
Arc
hive

 of
 S

ID

1389زمستان ، 4شماره ، دومسال جانوري                                  زیست محیطژوهشی پ–علمی فصلنامه

١

سرابی، سنگسري و افشاريهاي گلهسگبررسی تمایز ژنتیکی سه جمعیت

Yکروموزوم جنسی DNAبا استفاده از تعیین توالی

پیشوا- واحد ورامین،گروه علوم دامی، دانشگاه آزاد اسلامی:*قباد عسگري جعفرآبادي·

پیشوا- واحد ورامین،علوم دامی، دانشگاه آزاد اسلامیگروه :یارخان خراسانیدامون الله·

1389آذر :تاریخ پذیرش1389شهریور :  تاریخ دریافت

چکیده

متفاوت و برخی دیگر تا شود که برخی از آنها از نظر فنوتیپی کاملاً با یکدیگر در ایران انواع مختلفی از نژادهاي سگ مشاهده می

شناسایی و تعیین میزان تنوع براي. شودهاي عشایري استفاده میحدودي با یکدیگر شباهت دارند و از آنها بصورت تجربی در گله

قلاده سگ نر 21از ، افشاريهاي سرابی، سنگسري  و در بین جمعیت سگY ژنتیکی موجود در  قسمتی از ژنوم کروموزوم جنسی

دار طی زنجیره سرد به آزمایشگاه EDTAهاي آزمایش هاي خون در لولهنمونه. شدگرفتهخوننمونه ،سه جمعیتاین از خون همغیر

هاي بدست سپس توالیوندبرگشت طراحی شدآغازگرهاي رفت و،انجام شداستخراجتوسط کیت DNAاستخراج . ندمنتقل شد

، نتایج گویاي این هاي تکثیر شدهپس از تعیین توالی. آنالیز شدندFinchTV_1_4_0و MEGA4هايافزارنرماستفاده ازآمده با

هاي تکراري باعث بوجود آمدن صفحات لرزان شده بود که قابل وجود توالی. باشندمیها حفاظت شده که کلیه توالیندواقعیت بود

درخت وزنی از طریق میانگین حسابی براي ترسیمی غیروند همجواري و روش جفت گروهروش پی2در این پژوهش از . توجه است

در . باشدهاي بررسی شده مینتیجه درخت ترسیم شده در این روش حاکی از عدم وجود شباهت بین توده. استفاده شدفیلوژنتیک 

.باشندیاز نظر ژنتیکی متمایز مایران هاي گله سرابی، سنگسري و افشاريتوان نتیجه گرفت سه جمعیت سگمجموع می

DNA،  تعیین توالی Yسگ، تمایز ژنتیکی، کروموزوم:کلیديکلمات

gh.asgari@iauvaramin.ac.ir:پست الکترونیکی نویسنده مسئول*

www.SID.ir



Arc
hive

 of
 S

ID
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٢

مقدمه
ها اصلاح نژاد سویهدر اغلب کشورهاي دنیا، پس از تربیت و 

نگهبان و نژادهاي مختلف سگ، از آنها بعنوان سگ پلیس، سگ
در برخی از کشورها ماننـد نیوزیلنـد و   . شودو غیره استفاده می

استرالیا از این حیوانات بعنوان سگ گله در مراتـع نیـز اسـتفاده    
شود در ایران انواع مختلفی از نژادهاي سگ مشاهده می. شودمی

کاملاً با یکدیگر متفاوت و برخی از آنها از نظر فنوتیپیکه برخی 
بصورت تجربی دیگر تا حدودي با یکدیگر شباهت دارند و از آنها

همتاسفانه تـاکنون مطالع ـ . شودهاي عشایري استفاده میدر گله
ایـن  هـاي ژنتیکـی بـین   ها و شباهتجامعی در ارتباط با تفاوت

که این حیوانات بـدون دارا  ممکن است . انجام نشده استنژادها 
بودن تفاوت ژنتیکی زیاد و بدلیل زیستگاه و منطقه جغرافیـایی  

عکـس  . اند، اسامی متفاوتی داشته باشندکه در آن پرورش یافته
با توجه بـه اینکـه   ،بنابراین. باشدصادق تواند میاین مطلب نیز 

پـرورش و بـا شـرایط    سـت کـه در کشـور   اها سالهاین جمعیت
اند، مطالعه در ارتباط بـا سـاختار ژنتیکـی    زش یافتهمحیطی سا

هاي هرکـدام  هاي ایران به منظور تشخیص ویژگیجمعیت سگ
هاي ژنتیکـی موجـود بـین آنهـا از     آنها و تعیین میزان تفاوتاز

همچنین با توجه به عدم استفاده از اصول اصـلاح  . ضروري است
بـین آنهـا،   علمـی هـاي غیر نژاد در این حیوانات و انجام آمیزش

هـاي ژنتیکـی فـراهم    احتمال آمیخته شدن و کم شـدن تفـاوت  
توان با استفاده از اصول ژنتیـک مولکـولی تنـوع    باشد که میمی

بررسـی  . روابط فیلوژنتیک بین آنهـا را مطالعـه نمـود   ژنتیکی و
کـه از  Yکاریوتیپ و مطالعه در سطح ژنـوم کرومـوزوم جنسـی   

و تعیـین میـزان   رسـد ارث مـی سوي پدر بـه هـر حیـوان  بـه     
هـاي گلـه   ها و تفاوتهاي بین سه جمعیت مهـم از سـگ  شباهت
یکی از روشهاي ممکن در )سنگسري، سرابی  و افشاري(ایرانی 

.باشداین زمینه می
محاسبه فواصل ژنتیکـی  وسگهاي تودهدر زمینه شناخت 

هـاي ژنتیکـی   تفاوتها ونها براساس شباهتآبنديو طبقهآنها
آنـالیز  یـک مطالعـه   نتـایج .اندکی انجـام شـده اسـت   مطالعات

در نژادهاي خالص سگ نشان داد که درYهاپلوتایپ کروموزوم 
هاپلوتایپ یافت شد که علـت  67سگ آزمایش شده فقط 824

تنوع کم هاپلوتایپ وهاآن هاپلوتایپ مشترك بین نژادهاي سگ
براساس هاپلوتایپ اختصاصی نژاد15فقط ودر داخل گونه بود

نـژاد آزمایشـی هاپلوتایـپ    50از نـژاد 26براي و شدندتعریف 
تـوالی حاصـل از   در پژوهش دیگـري  .  )2(اختصاصی یافت شد 

9سگ از آسیا، اروپا، سیبري، آمریکا و آفریقا 10درYکروموزوم 
هـا نشـان   فواصل ژنتیکی بین هاپلوتایپ.نشان دادهاپلوتایپ را

).3(هاپلوتایـپ گرگـی اسـت   5خاسـتگاه آنهـا حـداقل    که داد
در گرگهاي اسـکاندیناوي نشـان داد   Yهاپلوتایپینگ کروموزوم

نوع مختلف هاپلوتایپ 17گیري شدهکه در مورد گرگهاي نمونه
مـورد از آنهـا در گرگهـاي    2کـه تنهـا   وجود داردYکروموزوم

درگـرگ نتیجـه حـداقل دو  در. دوش ـمـی اسکاندیناوي یافـت  
تعـین  ).6(داشـته اسـت  اي گرگهـا وجـود  جمعیت اصلی و پایه

قلاده سگ متعلق به نژادهاي 654میتوکندري در DNAتوالی 
که گرگها اجـداد مـادري   اصلی سگ در سطح جهانی نشان داد

متعلق به سه گـروه فیلوژنتیـک   هاتمامی توالی.باشندسگها می
بیانگر این است که سـگها متعلـق بـه    بودند و این نتیجه جهانی 

طی یک پژوهش مشخص شده است . یک منبع ژنتیکی هستند
سگهاي شرق آسیا نسبت به سایر دريشدیدترژنتیکی تنوع که 

الگوي فیلوژنتیکی نشان دادمطالعه همچنین . جود داردمناطق و
) سال قبـل 15000حدود(سیا آشرق،که خاستگاه سگهاي اهلی

).7(باشدمی
از نشانگرهاي ژنتیکی والدي براي شـناخت  استفاده ترکیبی

مـورد مطالعـه در   هـاي تـوالی که گرگ نشان داد-آمیخته سگ
درگونه گرگهاي ،هآمیختافراد در این مشاهده شده Yکروموزوم 

میتوکنـدریال  DNAحالیکـه  در،گـردد اسکاندیناوي یافت نمی
).7(بستگی داردمبا گرگ هآنها

ــی  ــان و ویژگ ــوالیمک ــد ت ــاي نوکلوتی ــل ازه DNAحاص

درbp658که توالی ویـژه  سانان نشان دادسگدرYکروموزوم
حالیکه دارد دراتوزومال کاذب قراریبخش انتهایسانان درسگ

).4(داردنزدیکی سانترومر قراردرSRYتوالی هیبرید ژن
و تعیـین میـزان تنـوع    هـدف شناسـایی  حاضر، در پژوهش 
در بـین  Yقسمتی از ژنوم کروموزوم جنسیدرژنتیکی موجود

، تشـکیل مـاتریس   افشاريو جمعیت سگهاي سرابی، سنگسري
اساس تفاوتهاي مشـاهده شـده و نهایتـاً رسـم     فاصله ژنتیکی بر

.باشدمیهاي مورد نظردرخت فیلوژنتیک براي جمعیت

مواد و روشها
ازهمخون غیرقلاده سگ نر 21براي انجام این پژوهش از 

،)سرابی، سنگسري و افشاري(سه جمعیت از سگهاي گله ایران 
هاي آزمایش هاي خون در لولهخونگیري انجام شده و نمونه
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EDTAنددار طی زنجیره سرد به آزمایشگاه منتقل شد.
کهتوسط کیت شرکت ژن پژوهان پویا انجام شدDNAاستخراج 

.باشـد مبتنی بر روش اصلاحی شستشـوي نمکـی و کلروفـورم مـی    
.از دستگاه نانودراپ استفاده شدDNAررسی کمی و کیفیبمنظور ب

هستند که ي نوکلئوتیدهاي توالیاي پرایمرها یا آغازگرها رشته
در بسیاري . کنندعمل میRNAیا DNAبعنوان نقطه شروع سنتز

یا واکنش DNAاز تحقیقات آزمایشگاهی مانند تعیین توالی 
این آغازگرها . باشدیاز به آغازگر میمراز، ناي پلیزنجیره

باز 20الیگونوکلئوتیدهاي شیمیایی سننتز شده با طول حدود 
مراز آن قطعه هدف آمیخته شده و بوسیله پلیDNAباشند که با می

طراحی DNAآغازگرها باید براي منطقه خاصی از . شودتکثیر می
.شوند

5الیگـو نسـخه  افـزاز  برگشت توسط نـرم آغازگرهاي رفت و
و USCCسایت وب توسط آنها و اختصاصی بودن هطراحی شد

NCBIسنتز آغازگرها توسط شرکت متابیون آلمان . بررسی شد
.اندآورده شده1مشخصات آغازگرها در جدول . صورت گرفت

. سازي واکنش، ابتدا دما مورد بررسی قرار گرفتبراي بهینه
سازي، حذف باندهاي مرحله بعدي در فرآیند بهینه

بود که انجام تیزغیراختصاصی و بدست آوردن باندهاي کاملاٌ
این امر از طریق ایجاد شیب غلظت یون منیزیوم در 

سازي واکنش چرخه زنجیره بهینه. انجام گرفتPCRواکنشهاي
.صورت گرفت2مراز مطابق جدول پلی

250ز مراآنزیم تک پلی. میکرولیتر بود20حجم واکنش برابر
مراحل. میلی مولار بود25برابر با  MgCl2واحد و غلظت 

CRP باشدمی3مطابق جدول.
PCRسپس محصول . مرتبه تکرار شدند35، 4تا 2مراحل  

1جهت بررسی وضعیت و اندازه باند تولید شده روي ژل آگاروز 
سـپس  . جفت بازي نیز بار شد100کشدرصد برده شده و خط

ژل آگاروز در دسـتگاه ژل داك قرارگرفتـه و وضـعیت و انـدازه     
مورد ارزیابی قرار گرفت، از باندها عکس PCRباندهاي محصول 

بـا غلظـت   PCRمیکرولیتر از محصولات 20گرفته شده، سپس
میکرولیتر از 7نانوگرم به ازاي هر میکرولیتر همراه با 40حداقل

پیکومول به همراه عکس بانـدها بـراي   10گر رفت با غلظتآغاز
هـاي  سـپس تـوالی  . یابی به شرکت ژن پژوهـان داده شـد  توالی

آنـالیز  FinchTV_1_4_0و MEGA4افـزار  بدست آمده با نرم
.شدند

مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده:  1جدول 

5Ÿ -TGCCTGTCTTTGTAATCCCC- 3Ÿ CaY1-F
5Ÿ -CTCCCACCTCCTATCCCAC- 3Ÿ CaY1-R
5Ÿ -TCAAATGATAAAATGGTCCAG- 3Ÿ CaY2-F
5Ÿ -AACATCCCACATTTCTCAGAC- 3Ÿ CaY2-R

)میکرولیتر(مراز بهینه واکنش چرخه زنجیره پلیمقادیر :2جدول 

MgCl2DNAdNTPمرازتک پلیآغازگر برگشترفتآغازگربافرآب

2/92222/02/134/0
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PCRمراحل :3جدول 

نتایج 
پس از تعیین توالی و دریافت نتایج، آنالیزهـا بـا اسـتفاده از    

افـزار  نتـایج آنـالیز بـا نـرم    . افزارهاي مناسـب صـورت گرفـت   نرم
MEGA :باشدمطابق زیر می4.0

شود، درخت فیلوژنتیک که به آن درخت تکامل نیز گفته می
روابط تکاملی بین گروههاي مختلف جانداران داراي جد مشترك 

ها بوده ها محل اتصال شاخهدر این درخت گره. دهدرا نشان می
هـا  طول شاخه. باشدترین جد مشترك میمحتملهدهندو نشان

در این درخت به هر . ستقیم داردها رابطه مبا زمان انشقاق گروه
ه روشـهاي متنـوعی ب ـ  . گوینـد گره یک واحد تاکسونومیک مـی 

گیرد کـه در ایـن   منظور رسم این درخت مورد استفاده قرار می
اي از عکسـهاي  نمونـه 1شکل .روش استفاده شد2پژوهش از 

.دهدتهیه شده از باندها را جهت تعیین توالی نشان می

(Neighboor-Joining)همجواريروش پیوند)  الف
درخت . باشداساس این روش حداقل نمودن طول درخت می

مقیاس این درخت تغییر . نشان داده شده است2بهینه در شکل 
هاي فواصل هاي آن مطابق با واحدداده شده و طول شاخه

. شودتکاملی است که براي رسم درخت فیلوژنتیکی بکار برده می
فواصل فیلوژنتیکی با استفاده از روش حداکثر درستنمائی مرکب 

(Maximum composite likelihood method) محاسبه
اساس واحدهاي تعداد جایگزینی بازها در هر مکان اند و برشده

هاي از هاي شامل فواصل و دادهتمامی موقعیت. شوندبیان می
مجموعاً تعداد .ها حذف شدنددست رفته از مجموعه داده

هاي نهایی وجود داشتند و سپس آنالیز جایگاه در داده137
).2شکل (فیلوژنتیک انجام شد 

حاکی از عدم 25لازم بذکر است که مقادیر فواصل کمتر از 
نتایج حاصل از رسم درخت فیلوژنتیکی حاکی از .باشدتشابه می

.باشدعدم وجود تشابه بین سه جمعیت می

هاي تهیه شده از باندهااي از عکسنمونه:1شکل

درجه حرارت سیلسیوسزمانPCRمراحل 

مرحله آغازین

مرحله واسرشتگی

مرحله اتصال

مرحله بسط

مرحله بسط نهایی

دقیقه5

ثانیه30

ثانیه50

ثانیه50

دقیقه10

95

95

58

72

72
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به روش پیوند همجواريدرخت فیلوژنتیک:2شکل 

روش جفت گروهی غیر وزنی از طریق میانگین حسـابی ) ب
)UPGMA(

رسـم درخـت فیلوژنتیـک    ترین روشـهاي  این روش از ساده
در این روش دو واحدي که فاصله میان آنهـا در مـاتریس   . است

درخـت  .دهنـد فاصله کمترین است یک خوشه را تشـکیل مـی  
نمایش داده شده که حاکی 3ترسیم شده در این روش در شکل 

.باشدهاي بررسی شده میاز عدم وجود شباهت بین توده
کنـواختی الگوهــاي  آزمـون دیگـر مـورد اســتفاده، آزمـون ی    

Test of the homogeneity of(هـا جـایگزینی بـین تـوالی   

Substitution Patterns between  Sequences ( ایـن  .بـود
آزمون بیانگر احتمال رد کـردن فـرض صـفري اسـت کـه بیـان       

این . باشندها داراي الگوهاي جایگزینی یکسانی میدارد توالیمی
تکرار براي برآورد مقدار 1000سازي مونت کارلو با روش از شبیه

نشان داده 4که مقادیر آن در زیر قطر ماتریس شکل pاحتمال 
دار تلقی معنی05/0کمتر از pمقادیر . کنداند، استفاده میشده
داري وجـود  شوند پس در جوامع مورد بررسی شباهت معنیمی

.نداشت

UPGMAدرخت فیلوژنتیک به روش :3شکل 
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).باشندمیP-valueاعداد ماتریس مقادیر (هاماتریس آزمون یکنواختی الگوهاي جایگزینی بین توالی:4شکل 

 ـFinchTV_1_4_0افـزار  هاي تکثیر شده با نرمتوالی لیز اآن
ها حفاظـت  که کلیه توالیندایج گویاي این واقعیت بودتن. شدند
از poly Tبعنوان مثـال  (هاي تکراريوجود توالی. هستندشده 

باعث بوجود آمدن صفحات لرزان شـد کـه   ) 189تا 170قطعه 
نمـایش  5در شـکل همانطور کـه را يیین توالی قطعات بعدعت

لـذا تعیـین تـوالی برگشـتی در     . مشـکل کـرد  داده شده دچـار  
از آنجایی که هر فرد فقط یـک  .شوداي دیگر توصیه میمطالعه

. شــودکـم مـی  frame shiftدارد لـذا احتمـال  Yکرومـوزوم 
توانـد ناشـی از اشـتباه در    بنابراین افتادگی گرافها روي هم مـی 

.تعیین توالی باشد

نتایج حاصل از تعیین توالی:5شکل 

بحث
ــازي   ــد س ــرین جهــش در اصــلیDNAلغــزش در همانن ت

هـاي تکـراري   در تحقیق حاضـر وجـود تـوالی   . هاستماهوارهریز
باعث بوجود آمدن )  189تا 170از قطعه poly Tبعنوان مثال (

صفحات لرزان شد که تعیین توالی قطعات بعدي را دچار مشکل 

هـا پـیش   در اثر پدیده لغزش اشـتباهاتی در خـوانش آلـل   . کرد
لغـزد و در  مـراز مـی  پلیDNAطی فرآیند تکثیر، آنزیم . آیدمی

ه بـه  شود ک ـهاي متفاوت حاصل میهایی با اندازهنتیجه فرآورده
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.   هاي اصلی متفاوتندواحد تکرار شونده از فرآورده5تا 1اندازه 
و NJنتایج حاصل از رسم درخت فیلوژنتیک به هر دو روش 

UPGMAهاي مورد مطالعه حاکی از وجود تفاوت بین جمعیت
هـا بـرآوردي از   محاسبه فاصله ژنتیکی بـین جمعیـت  . باشندمی

وردهاي کوچک فاصله ژنتیکی برآ. دهدزمان انشقاق را نشان می
انـد امـا   از یکدیگر مجزا شدهدهد که دو جمعیت کاملاٌنشان می

دو مکـانیزم جهـش و   . گـذرد زمان اندکی از جدا شدن آنها مـی 
هاي آللـی در جایگاههـاي   رانش ژنتیکی باعث تفاوت در فراوانی

توان بعنـوان ابـزاري بـراي    از فواصل ژنتیکی می. گرددخنثی می
ها و یا بعنوان سوابق تکاملی بین آنهـا اسـتفاده   جمعیتمقایسه 

هاي مورد مطالعه ضرورت پرداختن وجود تفاوت در جمعیت. کرد
در ایـن جهـت   . کنـد به هر جمعیت را بطور جداگانه ایجاب مـی 

هاي اصلاح نژادي و پرورش حیوانات هر منطقه با توجـه  سیاست
ه آن تعیـین  به نیازهاي هر توده و خصوصیات پرورشی مختص ب

.گرددمی
هـاي  بین هر دو روش ترسـیم درخـت فیلوژنتیـک شـباهت    

زیادي وجود دارد که حاکی از همبستگی این دو معیـار اسـت و   
و همکاران نیز Bannasch. باشدشناسی هر دو یکسان میموضع

هاپلوتایـپ  آنـالیز طـی پژوهشـی بـا اسـتفاده از     2005در سال 
824کـه در نـد نشـان داد در نژادهاي خالص سگYکروموزوم 

هاپلوتایپ یافت شـد کـه علـت آن    67سگ آزمایش شده فقط 
تنوع کم هاپلوتایـپ در  وهاپلوتایپ مشترك بین نژادهاي سگها

براساس هاپلوتایپ اختصاصـی تعریـف   نژاد15و داخل گونه بود
هــایی زمایشــی هاپلوتایــپآنــژاد 50از نــژاد26بــراي .گشــتند

.)2(اختصاصی یافت شد
Yکرومـوزوم حاصـل از یـابی به منظـور تـوالی  در پژوهشی 

هاپلوتایـپ  9آفریقاو آمریکا، سیبري، اروپا، سیاآسگ از10در
فواصـل  .شـدند مـی تعریف جابجایی 14که براساسدیده شدند

5حـداقل  نهـا آکه خاستگاه نشان دادهاژنتیکی بین هاپلوتایپ
.)5(هاپلوتایپ گرگی است

گرگهاي اسکاندیناوي نشان درYکروموزومهاپلوتایپینگ 
نوع مختلف 17گیري شدهمورد گرگهاي نمونهکه درداد

درنهاآازمورد2که تنهایافت شدYهاپلوتایپ کروموزوم
.)8(گرگهاي اسکاندیناوي یافت شد

هاي مورد بررسی از نظر در نتیجه وجود تفاوت بین جمعیت
کلی در جهت حفظ منابع خالص هاي توان سیاستژنتیکی، می

هاي بین اجتناب از آمیزش. نژادي و به گزینی آنها اعمال کرد

. هاستنژادي و از بین رفتن حیوانات خالص یکی از این سیاست
تنوع ژنتیکی شامل تنوع بین نژادي و درون نژادي است که از 

تنوع ژنتیکی بین . ابزارهاي مهم متخصصین اصلاح نژاد است
یندهاي آهاي ژنتیکی بین آنها حاصل فرو شباهتها جمعیت

حفظ . مختلفی است که طی سالیان متمادي حاصل شده است
هاي این تنوع در هر کشور بسیار مهم بوده و وابسته به سیاست

هاي درست اصلاح باشد و لذا استراتژيدرست اصلاح نژادي می
ر گردد که اطلاعات مناسبی از ساختانژادي زمانی تدوین می

هاي دامی هر کشور در دسترس باشد که در این ژنتیکی توده
بدست آوردن اطلاعات کافی در زمینه تنوع ژنتیکی برايراستا و 

توان از هاي مورد مطالعه میو ساختارهاي ژنتیکی جمعیت
نشانگرهاي ژنتیکی کمک گرفت تا بتوان اطلاعات کافی در زمینه 

هاي ژنتیکی بین جمعیتهايها و تفاوتتنوع ژنتیکی و شباهت
).1(مورد مطالعه را بدست آورد 

برآورد فواصل ژنتیکی جفتی میان تمام نژادهاي یک گونه و 
گیري منطقی در فیلوژنی حاصل از این فواصل ما را در تصمیم

مورد انتخاب نژادها به منظور حفظ یا استفاده و نیز براي 
اي از نظر همطالعات تکاملی جهت تعیین ارزش ژنتیکی مقایس

این فواصل بهترین ارائه کننده . صفات مطلوب کمک خواهد نمود
اي از آنجائیکه معیارهاي فاصله. باشدروابط میان نژادها می

توانند آثار انتخاب مصنوعی را روي صفات اقتصادي یا نمی
شناسی و نیز آثار انتخاب طبیعی را روي شایستگی منظور ریخت

ا تنها بعنوان راهنماي ابتدایی براي ساختار باید آنها رنمایند، می
گیري در تصمیم. طبیعی و تفاوت نژادي مورد استفاده قرار داد

نهایی براي انتخاب نژادها باید هر نوع اطلاعات در دسترس راجع 
هاي سازگاري خاص، به صفات داراي ارزش اقتصادي، ویژگی

یا هاي منحصر بفرد، اهمیت محلیها یا فنوتیپحضور ژن
اي یک نژاد در سیستمهاي تولیدي و قابلیت دسترسی به منطقه

.ها در منطقه استقرار نژاد در نظر گرفته شودمنابع و زیر ساخت
توان نتیجه گرفت سه جمعیت سـگهاي گلـه   در مجموع می

از نظر ژنتیکی متمـایز  کاملاٌ) سرابی، سنگسري و افشاري(ایران 
هـا و تنـوع   جغرافیایی بـین تـوده  این نتیجه بر تفاوت . باشندمی

این تنوع ژنتیکی گویاي عدم . گذاردژنتیکی ناشی از آن صحه می
هـاي بـومی   باشد که در مقایسه بـا سـایر دام  ها میاختلاط توده

مانند گوسفند که مهاجرت توسـط انسـان باعـث از بـین رفـتن      
. ت، وضعیت مطلوبی استهاي اصیل آنها شده اسبسیاري از توده

باید اقداماتی در جهـت شـناخت میـزان    این در گام دوم میبنابر
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هاي تنوع درون نژادي و همخونی بین حیوانات و تنظیم سیاست
هـاي خـالص،   نژادي صحیح برداشت تا بتوان با حفظ این تودهبه

وجـود  . صفات اقتصادي مهم را در آنها شناسایی و تقویـت کـرد  
تـوان بـراي   ه نمـی ها گویاي این واقعیت است کتفاوت بین توده

هاي سگهاي ایران سیاست واحدي در نظـر گرفـت و   تمامی توده
باید جداگانه و ویژه همان هاي اصلاحی هر توده میتنظیم برنامه

.توده باشد
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