀدر گستر

. ايران (Sagheb Talebi et al., 2013)کند  عمل می

زايی  ازنظر تکتونیک جهانی نیز بخشی از کمربند کوه

شود که از اقیانوس اطلس  هیمالیايی محسوب می - آلپی

 ,.Mouthereau et al)تا آرام غربی کشیده شده است 

که  زايی در طول اولیگوسن های کوه فعالیت. (2012

های البرز و زاگرس شده و تغییرات  سبب ظهور کوه

ای را به همراه داشته است،  محیطی و زيستگاهی گسترده

احتمالاً حوادث تکاملی قدرتمندی را برای ايجاد تنوع 

های گیاهی و جانوری بومی و  و گسترش گونه

سیاری از نمونه در برای در ايران )ب انحصاری

شده است.  سبب( (Akhani, 2007) های گیاهی خانواده

شرايط زيستی را در ايران  ای از مجموعه، اين عوامل

تنوع جالب توجهی از که  طوری اند؛ به کردهفراهم 

های ژنتیکی مانند  های مختلف و همچنین گروه آرايه

های مختلف  های متعلق به رده کلادها و هاپلوگروپ

 کشور حضور دارند. ر اينجانوری د
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هايی است که  يکی از گونه گراز وحشی اوراسیايی

 ای در ايران دارد. در پژوهش گسترده اًنسبت پراکنش 

. شد، تنوع ژنتیکی گرازهای وحشی ايران بررسی حاضر

 ,.Larson et al) شده ی انجامها پژوهشبه  باتوجه

2005; Larson et al., 2007; Ottoni et al., 2012; 

Ashrafzadeh et al., 2018b)، های متعلق به  توالی

گرازهای وحشی مناطق مختلف جهان در پنج گروه 

، اروپايی، آسیايی و NE1 ،NE2کلادهای شامل 

بر اين اساس، گرازهای وحشی  گیرند؛ میايتالیايی قرار 

 ، اروپايیNE1 ،NE2ايران در چهار کلاد مادری شامل 

 NE1رسد کلاد  میبه نظر  و گیرند آسیايی جای می و

بیشترين گستردگی زيستگاهی را به خود اختصاص داده 

از غرب  شده که در اغلب مناطق بررسی  طوری به است؛

تا شرق و از شمال تا جنوب پراکندگی دارد. کلاد 

و تنها در  دهد میاروپايی کمترين توزيع را نشان 

های محدودی از شمال و غرب کشور شناسايی  نمونه

جای کلادهای مختلف در اغلب  وزيع هم. ته استشد

و  شوند میرديابی آسانی  که به شکلیست مناطق کشور به

 ۀمشاهد؛ توجه است درخورهای  ترين جنبه يکی از مهم

غربی  تماس بین هر چهار کلاد در شمال ۀيک منطق

های  نشانۀ ديگری از ضرورت توجه به جمعیتکشور 

ای ه گراز وحشی ساکن کشور ايران در پژوهش

 تبارشناختی مرتبط با اين گونۀ جانوری است

(Khalilzadeh et al., 2016). 

گرازهای وحشی ايران،  متعلق بهتوالی  104در میان 

جفت  572 ۀهاپلوتايپ بر اساس تحلیل قطع 20تعداد 

ترين تنوع بیششناسايی شد.  کنترل ۀاز ناحی یباز

ترتیب در کلادهای  هاپلوتايپی و تنوع نوکلئوتیدی به

اروپايی و آسیايی گراز وحشی ساکن ايران برآورد شد. 

، يک هاپلوتايپ NE2کلاد  رونتوجه است که د جالب

در میان گرازهای وحشی خوزستان،  (H1)مشترک 

بويراحمد، قزوين، و یلويهگبختیاری، کهو چهارمحال

هايی از  کردستان و آذربايجان غربی همراه با توالی

 ,.Larson et al)یر و جنگل تارسوس( ترکیه )ازم

(2007; Khalilzadeh et al., 2016  گرفتشکل .

هايی از همدان، کردستان، آذربايجان غربی،  توالی

آذربايجان شرقی، اردبیل و مازندران در ايران همراه با 

نیز  (Larson et al., 2005)هايی از ارمنستان  نمونه

 NE2کلاد را در  (H4)هاپلوتايپ مشترک ديگری 

کرمان متعلق به گرازهای وحشی  های نمونهدادند.  شکل

بويراحمد و کرمانشاه و یلويهگهايی از که همراه با توالی

(Larson et al., 2007) یهاپلوتايپ مشترک (H2)  را

ترين هاپلوتايپ  . فراوانايجاد کردند NE1در کلاد 

(E11) هايی از آذربايجان  نمونه و بین در کلاد آسیايی

غربی، گیلان، قزوين، مازندران، گلستان، خراسان 

 ,.Larson et al)ترکمنستان  و شمالی، خراسان رضوی

2007; Khalilzadeh et al., 2016)  .مشاهده شد

هايی از خراسان رضوی و مازندران  توالی همچنین

در کلاد آسیايی نمايش  را (H26)ی هاپلوتايپ مشترک

سه  ۀاروپايی دربرگیرندها، کلاد  دادند. بر اساس تحلیل

هاپلوتايپ در میان چهار توالی از اردبیل )دو توالی، 

باوجوداين،  ؛يک هاپلوتايپ(، کرمانشاه و گلستان بود

تنهايی  های متعددی شناسايی شدند که هرکدام به توالی

 یبه يک هاپلوتايپ انحصاری و به موقعیت مشخص

، H8 ،H32 ،H33هايی مانند  تعلق داشتند. هاپلوتايپ

H35  در کلاد آسیايی، هاپلوتايپH3  در کلادNE1 ،

و  H10های  و هاپلوتايپ NE2در کلاد  H9هاپلوتايپ 

H14 های انحصاری  توالی جملهدر کلاد اروپايی از

ها  ، برخی هاپلوتايپسويیاز  ؛دآين شده به شمار میياد

ای دارند  که پراکنش گسترده H11و  H2 ،H4مانند 
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های نیايی باشند  هاپلوتايپ دۀدهن شانممکن است ن

(Alves et al., 2010). 

 و Fu’s FSهای  در پژوهش حاضر، نمايه

Tajima’s D های  برای بررسی شواهدی از گسترش

هنگام چنانچه  ند.شناختی اخیر استفاده شد جمعیت

داری برآورد اهای منفی و معن ها ارزش اين نمايه ۀمحاسب

های  گسترشنسبت روشنی برای  شواهد به، دنشو

 Fu, 1997; Ojeda, 2010; Keis et)شناختی  جمعیت

al., 2013; Kusza et al., 2018) خواهند وجود 

متعلق به  شدۀ های بررسی بر اساس تحلیل توالی. داشت

ای از  هیچ نشانه کلادهای گراز وحشی در ايران،

 شناختی به دست نیامد. های جمعیت گسترش

اختار ژنتیکی وجود س AMOVA و FSTهای  يافته

ید أيداری را بین کلادهای گراز وحشی در ايران تامعن

های منحصر به  . شناسايی برخی هاپلوتايپکنند می

شواهدی را برای ، های جغرافیايی مشخص موقعیت

 . اين عواملکند میوجود ساختارهای ژنتیکی فراهم 

غربی  ويژه در شمال همراه با سطح تنوع هاپلوتايپی بالا به

های يخچالی متعلق  از وجود پناهگاهرا شواهدی  ،کشور

به آخرين عصر يخبندان برای گراز وحشی در اين 

د کن میبخش از کشور )يا مناطق نزديک آن( پیشنهاد 
(Ashrafzadeh et al., 2016; Khalilzadeh et al., 

اغلب الگوی پراکنش  دهند میها نشان  پژوهش .2016)

بر اين  ؛متفاوت استهای مختلف پستانداران  بین جنس

( رفتار وفادارانه) بیشتر به زيستگاه مادری ها اساس، ماده

 ,Greenwood)د ناراغلب به انتشار تمايل د نرها و

ها در پراکنش اغلب نتايج متفاوتی  . اريبی جنس1980)

نشانگرهای مختلف  بارا هنگام بررسی ساختار ژنتیکی 

 ؛دهد میست ای( به د )نشانگرهای میتوکندريايی و هسته

افزايش فراوانی  بهها  ماده ۀاز يک سو، رفتار وفاداران

های  ها )ژنوم میتوکندری( در گروه هاپلوتايپ

از سوی ديگر، اريبی  و شود میمجزا منجر  جغرافیايی

شدن  سمت نرها اغلب سبب همسان پراکنش به

 شود های اللی در ژنوم هسته می فراوانی

(Avise, 2000)الگوهای مشخصی از بر اين اساس،  ؛

ساختار فیلوجغرافیايی میتوکندريايی )مانند کلادهای 

هايی مانند گراز  های گونه جغرافیايی مجزا( در جمعیت

های مبتنی  که بررسی حالی شوند؛ در وحشی مشاهده می

بر ژنوم هسته ممکن است اين ساختار فیلوجغرافیايی 

ين درمجموع، استفاده از چندمادری را تأيید نکنند. 

وارثتی متفاوتی دارند،  ۀنشانگر مولکولی که شیو

از ساختار ژنتیکی فراهم و اطلاعات را ارزيابی بهتری 

پراکنش وابسته به جنس نمايان ۀ ارزشمندی را در زمین

های متعددی که از  . پژوهش(Avise, 2000) کند می

ها استفاده  پذيری متفاوت در تحلیل نشانگرهای با وراثت

ای ساختار  های هسته کنند لوکوس ید میيأت اند کرده

تری را نسبت به نشانگرهای  ژنتیکی ضعیف

 ;Burg et al., 1999)کنند  میتوکندريايی برآورد می

Goldsworthy et al., 2000; Hoffman et al., 

تر  منظور بررسی کامل شود به توصیه می بنابراين ؛2006)

ن، در تنوع و ساختار ژنتیکی گرازهای وحشی در ايرا

بر نشانگرهای میتوکندريايی از  های آتی علاوه پژوهش

 استفاده شود. نیز نشانگرهای ژنوم هسته

 

 .سپاسگزاری

معاونت پژوهشی دانشگاه شهرکرد و گرنت از 

حمايت مالی پژوهش  برای 95GRN4M41705 ۀشمار

 شود. می گزاریسپاسحاضر 
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