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 چکیده

اهميت به سزایي  ي و پزشک قانونيجمعيت تمایزفرد، ارزیابي  یک تشخيص منشاء در انتسابتست 

، مقایسه روشهاي مختلف انتساب و نحوه ژنتيكيتنوع  برخي از معيارهاي بررسي هتحقيق ب این رد دارد.

بومي  هاي بومي كشور )كردي، سرابي، سنگسري، تازي، بختياري،جمعيت از سگ 8انتساب افراد به 

 ؛C26.73320) ریزماهواره نشانگر جفت 13 از استفاده باالبرز و بومي خراسان(  كردستان، بومي

CXX.6727,10,18؛ FH20609,20؛ FH20169,20؛ FH2790؛ FH2795؛ FH2914؛ FH3053؛ 

REN59H07؛ REN87O21؛ REN126A15؛ REN144M10؛ REN86G15) منظور این  به .شد پرداخته

از خون به روش  DNAو استخراج  مي كشور بدست آمدههاي بواز جمعيتخون و بافت  هاينمونه

 ،نتایجبا توجه به  .يز با استفاده از روش تغيير یافته هضم آنزیمي صورت گرفتاستخراج نمكي و از بافت ن

( 33/0( و كمترین آن در جمعيت سنگسري )22/0جمعيت كردي ) در هتروزیگوسيتي ميزان بيشترین

در بين روش متفاوت استفاده شد.  2هاي مربوطه از براي مطالعه انتساب افراد به جمعيت مشاهده شد.

هاي مبتني بر در بين روش ( و2001) Baudouin & Lebrun روش بيزي  ،نمایيبتني بر درستهاي مروش

نشانگرهاي مورد استفاده  مجموعاً. نشان دادندبيشترین صحت را Nei (1973 )فاصله ژنتيكي روش حداقل 

 در انتساب افراد به جمعيت مبداشان موفق عمل نمایند.  واردم درصد 23اند در توانسته
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 مقدمه

با توجه به عدم ثبت اطلاعات در برخي از 

هاي حيواني و نامشخص بودن روابط بين جمعيت

هاي هایي، استفاده از روشافراد در چنين جمعيت

مناسب انتساب فرد به والدین یا جمعيتي كه از آن 

تست  چنين ازهمباشد. ضروري مي منشاء گرفته،

 الگوهاي مهاجرت، بررسي توان بهمي انتساب

 خاص، ارزیابي ساختار فرد یک تشخيص منشاء

به  پزشک قانوني و هاجمعيت تمایز، جمعيت

 ;Cornuet et al., 1996) طور موثر بهره گرفت

Manel et al., 2002).  اطلاع از سطح تنوع

لوم جنبه تمام عترین اساسي موجودات ژنتيكي

شناسي تكاملي، زیستي از قبيل اكولوژي، زیست

هاي دامي بندي، زراعت، اصلاح و حفظ گونهرده

حيوانات بومي به عنوان سرمایه  رود.به شمار مي

شوند و ملي و استراتژیک هر كشور محسوب مي

تواند مبناي شناخت دقيق این ذخایر ژنتيكي مي

هاي اصلاح نژادي امهتري براي استفاده از برندقيق

 چنينهم .(Mirhoseini, 1996)در آینده گردد 

حفظ نژادهاي بومي به عنوان ذخایر ژنتيكي 

باشد. با هاي آینده ضروري ميارزشمند براي نسل

ورود دامهاي خارجي به كشورهاي در  ،وجود این

حال توسعه از جمله ایران موجب شده است كه 

وجهي قرار گيرند. مورد بي ت دامهاي بومي عمدتاً

هاي بومي یا به طور كلي حذف در این فرایند دام

هاي ممكن است دام شده و از طرفيو یا محدود 

از  ،صحيحهاي نسنجيده و ناي به علت تلاقيبوم

نظر ژنتيكي خلوص خود را از دست بدهند 

(Shahbazi Azar & Mirhoseini, 2004 .)ضح او

جمعيت  شرط لازم براي بهبود در یک است كه

با این  واني وجود تنوع در آن جمعيت است.حي

سگ اهلي یكي از حيواناتي است كه داراي  وجود

هاي اهلي است و این گونه بيشترین تنوع در بين

را به یک موضوع جالب براي مطالعات امر آن

در مطالعات  امروزهعلمي تبدیل كرده است. 

شود كه علت این اي به سگ ميعلمي توجه ویژه

تواند تنوع در ژنتيک، رفتار و فنوتيپ ر ميام

)اندازه، شكل، نوع پوشش و رنگ بدن( این 

 & Scott & Fuller, 1965; Sutterحيوان باشد )

Ostrander, 2004; Lindblad et al., 2007; 

Kukekova, et al., 2009) سگ از لحاظ .

هاي دام، كشف مواد حفاظت از افراد جامعه، گله

وار اهميت جره و افراد زنده زیر آمخدر، مواد منف

بدليل موقعيت سگ در  بسزایي دارد. هم چنين

 الگويدرخت فيلوژني، این حيوان را به عنوان 

مهمي براي مقایسه آناليز ژنوم انسان تبدیل كرده 

 است. 

استفاده از نشانگرهاي ژنتيكي در سالهاي 

اخير جهت بررسي ساختار ژنتيكي حيوانات 

هاي اخير، در سال ي یافته است.اكاربرد گسترده

هاي متعددي با استفاده از نشانگرهاي پروژه

ژنتيكي صورت گرفته كه به تشخيص نژادهاي 

هاي تواند در برنامهمنحصر بفرد كمک كرده و مي

توان از حفاظت نژادي استفاده شود. همچنين مي

آناليزهاي انجام شده به كمک نشانگرهاي ژنتيكي، 

يكي را در بين و داخل نژادها ماهيت تنوع ژنت

 ,.Zajc et al., 1997; Altet et alتعيين نمود )



 (3131 تابستان، 2، شماره 6مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره 

871 
 

2001; Lindblad et al., 2005.) دیگر از یكي 

 در آنها از استفاده نشانگرها، عمده كاربردهاي

هاي انتساب افراد در جمعيت به مربوط مطالعات

باشد. سهولت جداسازي، تشخيص و به دامي مي

 ،ها موجب شدههوارهي زیاد ریزماویژه تغييرپذیر

به ابزاري توانمند جهت تجزیه و  هاریزماهواره

-جایگاه. ها تبدیل شوندتحليل ژنتيكي جمعيت

 هستند كههاي خنثي جایگاه ،هاي ریزماهواره

انتخاب طبيعي تاثير چنداني در بر هم زدن تعادل 

. چون این (Rajai, 2004ها ندارد )این جایگاه

اند، به عنوان سراسر ژنوم پراكنده نشانگرها در

ابزاري مناسب جهت بررسي ساختار و تنوع 

-یابي ژنها، تست انتساب، نقشهژنتيكي جمعيت

ها و یا صفات كيفي و كمي، هاي موثر بر بيماري

ي هاگونه تكاملي ویژگي همچنين تست والدیني و

 & Wayneباشند )از جمله سگ مفيد مي دامي

Morin, 2004.) تنوع شناسایي ضرورت اینرو از 

 آشكار ایران بومي سگ هايجمعيت در موجود

اما تاكنون هيچ مطالعه جامعي در این مورد  بوده

گيري از آنجا كه اندازهصورت نگرفته است. 

ع ژنتيكي یک نژاد در مناطق مستقيم ميزان تنو

جغرافيایي مشكل و زمانبر است  مختلف

(Koining et al., 1996پيشنهاد ،)  شده است كه

تواند روش انتساب مي ،هادر برخي از موقعيت

هاي گيري پراكنش در محيطجایگزین اندازه

در  (.Cornuet et al., 1996زندگي طبيعي شود )

اي به منظور ریزماهواره هاينشانگراز اي مطالعه

نژاد سگ از كشورهاي  12تست انتساب در 

شده ده استفابه خوبي پرتغال، آفریقا و اسپانيا 

 دیگري در مطالعه(. Pires et al., 2009)است 

 توانستند همين نشانگرها از استفاده محققين با

 دقت با راGerman Shephard  جمعيت افراد

 منتسب كنند مربوطه جمعيت به درصد 100

(Coutts & Harlry, 2009). طوریكه در بالا همان

نيز اشاره شد، تشخيص هویت یک موجود از 

تواند اي مختلف علمي و یا اقتصادي ميهجنبه

 ،حاضر هدف از تحقيقحائز اهميت باشد لذا 

مقایسه  و هاجمعيت به افراد انتساب رسي نحوهبر

 جمعيت در هشت افراد انتساب مختلف هايشرو

 نشانگرهاي از استفاده با هاي بومي ایرانسگ از

تواند در باشد كه نتایج حاصل ميمي ریزماهواره

-هاي مختلف ارزیابي و تشخيص این گونهزمينه

هاي حيواني كه ارزش و كاربردهاي متعددي 

 د.نبه كار رو ،دارند

 

 هامواد و روش

نمونه تعدادي خير با استفاده از مطالعه ا

بومي  هايسگ جميعت برخيز بافت ا خون و

 ،تازي، كردي، سرابيهاي جمعيتایران از جمله 

-تعدادي سگچنين از مهو  سنگسري و بختياري

هاي بومي استان نظير سگ هاي آزاد بومي ایران

صورت گرفت. تعداد  البرزخراسان، كردستان و 

 1نمونه مورد استفاده از هر جمعيت در جدول 

با  DNAاستخراج كه ئيااز آنجآورده شده است. 

كيفيت و خلوص مطلوب، شرط لازم براي به 

دست آوردن تكرارپذیري بالا براي بيشتر 

ها است رهاي مولكولي از جمله ریزماهوارهنشانگ

(Bechmann & Soller, 1987)،  پس از
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 .یدتعيين گرد DNAكيفيت و كميت  ،استخراج

و خلوص آن از  DNAبراي آگاهي از ميزان 

و جهت تعيين  درصد 2الكتروفورز ژل آگارز 

 .اسپكتروفتومتري استفاده شد كيفيت آن از دستگاه

 ریزماهواره نشانگر جفت 13در این مطالعه از 

(C26.73320؛CXX.6727,10,18؛ H20609,20؛ 

FH20169,20؛ FH2790؛ FH2795؛ FH2914؛ 

FH3053؛REN59H07؛REN87O21؛

REN126A15؛ REN144M10؛ REN86G15) 

 ,.Breen et al) و آغازگرهاي مربوطه استفاده شد

2001; Guyon et al., 2003; Parker et al., 

هایي از ژگيها به وییگاهجاانتخاب  در. (2007

بر اساس  چند شكلي بالا قبيل هتروزایگوسيتي و

. تعداد آللها و پراكندگي متعدد ژنومي دقت شد

 13حجم  در پليمراز ايزنجيره واكنشسپس 

 شد. سيكل انجام سيكل 33 طي ميكروليتر

 سازي واسرشته مرحله صورت به PCR حرارتي

رشته سازي دقيقه، واس 3به مدت  C23°ر د اوليه

-C38°در  ثانيه، اتصال 30به مدت  C24°ر د

به مدت  C22°ثانيه، تكثير در  30، به مدت 44

 3به مدت  C22°ثانيه و تكثير نهایي در  30

بررسي  با PCR انجام صحتدقيقه انجام شد. 

درصد  2آگارز  ژلوجود محصولات تكثير در 

 آكریلاميد ژل عمودي الكتروفورز .صورت گرفت

به  300تا  100 ولتاژ با سازواسرشته درصد 4

 به ژلها آميزيساعت انجام شد و رنگ 18مدت 

براي بدست گرفت.  صورت نقره نيترات روش

و جهت  افزار فتوشاپاز نرم هااندازه آلل آوردن

 و 1نشانگر اندازهها از ها و ژنوتيپتعيين انواع آلل
                                                           
1 Size Marker 

از  .گردیداستفاده  Excel (2007)  افزارنرم

هاي متفاوتي دارند، ها آللیيكه هتروزیگوتآنجا

دهنده وجود تنوع فراواني آنها مهم بوده و نشان

باشند. ميزان هتروزایگوسيتي معمولترین معيار مي

در باشد كه تنوع ژنتيكي در یک جمعيت مي

به دو صورت هتروزایگوسيتي تحقيق حاضر 

( و هتروزایگوسيتي مورد 1مشاهده شده )رابطه 

شده ( گزارش Nei, 1973(، )2رابطه انتظار )

 .است

                               :1رابطه 

( تعداد افراد j≠i) ijNدر این رابطه 

نوع آللها در جایگاه ژني مورد  j و iهتروزیگوت، 

تعداد كل افراد در جمعيت مورد  Nمطالعه و 

 باشد.مطالعه مي

         :        2رابطه 

فراواني مورد  كه در آن عبارت 

امين  iفراواني  ip باشد وها ميانتظار هموزیگوت

 باشد.آلل در یک جایگاه معين مي

(، تعداد آللهاي an) 2تعداد آللهاي واقعي

مشاهده شده یک جایگاه در یک جمعيت است. 

از آنجایيكه این معيار اغلب به شدت تحت تاثير 

هایي با عيتاندازه نمونه است، مقایسه بين جم

اندازه نمونه متفاوت باید با احتياط صورت گيرد. 

( استفاده en) 3گاهي اوقات نيز از تعداد آلل موثر

شود كه عكس هموزایگوسيتي مورد انتظار مي

                                                           
2 Number of Actual Allels  

3 Number of Effective Alleles 
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(. تعداد آلل موثر  1989Clark &Hartl ,باشد )مي

 .شودميمحاسبه  3با رابطه 

 :3رابطه 
 

براي جایگاه  فراواني آللي iPدر این رابطه 

 مورد نظر است.

در این تحقيق جهت انتساب افراد به 

ني بر تهاي مربوطه از دو روش مبجمعيت

 Baudouin & Lebrun  روش بيزي، نمایيدرست

 Rannala & Mountainروش بيزي  و (2001) 

  .Paetkau et alروش فراواني آللي ،(1997)

رد استانداني بر فاصله ژنتيكي تروش مبو  (1995)

Nei (1972،) حداقل  Nei (1973،) دي  ارزش

Nei (1983)  وCavalli-Sforza & Edwards 

تست انتساب با استفاده از  استفاده گردید. (1967)

 .گرددميبرآورد  4رابطه 

 :4رابطه 
 

هاي مورد جمعيت ،Yو  Xدر این رابطه 

و  iژنوتيپ فرد  X ،igاندازه جمعيت  Xnنظر، 

XPr   وYPr ل ژنوتيپ در دو جمعيت احتماX  و

Y باشند. مي 

به منظور بررسي معيارهایي همچون 

هتروزایگوسيتي، تعداد آلل واقعي و تعداد آلل 

استفاده گردید.  PopGene32موثر از نرم افزار 

تجزیه و تحليل چگونگي انتساب هر فرد به 

افزار هاي مربوطه نيز توسط نرمجمعيت

GeneClass2 (Piry et al., 2003.انجام شد ) 

 

 و بحث نتایج

، معيارهاي تنوع در تحقيق حاضر

نشانگرهاي مولكولي بررسي شده و با استفاده از 

هاي هاي مختلف، انتساب افراد به جمعيتروش

نتایج حاكي از  مربوطه مورد آزمون قرار گرفت.

آلل و  2با  FH20609,20آن است كه جایگاه 

يشترین و آلل به ترتيب ب 4با  FH3053جایگاه 

 آن دنبال به كهكمترین تعداد آلل را نشان دادند 

 به ترتيب 44/2و  23/3فوق با  هايجایگاه

 .داشتند را مؤثر تعداد آلل كمترین و بيشترین

)محتواي  PICمطالعه شاخص شانون و معيار 

 FH3053چند شكلي( نيز نشان داد كه جایگاه 

 FH20609,20داراي كمترین تنوع و جایگاه 

هاي مورد اي بيشترین تنوع در بين جایگاهدار

نشانگرهاي ریزماهواره با باشد. در كل مطالعه مي

هتروزایگوسيتي مورد انتظار، در  23/0متوسط 

هاي مورد بررسي تنوع آللي و ژنوتيپي جمعيت

بيشترین و كمترین تنوع  بالایي را نشان دادند.

صورت  درون جمعيتي، كه براي هر جمعيت به

هتروزایگوسيتي مورد انتظار در همه متوسط 

هاي ترتيب در جمعيتبهها برآورد گردید، جایگاه

 ( بدست آمد.33/0( و سنگسري )22/0كردي )
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 .بررسيهاي مورد جمعيت در هاي استفاده شده تعداد نمونه -1جدول 
Table 1- The number of the samples used in the current study. 

 جمعيت
ionPopulat 

 سرابي

Sarabi 
 كردي

Kurdish 
 تازي

Tazi 
 بختياري

iBakhtiar 
 سنگسري

iSangsar 
 بومي كردستان

Kurdestan 

native 

 بومي البرز

Alborz 

native 

 بومي خراسان

 rasan uhK

native 
 20 21 8 15 6 11 15 10 (Size leSamp) تعداد نمونه

 

حداقل و تفاوت اندک بين مقدار حداكثر 

د كه تنوع درون جمعيتي براي دهنشان مي

چنين با هم. هاي مورد مطالعه كم استجمعيت

توجه به متوسط هتروزایگوسيتي در دو جمعيت 

توان نتيجه ( مي44/0و  48/0سرابي و بختياري )

 شباهت ژنتيكي زیادي ،گرفت كه این دو جمعيت

هاي مطالعات متعدد در جمعيتبا یكدیگر دارند. 

اي را در این بل ملاحظهسگهاي خارجي تنوع قا

 دهد.ها نشان ميجمعيت

 ،2003اي در سال همطالعنتایج بر اساس 

، German Shephardهتروزایگوسيتي براي نژاد 

 .(Cho,  & Cho 2003) شده استگزارش  33/0

 et al.  Parraدر بررسي صورت گرفته توسط

نژاد، متوسط هتروزایگوسيتي  3( بر روي 2008)

 German Shephard (44/0 ،)Englishبراي نژاد 

Pointer (3/0 ،)English Setter (32/0)، 

Deutsch Drahthaar (42/0و )Epagneal 

Breton (43/0 گزارش شده است. در مقایسه )

توان گفت كه تنوع با برخي نژادهاي خارجي مي

بومي كشور سگهاي هاي درون جمعيتي اكوتيپ

انات این مناسب است و با وجود اینكه تعداد حيو

ها كاهش چشمگيري را داشته است، ولي جمعيت

با توجه به اطلاعات فوق هنوز تنوع ژنتيكي كافي 

هاي اصلاحي ها براي استفاده در برنامهدر جمعيت

هاي مناسب جهت حفظ این و طراحي تلاقي

 هاي بومي وجود دارد.جمعيت

قدرت آزمون انتساب به تعداد نشانگرهاي 

، تنوع ازه نمونه در جمعيتمورد استفاده، اند

و ميزان فاصله ژنتيكي بين  PIC ، ارزشژنتيكي

 ;Guinand et al., 2004ها بستگي دارد )جمعيت

Fan et al., 2004 هر قدر فاصله ژنتيكي بين .)

 ها راها كمتر باشد، باید تعداد نمونهجمعيت

 Rafie etافزایش داد تا دقت آزمون بيشتر شود )

al., 2012.) ر این فاكتورها در تست انتساب تاثي

هایي مانند طيور و گاو نيز گزارش شده در گونه

 (.Maudet, 2001; Paetkau et al., 2004است )

-جمعيت به افراد صحيح انتساب از حاصل نتایج

هاي مبتني بر روش كليه طریق از هاي مربوطه

 نمایيي بر درستنهاي مبتفاصله ژنتيكي و روش

كه یهمانطور. است شده آورده 2 جدول در

درصد براي  1/20این مقادیر از  استمشخص 

 تاRannala & Mountain (1997 )روش بيزي 

Nei (1973 )روش حداقل درصد براي  3/24

 هايجمعيت به افراد انتساب ميانگينو متغير 

توان نتيجه پس مي .باشدمي درصد 23 مربوطه

ند در اگرفت كه نشانگرهاي مورد استفاده توانسته

درصد موارد، در انتساب افراد به  23حدود 

 كهیهمانطورجمعيت مبداشان موفق عمل نمایند. 
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و  PICذكر شد قدرت انتساب به ارزش 

 بنابراین .داردهتروزایگوسيتي نشانگرها بستگي 

این به تواند بالا بودن درصد ميانگين انتساب مي

باشد كه اكثر نشانگرهاي ریزماهواره مورد علت 

تفاده در این مطالعه تنوع آللي، هتروزایگوسيتي اس

یک در نشان دادند. را بالایي  PICو ارزش 

 به افراد انتساب ميانگينصورت گرفته تحقيق 

درصد گزارش شده  13مورد مطالعه  هايجمعيت

كوچک  ،هادليل پایين بودن این نسبت كه ،است

هاي مورد ها و تعداد جایگاهبودن اندازه جمعيت

 (.2009et al Pires ,.) بوده استي بررس

 هايجمعيت به افراد انتسابیک نمونه از 

 جدول این .است شده آورده 3 جدول در مربوطه

ميانگين  شامل اول بخش است بخش دو شامل

 و هاجمعيت از كدام هر به افراد انتساب احتمال

 طور به كه حيواناتي است تعداد شامل بخش دیگر

 هاجمعيت سایر یا و همربوط به جمعيت صحيح

مشاهده  3در جدول  یكههمانطور .اندشده منتسب

معيت سرابي به جشود احتمال انتساب افراد مي

باشد در صورتي كه این مي 432/0خودشان 

هاي بومي البرز، بومي ميزان براي جمعيت

خراسان و بومي كردستان صفر و براي بقيه 

از نتایج . (p<0. 05) استدار ها نيز معنيجمعيت

هاي شود كه برخي از سگچنين استنباط مي

جمعيت بختياري با جمعيت كردي تا حدودي 

 20واجد شباهت آللي هستند. به عنوان مثال از 

فرد از آنان به  12فرد در جمعيت سرابي، 

فرد نيز  1سگ به جمعيت كردي و  3خودشان، 

اند. این در حالي به جمعيت بختياري منتسب شده

ها منتسب يچ سگي به سایر حمعيتاست كه ه

دهد كه افراد نشده است. در كل نتایج نشان مي

ها شباهت ژنتيكي جمعيت كردي به همه جمعيت

احتمالاً اختلاط مواد ژنتيكي این د كه ندار

-هاي دیگر در طول زمان ميجمعيت با جمعيت

با توجه به  تواند دليل این شباهت ژنتيكي باشد.

ن گفت كه به دلایل متعددي از توانتایج مذكور مي

و  قرار گرفتن ایران در مسير جاده ابریشمقبيل 

، دارا جابجایي حيوانات در این شاهراه تجاري

نبودن جایگاه خاص در توليدات دامي و بي

رات مذهبي و داري این حيوان، تفكاعتنایي به نگه

عدم توجه به پرورش و دیني در رابطه با سگ و 

مي ارزشمند هيچگونه كنترلي حفظ این ذخایر بو

داري این حيوانات در منطقه ها و نگهبراي تلاقي

به مرور زمان بومي خود وجود نداشته است و 

ها شده است. باعث اختلاط ژنتيكي این جمعيت

-با نگاهي به فنوتيپ متفاوت و پراكنش اكوتيپ

هایي از سگها از جمله سگ تازي از كشورهاي 

ي آسياي غربي موارد فوق آسياي ميانه تا كشورها

با توجه به تواند مورد تایيد باشد. الذكر بيشتر مي

اهميت این حيوان در مطالعات متنوع ژنتيكي و 

هاي تكاملي از یک طرف و توسعه تكنيک

از طرف دیگر،  SNP-Chipاز قبيل طالعاتي ژنوم م

در مقایسه  سگهاي بومي كشوربررسي كل ژنوم 

واند دستاوردهاي تهاي خارجي ميبا نمونه

جدیدي از قرابت، خویشاوندي و تكامل این 

حيوانات را در اختيار بشر قرار دهد. دستيابي به 

رو در اطلاعات فوق براي كمک به مشكلات پيش

جامعه امروزي از قبيل دستيابي به حيواناتي با 
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هاي خاص مانند حيوانات توانمند در قابليت

 دن مواد مخدركشف اجساد زیر آوار و یا پيدا كر

 انتهادر  مثمر ثمر باشد.تواند مي و مواد منفجره

در فت كه گتوان مي بدست آمدهبا توجه به نتایج 

 روش بيزي ،بين روشهاي مبتني بر درست نمایي

Baudouin & Lebrun  (2001 و در بين )

روشهاي مبتني بر فاصله ژنتيكي روش حداقل 

Nei (1973 ) براي  انتساب رابيشترین صحت

تواند كه مي دهندنشان مي هاي مطالعه شدهنمونه

مطالعات بررسي انتساب افراد در سگهاي در 

 . مورد استفاده قرار گيرندبومي كشور 

 

 سپاسگزاری

تحقيق حاضر با حمایت مالي پليس مبارزه 

با مواد مخدر ناجا انجام شده است كه بدین 

 وسيله از همكاري صميمانه آنها تقدیر و تشكر

 شایسته بعمل مي آید.

 

 

 .مختلف هایروش از استفاده با هاجمعیت به افراد انتساب صحت -2 جدول

Table 2- Correct assignment of the individuals to the populations using different 

methods. 

 روش آزمون انتساب

Assignment test method 

 صحيح انتساب درصد

Percentage of the correct 

assignment 
  (Bayesian Method)  روش بيزي

Baudouin & Lebrun (2001) 72.2 
Rannala and Mountain (1997) 70.1 

  (Allelic Frequencyفراواني آللي )
Paetkau et al. (1995) 71.1 

  (Genetic Distance) قاصله ژنتيكي
Nei Standard (1972) 72.2 
Nei Minimum (1973) 76.3 

Nei DNA (1983) 75.3 
Cavalli-Sforza & Edwards (1967) 75.3 
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 .های مربوطه با روش بیزی)تعداد انتساب صحیح افراد( به جمعیتمیانگین انتساب افراد  -3جدول 

Table 3- Average individual assignment (number of correct assignment) to the 

respective populations using Bayesian method. 

 تازي سنگسري
بومي 

 كردستان

بومي 

 خراسان
رزبومي الب كردي  جمعيت سرابي بختياري 

Sangsari Tazi Kurdestan 

native 
Khurasan  

native Kurdish Alborz 

native Bakhtiari Sarabi Population 

 سرابي (19)0.439 (1)0.013 0 (5)0.031 0 0 (0)0.005 (0)0.0009

 بختياري (1)0.023 (15)0.392 (1)0.065 (4)0.060 (0)0.001 0 (0)0.004 (0)0.003

زبومي البر (0)0.006 (0)0.028 (0)0.386 (4)0.045 (0)0.0008 0 (0)0.003 (0)0.004  

 كردي (1)0.006 (0)0.001 0 (12)0.481 (0)0.028 (0)0.0002 (0)0.008 (0)0.005

0.003(0) 0.019(1) 0.002(0) 0.541(10) 0.191(7) 0.0005(0) 0.004(0) 0.0004(0) 

بومي 

 خراسان

0.003(0) 0.008(0) 0.447(11) 0.004(0) 0.048(7) 0.002(0) 0.004(0) 0.032(0) 

بومي 

 كردستان

 تازي (0)0.0002 (0)0.001 0 (5)0.097 (0)0.001 0 (8)0.568 (0)0.005

 سنگسري (0)0.005 (1)0.016 (0)0.014 (4)0.145 (0)0.005 0 (0)0.021 (6)0.563
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Abstract 

Assignment test is applied to identify the origin of a specific individual, population 

differentiation and medical forensic cases. Therefore, this study conducted to analyze some 

genetic variation criteria, comparison of the different assignment methods and assignment of 

individuals to eight populations of Iranian native dogs using 13 autosomal  microsatellite 

markers (C26.73320; CXX.6727,10,18; FH20609,20; FH20169,20; FH2790; FH2795; 

FH2914; FH3053; REN59H07; REN87O21; REN126A15; REN144M10 and REN86G15). 

The blood and tissue samples were taken from the dogs and total DNAs of the samples were 

extracted using salting out or enzymatic digestion methods. The results indicated that the least 

and the most diversity for Sangsari population (0.53) and Kurdish population (0.72), 

respectively. The individual’s assignment was done using 7 different methods. Among the 

methods base on the likelihood, the Baudouin and Lebrun method and among the methods 

base on the genetic distance, Nei minimum method showed the highest accuracy. Totally, 

markers used in this study could assign the individuals to their source population with 73 % 

accuracy.  

 

Keyword: Individuals assignment, Genetic diversity, Microsatellite markers, Iranian dog 

native. 
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