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 چکیده

 یابی کلگیری شد. توالیی ایران نمونهگرگ بوم ةدر این پژوهش، از سه قلاده سگ و سه قلاد

 یابی نسل جدید انجام شد. توالی روشبرای هر نمونه سگ و گرگ با استفاده از  (ژنوم) ژنگان

تک  های یختیچندرهمردیف شدند.  (رفرنسمرجع ) ژنگانبا  BWA ةها توسط برنامداده

تغییرپذیری  .ندایی شدشناس  GATK ةبا برنام ژنگانهای کوچک نوکلئوتیدی و حذف و اضافه

های تک چندریختی مستندسازیتعیین شدند. BreakDancer-1.1  ةهای ساختاری با برنام(واریانت)

انجام شد. مقادیر تنوع   SnpEffةبا برنام ژنگانهای کوچک نوکلئوتیدی و حذف و اضافه

 12113611وهش ند. در این پژمحاسبه شد  VCFtools های سگ و گرگ بانوکلئوتیدی در نمونه

به ترتیب مربوط به  19111331و  1213123آمد که  به دستچندریختی تک نوکلئوتیدی 

و  323/31، 11/13های تک نوکلئوتیدی کل چندریختی شماراز  های سگ و گرگ بودند.نمونه

 وتحلیل تجزیهبین ژنی، اینترون و اگزون قرار گرفتند. نتایج  ةدرصد به ترتیب در ناحی 211/9

 گرگ بیشتر از سگ است.  ژنگانها نشان داد که تنوع ساختاری در هداد

 

 تک نوکلئوتیدی. یختیچندرکوچک،  ةحذف و اضاف ،ساختاری تغییرپذیری های کلیدی: واژه

 

 مقدمه 

از دیدگاه تکاملی، اهلی شدن سگ رویداد مهمی در 

این  رخدادتمدن بشری است که زمان و مکان  ةتوسع

 ةت و اطلاعات کمی درباراس موردبحثرویداد 

ژنتیکی همراه با تغییر شکل اجداد  های پذیریتغییر

 که یطور بههای اهلی موجود است. ها به سگگرگ

 99999هایی از سگ با قدمت فسیل ،ادعا شده است

 های آلتایی در سیبری مشاهده شده استسال در کوه

(Ovodov et al., 2011)این در حالی است که . 

سال،  55999-52999یگری با قدمت های دفسیل

همراه با انسان در فلسطین اشغالی یافت شده که 

از وجود و نگهداری  ن شواهدیة نخستیدهندنشان

 هایی ازالگو (.Davis & Valla, 1978) سگ هستند

دهد که اهلی شدن سگ ژنتیکی نشان می پذیریتغییر

 ,.Skoglund et al) پیشسال  59999 کم دست

 یا (et al., Pang 2009)نوب شرقی آسیا در ج (2011

 آغاز شده است. (Pollinger et al., 2010) آسیای میانه

که چرا و چگونه سگ اهلی شده است،  مسئلهاین 

ناشناخته است. دو فرضیه در ارتباط با اهلی شدن 

ها فرض اول این است که انسان .سگ وجود دارد

شکار ممکن است از نوزادان گرگ برای نگهبانی و 

منجر به انتخاب صفات  یجهدرنتاستفاده کرده باشند و 

مهمی برای این وظایف شده است. فرض دوم این است 

زمان با تغییر زندگی انسان از عشایری به که هم
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های نزدیک به محل ها به سمت زبالهروستایی، گرگ

با منابع غذایی  یجتدر بهها جذب شده و سکونت انسان

 ,Coppinger & Coppinger)ند اجدید سازگار شده

 ازنظرهای مدرن (. با توجه به اینکه سگ2002

های مانند کاهش رفتار تهاجمی و قابلیت های ویژگی

اند. ها متفاوتاند، از گرگیافتهشناخت اجتماعی تغییر

ز جمله رفتاری ا پذیریتغییر احتمال بهبنابراین 

 & Hareاند )شدن بودهفرآیند اهلی ةاولی های هدف

Wrangham, 2012بررسی بیان شمار محدودی ژن .) 

در هیپوتالاموس سگ و گرگ نشان داد که میزان بیان 

 Saetre et) ها در سگ و گرگ متفاوت استاین ژن

al., 2004 .) فرآیند اهلی شدن از راه انتخاب مصنوعی

های اهلی ها بین گونهو طبیعی سبب تغییر فراوانی ژن

با انجام انتخاب  که یطور بهو وحشی شده است. 

ای، فراوانی مصنوعی برای صفت دوستی در روباه نقره

 (مورفولوژیکی) شناختی ریخت های مرتبط با صفاتژن

 .(Hare & wrangham, 2012) و رفتاری تغییر کرد

هایی وجود دارد که باعث همچنین در جانوران ژن

شوند. وحشی از اهلی می (هایتیپجور )جدایی 

MC1Rتوان به ژن می ازجمله
 های )مسئول تنوع 5

و ژن  (Fang et al., 2009پوشش رنگی( در خوک )

TSHR
مثل فصلی( در مرغ  در تولید مؤثر)ژن  2

(Rubin et al., 2010) .در  (ژنوم) ژنگان اشاره کرد

، ازجمله پرشماریژنتیکی  های تنوع یرندةبرگ

، حذف و 9(SNPs) های تک نوکلئوتیدیچندریختی

های (واریانت) و تغییرپذیری7 (Indels)ی کوچک ها ضافها

جایی( است.  هساختاری )حذف، اضافه، معکوس و جاب

ژنتیکی برای  های تنوعها از در بسیاری از پژوهش

های مختلف روابط تکاملی و شناسایی نژاد بررسی

ی پرشمارهای روش های اخیرشود. در دههاستفاده می

ختار ژنتیکی به یاری در راستای تعیین تنوع سا

 روشتوان به می ها آناند که از میان ن آمدهامتخصص

 روشاشاره کرد. این  1(NGS) یابی نسل جدید توالی

های . پژوهشداردو دقت شناسایی بالایی  توانایی

                                                                               
1. Melanocortin 1 receptor 

2. Thyroid Stimulating Hormone Receptor 

3. Single Nucleotide Polymorphisms 

4. Small Insertions and Deletions 

5. Next Generation Sequencing 

یابی نسل جدید  های توالیدی با استفاده از دادهچن

توان به توسط پژوهشگران انجام شده است که می

 .Wang et alاشاره کرد.  Wang et al.  (2013)پژوهش

 های مشترک بیندر رابطه با شناسایی ژن (2013)

تکامل، گزارش کردند که  فرآیندانسان و سگ در 

های عصبی و های مرتبط با هضم، فرآیندی از ژنشمار

اند. در یک سرطان در هر دو تحت انتخاب بوده

 ژنگانرسی بر با Stothard et al.  (2011)پژوهش دیگر

های های هولشتاین و آنگوس گزارش کردند تفاوتگاو

این دو نژاد وجود دارد.  ژنگانای بین ژنتیکی عمده

. سگ و گرگ بومی ایران از منابع ارزشمند کشور هستند

بررسی ژنگانی )ژنومیک( کاملی  حال تابهدلیل اینکه  به

روی ژنگان سگ و گرگ بومی ایران صورت نگرفته است. 

ژنگان سگ و گرگ بومی ایران ذا در این پژوهش، ل

های ساختاری  بررسی ساختار آن و مقایسة تنوع منظور به

 یابی و بررسی شد.دهی بالا توالی ، با پوششها آن

 

 ها مواد و روش

در این پژوهش، از بافت و خون سه قلاده گرگ از 

های تهران، کرمان و همدان، و سه قلاده سگ استان

قدرجان( و دو  جور بومرستان گلپایگان )یکی از شه

های بیجار و سنندج )سگ دیگر از شهرستان ةقلاد

 (.5گیری شد )جدول تازی یا سالوکی( نمونه

 
 جور گیری و نوع بوم. محل نمونه5جدول 

Table 1. Sampling location and ecotypes 
ID Sample  Type of ecotype Location  Sample 
YPi2849 Tazi or Saluki Sanandaj Dog 
YPi2860 Tazi or Saluki Bijar Dog 
YPi2776 Qahderijan Esfahan Dog 
YPi2985  Hamadan Wolf 
YPi3649  Tehran Wolf 
YPi3656  Kerman Wolf 

 

های خون با روش از نمونه DNAاستخراج 

های بافت با روش کلروفورم استخراج نمکی و از نمونه

یابی کل ژنگان ام شد. توالیانج ایزوآمیل

 Hiseq توسط شرکت ایلومینا  Paired-Endصورت به

 در کشور چین انجام شد 2500

(www.berrygenomics.com.) ها توسط کیفیت داده

 .fastqc (http://www.bioinformaticsبرنامة 
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)bbsrc.ac.uk/projects/fastqc/  بررسی شد. برای

 canfam) 2ن مرجعبا ژنگا Short reads 5همردیفی

3.1)  (ftp://ftp.ensembl.org/pub/release-82/fasta/ 

canis_familiaris/dna/) از الگوریتمMEM   در برنامة

(Durbin, 2009 & Li) BWA 

 SAMاستفاده شد.  9

7 

 ,.Samtools (Li et alهای تولیدشده توسط برنامة فایل

BAMبه  (.2009
 BAMفایل تبدیل شدند. سپس  1

مرتب و نمایه  ها بر پایة موقعیت ژنگانیفایل

ها توسط دو فایل  BAMکیفیت .شدند 3)ایندکس(

با ژنگان  Short reads 4فراسنجة )درصد همردیفی

 PCRهای ( بررسی شدند. خطا2دهیمرجع و پوشش

3 

 با برنامة 

(https://github.com/broadinstitute/picard) picard 
( و SNPsوتیدی )های تک نوکلئحذف و چندریختی

توسط ( Small Indels) های کوچکحذف و اضافه

-GATK3.4-46( Mckenna et al., 2010)برنامة 

gbc02625 

فرض این برنامه  شناسایی و بنا بر پیش 59

های ساختاری )حذف، یش شدند. تغییرپذیریپالا

های درون و بین جاییاضافه، معکوس، جابه

 BreakDancer-1.1  (Chen کروموزومی( توسط برنامة

et al., 2009 ) .55مستندسازیتعیین شدند 

 Cingolani)تک نوکلئوتیدی با برنامة های چندریختی

et al., 2012) 4.0e SnpEff .تنوع  انجام شد

های کروموزوم اتوزومی در نمونه 92نوکلئوتیدی برای 

 vcftools (., et alDanecekبا برنامة  سگ و گرگ

 شمار (.window size 50 kb)محاسبه شد  (2011

در  59و معکوس 52ییجا جابههای جهش

  SnpSiftهای تک نوکلئوتیدی با برنامة چندریختی

(Cingolani et al., 2012) ند. شمار محاسبه شد

ها در ها و ناخلصی )هتروزیگوس(خالصی )هموزیگوس(
                                                                               
1.Alignment 

2. Genome Reference 
3. Burrows-Wheeler Aligner  

4. Sequence Alingnment MAP 

5. Binary Alingnment MAP 

6. Index 

7. Alignment  

8. Coverage  

9. Mark duplicates  

10. Genome Analysis Toolkit 

11. Annotation 

12. Transition 

13. Transversion 

های های تک نوکلئوتیدی و حذف و اضافهچندریختی

  محاسبه شدند. SnpSift کوچک نیز با برنامة

 

 نتایج و بحث 

  Readsها نشان داد کهنتایج کنترل کیفیت داده

Short  )کیفیت بالا و بدون آلودگی اولیه )پرایمری

 521ها برای همة داده Short Reads داشتند. طول

درصد  33بود. درصد همردیفی برای چهار نمونه بالای 

دهندة شاندرصد بود. که ن 49و دو نمونة دیگر بالای 

(. 2کیفت بالای همردیفی با ژنگان مرجع است )جدول

شده بین  یابیهای توالیدهی در نمونهمیزان پوشش

X15/57  تاX51/54  .بود 

چندریختی تک  52713315در این پژوهش شمار 

چندریختی  4253423آمد که  به دستنوکلئوتیدی 

 59717337های سگ و تک نوکلئوتیدی در نمونه

های گرگ دیده تک نوکلئوتیدی در نمونه چندریختی

های (. همچنین شمار کل حذف و اضافه9شد )جدول 

به  9999753و  2932332بود که  9724972کوچک 

های سگ و گرگ بودند. این ترتیب مربوط به نمونه

دهندة تنوع ژنتیکی بیشتر در ژنگان گرگ نتایج نشان

فاده از با است wang et al. (2013)نسبت به سگ است. 

 59329229یابی کل ژنگان،  های توالیداده

چندریختی تک نوکلئوتیدی را در یازده نمونه سگ و 

، 59479944که  یطور بهگرگ گزارش نمودند، 

ترتیب در چهار نمونه به 3312223و  4537593

گرگ، سه نمونه سگ بومی چین و چهار نمونه سگ با 

 نژاد مشخص دیده شدند.

تک نوکلئوتیدی و حذف و  هایچندریختیشمار 

های کوچک ناخالصی در مقایسه به خالصی در اضافه

وتحلیل  (. با تجزیه7ها بیشتر بود )جدول همة نمونه

های تک نوکلئوتیدی مشخص شد بیشتر چندریختی

یی دو برابر شمار جا جابههای از نوع که شمار جهش

به علت  (.7)جدول  های از نوع معکوس استجهش

ها در مولکول ای مولکولی ایجادکنندة جهشهسازوکار

DNAهای تک نوکلئوتیدی که ، شمار چندریختی

شوند، در یی تولید میجا جابههای توسط جهش

های تک نوکلئوتیدی که توسط مقایسه با چندریختی

شوند، نزدیک به دو برابر های معکوس ایجاد میجهش
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 هاییکی از سازوکار (.Collins & Jukes, 1994)است 

یی جا جابههای عمدة ایجادکنندة جهش )موتاسیون(

سیتوزین  2متیل 1است.  5دی آمیناسیون آکسیداتیو

به علت دی  شده، متیله CPGهای در دی نوکلئوتید

خودی بیشتر مستعد به سیتوزین  آمیناسیون خودبه

یت سبب تبدیل سیتوزین به تیمین درنهاغیر متیله و 

CPG ن جزایرشود. همین دلیل نادر بودمی
در ژنگان  9

 (.et al., 2002 Ebersbergerاست )

کروموزوم  92میانگین و میانة تنوع نوکلئوتیدی در 

و  995991/9های سگ نمونه وناتوزومی در

و  995497/9های گرگ نمونه ونو در 995222/9

اهشی روند ک Wang et al.  (2013)بود. 995393/9

های وتید از نمونهبرای تنوع ژنتیکی به ازای هر نوکلئ

 مانندهای سگ )نژاد مشخص به نمونه گرگ

نشان داد  مستندسازی شفر( گزارش کردند. نتایج ژرمن

ها و های تک نوکلئوتیدی بین ژنکه بیشتر چندریختی

 .Stothard et al(. 1ها قرار دارند )جدول اینترون روند

های داده نیز نتایج یکسانی را با استفاده از (2011)

های نژاد هولشتاین و آنگوس یابی نسل جدید گاو الیتو

 گزارش کردند. 

 
 یابی برای شش نمونه. خروجی توالی2جدول 

Table 2. Sequencing output for six samples 
Mean depth  

or coverage 

Total number 

of short reads aligned 

Short reads  

length 
Total number  

of short reads 

ID  

Sample 
15.02X 299566646 125 300830756 YPi2849 
16.24X 320224240 125 321722012 YPi2860 
16.82X 326163070 125 327604955 YPi2776 
14.51X 284280842 125 285864970 YPi2985 
17.15X 332944929 125 334497849 YPi3649 
16.03X 311172864 125 313534286 YPi3656 

 
 های کوچک برای شش نمونه پیش و پس از پالایش کردنحذف و اضافه و یدینوکلئوتهای تک  . شمار چندریختی9 جدول

Table 3. Number of single nucleotide polymorphisms and small insertions and deletions for 6 samples before and 

after filtering 

Sample ID sample Raw or filtered Number of SNPs Number of Indels 

dog Ypi2849 raw 5060098 1285825 

dog Ypi2849 filtered 4658554 1282911 

dog Ypi2860 raw 5043139 1268977 

dog Ypi2860 filtered 4624244 1266491 

dog Ypi2776 raw 5144922 1347439 

dog Ypi2776 filtered 4741165 1344338 

wolf Ypi2985 raw 6876898 1776196 

wolf Ypi2985 filtered 6360953 1773198 

wolf Ypi3649 raw 6916727 1794569 

wolf Ypi3649 filtered 6430171 1790888 

wolf Ypi3656 raw 6921297 1772691 

wolf Ypi3656 filtered 6467804 1769908 

total raw  raw 13519228 3497597 

total filtered  filtered 12459651 3487342 

 
 ناخالصی و خالصی و معکوس جایی، جابه شمار .7جدول 

Table 4. The number of transition, transversion and homozygous, hetrozygous 

Sample 
ID 

sample 

The number of 

homozygous / 

hetrozygous in SNP 

The number of 

homozygous / 

hetrozygous in indel 

The number 

of transition 

in SNP 

The number  

of transversons  

in SNP 

Transition/ 

transversion  

ratio in SNP 

dog Ypi2849 1873778/2784776 624450/658461 3108871 1549683 2.0061 

dog Ypi2860 1849780/2774464 606987/659504 3083331 1540913 2.0009 

dog Ypi2776 1768009/2973156 612488/731850 3156044 1585121 1.991 

wolf Ypi2985 2712589/3648364 872036/901162 4283743 2077210 2.0622 

wolf Ypi3649 2534357/3895814 836374/954514 4328066 2102105 2.0589 

wolf Ypi3656 2637476/3830328 850707/919201 4362918 2104886 2.0727 

 
1. Oxidative deamination  
2. 5-Methylcytosine 

3. CPG islands 
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 چندریختی تک نوکلئوتیدی در نواحی مختلف ژنگان های . شمار اثرگذاری1جدول 

Table 5. Number of SNP effects in different regions of genome 
Utr_5_ 

prime 
Utr_3_ 

prime Upstream Transcript 
Splice_ 

site_  

region 

Splice_ 

Site_  

donor 

Splice_ 

site_  

acceptor 
None Intron Inter 

genic Exon Down 

stream Sample 

12115 40668 446942 62 6722 193 243 328247 2909718 4895571 76811 429701 Dog 
17714 56747 642810 94 9172 289 334 421329 4166631 7053895 105255 607610 Wolf 
19332 

(0.127)% 

66712 

(0.44)% 

732293 

(4.831)% 

90 

(0.001)% 

10828 

(0.071)% 

282 

(0.002)% 

336 

(0.002)% 

533853 
(3.522)% 

4849376 

(31.989)% 

8121058 

(53.57)% 

122896 
(0.811)% 

702305 

(4.633)% 

Totall 

 

 

های تک نوکلئوتیدی کل چندریختی شماراز 

درصد به  255/9و  323/95، 14/19، 295/7، 399/7

ژن، بین  بالادستژن،  دست یینپانواحی  ونترتیب در

(. 1ژنی، اینترون و اگزون یافت شدند )جدول 

های تک ندریختیچ 522233کل  شمارهمچنین از 

، 113/13اگزون،  ةدر ناحی شده واقعنوکلئوتیدی 

به ترتیب از نوع  ها آناز  درصد 925/79و  729/9

معنی و بدمعنی بودند های خاموش، بیجهش

در پژوهش روی  Atanur et al. (2013) (. 3)جدول

چندریختی تک  3331979موش  ةسوی 23 ژنگان

 34353 شمارکه از  طوری هنوکلئوتیدی گزارش کردند ب

 پروتئین، ةکنندرمزدر توالی  شده واقعچندریختی 

معنی معنی و همبه ترتیب غیر هم 92721و  23595

در پژوهش معرفی  Stenson et al. (2003)بودند. 

گزارش کردند که  5(HGMD)جهش انسان  پایگاه

مندلی و کمی( در  یهردوها )زیادی از فنوتیپ شمار

های تک انسان و دیگر حیوانات با چندریختی

 da Silva etمعنی مرتبط هستند. نوکلئوتیدی غیر هم

al. (2015) های ژنگانی دربا بررسی تغییرپذیری 

کل  شمارکردند که از  گزارشگاو نلور  ژنگان

، 2/1، 13/29، 34/37های تک نوکلئوتیدی چندریختی

نواحی بین  وندرصد به ترتیب در 93/9 و 22/9، 7/7

 ها، ژن دست یینپاها، ژنی، اینترون، بالادست ژن

3’ UTR  5و’ UTR  همچنین  قرار گرفتند. انژنگدر

 های تک نوکلئوتیدیریختیدرصد از چند39/9و  33/9

 معنی بودند.  معنی و هم ترتیب غیرهمبه

های تغییرپذیریکل  شماردر این پژوهش 

 های ییجا جابهساختاری از نوع حذف، اضافه، معکوس، 

کروموزومی  بیرون های ییجا جابهکروموزومی و  روند

به  9243و  5392، 5252، 9399، 23799به ترتیب 

 جز بههای ساختاری تغییرپذیریکل  شمار آمد. دست

سگ است های گرگ بالاتر از نوع اضافه در نمونه

نتایج نشان داد که تنوع  یطورکل به(. 4)جدول 

گرگ بیشتر از سگ است و بالاتر  ژنگانساختاری 

 ةرابط ةکنندیدأیگرگ ت ژنگانبودن تنوع ساختاری در 

ی در همساننتایج ی بین سگ و گرگ است. اجداد

شد.  ( نیز گزارش2014) .Freedman et alپژوهش 

Atanur (2013 شمار )تغییرپذیری 453323 

شده  یابی موش توالی ةسوی 23 ژنگانساختاری را در 

Varki  (2005 )فرم ایلومینا گزارش کرد.توسط پلات

 انسان و شامپانزه را ژنگانتفاوت بین در پژوهشی 

میلیون  91درصد گزارش کرد که  7حدود 

بایت حذف  مگا 39های تک نوکلئوتیدی و  چندریختی

 شد.ها را شامل میو اضافه

 
 های چندریختی تک نوکلئوتیدی با دستة عملکردی . شمار اثرگذاری3جدول 

Table 6. Number of SNP effects by functional class 
Silent (Percent) Nonsense (Percent) Missense (Percent) Sample 

42732 (59.078%) 290 (0.401%) 29309 (40.521%) Dog 
57712 (58.336%) 447 (0.452%) 40771 (41.212%) Wolf 
68899 (59.556%) 489 (0.423%) 46300 (40.021%) Total 

 
 های سگ و گرگهای ساختاری در نمونه. شمار تغییرپذیری4جدول 

Table 7. Number of structural variants in samples of dog and wol 

Sample Deletion Insertion Inversions 
Inter chromosomal 

Translocations 
Intra chromosomal 

Translocations 

Dog 23063 3255 800 1048 2535 
Wolf 32065 1163 1020 1269 3125 
Total 29433 3630 1212 1608 3876 

 

1. Human Gene Mutation Database  
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 گیری کلینتیجه

سگ  ژنگانتنوع ساختار  بررسیدر این پژوهش برای 

شش نمونه سگ و گرگ بومی  ژنگانو گرگ، کل 

 صورت بهیابی نسل جدید،  توالی روشایران توسط 

Paired-End بررسییابی و دهی بالا توالی با پوشش 

یابی نسل جدید  های توالیداده وتحلیل تجزیهشد. 

سگ و گرگ را  ژنگانهای ساختاری بین تفاوت

سگ و گرگ  ژنگانتفاوت بین  .نشان داد یخوب به

های هایی برای تخصیص دادن تفاوتنشانه عنوان به

ژنتیکی به صفات فیزیکی، رفتاری و همچنین بیماری 

 گرگ در طی فرآیند  ژنگانهستند و بیانگر تغییر 

د صفات جدید در سگ اهلی شدن همراه با ایجا

مدل حیوانی در بسیاری از  عنوان بهند. سگ هست

از این  آمده دست بهتحقیقات است. بنابراین اطلاعات 

خواهند  سودمند یا گونه نیب های هپژوهش برای مقایس

 بود. 

 

 سپاسگزاری

 ةاستان تهران و هم زیست یطمحکل  ةادار مسئولان از

ری لازم را گیری همکاافرادی که در روند نمونه

گیری برای اجرای شود. نمونهمی قدردانیاند،  داشته

 زیست یطمحکل  ةاین پژوهش با دریافت مجوز از ادار

مورخ  97923/39 ةاستان تهران با شمار

 صورت پذیرفت. 22/94/5939
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ABSTRACT  

In this research, samples were collected from three Iranian native dogs and three wolves. Whole-genome 

sequencing for each individual was performed using next-generation sequencing technology. All short 

reads were aligned to the reference genome using BWA tool. Single-nucleotide polymorphisms (SNPs) 

and small insertions and deletions (Indels) were detected using the genome analysis toolkit (GATK). 

Structural variants were predicted using the BreakDancer software. Annotating single-nucleotide 

polymorphisms and small insertions and deletions was done using SnpEff Software. Nucleotide diversity 

values in dogs and wolves samples were calculated using VCFtools. In current researche, 12459651 SNPs 

were detected that 7819789 and 10454994 were for dog and wolf, respectively. Of the total number of 

Single-nucleotide polymorphisms, 53.57%, 31.989% and 0.811% were located within intergenic, introns 

and exon regions. The results showed that structural diversity of wolf genome is higher than that in dog.  
 

Keywords: Single-nucleotide polymorphism, small insertions and deletions, structural variant. 
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