
                                                                                     

  مجله بيوتكنولوژي كشاورزي

 ISCپژوهشي و - علمي

  يتوكندريكنترل م هيناحسمان بر اساس چند شكلي  رهيافت مولكولي براي شناسايي زوج

  

نويد  ،3آقبلاغي ، مرضيه اسدي2، علي شعباني2سيد محمود عقيلي، 1، سالومه بازيان2∗∗∗∗، حميدرضا رضايي1وحيد زماني

  3زماني
  طبيعي گرگان ابعدانشگاه علوم كشاورزي و من ستيز طيمح - آموخته مهندسي منايع طبيعي دانش 1
 طبيعي گرگان  عضو هيات علمي، دانشگاه علوم كشاورزي و منابع 2

  محيط زيست دانشكده منابع طبيعي، دانشگاه تهران - آموخته مهندسي منايع طبيعي دانش 3

 07/03/1393: ، تاريخ پذيرش05/07/1392: تاريخ دريافت

  

  دهيچك
. شكار غير قانوني كاهش چشمگيري داشته استبواسطه  سم زوج هاي هاي اخير جمعيت گونه در سال

از طريق مشاهده  متخلف شكارچيان از كشف شده هاي بافت و بدن اعضاي شناسايي موارد از بسياري در
حاضر  تحقيق از هدف .كند مي مواجه مشكل با را گرفته صورت تخلف اثبات امر اين و نيست ميسر چشمي

 شناسايي ميتوكندري و استفاده از آغازگرهاي عمومي براي اول ژنوممبناي نشانگر متد بر ملكولي روشي ارائه
 بافت هاي تحقيق نمونه اين اجراي منظور به .است گرازها و گاوها ها، گوزن هاي از خانواده  هشت گونه

، جبير  (Capreolus capreolus)، شوكا (Cervus elaphus maral)مرال: سم شامل زوج گونه هشت
(Gazella bennettii)،  آهو(Gazella subgutturosa)، گوزن زرد ايراني(Cervus dama mesopotamica) ، 

هاي وحشي مناطق  از جمعيت  (Ovis vignei)و قوچ اوريال (Capra aegagrus)پازن  ، (Sus scrofa)گراز
 كندرينتايج به دست آمده نشان داد طول ناحيه كنترل ميتو .مختلف مورد بررسي و شناسايي قرار گرفتند

(D-loop)  573جفت باز  ، شوكاجفت باز 569مرال (هاي مورد مطالعه چندشكلي بالايي دارد  در گونه ،
 990پازن  ، جفت باز 566، گراز جفت باز 578، گوزن زردايراني  جفت باز 644، آهو  جفت باز 598جبير 

ه كمك اين  ويژگي ها ب كه بر اين اساس تشخيص گونه، )جفت باز 1062و قوچ اوريال  جفت باز
به اين ترتيب استفاده از اين روش و ارايه مدارك ژنتيكي معتبر به دادگاه، تحولي در . باشد پذير مي امكان

هاي كمياب را در  توان حضور اين گونه همچنين، مي. زمينه برخورد با تخلفات شكار به وجود خواهد آورد
  .ها را بهبود بخشيد ناسي آنش مناطق مختلف با قطعيت مشخص نمود و مطالعات بوم

  . كنترل ژنوم ميتوكندري، تخلفات شكار سمان، ناحيه  زوج :كلمات كليدي
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  مقدمه

چالش ها در زمينه ترين  يكي از مهم

آشنايي كامل با  ،حفاظت از حيات وحش

در اين راستا شناسايي  .استگونه  شناسي بوم

اي را  كه نقش ويژه محيط زندگي آنهادر  ها گونه

برآورد چگونگي وضعيت و متعاقب آن نرخ  در

انقراض و يا ماندگاري گونه در طبيعت ايفا 

 . (Frankham, 2005)در الويت قرار دارد ،كند مي

وحشي  يها مشاهده و شناسايي بسياري از گونه

زي  مانند شب، رفتاريهاي خاص  به علت ويژگي

با  آميزي استتاري رنگ ، هاي فراري گونه، بودن

موارد نيز با اشتباهاتي برخي و در وار دش ،محيط

 هاي متفاوتي جهت شناسايي روش .همراه است

 و مشاهده مستقيمروش  مانند يوحش  هاي گونه

در  .شود مي استفاده هاي آزمايشگاهي بررسي

هاي شناسايي مبتني بر  روش اكثرگذشته 

امروزه در  اما. بوده استشناسي  هاي ريخت روش

داني جهت شناسايي از مطالعات ميبسياري 

با بررسي تغييرات ژنتيكي وحش  حيات هاي گونه

توان اطلاعات با ارزشي در خصوص  به راحتي مي

هاي  ها با استفاده از نمونه شناسايي گونه

به دست  خون و پوست، مو، پرغيرتهاجمي مانند 

 ,.Imaizumi et al., 2007; Bellis et al)آورد

2003; Balitzki et al., 2005; Riddle et al., 

2003; Kitano et al., 2007) .هاي مختلفي  روش

اي  زنجيرهها بر پايه واكنش  تشخيص گونهبراي 

 آغازگرهايكه شامل ايجاد  ،پليمراز وجود دارد

PCR آغازگرهاياستفاده از  و خاص گونه 

هاي مشتق شده از  تركيبي براي توالي عمومي

 Jarman et al., 2004; Hill).است ها ساير گونه

et al., 1996)  چندشكليهاي گذشته  در دهه 

 نشانگريك  عنوان به اغلبژنوم ميتوكندري 

 گياهي و هاي سلول رديابي براي مناسب زيستي

 بر علاوه .گرفته است قرار استفاده مورد جانوري

چهار الي  كه است قطعاتي داراي كنترل ناحيه آن

 كاملت ميتوكندريايي DNA كل از تر سريع بار پنج

 ,.Mitani et al., 2009; Reuter et al)دياب مي

2009; Valentini et al., 2008) .  

ژنوم ميتوكندري به دليل دارا بودن تعداد 

و  زيادي نسخه ميتوكندري در هر سلول

تغييرپذيري زياد در طول توالي آن، به ابزاري 

و ها تبديل شده  قدرتمند براي شناسايي گونه

هاي اهلي و  ر شناسايي گونهاي د گسترده دكاربر

 .)Asadi, 2012(وحشي مانند سگ و گرگ دارد 

در بسياري اين ژنوم كنترل   توالي ناحيههمچنين 

هاي مطالعه شده نرخ تكاملي بالايي را  از تاكسون

 Rastogi et al., 2007; Taberlet(دهد  مينشان 

et al., 1999; Hebert et al., 2002; Tautz et 

al., 2003.(   

سمان شامل پستانداران اهلي و  راسته زوج 

كه سه خانواده گراز، گوزن و گاو  ،وحشي است

ها  هاي اين خانواده گونه .در ايران وجود دارند

 ير،شامل گراز، گوزن زرد، مرال، شوكا، آهو، جب

هاي اوريال و ارمني  و ميشقوچ ، )پازن(بز 

اغلب به صورت اجتماعي زندگي  كه ،هستند

به علت  كشور مناطق از بسياري در .ندنك مي

، تخريب زيستگاه و اشغال رويه بيتعقيب و شكار 

 ها هاي اهلي، جمعيت آن آبشخورها به وسيله دام
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و خطر انقراض نسل  به شدت دچار كاهش شده

 (Firoz, 1999كند  را تهديد مي اين موجودات

Ziaie, 2009;.(  دقيق مطالعه و شناساييبنابراين 

لازمه تدوين و  ،در معرض خطر يها اين گونه

بسياري از . است هاي حفاظتي  اجراي برنامه

هاي  در زيستگاه به خصوص زوج سمانهاي  گونه

هاي رفتاري خاص مانند  جنگلي داراي ويژگي

گيري در مورد  تصميم لذا استتار هستند، و فرار

سخت و ها  آن براي ترين اقدامات حفاظتي اصولي

از  ).Riddle et al., 2003( ممكن است يا غير

مديريت  خدماتاقدامات قانوني و  سويي ديگر

هاي  وحش ممكن است به تشخيص نمونه حيات

، انوري كه بر اثر كشتارهاي انسانيگياهي يا ج

هاي حمايت  شكار غيرقانوني و تجارت گونه

اي حيوانات و جستجوهاي  شده، تصادفات جاده

چنانچه . شنددست آمده، نياز داشته با  هاي ب تغذيه

فعال در زمينه حفاظت  مراكزبسياري از 

 افرادوحش در اثبات جرم و برخورد با  حيات

در اين تحقيق  .متخلف با مشكل مواجه هستند

 آغازگر يك جفتبر آن است به كمك  سعي

كنترل  طول ژن ناحيه چندشكليعمومي، 

تا روشي قابل اعتماد،  گردد تعيين ميتوكندري 

هاي  نمونهسريع براي شناسايي مقرون به صرفه و 

هاي كشف شده از  نمونهو مختلط يا ناشناخته 

 (et al., 2006 گرددمتخلفين شكار ارائه 

(Sugimoto.  

  

  ها مواد و روش

 ها نمونه يآور جمع

 Sus) گراز ،هاي گونه از حاضر پژوهش در

scrofa)، و پازن بز(Capra aegagrus) ، مرال 

(Cervus elaphus maral)، ايراني زرد زنگو 

(Cervus dama mesopotamica)شوكا ، 

(Capreolus capreolus)، اوريال قوچ (Ovis 

vignei)، آهو (Gazella subgutturosa)  جبيرو 

(Gazella bennettii) دست آمده   هاي به از نمونه

اي نمونه بافت  از تخلفات شكار و تلفات جاده

 در ابتدا بافت هاي نمونه). 1 جدول( تهيه شد

 به ساعت 24 از پس و قرار داده شدند الكل

  . گرديدمنتقل  سيليكاژل حاوي هايتيوب

  

  ها  آماده سازي نمونه

از نمونه هاي بافت با  DNAاستخراج 

 AccuPower® PCR PreMix)استفاده از كيت

kit, Bioneer)   صورت گرفت وDNA 

درجه  -20در دماي  PCRاستخراجي تا زمان 

استخراجي  DNAيت و كميت كيف. نگهداري شد

نيز با استفاده از ژل آگاروز يك درصد و دستگاه 

  .اسپكتروفتومتري تعيين شد
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 .هاي استفاده شده در اين مطالعهفهرست نمونه -1جدول 

Table1: List of samples used in this study. 

  تعداد نمونه
Number of 

sample  

 نوع بافت

Type of 

tissue 

 محل نمونه
Place of 

sample 

 نام علمي

Scientific name 

  نام فارسي
Persian name 

 
1 

  بافت
Tissue 

  خراسان رضوي
Razavi 

Khorasan   

 

Gazella bennettii 
  Jebir جبير

 
4 

 بافت

Tissue 

 خراسان رضوي
Razavi 

Khorasan  

 

Gazella subgutturosa 
 Gazelle آهو

 
2  
  

  بافت
Tissue 

   گلستان
Golestan 

 

Capreolus capreolus 
 Roe Deer شوكا

 
4 

  بافت
Tissue 

 گلستان
Golestan  

 

Cervus elaphus maral 
  Maral Deer مرال

 
5  
  

  بافت
Tissue 

 مازندران
Mazandaran 

 

Cervus dama 

mesopotamica 

  گوزن زرد ايراني
Iranian Fallow 

deer 

 
5 

  بافت
Tissue 

 گلستان
Golestan 

 

Sus scrofa 
 Wild Boar گراز

 
6 

  بافت
Tissue 

  كرمانشاه گلستان،
Golestan, 

Kermanshah 

 

Capra aegagrus 
 Wild Goat پازن

 
7  
  

  بافت
Tissue 

خراسان شمالي، 

  گلستان
Golestan, 

North 

Khorasan 

 

Ovis vignei 
 Wild  قوچ اوريال

Sheep 
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  مراز و الكتروفورز اي پلي واكنش زنجيره

  ي ناحيـه تـوال  چندشـكلي به منظور بررسي 

كنتـرل    قطعـه چـپ ناحيـه    سـمان   زوجكنترل در 

mtDNA    توســـط آغـــازگر پيشـــروL15995 

)Taberlet et al., 1994 (و H16498  آغــازگر

ــد  et al., 1996) (Fumagalliپســرو  ــر ش تكثي

هاي ژنـي بـا اسـتفاده از     تكثير جايگاه). 2 جدول(

ميكروليتر  25مراز در حجم  اي پلي واكنش زنجيره

 tapيك واحد بين اللملي  DNAنانوگرم  20شامل

DNA مراز، بـافر   پليPCR x1 ،5/1  مـولار   ميلـي

 25كلريد منيزيم و آب مقطر تا رسيدن بـه حجـم   

چرخه دمايي براي تكثيـر  . ميكروليتر انجام گرفت

 3: ناحيه كنترل ژنوم ميتوكنـدري عبـارت بـود از   

 35گــراد و در ادامــه  درجــه ســانتي 95 در دقيقــه

گـراد و   درجه سـانتي  95ثانيه در  30ملچرخه، شا

درجـه و   72دقيقـه در   1درجه و  54ثانيه در  30

ــا  ــايي ب ــه 5درجــه در  72بســط نه ســپس . دقيق

وي ژل ر اي پليمـراز بـر   محصول واكنش زنجيـره 

درصـد   8اكريـل آميـد    پلي درصد و ژل 2آگاروز 

در نهايت تصـاوير مربـوط بـه     .جدا سازي شدند

دستگاه مستندساز ژل ثبت شـد  ها با استفاده از  ژل

 Gel proافـزار  و اندازه باندها بـا اسـتفاده از نـرم   

Analyzer به طور دقيق ثبت  1در مقايسه با ماركر

                                                

 

 

 

 

 

 

 
١DNA Ladder  

قابل ذكر است كه بعد از تشكيل بانـد بـر    .گرديد

مـراز و تهيـه ژل    اي پلـي  روي ژل واكنش زنجيره

  .بار تكرار شد پنجبراي هر گونه 

  

  تجزيه و تحليل نتايج

كنترل ژنوم ميتوكندري   توالي ناحيه

 هاي مورد استفاده ثبت شده در پايگاه ژن گونه

كردن با آغازگرهاي مورد  2بانك از طريق بلاست

جستجو  3بانك استفاده در اين پژوهش در ژن

ها با استفاده از  سازي رديف توالي مرتب. شدند

با حدود اطمينان ( 5افزار مگا در نرم 4آلاينمنت

ها  ت گرفت و سپس طول تواليصور) %95

هاي بدست  در نهايت طول توالي. گيري شد اندازه

هاي ثبت شده در ژن بانك با طول  آمده از گونه

هاي بدست آمده در اين پژوهش مقايسه  توالي

  . شدند

  

  نتايج

  هاي مورد بررسي شناسايي گونه

گونه زوج سم حاضر هشت  در پژوهش

 به دست آمده نتايج .مورد شناسايي قرار گرفتند

                                                

 

 

 

 

 

 

 
٢
BLAST 
٣National Center for Biotechnology Information  
۴Alingment  
۵MEGA5 
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هر يك از قطعات تكثير شده  كه دهد نشان مي

و با  چگالي اساس ميتوكندري بر كنترل ناحيه

اي را در  ويژه جايگاهي مخصوص، توجه به طول

-مي  اختصاص خود آميد به اكريل روي ژل پلي

چنانكه اندازه طول توالي تكثير ). 1شكل (دهند 

هاي  نمونه در ميتوكندري كنترل ناحيه شده ژن

 باند طول كدام و هر بوده مورد استفاده متفاوت

اطلاعات  .ايجاد كردند را بر روي ژل اي ويژه

گيري طول باندها بدست  حاصل از مقايسه اندازه

هاي مشابه موجود در ژن بانك  آمده با نمونه

كنترل ژنوم  اختلاف بارزي را در طول قطعه ناحيه

ي در هاي مختلف و حت ميتوكندري در بين گونه

جدول ( هاي مختلف يك گونه نشان داد جمعيت

3(.  

  

  .در اين مطالعه ناحيه كنترل ژنوم ميتوكندريمورد استفاده  يآغازگرها ها يتوال -2جدول 
Table 2: Sequences of the primers of mitochondrial control region used in this 

study. 
 جايگاه ژني

Loci  
 آغازگر

Primer  
D-LOOP F-5´CTCCACTATCAGCACCCAAAG-3´ 

R-5´CCTGAAGTAAGAACCAGATG-3´  
  

  
 ، A-Ovis vignei. ديآم ليژل اكر يسم بر رو زوج يها گونه يشده برا جاديا يها باند ريتصو -1شكل 

B-Capra aegagrus، C-Sus scrofa ، D-Cervus dama mesopotamica ، E-Cervus elaphus،  F-

Capreolus capreolu ، G-Gazella subgutturosa، H-Gazella bennettii، I- Lader.  
Figure 1- Image created for species artiodactyls bands on polyacrylamide gel: A-Ovis 

vignei, B-Capra aegagrus, C-Sus scrofa, D-Cervus dama mesopotamica, E -Cervus 

elaphus, F-Capreolus capreolu, G-Gazella subgutturosa, H-Gazella bennettii, I- Lader. 
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هاي و گونه مورد مطالعه يها گونه يبدست آمده برا يتوكندريكنترل م هيناح يطول توال -3 جدول

 .موجود در پايگاه ژنبانك

Table 3- The mitochondrial control region length obtained for the species studied and 

species at the base NCBI. 

 طول باند بدست آمده

Length of band obtained  
 نام علمي

Scientific name 

 

 

598 bp 

 

Gazella bennettii 

 

ونه
گ

 
ها

 ي
عه

طال
د م

ور
م

 

S
p

ec
ie

s 
st

u
d

ie
d
 

644 bp Gazella  subgutturosa 

573 bp Capreolus capreolus 

569 bp Cervus elaphus maral 

578 bp Cervus dama mesopotamica 

566 bp Sus scrofa 

990 bp Capra aegagrus 

1062 bp Ovis vignei 

 

 

479 bp 

 

Cervus elaphus 
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554 bp C. elaphus songaricus 

993 bp C. elaphus xanthopygus 

480 bp C. elaphus yarkandensis 

876 bp Ovis vignei 

800 bp O. orientalis anatolica 

477 bp Cervus dama 

  

  بحث

 بر اساس اختلاف طولحاضر در مطالعه 

 هاي كنترل ميتوكندري، شناسايي گونه ناحيه ژن

صورت  سانان و گوزن ، گاوسانانگرازخانواده 

هاي ثبت شده طول توالي  اندازه .گرفت

نشان داد رل ميتوكندري در مطالعه حاضر كنت ناحيه

كليد كه از اين ويژگي ميتوان به عنوان يك 

هاي  گونهتشخيص براي معتبر شناسايي ژنتيكي 

 به اين با توجهدر واقع  .سود برد مورد مطالعه

هاي مختلف  در گونهكنترل  ناحيه اختلافات طول

با دقت  توان مي گونه، يك افراد بين در همساني و

در گونه البته  .اقدام نمود گونهي به شناسايي بالاي

قطعه مورد نظر  چندشكليشوكا و مرال در طول 

در چنين مواردي  .اختلاف زيادي مشاهده نشد

هاي برش دهنده،  آنزيمگردد كه از  پيشنهاد مي

ديگري براي اين  تواليزوج پرايمر متفاوت و يا 

 تفاوت .)(Pun et al., 2009 گرددمنظور استفاده 

هاي  بانك و داده هاي ژن طول قطعه ميان داده

به بيني بود  بدست آمده از اين پژوهش قابل پيش

  بانك هيچ هاي موجود در ژن كه نمونهدليل اينكه 
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در طول  چندشكليايران نبود و  متعلق بهكدام 

با  مورد آزمايشهاي  توالي تكثير شده ميان نمونه

 با .نتظار بودبانك قابل ا هاي ثبت شده در ژن نمونه

شناسايي  هاي اين تحقيق استفاده از يافته

بر اساس  هاي ناشناخته از نمونه سمان زوج

ري با كنترل ميتوكند طول ژن ناحيه چندشكلي

در  با لذا .استپذير  دقت و صحت بالا امكان

 بافت، خون،( بيولوژيك هاي نمايه اختيار داشتن

 قابل  يرغ هاي گونهتوان  مي) مدفوع و بزاق ادرار،

اي، حملات و  كه بر اثر تصادفات جاده تشخيص

كشف و يا  اي جستجوهاي تغذيه ،تلفات طبيعي

شناسايي  را اند دست آمده  به نمونه از متخلفين

نيز  وحش حيات شناسي  جرم موارد در .كرد

 هزينه صحت نتايج، از كامل اطمينان باتوان  مي

 فاتتخل كاهش در گامي موثر بالا سرعت وپايين 

 برداشت ها گونه وضعيت تر سريع هرچه و بررسي

Pun et al., 2009)(  ها  اقدام به شناسايي گونهو 

و موثق با نتايج اين تحقيق مدراك مستند . نمود

گيرد و اميد است كه  در اختيار دادگاه قرار مي

كما  .ايجاد نمايدتحولي در كاهش تخلفات شكار 

بافت  نمونه چهار طي اين پژوهشاينكه در 

 يكمكشوفه از متخلفان شكار از استان گلستان، 

 يكنمونه از كرمانشاه و  يكنمونه از مازندران، 

 .نمونه از خراسان رضوي با موفقيت شناسايي شد

در شناسايي  روش مذكورقابل ذكر است كه 

موثر است و بر اساس اين نيز برداري  مناطق نمونه

مده نيز دست آ هاي به مناطق شكار نمونه ،نتايج

ه اين روش در چنانك .قابل شناسايي است

هاي  خوار بويژه گونه هاي گوشت شناسايي گونه

و برخورد با در معرض خطر مانند يوزپلنگ 

با . (Zamani, 2012)رود  نيز بكار ميمتخلفين 

يافته شده در مناطق هاي زيستي  استفاده از نمونه

بويژه هاي كمياب  توان حضور گونه مي مختلف

هايي كه از نظر حفاظتي در وضعيت انقراض  هگون

تواند  ها در منطقه مي قرار دارند و اثبات حضور آن

ها و مشخص كردن  رهگشاي مديريت اكوسيستم

ها باشد، استفاده  هاي مورد استفاده آن زيستگاه

  . كرد

از  هاي علوم همچنان كه در تمامي زمينه

هايي در سطوح مختلف  نارسايي شناسي بوم جمله

 و ناكافي بودن اطلاعات ،همانند عدم امكانات

هاي  جهت پژوهش هاي وحشي كمبود نمونه بويژه

در زمينه تحقيق . خورد به چشم ميآزمايشگاهي 

ميتوكندري نيز اين نقايص و  DNA درخصوص

تواند ناشي از  اشتباهات آشكار است كه مي

هاي غير واقعي، اشتباهات  اي، جهش تغييرات پايه

 ,.Yao et al( ركيبي مصنوعي باشدپايه و نوت

هاي  با بكارگيري روشابهامات اين گونه  .)2004

هاي تكامل  ، تحليلDNA يابي توالي مانندمكمل 

هاي مرتبط و متشابه از  نژادي و مقايسه با توالي

تواند شناسايي و رفع  پايگاه اطلاعاتي ديگر مي

ذكر كه ي يها با توجه به محدوديت لذا .گردد

به دليل  روش ارائه شده در اين مطالعه ،گرديد

با  يابي و عدم تواليآغازگر استفاده از يك جفت 

هزينه و امكانات آزمايشگاهي  زمان، كمترين

ها قابل  بصورت متداول در اكثر آزمايشگاه

مورد  تواند اجراست و نتايج قابل تكرار آن مي

وحش  شناسي جمعيت حيات محققين بوماستفاده 
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هاي فعال در زمينه حفاظت  انسازمو همچنين 

مراكز قضايي و ساير نهادهاي ، محيط زيست

  .مربوطه قرار گيرد
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Abstract 
In recent year species of Artiodactyla have suffered rather decrease in populations as 

result of poaching. In many cases detecting the organs and tissues obtained from arrested 

poachers is not possible visually therefore it makes difficult to affirm the occurred violation. 

The aim of this study was to provide a molecular technique based on mtDNA marker and 

universal primer for indentifying 8 species of Cervidae, Bovidae and Suidae families. Tissues 

samples of eight ungulate species (Cervus elaphus maral, Capreolus capreolus, Gazella 

bennettii, Gazella  subgutturosa, Cervus dama mesopotamica, Sus scrofa, Ovis vignei, Capra 

aegagrus) from different wild populations were examined and identified. The results showed 

that the mitochondrial control region (D-loop) is highly polymorphic in these species (Cervus 

elaphus maral 569 bp, Capreolus capreolus 573 bp, Gazella bennettii 598 bp, Gazella  

subgutturosa 644 bp, Cervus dama mesopotamica 578 bp, Sus scrofa 566 bp, Ovis vignei 

1062 bp, Capra aegagrus 990 bp). Accordingly Identification of species from tissues is 

accessible by this technique. The advantage of this technique is to make genetic evidence for 

the courts concerning poaching violations. In addition by means of this technique could 

discover the presence of the rare species in wide habitats which improves their ecological 

studies.   

Keywords: Artiodactyla, mtDNA control region, poaching violations. 
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