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 چکیده

اصفهان، تهران، سمنان، ) از پنج استان بافت نمونه 91نظور بررسی ساختار ژنتیکی روباه معمولی در مناطق مرکزی ایران، در این مطالعه به م

 919مراز تکثیر و  ای پلی توسط واکنش زنجیره ناحیه کنترل از ژنوم میتوکندریژن  ،DNAپس از استخراج . آوری شد جمع( کرمان و یزد

ها وجود دارد و تنوع هاپلوتایپی  هاپلوتایپ متفاوت در بین نمونه 14نتایج نشان داد که . شد یابی یتوالای هر نمونه جفت نوکلئوتید از این ژن بر

ها وجود دارد و  ها، شباهت متوسطی بین جمعیت نمونه (AMOVA)ی مولکول انسیوار لیتحلبا توجه به نتایج تجزیه و . است 69/1برابر با 

ن آهارپندینگ و چند نمایی بودن نمودار -شاخص راجر یزانماساس  بر. مربوط به تغییرات درون جمعیتی است ها ترین واریانس نمونه بیش

ترش گونه در گذشته وجود ستوان نتیجه گرفت که امکان گ می FUو  اساس نتایج دو آماره تاجیما اما بر ،است یفتادهنگسترش گونه اتفاق 

های  درخت تبارزایشی رسم شده بیانگر این مسئله است که ساختار ژنتیکی مستقلی برای جمعیت. تدار نبوده اس اما این گسترش معنی ،داشته

 دییتأو شبکه هاپلوتایپی رسم شده نیز این نظر را  استتر از تفاوت بین جمعیتی  وجود ندارد و تفاوت درون جمعیتی بیش مورد مطالعه

توان برنامه حفاظتی برای یک گونه را مشخص نمود ولی بر اساس یک گونه به تنهایی نمی یابی یک قسمت کوتاه از ژنومگرچه با توالیا .کند می

 .نتیجه گرفت که جمعیت روباه در این مناطق در حال حاضر با مشکل گردنه بطری روبرو نیست توانمینتایج بدست آمده 

 .ایران ساختار ژنتیکی، روباه معمولی، ژنوم میتوکندری، مناطق مرکزی  :واژگانکلید 

 

 

                                                 


 rezaei@gau.ac.ir: ايمیل                                            42112121120: تلفن نويسنده مسئول؛  

 

mailto:rezaei@gau.ac.ir


 659صفحه  5961 زمستان، 4، شماره 96محیط زیست طبیعی، منابع طبیعی ایران، دوره 
 

 

 مقدمه -1

 ,Vulpes vulpes; Linnaeus)روباه معمولی 

. است جثه ایران خواران کوچک یکی از گوشت(  1758

ترین گستره پراکنش را در بین  بیش این گونه

های  قارهزی دارد و در تمام  خشکیخواران  گوشت

نیمکره شمالی شامل مناطق شمال آمریکا، آسیا، اروپا 

توندرای قطبی تا  یها ستگاهیزو شمال آفریقا در 

 & Lariviére)کند میهای گرم زیست  بیابان

Pasitschniak-Arts 1996; Macdonald & 

Reynolds, 2008 .) روباه معمولی با وجود

خوار بودن از سایر منابع غذایی نیز استفاده  گوشت

کند و قدرت سازگاری بالایی با شرایط مختلف از  می

دهد و به همین دلیل با وجود تهدیدات  خود نشان می

اهلی و  مختلفی نظیر شکار برای حفاظت از حیوانات

های  طعمهیا استفاده از پوست، مسمومیت ناشی از 

 ,Won & Smith) زیستگاهاز دست دهی  و آلوده

از گسترش وسیع و تراکم توانسته است  ،(1999

 برخوردار باشد مختلف های یستگاهزمطلوب در 

(Mitchell-Jones et al., 1999.) 

در ایران  نسبتا فراوان یها گونهروباه معمولی از 

 ,Firouz)اکثر مناطق کشور پراکنش داردت که در اس

2005; karami et al., 2008)، ای در مطالعه اما

ساختار جمعیتی و ژنتیکی آن تاکنون  مورد بررسی

 شناساییکه  است یحالاین در  انجام نشده است،

حائز  بسیار آن از حفاظت جهت در گونه دقیق این

العات زیادی های اخیر مطسال در البته، .است اهمیت

توان  که میدر مورد این گونه انجام شده است 

 :انجام شده را به سه دسته کلی شامل مطالعات

 Zhang et al., 2010 ،Wayne et )5تبارشناختی

al., 1997 ،Leite et al., 2015) ، بررسی تنوع و

 ,.Galov et al., 2014 Inoue et al)ساختار ژنتیکی

2007; Perrine et al., 2007;  )1و فیلوژثوگرافی 

(Kutschera et al., 2013; Statham et al., 2014 

Edwards et al., 2012; )تقسیم بندی کرد. 

 مطالعات متعددی که براساس ژنوم میتوکندریایی

(mtDNA)9  روباه معمولی صورت گرفتهدر مورد، 

که این ژنوم قادر به ارائه تصویر کاملی نشان داده است 

در یک این گونه در دامنه پراکنش آن  از تنوع ژنتیکی

 یابی یتوالو  استزیست جغرافیایی گسترده محدوده 

ابزاری  ،ناحیه کنترلدر  مخصوصاًی رژنوم میتوکند

قدرتمند در بررسی تنوع ژنتیکی گونه روباه معمولی به 

 ,.Frati et al., 1998; Inoue et al) آید شمار می

2007; Perrine et al., 2007; Aubry et al., 

2009; Teacher et al., 2011; Edwards et al., 

2012; Yu et al., 2012; Kutschera et al., 

2013). 

های  بندی با وجود مطالعات زیاد انجام شده و تقسیم

کمبود جهان هنوز در بسیاری از مناطق  ،صورت گرفته

ترین  اطلاعات وجود دارد که منطقه خاورمیانه از مهم

ایران یکی از (. İbiş et al., 2014) استاین مناطق 

این  ی درا مطالعهترین کشورهایی است که تاکنون  مهم

های  زمینه صورت نگرفته است و با توجه به ویژگی

وسعت و تنوع زیستگاهی موجود در  خاص سرزمینی و

                                                 
1
 Phylogeny 

2 Phylogeography 
3
 Mitochondrial DNA 

https://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
https://en.wikipedia.org/wiki/10th_edition_of_Systema_Naturae
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دقیقی در این زمینه وجود   مطالعهانجام  آن نیاز به

 .دارد

را  یتجمع یاگونه و  کی یبقا یتقابل یکیتنوع ژنت

 یطیمح ییراتبا تغ یسازگار ییتوانا یجادا یقاز طر

 یطولان یبقا یبرا یکیتنوع ژنت ینبنابرا .کندیفراهم م

 ,.McNeely et al) است یگونه ضرور یکمدت 

1990Mills, 2012; ) .در  یتجمع یکمطالعات ژنت

 یاییپو یبه سرعت به منظور بررس یراخ یاههده

 .است یافته یشافزا یتکامل یندهایو درک فرآ یتجمع

هر  یو اجرا ینتدو سو اسا یهپا ین دسته از مطالعاتا

ها شده است حفاظت از گونه یبرا یریتیمد حگونه طر

( Avise, 1996; Frankham et al., 2002; 

Hrbek et al., 2005) ،در این پژوهش ، بنابراین

ها و نتایج حاصل  از دادهبا استفاده  تا ه استتلاش شد

ناحیه مورفیسم ژن  پلی ،از تجزیه و تحلیل مولکولی

ی روباه ها جمعیت میتوکندریایی DNAاز  5کنترل

در و میزان تنوع ژنتیکی موجود تعیین  معمولی

. شودتعیین این گونه در مرکز ایران  یها تیجمع

ها  ها و تعیین میزان تنوع ژنتیکی آن شناسایی جمعیت

 یها پیهاپلوتااصلی،  یها تیجمعتعیین در د توان می

دارای  یها تیجمعکمیاب و  یها پیهاپلوتانیز  رایج و

اطلاعات نقش مهمی داشته باشد و  تنوع ژنتیکی اندک

گونه فراهم آورده صحیح پایه مناسبی را برای مدیریت 

و سبب شود تا اقدامات مدیریتی با رویکرد علمی 

 .شود جایگزین راهکارهای غیر صحیح

 ها مواد و روش -2

                                                 
4
 Control region 

های  گونه ءاز آنجایی که روباه معمولی جز

خوار بشدت مخفی  های گوشت خوار است و گونه گوشت

بسختی  ها آنبرداری از  نمونهکار و شب فعال بوده و 

گیری از تلفات  است، در این مطالعه نمونه ریپذ امکان

نمونه  91تعداد  .ای حیوانات مذکور انجام گرفت جاده

استان مرکزی ایران شامل  1روباه معمولی از  بافت

در  و اصفهان کرمان ،های تهران، سمنان، یزد استان

آوری شد که به ترتیب  جمع 5969و  5961 طی سال

شکل ) نمونه بافت بوده است 9و  9، 55، 9، 9شامل؛ 

ها و موقعیت  نام نمونه 5، در جدول شماره (5شماره 

 .آورده شده است ها آنمکانی 

ها با استفاده از کیت  از نمونه DNAتخراج اس

و بر اساس پروتکل شرکت  Accuprepمخصوص 

Bioneer  کیفیت  دییتأانجام گرفت و پس ازDNA 

درصد  یک استخراجی با روش باندگیری در ژل آگارز

با الکتروفورز افقی قسمتی از ناحیه کنترل با طول 

-´L15995 (5)جفت باز توسط پرایمرهای  919

CTCCACTATCAGCACCCAAAG-3´ 
(Taberlet et al., 1994 ) و(´H16498 (5´-

CCTGAAGTAAGAACCAGATG-3 
(Fumagalli et al., 1996 )واکنش. تکثیر شد 

در دستگاه ترموسایکلر  1(PCR)ای پلیمراززنجیره

 ساخت ،Applied Biosystems 1911 مدل)

 :به شرح زیر انجام گرفت( یکاآمر

 گراد یسانتدرجه  61مای اولیه در د یساز واسرشت

درجه  61در دمای  یساز واسرشتدقیقه،  1به مدت 

ثانیه، اتصال آغازگرها در  91به مدت  گراد یسانت

ثانیه،  91و به مدت  گراد یسانتدرجه  14دمای 

                                                 
2
 polymerase chain reaction 
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به مدت  گراد یسانتدرجه  91مرحله بسط در دمای 

 91ثانیه و در پایان مرحله بسط نهایی در دمای  91

  11 واکنش حجم. دقیقه 9به مدت  گراد یسانتدرجه 

 

 و شماره مربوط به هر نمونه ها نمونهموقعیت مکانی  - 5شماره جدول 

 (Common fox) ها نمونهنام  ها نمونه موقعیت مکانی

 C.F-E1,2,3 (E)اصفهان 

 C.F-T1,2,3 (T)تهران 

 C.F-S1,2,3,4,5,6,7 (S)سمنان 

 C.F-K1,2,3,4,5,6,7,8 (K)کرمان 

 C.F-Y1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11 (Y) زدی

 

 ها در مناطق مورد مطالعه در پنج استان مورد مطالعه پراکنش نمونه -5شکل شماره 
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 ،DNA یکرولیترم شامل یک آن یاجزا و میکرولیتر

 میکرولیتر 1/1 ،مراز یپل Taq یمواحد آنز یک

dNTPs51 میکرولیتر مولار، یک میلی MgCl2 ،11 

پیکومولار،  1یک میکرولیتر از هر آغازگر  ،رمولا یلیم

 دو بار آب میکرولیتر 59و  10Xمیکرولیتر بافر  1/1

 طی موردنظر تکثیر ناحیه ییدتأ منظور به. بود تقطیر

 به دستالکتروفورز محصولات  PCR یهاواکنش

 اتیدیوم یزیآم رنگ با درصد 1آگارز  ژل یرو آمده

 عدم و یرتکثاز  انیناطم از پس .گرفت صورت بروماید

محصولات  از میکرولیتر 11 مقدار ،یآلودگ وجود

PCR شرکت  به توالی تعیین منظور بهBioneer کره 

 ABI از دستگاه استفاده با ها نمونه .شد ارسال جنوبی

 .شد یابی توالی خودکار روش به 3730

پایگاه  در BLASTN رویه و BLAST ابزار از

NCBI گردید استفاده ها یتوال یهمولوژ تعیین جهت. 

 Applied) 9/1نسخه  SeqScape افزار رمن از

biosystems ) یدینوکلئوتهای  توالیجهت تصحیح 

 Megaافزار نرم  1نسخه  درسپس  و استفاده شد

(Tamura et al., 2011)  و با استفاده ازClustal W 

انجام شد و به صورت دستی تنظیم نهایی  ییبازآرا

 .تانجام گرف ها یتوال

برای تعیین بهترین مدل جهت رسم درخت فیلوژنی 

و دو  ModelTest (Posada 2008) jاز نرم افزار 

5آماره
AIC  وBIC

ده شد و سپس درخت استفا 1

 .V)با استفاده از گونه روباه ترکمنیها  فیلوژنتیکی نمونه

corsac ) به عنوان برون گروه، که با شماره دسترسی

KJ140137  منطق براساساز ژن بانک استخراج شد و 

                                                 
1
 Akaike information criterion 

2
 Bayesian information criterion 

 Ronquist) 1/9نسخه  MrBayesدر نرم افزار  بایزین

& Huelsenbeck, 2003) ترسیم شد. 

توزیع از افراد ینب 9یتیجمع یخچهتار یبررس یبرا

، 1ینگهارپند شاخص راجرز براساس 4عدم تطابق

تست و  (Tajima, 1989) 9یماتاج، 9طرفی یب صشاخ

Fu's Fs (Fu, 1997 )افزار نرم از استفاده با Dnasp 

. یدگرد استفاده (Rozas et al., 2003) 1نسخه 

افزار  ها با استفاده از نرم فراوانی و واگرایی هاپلوتایپ

Arlequin 3.1  محاسبه شد(Excoffier et al., 

همان برنامه برای برآورد تنوع هاپلوتایپی و  و( 2005

 NEI (1987)براساس ضریب ( SE±) نوکلئوتیدی

برای برآورد تفاوت بین جفت . مورد استفاده قرار گرفت

 .استفاده شد FSTهای فرضی از آماره  جمعیت

 وها  بین هاپلوتایپ برای بررسی روابط فیلوژنتیکی

و با  Median-joiningرسم شبکه هاپلوتایپی با روش 

 469615نسخه  NETWORK استفاده از نرم افزار

(Bandelt et al., 1999) این روش  ،استفاده شد

یک گونه  ژنیبهترین شبکه برای نشان دادن ارتباط 

علاوه بر رسم شبکه (. Cassens et al., 2003)است 

مربوط به این پژوهش، یک شبکه  یها ونهنمهاپلوتایپی 

روباه  های یپهاپلوتاهاپلوتایپی با استفاده از سایر 

معرفی شده  قبلی یها پژوهشمعمولی در جهان که در 

 ,.Galva et al)ژن بانک استخراج شدند بودند و از 

2014; Teacher et al., 2011; valiere et al., 

2003; Abury et al., 2009; Sacks et al., 2010; 

2011; Statham et al., 2005, 2011; 2012; 

                                                 
3
 Demographic history 

4
 mismatch distribution 

5
 Harpending's raggedness index 

6
 Neutrality tests 

7
 Tajima 

http://darwin.uvigo.es/software/jmodeltest.html
http://darwin.uvigo.es/software/jmodeltest.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/18397919
https://en.wikipedia.org/wiki/Bayesian_information_criterion
https://en.wikipedia.org/wiki/Bayesian_information_criterion
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Inoue et al., 2007; Kirschning et al., 2007; 

Arnason et al., 2006; Kutschera et al., 2013 )

 .نیز ترسیم گردید

 نتایج -3

 91 از یتوکندریمژنوم  ژن ناحیه کنترلدر بخشی از 

که  پنج استان مرکزی کشور روباه معمولی در نمونه

فراوانی بازها به ترتیب  مورد مطالعه قرار گرفت،

A(26.58) ،T(29.78) ،C(25.50)  وG(17.16) 

 95 ،جفت بازی 919با بررسی این قطعه  .تعیین شد

 14جایگاه حفاظت شده و  169جایگاه متغیر، 

 .(1جدول ) هاپلوتایپ شناسایی شد

جانشینی بازهای پورین )میزان جانشینی نوع اول 

A-G یکدیگر و جانشینی بازهای پیریمیدین  باC-T  با

جانشینی بازهای پورین و )و جانشینی نوع دوم ( یکدیگر

های پنج استان مورد  در نمونه( پریمیدین با یکدیگر

در این جدول (. 9جدول )مطالعه محاسبه شده است 

اند، نرخ  نشان داده شده پررنگاعدادی که به صورت 

کنند و سایر اعداد  یجانشینی نوع اول را بیان م

الگوهای . دهنده نرخ جانشینی نوع دوم هستند نشان

نئی برآورد شده -ها بر اساس مدل تامورا جانشینی و نرخ

 .(Tamura & Nei, 1993)است 

( AMOVA)  یمولکول انسیوار لیتحلنتایج تجزیه و 

 سهیمقابرای  .نشان داده شده است 4در جدول 

ها  سه دو به دو جمعیتهای مورد مطالعه، مقای جمعیت

های مربوط به هر  انجام شد که در این مطالعه نمونه

و آنالیزها  هاستان یک جمعیت فرضی در نظر گرفته شد

 (.1جدول )بر همین اساس انجام گرفت 

                                                 
1
 Analysis of Molecular Variance 

و دو  jModelTestبا توجه به خروجی نرم افزار 

ترین  کم، HKY+Gدر مورد مدل  BICو  AICCآماره 

ها داشتند و به همین دلیل  مقدار را در بین سایر مدل

 Gآماره  .این مدل به عنوان مدل برگزیده انتخاب شد

؛ در نظر گرفته شد 119/1براساس همین نتایج برابر با 

بر اساس این مدل رسم  ها نمونهدرخت فیلوژنتیکی  و

میلیون بار، میزان  پنجپس از تعداد تکرار  شد که

بود  11115/1انحراف معیار فراوانی خرد شده برابر با 

درخت  دوشکل . گردد یمکه مقدار قابل قبول محسوب 

-یزان شاخص راجرم .دهد یمحاصل را نشان 

و نمودار آن چند نمایی به ( P>0.5) 19/1هارپندینگ 

 -11/1ر با و شاخص تاجیما براب( 9شکل )دست آمد 

(P>0.1 ) و آماره آزمونFU  54/1برابر با-(P>0.1) 

 یها نمونههمچنین، شبکه هاپلوتایپی  .محاسبه گردید

شکل )مناطق مرکزی ایران بصورت جداگانه ترسیم شد 

4.) 

http://darwin.uvigo.es/software/jmodeltest.html


 629 صفحه.... مرکز ایران در( Vulpes vulpes)روباه معمولی  ژنتیکی ساختار

 
 .شده یتوال یها نمونه اساس بر (V. vulpes) روباه معمولی گونه شده شناسایی یها پیهاپلوت -2جدول 

نسبی هر  فراوانی

(درصد) پیهاپلوتا  

ها پیهاپلوتا سمنان یزد کرمان اصفهان تهران  

5/9      C_F_S1 HAP1 

1/51     C_F_Y1 

C_F_Y10 
C_F_S2 

C_F_S3 

HAP2 

5/9      C_F_S4 HAP3 

5/9      C_F_S5 HAP4 

5/9      C_F_S6 HAP5 

5/9      C_F_S7 HAP6 

6   C_F_K4 C_F_Y2 

C_F_Y5 
 HAP7 

11/9     C_F_Y3 

C_F_Y4 
 HAP8 

11/9   C_F_E3  C_F_Y6  HAP9 

5/9     C_F_Y7  HAP10 

5/9     C_F_Y8  HAP11 

5/9     C_F_Y9  HAP12 

5/9     C_F_Y11  HAP13 

5/9  C_F_T1     HAP14 

5/9  C_F_T2     HAP15 

5/9  C_F_T3     HAP16 

5/9   C_F_E1    HAP17 

5/9   C_F_E2    HAP18 

5/9    C_F_K1   HAP19 

5/9    C_F_K2   HAP20 

5/9    C_F_K3   HAP21 

5/9    C_F_K5   HAP22 

11/9    C_F_K6 

C_F_K8 
  HAP23 

5/9    C_F_K7   HAP24 

مجموع  9 9 9 9 9 511

ها پیهاپلوتا  
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 .تخمین الگوهای جانشینی نوکلئوتیدی. 9جدول 

 A T/U C G نوکلئوتید

A - 19/1  49/1  2/21  

T/U 49/1  - 59/51  95/1  

C 49/1  99/51  - 95/1  

G 99/96  19/1  49/1  - 

 

 

 .Arlequin V3.5 افزار نرمدر ( AMOVA)نتایج آنالیز واریانس مولکولی  -4جدول 

 

 

 

 

 

 .Pairwise differencesبر اساس روش  Arlequin V3.5 افزار نرمها در  مقایسه دو به دو جمعیت-1جدول 

 

 کرمان اصفهان تهران یزد سمنان نام استان

     16111 سمنان

51119/1 یزد  16111    

-54911/1 تهران  15156/1-  16111   

91599/1 اصفهان  19414/1-  19119/1  16111  

19419/1 کرمان  11591/1  15511/1  51991/1-  16111 

 

 

سنوع واریان  درصد واریانس واریانس مجموع مربعات درجه آزادی 

ها تیجمعبین   4 991/19  99456/1  11/6  

ها تیجمعدرون   19 164/69  91591/9  49/61  

496/511 95 کل  19195/4  - 

1611/1 (FST)شاخص تثبیت    
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های درخت رسم شده نشانگر این است که اگرچه تفکیک نمونه .معمولی در مناطق مرکزی ایران نتیکی روباهژدرخت فیلو - 2 شکل شماره

های مورد های استانروباه معمولی بخوبی از روباه ترکمنی صورت گرفته است، اما بدلیل وجود تنوع ژنتیکی زیاد، ساختار منظمی در بین نمونه

 .مطالعه وجود ندارد

 
چند نمایی بودن نمودار بیانگر عدم . ژن میتوکندریکنترل هارپندینگ براساس تحلیل ناحیه -وط به شاخص راجرنمودار مرب -9شکل شماره 

 .گسترش گونه در گذشته است
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شبکه هاپلوتایپی ترسیم شده، نشانگر سه گروه هاپلوتایپی عمده بوده که گروه . ی مورد مطالعهها نمونهشبکه هاپلوتایپی  -4شکل شماره 

، 2هایی از تمام مناطق مورد مطالعه در آن قرار دارد، گروه هاپلوتایپی دارای بیشترین فراوانی و گسترش بوده و نمونه 9پی شماره هاپلوتای

 .هایی از استان یزد و تهران در آن وجود داردمحدودترین گروه بوده و تنها نمونه

 

روباه معمولی  فیلوژنتیک موقعیت به منظور بررسی

 149 این روش با ،های جهان جمعیت نسبت به دیگر

تجزیه و مورد  نیز فرد منحصربهدر دسترس هاپلوتایپ 

 .قرار گرفتند تحلیل

 بحث و نتیجه گیری -4

ای میتوکندری در بسیاری از  ان ژن ناحیه کنترل دی

های مطالعه شده نرخ تکاملی بالایی را نشان  تاکسون

 و برای بررسی تاریخچه (Wilson, 1985)دهد  می

تشخیص داده شده ها و نیز جریان ژنی مناسب  جمعیت

به همین منظور در (. Avise et al., 1994)است 

نمونه  91جفت باز از این ژن در  919پژوهش حاضر 

نتایج نشان داد که . تکثیر شد و مورد بررسی قرار گرفت

ها وجود دارد و  هاپلوتایپ متفاوت در بین نمونه 14

است که این میزان در  69/1با تنوع هاپلوتایپی برابر 

مقایسه با مطالعات انجام شده در سایر مناطق نظیر 

( 941/1) یشمال، دودمان آمریکای (9/1)هوکایدو ژاپن 

(Kutschera, 2013 ) 615/1)و کرواسی( )Galov et 

al., 2014) و ( 61/1)، فرانسه و سوئیس (61/1)، آلمان

لاتر است وبا( Edwards et al., 2012( )65/1)سوئد 
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ز ایران در کلاد اورسیا های مرکبراساس این شبکه می توان نتیجه گرفت که نمونه .شبکه هاپلوتایپی روباه معمولی در جهان -1شکل شماره 

 .های کلاد آمریکا و آمریکای شمالی فاصله داردقرار می گیرد و کاملا از نمونه

 

با توجه به وسعت مناطق  تنوع نوجود این میزا

مورد مطالعه در مقایسه با مناطق مورد مقایسه قرار 

 9هاپلوتایپ شماره . بسیار قابل توجه است ،گرفته

های  ترین هاپلوتایپ بوده و در بین هاپلوتایپ فراوان

هاپلوتایپ فقط دارای یک فرد نوزده  ،اسایی شدهنش

 ها تیجمعن بیانگر تنوع زیاد دروبودند که این امر 

های  چنین سطح تنوع بالایی در بین جمعیت .است

دهنده اندازه جمعیت  معمولی در مرکز ایران نشان روباه

بزرگ این گونه در گذشته و حال حاضر است که  مؤثر

 Galov) دارد همخوانیت قبلی نیز عااین مورد با مطال

et al., 2014.) 
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 ،یلکولمو انسیوار لیتحلبا توجه به نتایج تجزیه و 

ها وجود دارد و  شباهت متوسطی بین جمعیت

مربوط به تغییرات درون جمعیتی  ،ترین واریانس بیش

زمانی که  Nm≈(1/Fst-1)/4با توجه به رابطه . است

توان  جریان ژنی را می ،باشد 99/1تر از  کم Fstمیزان 

 ها در نظر گرفت به عنوان عامل اصلی بین جمعیت

(HE et al., 2006). ج پژوهش حاضر نشان نتای

ها بالاست و  جریان ژنی بین جمعیت باًیتقردهد که  می

خوبی ه های محلی ب ارتباط زیستگاهی بین جمعیت

ترین عوامل محدود شدن  نجا که مهمآاز  .برقرار است

ها و فاصله  جریان ژنی، موانع فیزیکی بین زیستگاه

با  ،(Wang & Summers, 2010) جغرافیایی است

مناطق مورد مطالعه علیرغم وسعت زیاد  ینکهتوجه به ا

از لحاظ خصوصیات زیستگاهی چندان از یکدیگر 

ای دارای توان  متفاوت نیستند و روباه معمولی نیز گونه

 ,Won & Smith) تحمل و قدرت جابجایی بالا است

این موانع فیزیکی عامل موثری در جدایی  ،(1999

مناسبی بین  جریان ژنیها از یکدیگر نبوده و  جمعیت

قبلی  که این نتیجه با مطالعات این مناطق وجود دارد

(Galov et al., 2014; Yu et al., 2012 ) مطابقت

 .دارد

 شاخص اساس بر قتطاب عدم عیتوز که یصورت در

 ،باشد یینما تک به صورت نگیهارپند و راجرز

 و است درگذشته تیجمع یناگهان گسترش دهنده نشان

 باشد یینما چند ای یینما رت دوصو به که یصورت در

 Rogers) است در گذشته یتیجمع ثبات دهنده نشان

& Harpending, 1992 .) شاخص  یزانمبراساس

 ،نآهارپندینگ و چند نمایی بودن نمودار -راجر

اما مقدار محاسبه  ؛اتفاق نیفتاده استگسترش گونه 

از آنجا  منفی بوده ولی FUو  شده برای دو آماره تاجیما

توان نتیجه گرفت که  بنابراین می ،است( P>0.1) هک

 ،ترش گونه در گذشته وجود داردسهرچند که امکان گ

 .دار نبوده است اما این گسترش معنی

 توان یم ها نمونهبا وجود تنوع هاپلوتایپی بالا در میان 

تشخیص  ها نمونهسه گروه هاپلوتایپی عمده را در میان 

مشخص شده  4ماره داد این سه گروه بروی شکل ش

دارای بیشترین تنوع  9گروه هاپلوتایپی . است

از تمامی مناطق مورد  ییها نمونههاپلوتایپی بوده و 

گروه . مطالعه در این گروه هاپلوتایپی وجود دارد

هاپلوتایپی دوم که در میانه شبکه ترسیم شده قرار دارد 

 ییها نمونهدارای کمترین میزان تنوع هاپلوتایپی بوده و 

و  رندیگ یمتهران و یزد در این گروه قرار  یها استاناز 

از دو  محدودترگستره پراکنش این گروه هاپلوتایپی 

 .استگروه دیگر 

 یها گروهتنوع هاپلوتایپی بالا و گستره پراکنش 

روباه در این  یها تیجمعهاپلوتایپی نیز بحث جدایی 

نگر این نموده و بیا اعتبار یبرا تا حد زیادی  ها استان

مورد است که میزان تنوع درون جمعیتی بسیار بالا 

بوده و تشابهات ژنی که بیانگر وجود ارتباط بین 

در مناطق مورد  هاست آنو شارش ژنی بین  ها تیجمع

 .استمطالعه بسیار بالا 

عمده  گروهنیز وجود سه  درخت تبارزایشی رسم شده

که نمایان ساخته و همانند شب ها نمونهرا در بین 

 در گروه بزرگتر ها نمونه و فاصله بینفراوانی  ،هاپلوتایپی

گروه هاپلوتایپی دوم است  معادلکه  درخت تبارزایشی

براساس شکل درخت ترسیم شده، جریان بیشتر بوده و 

در نتیجه این جریان . استمشهود  هاجمعیتبین ژنی 

ها بسیار کمتر از مقدار واریانس بین جمعیت ،ژنی قوی
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ها بوده و سبب شده است واریانس درون جمعیتمقدار 

های در نظر  ساختار ژنتیکی مستقلی برای جمعیت که

این نتیجه کاملا با . ، قابل تشخیص نباشدگرفته شده

 .همخوانی داشته و مورد تایید استشبکه هاپلوتایپی 

همراه با سایر  ،ها نمونهشبکه هاپلوتایپی ترسیم شده 

کانادا و  یها نمونهده تمایز بین نشان دهن دنیا یها نمونه

مربوط به آسیا و اروپا بوده و  یها نمونهآمریکا از 

مربوط  یها نمونهمورد مطالعه همراه با سایر  یها نمونه

به آسیا یعنی ژاپن در یک گروه عمده هاپلوتایپی قرار 

مربوط به آلمان و  یها نمونهقرار گرفتن . رندیگ یم

اپن ممکن است ژایران و  یها نمونهلهستان به همراه 

 خبندانیعصر مهاجرت بعد از آخرین نظریه مربوط به 

باشد که در آن احتمال مهاجرت روباه معمولی از مسیر 

مهاجرتی شمال مدیترانه به سمت شمال اروپا وجود 

که  آنجااما از  ،(Taberlet et al., 1998) دارد

مربوط به مناطق دیگر در مسیر مهاجرتی  یها نمونه

با قطعیت در این مورد  توان ینم نیست، وجودم

 .نمود اظهارنظر

یکی از اهداف اساسی مطالعات تنوع ژنتیکی حیات 

های وحش، بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی جمعیت

موجود در مناطق مختلف به منظور اعمال مدیریت 

صحیح آنهاست تا بتوان با حفظ حداکثری تنوع درون 

در مطالعه حاضر . کردها بقای آنها را تضمین جمعیت

میزان تنوع ژنتیکی بدست آمده از پنج استان کشور 

نسبتا مناسب بود که بیانگر عدم وجود گردنه بطری در 

باید توجه داشت که این نتایج  هاست، البتهاین جمعیت

 های بدست آمده بوده و برایها براساس نمونهو یافته

دد در گرمی پیشنهاد تر تر و دقیقهای جامعبررسی

نیز تحلیل سایر  و نمونه افزایش تعداد مطالعات تکمیلی،

و همچنین به  گیرد قرار های میتوکندریایی موردنظرژن

ها با سایر مناطق کشور بررسی ارتباط بین این جمعیت

های  روش سایر نیز توجه شده و در نهایت، استفاده از

 تواند مفید واقعمی هاریزماهواره نظیر تحلیل ژنتیکی

 .شود

 سپاسگزاری

از  تا دانند می واجب خود بر مقاله این نویسندگان

های همکاری ادارات کل حفاظت محیط زیست استان

محمد مورد مطالعه و همچنین آقایان حسن اکبری، 

قدردانی  و ی تشکربیاد یمحمد علی و ابراهیم صحت

و وهش با حمایت ژلازم به ذکر است که این پ .نمایند

صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران "همکاری 

 .انجام شده است "کشور
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Abstract  

In this research in order to survey genetic structure of Red Fox in central region of Iran, 32 sample tissues were 

collected from five Provinces (Isfahan, Tehran, Semnan, Kerman and Yazd). After DNA extracting, D-Loop gene of 

mitochondrial genome was amplified using polymerase chain reaction (PCR) and 327 base pairs (bp) of this gene 

were sequenced for each sample. The results showed that there are 24 different haplotypes in the samples and 

haplotype diversity is equal to 0.98. Based on the results of the analysis of molecular variance (AMOVA), there is 

an average similarity between populations and the highest amount of sample variance is related to inter population 

changes. Species expansion has not been occurred due to Harpending’s Raggedness index and its multi exponential 

diagram. However based on the results of Tajima’s D and Fu’s Fs statistics, it could be concluded that species 

expansion had been possible in the past but it was not significant. Phylogenetic tree shows that there is no 

independent genetic structure for studied populations and in population differences are greater than among 

population differences. Haplotype network curve has also confirmed this issue. Although it is not possible to adopt a 

protection strategy by studying a short part of species genome, but due to the results of this research it might be 

concluded that there is a good gene flow among populations and currently there is no evidence of bottle neck 

problem among Fox populations of these regions. 

Keyword: genetic Structure, Red Fox, Mitochondrial Genome, Central region of IRAN 
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