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 چکیده

استان نمونه بافت از سه  52شرق ایران، در شمال (Vulpes vulpes) یمعمولمنظور بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی روباه به            

مراز، ای پلیتوسط واکنش زنجیره b، ژن سیتوکروم DNAآوری شد. پس از استخراج ( جمعو گلستان)خراسان رضوی، خراسان شمالی 

جفت نوکلئوتید از این ژن برای هر  8901طول ی بهاقطعهیابی، سازی و توالیبا استفاده از پرایمرهای اختصاصی، تکثیر و پس از خالص

های چندشکلی، تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی، میزان تفاوت ها، جایگاهنمونه ویرایش شد. سپس با تجزیه و تحلیل این قطعه در نمونه

 Fu Fs آزمونیما و تاج آزمونهارپندینگ، -و پراکنش تاریخی جمعیت با سه روش شاخص راجر گسترش ،Fstژنتیکی براساس آماره 

 81چنین شبکه هاپلوتایپی با منطق اتصال میانه رسم شد. نتایج نشان داد که محاسبه شد و درخت فیلوژنتیکی براساس منطق بیزین و هم

p(  stF>92/9( مقدار آمارهاست.  11/9ها وجود دارد و تنوع هاپلوتایپی برابر با جایگاه متغیر در بین نمونه 55هاپلوتایپ متفاوت و 

اشته و ها وجود ندیتجمعی، جریان ژنی قوی بین مولکول انسیوارتحلیل  ویه تجزبود که با توجه به این مقدار و نتایج  2115/9 برابر با 

های دیگر است. درخت فیلوژنتیکی رسم شده بیانگر این مسئله است که ساختار ژنتیکی مستقلی هر جمعیت تا حدی متمایز از جمعیت

توان یمکند. بر همین اساس یید میتأهای مورد بررسی، قابل تشخیص است و شبکه هاپلوتایپی رسم شده نیز این نظر را برای جمعیت

 .ستاشرق ایران حاصل یک فرآیند بسیار طولانی تاریخ تکاملی روباه معمولی پیچیده بوده و الگوی پراکنش این گونه در شمال گفت
 

 ایران شرقشمال ،b سیتوکروم معمولی، روباه ژنتیکی، تنوع ژنتیکی، ساختار کلمات کلیدی:

 imanijalil@yahoo.com :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 
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 مقدمه
 (Phylogeny) فیلوژنی را تاکسونومیک واحدهای تکاملی روابط      

است که  (Taxonomy) ترین واحد تاکسونومینامند. گونه مهممی

و  Allendorfگیرد )در منابع اکولوژیک مورد استفاده قرار می

Luikart ،6002.) د شونمدیریتی به این منظور وضع می هایبرنامه

 Hobbs) ودجمعیت را حفظ نم که با توجه به منابع موجود بتوان

(. مسأله کلیدی 8992و همکاران،  Hughes ؛Mooney، 8991و 

تعیین این موضوع است که چه شرایطی بر بقاء گونه  ،در مدیریت

(. یک رویکرد کارآمد و Campbell ،8991و  Nunneyمؤثر است )

سریع در تأمین اطلاعات مربوط به حفاظت از تنوع زیستی 

 سازی تخصیصگذاری و بهینهتواند نقش اساسی در سیاستمی

، Rickettsو  Naidoo؛ 6002همکاران،  و Marsh) باشد داشته منابع

ها، آگاهی از ساختار بندی گونه(. برای شناسایی و طبقه6002

های شود و پیشرفتو کارآمدی محسوب می ارزشمند ابزار ژنتیکی،

جدید در ژنتیک مولکولی، امکان مناسبی را جهت پاسخگویی به 

ها، بررسی روابط بندی گونهها در زمینه ردهبسیاری از پرسش

های ها فراهم کرده است. با استفاده از روشنهفیلوژنی و تکاملی گو

ها و ها، افراد و گونهتوان برای شناسایی جمعیتمولکولی می

در  هایشانها به شکل غیرمستقیم و از طریق ژنبررسی رفتار آن

که این مطالعات با عملیات میدانی آزمایشگاه اقدام کرد و زمانی

 ر و قابل استنادتر استتها خیلی دقیقهمراه شود، نتیجه بررسی

(Taberlet  ،8999و همکاران.) 

 های یکها، شناسایی ساختار ژنتیک جمعیتدر بین گونه       

زیرا آگاهی از ساختار ژنتیکی  اهمیت است، محدوده نیز بسیار با

یک جمعیت در شناخت پتانسیل حفاظت جمعیت مذکور و 

 Hughes) ریسک در معرض انقراض گرفتن گونه، امری مهم است

و همکاران،  Luck؛ 6001 و همکاران، Hilborn؛ 6002 همکاران، و

عنوان واحدهایی های محلی بهبر این، اغلب جمعیت علاوه (.6001

ای گیرند. برمورد بررسی قرار می ،فعال در ارتباط با اکوسیستم

منظور مدیریت واحدهای جمعیتی در یک منطقه ریزی بهبرنامه

 هایسایر جمعیت با محلی جمعیت هر ارتباطات باید هاآن حفاظت و

 (.Luikart ،6002و  Allendorfمنطقه را به دقت ارزیابی نمود )

یکی از  (8271vulpes Linnaeus, Vulpes) روباه معمولی

ترین گستره پراکنش را در بین بیشخواران کوچک است و گوشت

های نیمکره شمالی زی دارد و در تمام قارهخواران خشکیگوشت

شامل مناطق شمال آمریکا، آسیا، اروپا و شمال آفریقا در 

ند کهای گرم زیست میهای توندرای قطبی تا بیابانزیستگاه

(Steinmetz  وGarshelis ،6001 ؛Macdonald  وReynolds ،

(. با وجود Pasitschniak-Arts ،8992و  Lariviére؛ 6001

مطالعات متعدد انجام شده، هنوز در بسیاری از مناطق جهان در 

این گونه کمبود اطلاعات وجود دارد که منطقه خاورمیانه  خصوص

(. روباه 6082و همکاران،  İbişترین این مناطق است )از مهم

های نسبتاً فراوان در ایران است که در اکثر مناطق معمولی از گونه

(. Firouz ، 6007؛6001و همکاران،  Karamiدارد ) پراکنش کشور

دلیل برخورداری از تنوع اقلیمی، اشکال شرق ایران بهشمال

ای همتفاوت ناهمواری و داشتن پوشش گیاهی متنوع، دارای تیپ

فردی است که سبب شده تا یکی از زیستگاهی خاص و منحصربه

های جانوری کشور ایران را در خود جای دهد. ترین فونمتنوع

خواران این نواحی روباه معمولی است که ترین گوشتیکی از رایج

های با استفاده از قدرت سازگاری بالا توانسته است در زیستگاه

 د.مختلف این نواحی حضورداشته باش

بندی و تنوع ژنتیکی روباه معمولی با توجه به وضعیت رده       

 ها و وجودلکه شدن زیستگاهگستره پراکنش وسیع آن و لکه

های ریختی زیاد، بسیار مبهم و های کوچک با تفاوتجمعیت

پیچیده است و برای تعیین وضعیت تنوع ژنتیکی و ساختار 

 مطالعات متعدد وجود دارد ژنتیکی این گونه، نیاز مبرمی به انجام

های مهم های اخیر یکی از گونهو به همین دلیل است که در سال

مورد مطالعه در جهان بوده است، از میان مطالعات انجام شده 

توان به مطالعات بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی بروی این گونه می

روباه معمولی در مناطق ( Phylogeography) و فیلوژئوگرافی

b (Cytochrome b )لف جهان با استفاده از ژن سیتوکروم مخت

و  Kutschera؛ 6082و همکاران،  Statham) میتوکندری

و  Statham؛ 6086و همکاران،  Edwards ؛6081همکاران، 

و همکاران،  Sacks؛ 6086و همکاران،  Yu ؛6086همکاران، 

و همکاران،  Teacher؛ 6088و همکاران،  Statham؛ 6088

؛ 6009و همکاران،  Aubry ؛6080و همکاران،  Sacks؛ 6088

Fernandes  ،؛6001و همکارانInoue  ؛ 6002همکاران،  و

Perrine  ،؛ 6002و همکارانFrati  ،اشاره نمود.8991و همکاران ) 

، ژن میتوکندریایی کدینه است که تاکنون bژن سیتوکروم        

ای گوناگون تعیین توالی شده است. این هبه فراوانی برای تاکسون

ژن نشانگری مناسب در سطح جنس و گونه است و تغییرات درون 

، Heidrichو  Winkدهد )خوبی نشان میای را بهو بین گونه

و فاقد تغییرات حذف، الحاق و واژگونی است. اگرچه این ( 6000

سال  میلیون 60تر از های قدیمیژن توانایی نشان دادن واگرایی

اما برای پرداختن به بررسی ( 6001و همکاران،  Konigرا ندارد )

(. Wilson ،8990و  Meyerروابط تکاملی بسیار ارزشمند است )

دست آمده از مطالعات پیشین، چنین هبر اساس نتایج ب

https://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
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تواند ابزار مناسبی می bآید که بررسی ژن سیتوکروم نظر میبه

 این گونه باشد. در بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی

ای در مورد بررسی ساختار جمعیتی تاکنون مطالعه ایران، در       

و تنوع ژنتیکی روباه معمولی انجام نشده است، این در حالی است 

های مختلفی از این گونه در ایران، که با توجه به وجود جمعیت

ها شناسایی ساختار ژنتیکی و تعیین میزان تنوع ژنتیکی آن

های این گونه کمک شایانی نماید. د در حفاظت جمعیتتوانمی

شرق ایران یکی مناطقی است که روباه معمولی جاکه شمالاز آن

کند، در این پژوهش تلاش های متفاوت آن زیست میدر زیستگاه

ها و نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل شده است تا با استفاده از داده

، ساختار bژن سیتوکروم (polymorphism) مورفیسمپلی مولکولی

شرق کشور بررسی های روباه معمولی را در شمالژنتیکی جمعیت

 ها تعیین شود.شده و میزان تنوع ژنتیکی موجود در آن

 هامواد و روش
، خوارعنوان یک گونه گوشتجایی که روباه معمولی بهاز آن       

 برداری از آن به سختیکار و شب فعال بوده و نمونهشدت مخفیهب

گیری از طریق تلفات پذیر است، در این مطالعه نمونهامکان

نمونه بافت روباه  67تعداد ای این گونه، انجام گرفت. جاده

های خراسان شرقی ایران شامل استاندر شمال استان 1 معمولی از

 8191و  8196در طی سال رضوی، خراسان شمالی و گلستان 

ها با همکاری ادارات کل حفاظت محیط زیست این استان

نمونه بافت بوده  9و  1، 81 :ترتیب شاملآوری شد که بهجمع

ها ها و موقعیت مکانی آننام نمونه 8(، در جدول 8است )شکل 

 92دست آمده، در الکل اتیلیک آورده شده است. نمونه بافت به

 به آزمایشگاه منتقل گردید. داری ودرجه نگه
 

 
 مطالعه مورد هایاستان در شده آوریجمع هاینمونه مکانی موقعیت: 1 شکل

 AccuPrep® Genomic DNAهای بافت، با استفاده از کیتاز نمونه DNAاستخراج : DNAو بررسی کمی و کیفی  DNAاستخراج        

Extraction شرکت( Bioneer، کره )مطابق دستورالعمل شرکت سازنده انجام گرفت. پس از استخراج  و جنوبیDNA  برای تأیید کیفیتDNA 

 ده شد.چنین دستگاه نانودراپ استفاو هم % 8استخراجی از روش الکتروفورز بر روی ژل آگارز 

( با استفاده PCR= polymerase chain reactionمراز )ای پلیش زنجیرهواکن: bقسمتی از ژن سیتوکروم یابی و توالی PCRچرخه        

 6260Applied Biosystems Thermal Cycler در دستگاه( 8998، و همکاران Irwin) H 87987 و 82262L (Primer) از پرایمرهای

 شرح زیر انجام گرفت:به)ساخت آمریکا( 

دقیقه،  8مدت گراد بهدرجه سانتی 97سازی در دمای دقیقه، واسرشت 80مدت گراد بهدرجه سانتی 97سازی اولیه در دمای واسرشت       

ثانیه و در پایان  90مدت  گراد بهدرجه سانتی 26ثانیه، مرحله بسط در دمای  90گراد و به مدت درجه سانتی 79اتصال آغازگرها در دمای 

نانوگرم  800میکرولیتر و اجزای آن شامل  67حجم واکنش برابر با  دقیقه. 2مدت گراد بهدرجه سانتی 26مرحله بسط نهایی در دمای 

DNA یک واحد آنزیم ،Taq مول میلی 7مراز، ای پلیاندیdNTPs ،70 6مول میلیMgCl ،7  ،میکرولیتر بافر  7/6پیکومولار از هر آغازگر

80X  میکرولیتر آب دوبار تقطیر بود. 81و 
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 موقعیت مکانی نمونه و شماره مربوط به هر نمونه: 1جدول 

 

 PCRهای منظور تأیید تکثیر ناحیه مورد نظر طی واکنشبه       

درصد با  6دست آمده روی ژل آگارز هالکتروفورز محصولات ب

پس از اطمینان از تکثیر و  .بروماید انجام شدرنگ آمیزی اتیدیوم

برای  PCRمیکرولیتر از محصولات  60عدم وجود آلودگی، مقدار 

ها جنوبی ارسال شد. این نمونه کره Bioneer شرکت به توالی تعیین

 طور خودکار توالی یابی شد.به  ABI 1210 با استفاده از دستگاه

 BLASTNو رویه  BLAST از ابزار: هاو تحلیل داده تجزیه       

ها استفاده گردید، جهت تعیین همولوژی توالی NCBIدر پایگاه 

 SeqScapeافزار نرم 2/6 نسخه شده توسط های دریافتتوالی سپس

 Thermo Fisher)بررسی و خطاهای موجود اصلاح گردید 

Scientific) . افزار نرم 7در مرحله بعد، در نسخهMega (Tamura 

 سازیردیف، همClustal Wو با استفاده از  (6088و همکاران، 

(Alignment ).انجام شد 

ختلف مبرای تعیین فاصله ژنتیکی بین افراد، فراوانی بازهای        

 7های نوع اول و دوم توسط نسخه و تعیین میزان جانشینی

. (6088و همکاران،  Tamura)انجام گردید  MEGAافزار نرم

های چندشکلی با استفاده از ها، جایگاهتعیین تعداد هاپلوتایپ

، Rozas و Librado)تخمین زده شد  DNAspافزار نرم 80/7 نسخه

 جمعیتی تاریخچه بررسی برای افزارنرم همین از و (6009

(Demographic history)  استفاده از توزیع عدم بین افراد با

 هارپندینگ راجرز شاخص براساس (Mismatch distribution) تطابق

(Harpending's raggedness index،) طرفیبی شاخص (Neutrality 

tests) ( 8919تاجیماTajima, و تست )Fu's Fs (8992(Fu, 

برای تعیین بهترین مدل جهت رسم درخت  .استفاده شد

 Akaike) و دو آماره jModelTest افزارنرمفیلوژنتیکی از 

information criterion) AIC و BIC (Bayesian information 

criterion ) استفاده شد(Posada  ،6001و همکاران) سپس با .

 MrBayesافزار نرم 6/6/1توجه به مدل انتخاب شده از نسخه 

 Huelsenbeck)برای محاسبه و ترسیم درخت بیزین استفاده شد 

زنجیره  بیزین براساس چرخه هایتحلیل .(Ronquist ،6008 و

میلیون تکرار و  80با  (Markov chain Monte Carlo) مارکو

درخت بیزین . انجام شد 800( Sample frequency) نمونه فراوانی

 V. laopus و V. corsac (Outgroups) هایوسیله برون گروهبه

 ترتیبدار شد )شماره اختصاری ثبت شده در بانک ژن بهریشه

KP124243, NC945440, KP499005, NC941040, 

KJ329310 .)وسیله قانون های ترسیم شده، بهدر نهایت، درخت

فراوانی شدند. ( Consensus) پارچهیک ( rule -Majority) اکثریت

 Arlequinافزار نرم 7/1ها با استفاده از نسخه و واگرایی هاپلوتایپ

و همان برنامه برای  (6080، و همکاران Excoffierمحاسبه شد )

 براساس ضریب (SE±)برآورد تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی 

(NEI ،8912) های فرضی با و برآورد تفاوت بین جفت جمعیت

بررسی ارتباط بین مورد استفاده قرار گرفت.  STFاستفاده از آماره 

ها و ترسیم شبکه هاپلوتایپی با استفاده از منطق اتصال هاپلوتایپ

 Bandelt)انجام گرفت  Network افزارنرم 1/8/2/2میانه و نسخه 

 .(8999و همکاران، 
 

 نتایج
نمونه روباه  67در این مطالعه که بروی ژنوم میتوکندری        

معمولی در سه استان خراسان شمالی، رضوی و گلستان انجام 

یابی شد و تکثیر و توالی bجفت باز از ژن سیتوکروم  8091شد 

 ترتیبفراوانی بازها به تحلیل قرار گرفت که در مجموع،مورد 

(61،2) A، (2 ،69)T، (9 ،62)C  (82، 8) وG   تعیین شد. بر

جایگاه  66هاپلوتایپ و  81 ،همین اساس در قطعه مطالعه شده

 (.6متغیر شناسایی شد )جدول 

میزان جانشینی نوع اول )جانشینی بازهای پورینی با        

شینی بازهای پریمیدینی با یکدیگر( و جانشینی یکدیگر و جان

نوع دوم )جانشینی بازهای پورین و پریمیدین با یکدیگر( در 

(. 1های سه استان مورد مطالعه، محاسبه شده است )جدول نمونه

اند نرخ صورت پررنگ نشان داده شدهدر این جدول اعدادی که به

خ دهنده نرد نشانکنند و سایر اعداجانشینی نوع اول را بیان می

 ها براساسجانشینی نوع دوم هستند. الگوهای جانشینی و نرخ

 .(Nei ،8991و  Tamuraنئی برآورد شده است ) -مدل تامورا

و اطلاعات آکایکه  (BIC)آزمون معیارهای اطلاعات بیزین        

(AICدر نرم ) افزارjModelTest  مدل نشان داد کهHKY+G  با

عنوان بهترین مدل تکاملی به 6910/0برابر با  Gمقدار آماره 

 شناسایی شد. bنوکلئوتیدی برای قطعه سیتوکروم 

 هانمونهنام  موقعیت مکانی

 C.F-KH.R(8،6،1،2،7،2،2،1،9،80،88،86،81) (KH-R) یرضوخراسان 

 C.F-KH.N(8،6،1) (KH-N) یشمالخراسان 

 C.F-G(8،6،1،2،7،2،2،1،9) (Gگلستان )

file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_39
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=1&cad=rja&uact=8&ved=0CBwQFjAAahUKEwjqq5eOspXJAhVCRxoKHQpTDXo&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FAlignment&usg=AFQjCNG-zvNlBO7B_OIZInoLL2zPyh3l_g&sig2=ejF0MBn4uXIB9VL3duO5Xg&bvm=bv.107467506,d.ZWU
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_39
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_23
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_23
http://darwin.uvigo.es/software/jmodeltest.html
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_9
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_19
file:///F:/زمستان%2095/4.docx%23_ENREF_19
http://darwin.uvigo.es/software/jmodeltest.html
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 یابی شدههای توالیبراساس نمونه(V. vulpes)  های یافت شده گونه روباه معمولیهاپلوتیپ :2جدول 
 2Cشماره نوکلئوتید)های( متفاوت با هاپلوتایپ  b هاپلوتایپ سیتوکروم نام نمونه استان

 خراسان رضوی

C.F-KH.R8 Haplotype-8C 8018-8017 

C.F-KH.R6 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R1 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R2 Haplotype-1C 927-8061-8018 

C.F-KH.R7 Haplotype-2C 11-802-8018-8017 

C.F-KH.R2 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R2 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R1 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R9 Haplotype-7C 8017 

C.F-KH.R80 Haplotype-2C 8011-8019-8028 

C.F-KH.R88 Haplotype-2C 927 

C.F-KH.R86 Haplotype-6C - 

C.F-KH.R81 Haplotype-6C - 

 خراسان شمالی

C.F-KH.N8 Haplotype-1C 222-8012-8028 

C.F-KH.N6 Haplotype-9C 287-222-179-8006-8012-8028 

C.F-KH.N1 Haplotype-80C 210-287-222-8012-8028 

 گلستان

C.F-G8 Haplotype-88C 222-226-102-182-8092 

C.F-G6 Haplotype-86C 676-102-8092 

C.F-G1 Haplotype-81C 226-102-182-8092 

C.F-G2 Haplotype-81C 226-102-182-8092 

C.F-G7 Haplotype-81C 226-102-182-8092 

C.F-G2 Haplotype-86C 676-102-8092 

C.F-G2 Haplotype-81C 226-102-182-8092 

C.F-G1 Haplotype-88C 222-226-102-182-8092 

C.F-G9 Haplotype-86C 676-102-8092 

 bتخمین الگوهای جانشینی نوکلئوتیدی براساس قطعه سیتوکروم  :3جدول 

 A T/U C G نوکلئوتید

A - 81/2  12/7  05/8  

T/U 11/7  - 20/11  07/1  
C 11/7  21/11  - 07/1  
G 22/11  81/2  12/7  - 

 

ها براساس این مدل محاسبه و درخت فیلوژنتیکی نمونه      

میلیون بار، میزان انحراف  70ترسیم شد که پس از تعداد تکرار 

 00089/0برابر با  bمعیار فراوانی خرد شده برای قطعه سیتوکروم 

درخت  6گردد. شکل بود که مقدار قابل قبولی محسوب می

 دهد.فیلوژنتیکی حاصل را نشان می
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 .bبراساس ژن سیتوکرم  MrBayesافزار های سه استان مورد مطالعه حاصل از نرمدرخت فیلوژنتیکی نمونه :2شکل 

دست آمده ههای بدهد نمونهمیدرخت ترسیم شده نشان 

خوبی از دو گونه دیگر استخراج شده از ژن بانک )روباه کورساک هب

های هر استان نیز در یک نمونه .اندو روباه قطبی( تفکیک شده

 خوبی ساختار مشخصی برای هرهگیرد و بکلاد جدا قرار می

 د(.باشنجمعیت قابل تصور است )اعداد بیانگر بوت استرپ می

دست آمده، شبکه هاپلوتایپی ژن سیتوکروم های بهاساس دادهبر

b است. 1های مورد مطالعه مطابق شکل در نمونه 

 

 
 . Networkافزار با استفاده از نرمدست آمده از سه استان ههای بشبکه هاپلوتایپی نمونه: 3شکل 

 

ها را شبکه هاپلوتایپی نیز تفکیک ساختار ژنتیکی جمعیت       

ترین هاپلوتایپ بوده فراوان 6Cدهد هاپلوتایپ خوبی نشان میهب

نتایج تجزیه و  شود.ها محسوب میو هاپلوتایپ مرکزی نمونه

 Analysis of Molecular Variance) واریانس مولکولیتحلیل 

=AMOVA برای مقایسه  نشان داده شده است. 2( در جدول

ها انجام شد دوی جمعیتهای مورد مطالعه، مقایسه دوبهجمعیت

های مربوط به هر استان، یک جمعیت که در این مطالعه، نمونه

رفت انجام گ فرضی در نظر گرفته شدند و آنالیزها بر همین اساس

 (.7)جدول 
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 Arlquine( حاصل از نرم افزار AMOVA: نتایج آنالیز واریانس مولکولی )2 جدول

 

 Arlquineافزار در نرم Pairwise differencesها براساس روش نرخ واگرایی جمعیت :0جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 6/0برابر با   Harpending's raggednessمیزان شاخص       

(7/0p>و نمودار آن تک )( و شاخص 2دست آمد )شکل نمایی به

 -71/8برابر با  FU( و آماره آمون <8/0p) -61/8تاجیما برابر با 

(8/ 0p>.محاسبه گردید ) نمایی بودن نمودار،  با توجه به تک

  امکان گسترش گونه در گذشته وجود دارد.

 
 Harpending's raggednessنمودار مربوط به شاخص : 2شکل 

 .DnaSpرسم شده در نرم افزار 

 

 بحث 
دست آمده نشان داد که پرایمر مورد استفاده دارای هنتایج ب       

تواند تقریباً بوده و می bقابلیت مناسب برای تکثیر ژن سیتوکروم 

را جداسازی کند. اگرچه طول قطعه  bقطعه کامل سیتوکروم 

جفت باز بود که این قطعه  8091نهایی مورد استفاده در آنالیزها، 

اما این  ،است bتر از طول کامل سیتوکروم جفت باز کم 26

جام ها اندلیل یکسان کردن طول قطعه در تمامی نمونهکوتاهی به

 است.گرفته 

هاپلوتایپ  81 نمونه مورد بررسی 67 حاصل در نتایج براساس       

شناسایی شد. تاکنون تقریباً تمام مطالعات انجام شده بروی این 

تری انجام شده است و بر همین اساس ممکن ژن با قطعات کوتاه

است مقایسه نتایج این مطالعه با مطالعات مشابه دارای تفاوت 

جفت باز  127با بررسی  (8991)و همکاران  Fratiاندکی باشد. 

 81نمونه از حوزه دریای مدیترانه،  28در بین  bاز ژن سیتوکروم 

 (6002)و همکاران  Inoueهاپلوتایپ مختلف را شناسایی کردند، 

هاپلوتایپ،  82نمونه شمال ژاپن  11جفت باز در  127با بررسی 

YU ( نمونه  66جفت باز در  111با بررسی  )6086و همکاران

و  Aubry( و 6002و همکاران ) Perrineهاپلوتایپ،  9شرق آسیا 

فرد  21جفت باز در  172ترتیب با بررسی ( به6009همکاران )

 69فرد  660جفت باز در  172هاپلوتایپ و با بررسی  82

جفت باز در  127( با بررسی 6082و همکاران ) İbişهاپلوتایپ، 

تایپ متفاوت را شناسایی هاپلو 80نمونه در ترکیه توانستند  78

تر و در حدود اندازه کوتاه bکه قطعه سیتوکروم صورتیکنند، در

جفت  110تا  160قطعات مطالعات قبلی در نظر گرفته شود )بین 

هاپلوتایپ  2تا  2به  شده شناسایی هایهاپلوتایپ تعداد نوکلئوتید(،

امر بیانگر اهمیت اندازه قطعه مورد  تغییر خواهد کرد که این

اگرچه طول قطعه کوتاه  ،مطالعه در بررسی تنوع ژنتیکی است

سبب کم شدن تعداد و تنوع هاپلوتایپی می شود اما درمجموع، 

مقایسه تعداد و تنوع هاپلوتیپی شناسایی شده در این پژوهش با 

سایر مطالعات انجام شده با توجه به تعداد نمونه و گستره 

 درصد واریانس واریانس مجموع مربعات درجه آزادی نوع واریانس

هایتجمعبین   6 102/61  29/8  16/26  

هایتجمعدرون   66 122/66  06/8  81/12  

210/70 62 کل  18/6  - 

1382/5 (FSTشاخص تثبیت )   

 خراسان رضوی گلستان خراسان شمالی 

000/0 خراسان شمالی    

272/0 گلستان  000/0   

282/0 خراسان رضوی  202/0  000/0  
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تواند وجود تنوع هاپلوتایپی مناسبی را در شمال مطالعات، می
.کندشرق ایران تأیید 

هاي مختلف مورد محاسبه فواصل ژنتیکی میان جمعیت
طور درخت فیلوژنتیکی رسم شده با منطق مطالعه و همین

دهد تایپی ترسیم شده نشان میبیزین و شبکه هاپلو
هاي روباه معمولی در سه استان مورد مطالعه با توجه به جمعیت

دست آمده تا حد زیادي از یکدیگر تفکیک شده و ههاي بنمونه
ها از یکدیگر نسبتاً زیاد میزان واگرایی ژنتیکی این جمعیت

توان چنین برداشت کردبا توجه به نتایج این آنالیزها می. است
که تاریخ تکاملی روباه معمولی پیچیده بوده و الگوي پراکنش 

.این گونه در ایران حاصل یک فرآیند بسیار طولانی است
با توجه به میزان بالاي واگرایی ژنتیکی در بین این سه 
جمعیت با وجود فاصله جغرافیایی نسبتاً محدود و نتایج آزمون 

ها رصد واریانس بین جمعیتمولکولی که در آن دواریانستجزیه
توان چنین هاست، میتر از درصد واریانس درون جمعیتبیش

ها وجود نداشته و نتیجه گرفت که جریان ژنی قوي بین جمعیت
شبکه . هر جمعیت تا حدي متمایز از دو جمعیت دیگر است

هاي موجود، دهد که با توجه به نمونههاپلوتایپی نشان می
توان هاپلوتایپ مرکزي این شبکه در نظر را می2Cهاپلوتایپ 

هاي خراسان گرفت و با توجه به فاصله تقریباً مساوي هاپلوتایپ
توان نتیجه گرفت که شمالی و گلستان از این هاپلوتایپ می

ها از جمعیت یا احتمالاً مسیر جریان ژنی به درون جمعیت
.هایی در خارج از مناطق مورد مطالعه قرار داردجمعیت

که توزیع عدم تطابق براساس شاخص راجرز و درصورتی
گسترش دهندهنشاننمایی باشدصورت تکهارپندینگ به

صورت که بهناگهانی جمعیت در گذشته است و در صورتی
دهنده ثبات جمعیتی در نمایی یا چند نمایی باشد نشاندو

و بر همین ) Harpending ،1992و Rogers(گذشته است 
توان گفت که گسترش گونه، می4طابق نتایج شکل اساس م

مقدار محاسبه شده براي دو آماره قبلاً اتفاق افتاده است اما 
است، ) <1/0p(که جامنفی بوده ولی از آنFUتاجیما و 

توان نتیجه گرفت هرچند که امکان گسترش گونه بنابراین می
.ستدار نبوده ادر گذشته وجود دارد اما این گسترش معنی

روباه پراکنش وسیعی در سطح جهان و ایران دارد، مانند 
خواران گستره خانگی نسبتاً وسیعی دارد و در سه سایر گوشت

هاي متنوعی زندگی استان مورد بررسی نیز در زیستگاه
گیري توان نتیجهنماید، ولی براساس نتایج این پژوهش میمی

هاي بررسی شده ر جمعیتنمود که میزان جریان ژنی احتمالاً د
بسیار پایین است و هیچ هاپلوتایپ مشترکی در پهنه مورد 

هاي نزدیک، از نظر دست نیامده است و هاپلوتایپهمطالعه ب
این مساله . اندهم داشتهتري نسبت بهجغرافیایی فاصله کم

تواند در امر حفاظت از این گونه مد نظر قرار گیرد که می
خواران احتمالاً مهاجرت خلاف اغلب گوشتهاي روباه برجمعیت

ها در فواصل کوتاه تر جابجاییو جابجایی طولانی ندارند و بیش
ها به کندي صورت است، به همین جهت جریان ژنی در آن

تواند توجیه کننده ساختار مشخص این مساله می. خواهد گرفت
.هاي جغرافیایی در مناطق مورد بررسی باشدجمعیت
هاي ها براساس نمونهتوجه داشت که این نتایج و یافتهیدبا

تر پیشنهاد تر و دقیقهاي جامعدست آمده بوده و براي بررسیهب
گردد در مطالعات تکمیلی، افزایش تعداد نمونه و نیز تحلیل می

- هاي میتوکندریایی و هسته مورد نظر قرار گیرد و همسایر ژن
ها با سایر مناطق جمعیتچنین به بررسی ارتباط بین این

هاي کشور نیز توجه شده و در نهایت، استفاده از سایر روش
.تواند مفید واقع شودها میتحلیل ژنتیکی نظیر ریزماهواره

تشکر و قدردانی
از همکاري تادانندمیواجبخودبرمقالهایننویسندگان

عه و هاي مورد مطالادارات کل حفاظت محیط زیست استان
چنین آقایان علی خانی، محمود شکیبا و داوود میلانلو تشکرهم

لازم به ذکر است که این پژوهش با حمایت و .قدردانی نمایندو
"صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران کشور"همکاري 

.انجام شده است
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