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 چكيده

هاي اخير در اكثر در سالاما ها را دارند،  ها توانايي زيستن در انواع زيستگاه با وجود اينكه گرگ
لذا ها به شدت كاهش يافته و در برخي مناطق به طور كامل نابود شده است.  مناطق كشور جمعيت آن

هاي مديريت حيات وحش وابسته به  برنامه اجرايهاي حفاظتي در اين راستا ضروري است.  اجراي برنامه
توان با استفاده از  شناسي مولكولي مي هاي اخير با گسترش بوم تخمين اندازه جمعيت است. در سال

هاي سنتي برآورد كرد. با توجه به اينكه  هاي ژنتيكي اندازه جمعيت را با دقت بيشتري نسبت به روش روش
بيني تغييرات جمعيت در حيوانات وحشي و محاسبه  قوي در پيشژنوم ميتوكندري به عنوان يك نشانگر 

در اين مطالعه با استفاده از اين نشانگر اندازه جمعيت موثر ، شود اندازه جمعيت موثر افراد ماده بكار برده مي
)Ne( قلاده برآورد شد كه با در نظر گرفتن نسبت  45هاي همدان، قزوين، زنجان حدود  افراد ماده در استان

اندازه  (Ne/N) به اندازه جمعيت كل ها و همچنين نسبت اندازه جمعيت موثر جنسي يك به يك در گرگ
 . شدمحاسبه  هااين استانقلاده در  360تا  90جمعيت كل بين 
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 مقدمه
رين بزرگت )Canis lupus(گرگ خاكستري 

آسيا، اروپا و  سانان است و در عضو خانواده سگ
 & Mech) داردآمريكاي شمالي گسترش زيادي 

(Boitani, 2003. ها توانايي زيستن  اگر چه گرگ
در وجود اين ها را دارند، با  در انواع زيستگاه

ها  هاي اخير در اكثر مناطق كشور جمعيت آنسال
طور  به شدت كاهش يافته و در برخي مناطق به

آگاهي از  ).Ziaei, 2009( كامل نابود شده است
هاي حيات وحش و به ويژه  اندازه جمعيت

هاي در خطر انقراض، نادر و كمياب يكي از  گونه
مهمترين اطلاعات مورد نياز در فرآيند مديريت و 

شود، به  ها محسوب مي حفاظت از اين دسته گونه
1Fنحوي كه اتحاديه جهاني حفاظت

ت اندازه جمعي 1
هاي  كليدي در تعيين گونه فاكتوررا به عنوان يك 

دهد  در خطر انقراض مورد استفاده قرار مي
)Freeland, 2005.(  لذا مديريت حيات وحش

وابسته به تعيين يا تخمين دقيق اندازه جمعيت 
 ,.Wesley et al., 2000; Solberg et al) است

هاي متفاوتي براي محاسبه اندازه  روش . 2006)
هاي سنتي  يت وجود دارد. از جمله روشجمع
 توان به روش صيد و علامت گذاري، روش مي

هوايي اشاره كرد  هايشمارش و سيبر-جالي
(Krebs, 1999) .ها معمولا دشوار و  اين روش

پرهزينه هستند و در مواردي نيز به سلامتي افراد 
رسانند. برخي متخصصان مورد مطالعه آسيب مي

ديگري از قبيل تخمين اندازه نيز به رويكردهاي 
هاي حضور افراد  جمعيت براساس ثبت نمايه

                                                           
۱ IUCN 

اند  جمعيت در زيستگاه مربوطه روي آورده
(Solberg et al., 2006). 

تحقيقات نشان داده است كه جايگاه هاي 
موجود روي كروموزوم ها مسئول تغييرات در 

 Kharrati koopaeiهستند (صفات مهم اقتصادي 

& Mohammadabadi, 2013هاي  در سال ) و
شناسي ملكولي تحولي شگرف در  اخير زيست

 شناسي پديد آورده است. از آنجا كه قيقات بومتح
برآورد اندازه جمعيت و اندازه جمعيت موثر از 

توان  ، ميدشوار است هاي جمعيت شناختي داده
با  اطلاعات با ارزشي را از ساختار جمعيتها

گيري نظريه  بكار  هاي ژنتيكي، استفاده از روش
2Fيگپارچگي

3Fبيسين  ، آزمون2

و آزمون  3
4Fحداكثراحتمال

 ;Walpes, 2006)به دست آورد 4

Peng & Zhang, 2011; .Drummond et al., 
با ) 2006( .Solberg et al ،پژوهشي. در 2005)

هاي حضور  استفاده از دو روش سنتي ثبت نمايه
ن و بررسي هوايي با استفاده از بالگرد و همچني

هاي ريزماهواره، اندازه  روش نوين بررسي جايگاه
جمعيت خرس را در جنوب سوئد محاسبه 

ها نشان داد كه برآورد جمعيت با  نتايج آن .كردند
تري ارائه  هاي ژنتيكي نتايج دقيق استفاده از روش

 .(Solberg et al., 2006)دهد  مي
اخيرا مفهوم اندازه جمعيت موثر در 

شود. اندازه  بكار برده ميشناسي حفاظت  زيست
جمعيت موثر يكپارچگي اثرات ژنتيكي و 
تاريخچه تغييرات جمعيت را در طي تكامل بيان 

                                                           
۱Coalescent 
۲Bayesian   
۳ Maximum likelihood 
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 در. (Hare et al., 2011; Walpes, 2006)كند  مي
ژنوم  يكه با استفاده از توال يا مطالعه يط
 يراندر ا يكل و بز وحش در خصوص يتوكندريم

 عنوان به موثر تيجمع اندازه ،صورت گرفت
 در وحشي بز و كل گونه تيجمع رشد از ياهينما

نسبت  (Naderi et al., 2008). شد محاسبه ايران
بين اندازه جمعيت موثر به اندازه جمعيت 

درصد در  25/0درصد تا  يكبين   (Ne/N)كل
هاي مختلف متغير است  جمعيت گونه

(Frankham, 2000). هاي در سطح دنيا پژوهش 
اندازه جمعيت موثر  رابطه با برآورد در گوناگوني

بكار با فنلاند كشور در چنانچه، انجام شده است
نوسانات اندازه  زماهوارهير گاهيجا 10 يريگ

 راتييتغ ياستفاده از بررس باموثر گرگ  تيجمع
 Aspi et) ديها محاسبه گرد آلل يفراوان يفصل

al., 2008 .( 
ي كه ژنوم ميتوكندري دارا با توجه به اين

و بدون  استتعداد زيادي نسخه در هر سلول 
شود، گونه تغييري از مادر به فرزند منتقل ميهيچ

موثر بر هاي جمعيت شناختي  فرآيندقادر است تا 
مانند گسترش جمعيت و يا تاريخچه جمعيت 

و به عنوان يك نشانگر قوي  نمودهرا بيان  ها آن
بيني تغييرات جمعيت در حيوانات  در پيش
 ،و محاسبه اندازه جمعيت موثر افراد مادهوحشي 

بكار برده ويژه بر اساس تغييرات در طي زمان ه ب
 ,.Atkinson et al, 2008; Zhang et al)شود  مي

2003; Tallmon et al., 2007; Naderi et al., 
2008; Bollongino et al., 2012; 
AsadiAghbolaghia et al., 2014; Zamani et 

al., 2015 .( در  نهيزم نيدر ا يمتعدد مطالعات
مختلف انجام شده است از جمله، با  يها گونه

فرد  375 يتوكندريكنترل ژنوم م هياستفاده از ناح
 هينظر يريبكارگ با ومختلف  يها از قاره

موثر  تياندازه جمع ن،يسيو آزمون ب يكپارچگي
سپس  ،ها محاسبه شد قاره يانسان در تمام

اندازه  راتييموثر روند تغ تيبراساس اندازه جمع
صد هزار سال گذشته در  يانسان در ط تيجمع
قرار گرفت  يها مورد بررس قاره يتمام

.(Atkinson et al., 2008) 
هاي اخير تضاد بين گرگ و جوامع  در سال

هاي همدان، قزوين و  بومي در محدوده استان
زنجان در حال افزايش است و گزارشات متعددي 

هاي اهلي و انسان در  ه داماز حملات گرگ ب
جوامع . واكنش مناطق مذكور ثبت شده است

اقدام به به اين تقابل رو به افزايش نيز بومي 
انقراض محلي  بهتواند  مياست كه ها  كشتن گرگ

اين در . بيانجامد مناطقها در اين  جمعيت گرگ
تا با استفاده از نشانگر ژنوم مطالعه تلاش شد 

و اندازه  گرگ عيت موثراندازه جمميتوكندري 
هاي همدان، قزوين  در محدوده استان جمعيت كل
تا براي مديران فني در  برآورد گرددو زنجان 

شبكه حفاظت از تنوع زيستي به عنوان ابزاري 
 براي تصميم گيري ها بكار آيد. 

 ها مواد و روش
 با همكاري سازمان حفاطت محيط زيست

محدوده از  گرگ قلاده 14از  )1388-1390( 
 هاي همدان، زنجان و قزوين نمونه بافت استان

هاي شكار  گرگ شاملها  نمونه. تهيه شد ماهيچه
 و اي شده توسط مردم بومي، تلفات جاده

شده از مناطق مختلف اين  آوري هاي جمع لاشه
كه عليرغم ميرسد . به نظر )1(شكل  ها بود استان
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ق ها در مناط تعداد بالاي شكار غير قانوني گرگ
مختلف كشور، لاشه ها به موزه و يا بانك ژن 
سازمان حفاظت محيط زيست ارسال نشده و 

لذا فقط تعداد دو نمونه ، سريعا معدوم مي گردد

ي ها نمونهدست آمد. ه از بانك ژن اين سازمان ب
ابتدا در الكل و سپس در سيليكاژل قرار  بافت

به آزمايشگاه  DNAداده شدند و جهت استخراج 
 شدند.منتقل 

 

 
 .موقعيت مناطق نمونه برداري -1شكل 

Figure 1- Location of sampling. 
 

همچنين از ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري 
يكي متعلق به استان قزوين  ،دو نمونه گرگ

)AY570180(  و ديگري متعلق به استان همدان
)AY570181( 5بانك كه در پايگاه ژنF

ثبت شده  1
نيز در تجزيه و  (Ardalan et al., 2011) بودند

تحليل نتايج استفاده شد (توالي اين دو نمونه با 
هاي  توالي ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري نمونه

پوشاني كامل  مورد بررسي در اين مطالعه هم
هاي مورد  بنابراين تعداد كل نمونه، داشتند)

كه بنا بر بود نمونه  16بررسي در اين مطالعه 
ته اين تعداد نمونه جهت مرور منابع صورت گرف

  باشداندازه جمعيت موثر مناسب مي

(Kalinowski et al., 2002; Tallmon et al., 
2004; Russell et al., 2008.(. 

                                                           
۱ NCBI 

با استفاده از  DNAاستخراج 
 DNA صورت گرفت.  (AccuPrep)كيت

PCR6F استخراجي تا زمان

درجه  -20در دماي  2
راجي استخ DNAنگهداري شد. كيفيت و كميت 

نيز با استفاده از ژل آگارز يك درصد و دستگاه 
 اسپكتروفتومتري تعيين شد.

 مراز، الكتروفورز و اي پلي واكنش زنجيره

 يابي توالي
و آغازگر پسرو   L-proابتدا از آغازگرهاي پيشرو

H-phe  استفاده شد& Randi,1997) (Douzery  
 -1500يك قطعه حدود شد پيش بيني ميكه 

تكثير ). 1(جدول كنند بازتوليد جفت  1400
اي  ژني با استفاده از واكنش زنجيره  جايگاه

ميكروليتر و شرايطي  25مراز در حجم  پلي
 tagاللملي، يك واحد بين DNAنانوگرم  20شامل

                                                           
۱Polymerase chain reaction 
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DNA مراز، بافر  پلي PCRx1 ،5/1 مولار  ميلي
از هر كدام از  ميكروليتريك  ،كلريد منيزيم

 25رسيدن به حجم  و آب مقطر تاآغازگرها 
اين  PCRميكروليتر انجام گرفت. سپس محصول 

و آغازگر  L-proها توسط آغازگر پيشرو  آغازگر
H-576  (Randi et al., 2000) مجددا PCR  شد

جفت باز تشكيل شد.  600و يك قطعه حدود 
چرخه دمايي براي تكثير ناحيه كنترل ژنوم 

درجه  95دقيقه در  10ميتوكندري عبارت بود از: 
ثانيه در  30چرخه، شامل 35 گراد و در ادامه سانتي

 1درجه و  58ثانيه در  30گراد و  درجه سانتي 94
درجه در  72درجه و بسط نهايي با  72دقيقه در 

7Fسازيدقيقه. خالص 5

با استفاده  PCRمحصولات 1
از برش از روي ژل آگاروز انجام شد، سپس 

ت يابي از طريق شركجهت توالي PCR محصول
تكاپوزيست به كشور كره جنوبي ارسال گرديد و 

 Appliedيابي با استفاده از دستگاه مدل توالي

Biosystems 3730xl/Bioneer 3730xl  انجام
بانك ثبت هاي مزبور در پايگاه ژنتوالي. شد

 .(AsadiAghbolaghib et al., 2014) گرديدند
  KC540919, KC540918, (KC540917, 

KC540925, KC540922, KC540920, 
KC540929). KC540928,     KC540927,     

 هاتجزيه وتحليل داده
-با استفاده از نرميابي حاصل از توالي نتايج

8Fهاي سك اسكيپافزار

9Fمگاو  2

ويرايش شدند.  3
10Fها با استفاده از نرم افزار آرلكوين تعداد هاپلوتيپ

4 
تعيين شدند و ميران تنوع هاپلوئيدي، تنوع 

                                                           
۱Purification 
۱Seqscape2.7 
۲MEGA.5 
3Arlequin 3.11  

مورف با وتيدي و تعداد جايگاهاي پلينوكلئ
11Fاي اسپي ان استفاده از نرم افزار  دي

برآورد شد.  5
12Fافزار بيوتيدر نرم

با استفاده از نظريه يكپارچگي  6
GTR 13Fو انتخاب مدل

و تكرار  بيسين  ، آزمون7
 ميليوني زنجيره ماركوف 120

14F

فايل ورودي نرم  8
15Fافزار بيست

هاي  تهيه شد. سپس بر اساس پارامتر 9
افزار بيوتي و حدود اطمينان  انتخاب شده در نرم

درصد، آناليز محاسبه اندازه جمعيت موثر در  95
نرم افزار بيست اجرا شد. در نهايت نتايج در نرم 

16Fافزار تريسر

مورد مشاهده قرار گرفتند و  10
نمودارهاي مربوطه با استفاده از  نظريه 

17Fيكپارچگي و مدل رشد منطقي

 تريسم شدند 11

)Drummond et al., 2007.( 
بر اساس نظريه يكپارچگي اندازه جمعيت موثر 

طبق  mtDNAبا استفاده از نشانگرها هاپلوييد 
 & Wakeley(گردد  رابطه زير برآورد مي

Sargsyan, 2009(: 
        1معادله

                      θ= 2. Nef  . mµ  
= Nef اندازه جمعيت موثر افراد ماده 
= mµ m ل توالي طو µ,  نرخ جهش در
 .هرنسل

 

                                                           
٤DnaSp 
۵Baeuti1.4 

 ۶ General Time Reversible 
۷Markov chain Monte Carlo 
۸Beast1.4.6 
۹Tracer1.5 
۱۰Logestic growth  



)1394 پاييز، 3، شماره 7مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره   

۲٤ 
 

 .ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندري جهت تكثير مورد استفاده يآغازگرها ها يتوال -1جدول 
Table 1- Sequences of the used primers for  produce mitochondrial control region. 

 توالي
Sequence 

 آغازگر
Primer 

5'-CGTCAGTCTCACCATCAACCCCCAAAGC-3' L-Pro 
5'-GGGAGACTCATCTAGGCATTTTCAGTG-3' H-phe 

5'-TTTGACTGCATTAGGGCCGCGACGG-3' H-576 
 

با توجه به اينكه ژنوم ميتوكندري در اكثر 
پستانداران بدون هيچ كليه موجودات بويژه در 

شود، اندازه  تغييري از طريق مادر منتقل مي
جمعيت موثري كه با استفاده از اين نشانگر 

شود، اندازه جمعيت موثر افراد ماده  اسبه ميمح
 ;Bollongino et al., 2012) شود محسوب مي

Frankham., 2005; Wakeley & Sargsyan, 
نسبت  Maynard Smithطبق نظريه    2009).

در كوتاه مدت ممكن است جنسي در پستانداران 
در نظر گرفته  1:1ولي در بلند مدت  ،تغيير كند

 ,Maynard Smith, 1980; Williams) شود مي

در  1:1در اين پژوهش نيز نسبت جنسي   1979).
و  (Mech & Boitani, 2003) نظر گرفته شد

دو برابر اندازه  (Ne) اندازه جمعيت موثر كل
 .در نظر گرفته شد )Nef( جمعيت موثر افراد ماده

اندازه جمعيت موثر به  همچنين با توجه به اينكه
درصد تا  يك) كه بين Ne/Nاندازه جمعيت كل (

 & Nunney) ،شود درصد در نظر گرفته مي 25/0

(Elam, 1997; Frankham, 2005   در اين مطالعه
با معكوس كردن اين نسبت اندازه جمعيت كل 

 محاسبه گرديد.
 

 نتايج

 استخراجي DNA تبررسي كيفي

هاي استخراج DNAنتيجه حاصل از بررسي     
هاي DNAاد كه % نشان د1شده روي ژل آگارز 

استخراج شده داراي كميت و كيفيت قابل قبولي 
مراز هستند براي استفاده در واكنش زنجيره پلي

در روش اسپكتوفتومتر ميزان جذب در ). 2شكل (
با استفاده از  nm280و  nm260طول موج 

هايي كه اين دستگاه بيوفتومتر محاسبه شد. نمونه
قرار داشت   2تا   8/1ها در دامنه نسبت براي آن

ها استخراج مجددا قابل قبول و براي ساير نمونه
 انجام شد.

-اي پليتكثير قطعات در مرحله واكنش زنجيره

 مراز
تصوير حاصل از قطعه اوليه تكثير شده     

جفت باز)  توسط آغازگرهاي  1500-1400(
بر روي ژل  H-pheو آغازگر پسرو   L-proپيشرو

تصوير حاصل از  ) است.3آگاروز مطابق شكل (
توسط جفت باز)  600قطعه ثانويه تكثير شده (

بر روي ژل   H-576و آغازگر  L-proآغازگر 
 ) است.4آگاروز مطابق شكل (
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  .هاي استخراج شده بر روي ژل آگارزDNAتصوير مربوط به بررسي كيفيت  -2شكل 

Figure2- Image for extracted DNA quality on agaroz gel. 
 

 
بر روي ژل  H-pheو آغازگر پسرو   L-proتوسط آغازگرهاي پيشرو قطعه تكثير شدهتصوير  -3شكل 

 آگاروز.
Figure 3- Image for produced piece by primers L-pro and H-phe on agaroz gel. 

     

 
 آگاروز. بر روي ژل H-576و آغازگر پسرو   L-proقطعه تكثير شده توسط آغازگرهاي پيشرو -4شكل 

Figure 4- Image for produced piece by primers L-pro and H-576 on agaroz gel. 
 

 تجزيه و تحليل نتايج
افزار آرلكوين  نتايج حاصل از نرمبراساس 

در استان همدان، سه  گرگ هاپلوتيپپنج 
هاپلوتيپ در استان زنجان و دو هاپلوتيپ در 

 هاپلوئيديوع ميزان تنشد. استان قزوين شناسايي 
892/0 (Hd = 0.892)  و ميزان تنوع نوكلئوتيدي

0,079 (π=0.079)  همچنين تعداد شدمحاسبه ،
جايگاه برآورد (S=19)  19مورف هاي پليجايگاه

براساس  (Nef)اندازه جمعيت موثر افراد ماده  شد.

با حدود اطمينان  افزار بيست از نرم نتايج حاصل
متوسط و به طور  ه قلاد 50تا  40بين درصد  95
قلاده در نظر گرفته شد. با توجه به وجود  45

اندازه ، ها نسبت جنسي يك به يك در گرگ
تخمين زده مي قلاده  90جمعيت موثر كل تعداد 

 360تا  90تعداد كل جمعيت بين همچنين . شود
اندازه جمعيت  5شكل  .شود ميپيشنهاد قلاده 

 . دهد ميموثر برآورد شده را در طي زمان نشان 
مربوط به اجراي برنامه محاسبه اندازه  نيز 6شكل 
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 باشد.  افزار تريسر مي نرمدر  فجمعيت موثر و تعداد تكرار زنجيره ماركو
  

 
 هاي ماده.برآورد اندازه جمعيت موثر گرگ -5شكل 

Figure 5- Calculate the effective population size (Ne) of female wolve. 
 

 
 در نرم افزار تريسر. فاندازه جمعيت موثر بنا بر تعداد تكرار زنجيره ماركو محاسبه -6شكل 

Figure 6- Calculate the effective population size (Ne) based on number of repeat Markov 
chain in Tracer. 

 

 و نتيجه گيري بحث
بر اساس نتايج حاصل از تعداد 

تنوع يزان هاي تشكيل شده و م هاپلوتيپ
هاي مورد بررسي در اين  ، گرگهاپلوئيدي

در . بودندپژوهش از تنوع بالايي برخوردار 
هاي همدان، قزوين و زنجان با  محدوده استان

كيلومتر مربع، اندازه  56708وسعت تقريبي 
محاسبه  قلاده 45جمعيت موثر افراد ماده حدود 

اندازه  1:1شد و با توجه به نسبت جنسي 
 قلاده در نظر گرفته شد 45ر نرها نيز جمعيت موث

قلاده برآورد  360تا  90و تعداد كل جمعيت بين 
كه حداقل اندازه  Frankham شد. بنابر نظريه

هاي  مورد نياز براي بقاي جمعيتجمعيت موثر 
 گيرد فرد در نظر مي 50 را وحشي

)Frankham,1995( اندازه جمعيت موثر افراد ،
دهد  حاسبه شد نشان ميماده كه در اين مطالعه م
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كه جمعيت گرگ در مناطق ذكر شده از وضعيت 
 .استنسبتا مناسبي برخودار 

 نمونه 15 از استفاده با يمشابه مطالعه 
 در يامروز ياهل يها گاو از نمونه 26 و ليفس

 صورت انهيخاورم منطقه يها گاو خصوص
 كنترل هيناح از استفاده با  مطالعه نيا در. گرفت

 ،يكپارچگي هينظر يريگبكار و يكندرتويم ژنوم
 يسازياهل زمان در ماده افراد موثر تيجمع اندازه
 شد زده نيتخم فرد 80 حدود گاوها

(Bollongino et al., 2012) .نيز  2009 سال در
 يتوكندريم ژنوم از استفاده با يا گستردهمطالعه 

 مختلف يها  رده از يجانور گونه 1712 در
 ها يماه خزندگان، حشرات، گان،پرند ها، مهره يب(
 & Piganeau( گرفت صورت) پستانداران و

Eyre, 2012( .هينظر يريگبكار  با مطالعه نيا در 
 جهش مدل نيچند از استفاده با و يكپارچگي

 مورد ماده افراد موثر تيجمع اندازه متفاوت
 اندازه مطالعه نيا در نيهمچن. گرفت قرار سهيمقا

 و سان سگ گونه 26 در ادهم افراد موثر تيجمع
 كي هر يبرا زانيم نيا كه شد، يبررس سان گربه

 گونه هر از( شد محاسبه فرد 16 حدود ها گونهاز 
 قرار يبررس مورد فرد 4 تا 2  متوسط طور به

 كه داد نشان مذكور پژوهش جهينت). گرفتند
 از استفاده با كه يموثر تيجمع اندازه نوسانات

 شود، يم محاسبه ستاندارانپ در يتوكندريم ژنوم
 & Piganeau( است كمتر جانوران ريسا به نسبت

Eyre, 2012(. 
به علت تغيير در تعداد افراد گروه و 

ها همواره اندازه جمعيت موثر  همپوشاني نسل

هاي گرگ نسبت به اندازه جمعيت  جمعيت
 ;Frankham, 1995)سرشماري كمتر است 

(Nunney, 1995; Aspi et al., 2006.  با توجه
وجود مهاجرت، قابليت بالاي پراكنش و   به

پراكندگي گرگ و همينطور گستردگي قلمروي 
، اين ميزان (Mech & Biotani, 2004)اين حيوان 

هاي همجوار  اندازه جمعيت موثر همواره با استان
باشد. به  لرستان در ارتباط ميو  كردستاناز جمله 

ي گرگ در ها جابجايي گلهبه علت عبارت ديگر 
جمعيت اندازه  تواند مي ،طي فصول مختلف سال

 در محدوده مناطق ذكر شدهرا ها  موثر گرگ
 . دستخوس تغيير كند

 هاي وحشي تحت تاثير  اندازه جمعيت
نوسانات در اندازه . قرار داردفاكتورهاي متفاوتي 

جمعيت يكي از مهمترين فاكتورهاي تاثير گذار بر 
به طور متوسط باعث  اندازه جمعيت موثر است و

شود  درصدي اندازه جمعيت موثر مي 65كاهش 
(Frankham, 2000) . اين امر خود بر تغيير

ها اثر گذار بوده و ساختار سني و جنسي جمعيت
در بقاء بلند مدت جمعيت را با خطر روبرو سازد. 

ها در منطقه  طي مطالعه ساختار ژنتيكي گرگ
 11ي وسيعي از شمال غرب روسيه با بررس

با استفاده نمونه گرگ و  43جايگاه ريزماهوراه در 
تا  28اندازه جمعيت موثر بين  ،از آزمون بيسين

گيري را  فرد برآورد شد و با استفاده از بكار 80
18Fبطه نامتعادلي لينكاژ

فرد برآورد  115تا  38بين  1
 .(Aspi et al., 2009) شد

                                                           
۱ Linkage disequilibrium 
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هاي طبيعي و  با توجه به تخريب زيستگاه
در اكثر  Canisهاي جنس  معيت گونهكاهش ج

ممكن است در آينده نزديك جمعيت نقاط كشور 
 غربي هاي بويژه در استانكاهش يابد  ها اين گونه

هاي  حملات گرگ به دامهاي اخير  كه در سال
كشتار  و اين امر باعثافزايش يافته   اهلي و انسان

بنابراين  است.  شده اين حيوان توسط مردم بومي
امري لازم به شمار ژنتيكي  منظم پايش برنامه

ميرود. متاسفانه يكي از مشكلاتي كه در طي انجام 
اين پژوهش وجود داشت كمبود تعداد نمونه بود، 
لذا با توجه به حساسيت مطالعات ژنتيكي نسبت 
به تعداد نمونه و قدرت بالاي پراكندگي گونه 
گرگ و ساير گوشتخوارن بزرگ جثه پيشنهاد 

هت تخمين اندازه جمعيت كل و اندازه گردد ج مي
ها، مطالعات آتي در  جمعيت موثر در اين گونه

تر و با استفاده از تعداد بيشتري  سطحي گسترده
 نمونه صورت گيرند.

 تقديروتشكر
بانان و از همكاري كليه محيطبدين وسيله 

كارشناسان محترم اداره كل حفاظت محيط زيست 
برداري اين نهاستان همدان كه در مراحل نمو

شود. تحقيق همكاري نمودند، تقدير و تشكر مي
اين تحقيق با حمايت مالي اداره كل حفاظت 
محيط زيست استان همدان در چارچوب طرح 

 كاربردي آن اداره كل به انجام رسيده است.
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Abstract 
      Although wolves have the ability to live in different habitat types, in recent years their 
population has been drastically reduced in most parts of the country and in some areas has 
become extinct. Conservation programs are essential to ensure the viability of the remaining 
wolf populations. Wildlife management programs are depended on estimation of population 
size. With the development of molecular ecology in recent years and considering the 
ineffectiveness of traditional methods to estimate population size, population genetics 
methods have been developed to estimate population size more accurately than traditional 
methods. The mitochondrial genome is a strong indicator in predicting changes of population 
size of wild animals and calculating the effective population size (Ne) of female animals. 
Using mtDNA markers, we calculated the female effective population size in Hamedan, 
Qazvin, and Zanjan provinces. According to sex ratio (1:1) and ratio of effective population 
size to the census population size (Ne/N), the total population size was calculated between 90 
to 360 wolves in these provinces. Our results suggest that estimating the effective population 
size by molecular markers is a useful tool for management of small and isolated populations. 
 
Keywords: Wolf, mtDNA, effective population size, population size, Hamedan, Qazvin, 
Zanjan. 
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