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 در ایران Spermophilus fulvus (Lichtenstein, 1823) زرد زمینی تنوع ژنتیکی سنجاب
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 1398 دیتاریخ پذیرش:            1398 مهر تاریخ دریافت:

 چکیده

در ایران است.  (Spermophilus fulvus)های سنجاب زمینی زرد هدف از این مطالعه بررسی تنوع، تغییرات و ساختار ژنتیکی جمعیت

ن و کردستان( جمع آوری شد. نمونه بافت این گونه از هفت استان )خراسان رضوی، خراسان شمالی، زنجان، قزوین، البرز، همدا 79بدین منظور 

جفت باز( مورد بررسی قرار  1140) bمراز، تنوع ژنتیکی  با استفاده از توالی کامل ژن سیتوکروم ای پلیو واکنش زنجیره DNAپس از استخراج 

با توزیع جغرافیایی  (S. fulvus)فرد نشان داد که سنجاب زمینی زرد  79نمایی بر پایه این ژن  برای گرفت. نتایج درخت بایزین و حداکثر درست

های این گونه در نوار مرزی ایران و افغانستان ترین جمعیتوسیع از شرق تا غرب ایران شامل سه تبار فیلوژنتیکی است. تبار اول مربوط به شرقی

اسان رضوی، خراسان شمالی، زنجان و شرقی تا غرب ایران شامل خرهای این گونه از استان های شمالبوده و تبار دوم و سوم شامل سایر جمعیت

هاپلوتایپ منحصر به  26گونه را تصدیق نمود. این  هایها  وقوع گسترش ناگهانی در جمعیتکردستان و نیز قزوین، البرز و همدان است. بررسی

گونه در ایران تنوع هاپلوتایپی و ژنتیکی های ایرانی سنجاب زمینی زرد بوده و  این جایگاه متغیر از نتایج بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت 35فرد و 

داری را در ساختار ژنتیکی متفاوت و معنی FSTبالایی را براساس ژن میتوکندریایی مذکور نشان داده است. تجزیه واریانس مولکولی و شاخص 

 حفاظت مدیریت اهداف این گونه برای دار برای هر تبار مجزایها مشخص ساخته است. درنهایت درنظر گرفتن یک واحد تکاملی معنیبین جمعیت

 گردد.ایران و نیز برای تداوم بقای آن پیشنهاد می سنجاب زمینی زرد در

  ها، نشانگر میتوکندریایی، تنوع ژنتیکی، جمعیتSpermophilus fulvusسنجاب زمینی زرد،  کلمات کلیدی:

 mkaboli@ut.ac.ir پست الکترونیکی نویسنده مسئول:* 
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 مقدمه

 ،Spermophilus (,1825Cuvierجنس ) زمینی، هایسنجاب       

 Thorington)ند اپراکنده شده آسیادر اروپا و بوده که گونه  14شامل 

Spermophilus  زرد زمینی سنجاب بین، این در (.2201 همکاران، و

(1823,Lichtenstein) fulvus  یکی از اعضای خانواده بزرگ عنوان به

محدوده پراکنش وسیعی را به خود اختصاص داده است ها، سنجاب

(IUCN ،1920 .) روسیه و ، کشورهای گونهگستره پراکنش این

قزاقستان، از دریای خزر و رودخانه ولگا تا دریاچه بالکاش، جنوب 

شرق ایران، شمال جنوب تاجیکستان و ترکمنستان تا شمال ازبکستان،

های جنوبی محدوده پراکنش قسمت و برگرفتهافغانستان و چین را در 

در دو گستره  (. در ایران اما،IUCN ،2019)تکه شده است آن تکه

خراسان رضوی،  هایشرقی و غربی کشور در استانشمال مجزا در کاملاً

خراسان شمالی و نیز زنجان، کردستان، همدان، قزوین و البرز وجود 

(. Vohralík، 2012و  Kryštufek؛1395دارد )کرمی و همکاران، 

نرم رسی و های مناطق سردسیر با پوشش گیاهی تنک، اراضی استپ

و  ی)کرمباشد میهای مورد ترجیح این گونه حاصلخیز، از زیستگاه

های تر در شیوهدر نیم قرن گذشته، تغییرات بیش (.1395همکاران، 

ها تکه شدن زیستگاههای علفی و تکهزیستگاه کشاورزی، باعث تضعیف

 و همکاران، Spermophilus  (Kryštufek هایتیعرفتن جمو از بین

این  هایونه، تا حد در معرض تهدید قرار گرفتن بسیاری از گ(2009

ها آن رو، مدیریت و حفاظت ازاز این(. IUCN ،2019) جنس شده است

وحش نیازمند داشتن تصویری جامع از تنوع عنوان جزیی از حیاتبه

و  Davisionپذیری ژنتیکی در ساختارهای جغرافیایی است )و تغییر

رغم پراکنش و توزیع گسترده علیز سویی دیگر، ا(. 2011همکاران، 

ها تا حد زیادی ها، روابط فیلوژنتیکی بین آناعضای خانواده سنجاب

علاوه بر این، (. 2004و همکاران،  Herron)مبهم باقی مانده است 

بندی های طبقهگونههایی با پراکنش جغرافیایی وسیع، نظیر نهگو

مکان کشف احتمالی گونه جدیدی دلیل ا، بهSpermophilusشده در 

مبهم مولکولی تنوع ژنتیکی بسیار با  هایبهها، برای جندر درون آن

مطالعات ژنتیک جمعیت  (.2007و همکاران،  Gündüz)ارزش هستند 

منظور بررسی پویایی جمعیت و درک اخیر به سرعت به هایدههدر 

طالعات پایه و که این مطوریفرآیندهای تکاملی افزایش یافته است به

ها گونهاساس تدوین و اجرای هر گونه طرح مدیریتی برای حفاظت از 

 (.2005و همکاران،  Hrbek؛ 2002و همکاران،  Frankham) است شده

تنوع ژنتیکی قابلیت بقای یک گونه و یا جمعیت را از طریق ایجاد 

بنابراین تنوع  .کندتوانایی سازگاری با تغییرات محیطی فراهم می

 McNeely)نتیکی برای بقای طولانی مدت یک گونه ضروری است ژ

عوامل متعددی  لیکن .(1996و همکاران،  Bataillon ؛1990 و همکاران،

تهدیدکننده این ویژگی مهم جمعیتی است. علاوه بر توسعه روز افزون 

ها، مراکز صنعتی و شهرها و بزرگراه ،هاجادهرشد و توسعه کشاورزی، 

ها )در عصر ها و یا قطع آنهش ارتباط بین جمعیتها با کاشهرک

تکه شدن که با تکهطوریبه ،تواند یکی از این عوامل باشدحاضر(، می

رانش ژنتیکی  دلیل تغییراتها بههای موجود در آنجمعیت ها،زیستگاه

گیرند و شناختی تحت تاثیر فرسایش درون آمیزی قرار میو جمعیت

شدت کاهش  ها بهد و درنتیجه بقای جمعیت آنترتیب برازش افرابدین

 (.2014و همکاران،  Zuckerberg ؛1994و همکاران،  Herkert) یابدمی

مطالعات ژنتیکی برای حفاظت ، با توجه به عوامل ذکر شدهرو از این

پذیر شدن آن، امری ضروری از این گونه به منظور جلوگیری از آسیب

سزایی را نشانگرهای مولکولی، نقش به توسعهناپذیر است. و اجتناب

(. Queiroz، 2001 و Ashton) است کرده ایفا جمعیت ژنتیک مطالعات در

DNA میتوکندریایی  (mtDNA)در مولکولی نشانگر یک عنوانبه 

 های تبارها و ترسیم روابط تبارشناختی، بررسی ویژگیتشخیص گونه

های تنوع و ساختار جمعیتو ارزیابی ( Phylogeography) گیتاشناسی

 .(2002و همکاران،  Colombo)گونه دارای مزایایی بسیاری است  یک

 است که تاکنون نهیکد ییایتوکندری، ژن م bتوکرومیژن سمیان  این در

 Helgen) شده است یتوال نییگون تعگونا یهاتاکسون یبرا یفراوان به

و  Ashrafzadeh؛ 2014و همکاران،  Khalilipour؛ 2009و همکاران، 

مناسب در سطح جنس و گونه  ینشانگر ژن نیا (.2016همکاران، 

 Wink) دهدینشان م یخوب را به یاگونه نیو ب درون راتییاست و تغ

العات پیشین، دست آمده از مطهبراساس نتایج ب (.Heidrich ، 2000و

نشانگر درست و منطقی برای تخمین روابط  یکعنوان به ،b توکرومیس

 باً یتقرو  (2003و همکاران، Harrison ) ی زمینی معرفیهاسنجاببین 

 یکیو ساختار ژنت یتبارشناس یانجام شده برا یهادر همه پژوهش

و  Harrison)است  از آن بهره گرفته شده ایدن ینیزم یهاسنجاب

و همکاران،  Gündüz؛ 2004و همکاران،  Herron؛ 2003اران، همک

؛ 2015و همکاران،  Kapustina؛ 2009و همکاران،  Helgen ؛2007

Faerman  ،با این وجود، مطالعات محدودی در (.2017و همکاران 

خصوص بررسی ساختار و تنوع ژنتیکی سنجاب زمینی زرد در ایران 

این در حالی  ،(2019اران، و همک Asgharzadeh)انجام شده است 

های مجزای این گونه در شرق و غرب است که با توجه به جمعیت

تواند ها میها و تعیین میزان تنوع ژنتیکی آنکشور، شناسایی ویژگی

های شرقی و های منزوی این گونه در استاندر حفاظت از جمعیت

ست با رو، در مطالعه حاضر تلاش شده اغربی کشور موثر باشد. از این

، برخی از جفت بازb  (1140 )توکرومیساستفاده از توالی کامل ژن 

بستر مناسبی  تا شود ییگونه شناسا های اینجمعیت ژنتیکی هایویژگی

برای تکمیل خلاء اطلاعاتی موجود و نیز اقدامات آتی مدیریتی فراهم 

 آید.
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 هامواد و روش

ت این گونه در فصل بهار که اوج فعالیجااز آنآوری نمونه: جمع       

( از اواسط 1396-1394نمونه طی سه سال ) آوریاست، لذا جمع

فروردین تا اوایل تیر ماه در محدوده پراکنش این گونه از نواحی مرزی 

خراسان رضوی،  هایشرقی تا غرب ایران شامل استانشرقی و شمال

گرفت.  صورت شمالی، همدان، کردستان، زنجان، قزوین و البرز خراسان

 بانانبا بومیان، محیط مصاحبه و میدانی وسیع جستجوهای با ترتیببدین

های لازم انجام و ریزیو کارشناسان مرتبط مراحل مقدماتی و برنامه

، تعداد های شرقی و غربی پراکنش سنجاب زمینی در کشوراز زیستگاه

سازمان حفاظت  6150/94و  57879/94نمونه تحت مجوز شماره  79

نمونه از  20(. از این تعداد فقط 1آوری شد )شکل زیست جمعحیطم

از بافت غضروفی لاله گوش در مناطق حفاظت  گیریافراد زنده با نمونه

شامل سنجاب  هایهای آزاد گونه با تشخیص لانهشده و سایر زیستگاه

در  گیریو محبوس نمودن حیوان با تور انجام و بلافاصله پس از نمونه

آوری های جمعها شامل لاشهسازی شده است. سایر نمونهامحل ره

 96ها در اتانول ای و غیره بوده است. نمونهشده از تصادفات جاده

به  DNAبرای انجام آزمایش مولکولی و استخراج درصد فیکس و 

 شدند.آزمایشگاه ژنتیک مولکولی منتقل 

استخراج  DNAو بررسی کمی و کیفی  DNAاستخراج        

کلروفرم -های بافت از روش فنلاز نمونه DNAاستخراج  برایشده: 

 DNAکمیت و کیفیت  (.1989ان، و همکار Sambrook)استفاده شد 

استخراج شده با استفاده از دستگاه نانودراپ یا با رویت آن بر روی ژل 

 %( سنجیده شد. 1آگارز )

 (PCR:ای پلیمراز واکنش زنجیرهیابی: و توالی PCRچرخه        

(Polymerase Chain Reaction  میکرولیتر صورت  25با حجم نهایی

 5/12یکرولیتر آب مقطر استریل، م 5/9گرفت. در هر تیوب مقدار 

شرکت امپلیکون  2MgClمولار  5/1میکرولیتر مستر میکس با غلظت 

 Ampliqon Taq DNA Polymerase 2x Master Mix Red) دانمارک

concentrationfinal  2Mm MgCl 1.5(، 1 میکرو 1 رفت، پرایمر میکرولیتر 

 برای تکثیر قطعه ریخته شد. DNAمیکرولیتر  1لیتر پرایمر برگشت و 

؛ )TGAAAAAYCATCGTTGT-'5-3('پرایمرهای از b cyt ژن به مربوط

14725L و (5'-TCTTCATTTYWGGTTTACAAGAC-3’) 15915؛H 

 ریتکث یبرا ییدما ۀچرخ .(2003و همکاران، Harrison ) استفاده شد

 درجه 94 یدر دما قهیدق 3بود از  عبارت cyt b کامل ژنی توال

 40درجه و  94در  هیثان 30چرخه، شامل  35در ادامه و  گرادیسانت

بسط  و گرادیدرجه سانت 72در  قهیدق کیدرجه و  48 یدر دما هیثان

برای بررسی میزان کیفیت محصول  .قهیدق دهدرجه در  72با  یینها

PCR (PCR Product از ژل آگارز یک درصد استفاده و کیفیت )

ی و باندهای با کیفیت برای محصول به کمک دستگاه الکتروفورز بررس

ارسال شدند.  کره جنوبی Bioneerو  Macrogenبه شرکت یابی توالی

 3730ABI   (Applied Biosystems)ها با استفاده از دستگاه نمونه این

 طور خودکار توالی یابی شدند.به

افزار شده توسط نرم افتیدر یهایتوالها: تجزیه و تحلیل داده       

Seqscape (Applied Biosystems)  ناخوانا  یبازها ،یبررس 6/2نسخه

 ها انجام گرفت.یتوال شیرایقرار گرفته و و حیو تصح ریمورد تفس

 MEGA افزارنرم 6( با استفاده از نسخه Alignment) هاردیفی توالیهم

فاصله ژنتیکی بین افراد و در ادامه  (2013و همکاران، Tamura )انجام 

های نوع اول جانشینی مختلف و تعیین میزان نی بازهایها، فراواو گروه

با استفاده از تکرار انجام شد.  10000افزار با توسط همین نرمو دوم 

ها بروز اشباع یا عدم اشباع در داده 6.0.4 نسخه DAMBE افزارنرم

 Xia؛ Xie ، 2001و Xia) سنجیده و اجازه ادامه آنالیزها گرفته شد

 شکلیهای چندها، جایگاهین تعداد هاپلوتایپتعی (.Lemey، 2009و

 Libradoتخمین زده شد ) DnaSP افزار نرم 5.0با استفاده از نسخه 

بندی و مدل تکاملی برای تعیین بهترین پارتیشن (.Rozas ، 2009و

ها م و سوم کدنمتغیر نرخ تکاملی برای جایگاه اول، دو توجه به مقدار با

 .(2012و همکاران، Lanfear )شد  استفاده  PartitionFinderافزاراز نرم

دست آمده از این بندی و مدل تکاملی بهبا استفاده از نتایج  پارتیشن

 (2014و همکاران،  Nguyen)1.6.8 نسخه  IQ-Treeافزارنرم از افزار،نرم

 نماییدرست حداکثر تدرخ ترسیم ایبر تکرار 1000 درنظرگرفتن با

 

 
مطالعه حاضر: گیری سنجاب زمینی زرد در های نمونهمحل :1شکل 

 ترتیبهای زرد، سبز و ارغوانی با کلادهای تبارشناختی ایران )بهدایره

 ( مطابقت دارند.3در شکل  IR3و IR1، IR2هایکلاد
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(maximum likelihood (ML)) افزار نرم 3.2.6 و از نسخه MrBayes 

(Ronquist وHuelsenbeck ، 2003) درخت بیزین استفاده  ترسیم برای

 Markov) مارکووزنجیره  اساس چرخههای بیزین برشد. تحلیل

Chain Monte Carlo)  میلیون تکرار و فراوانی نمونه 50با (Sample 

frequency) 1000 نمایی ن و حداکثر درستهای بیزیدرخت شد. انجام

و  Spermophilus taurensis  (Outgroupsی )هابرون گروه وسیلهبه

Spermophilus citellus های اختصاری بهبا نام( 938058ترتیبKY )

دو تکرار چرخه  دار شدند.ریشه NCBIثبت شده در  (AF 157859و )

کار گرفته به تکرار 1000برداری در هر نمونه هایدورهمیلیونی با  50

نظر گرفته شد. از نسخه در Burn inعنوان درصد از تکرارها به 25شد. 

به  (Drummond، 2007و  Rambaut)  Tracer versionافزارنرم 1.5

مبنی بر ارزیابی  Beastافزار از نرم منظور قابلیت اطمینان نتایج حاصل

 برداریمونهنپارامترهای  (Posterior probabilityن )پسی برآوردهای

 (ESS) و انداره موثر نمونه  گراییمشده در زنجیره مارکوف، ارزیابی ه

نسخه و Tree annotator افزارنرماستفاده و درخت مربوط با استفاده از 

 ،Drummondو  Rambaut)رسم و مشاهده شد  Figtree افزارنرم 1.4.1

با استفاده   یپیشبکه هاپلوتا ترسیم و هاهاپلوتایپ بین ارتباط . (2012

 ،Bryantو  Leigh)انجام شد   POPART افزاردر نرم TCS الگوریتم از

نسخه ( با استفاده AMOVA) مولکولی تحلیل واریانس در ادامه (.2015

بندی صورت گروهتکرار پس از  10000و با   Arlequinافزارنرم 3.1

 الیزهایآن براساس هاتیجمع .(2005و همکاران، Excoffier )گرفت 

)تغییرات ژنتیکی  STFهای سپس شاخص .شدند بندیگروه تبارشناسی

همین اساس تعیین شد. در ادامه  بر  Fu’s FSها( ودر میان جمعیت

افزار شواهد احتمالی برای رشد جمعیت در گذشته رمبا کمک همین ن

، Tajima’s D  (Tajimaو Fu’s Fs  (Fu ،1997)هایشاخص از استفاده با

 ارزیابی شد.  (1989

 

 نتایج

 ژن توالی 79 و باز جفت 1141 از استفاده با هاداده تحلیل       

 جایگاه 35 و حفاظت شده جایگاه 1105 که داد نشان b سیتوکروم

 حاوی جایگاه 24 شامل بوده که  (Polymorphic site)چندشکلی

تک  جایگاه 11 و (Parsimony informative site)پارسیمونی  اطلاعات

است. فراوانی هر کدام از  بوده  (Singleton variable site)متغیره

 34برآورد گردید. این فراوانی شامل  1نوکلئوتیدها مطابق جدول 

 6/12درصد آدنین و  3/28درصد سیتوزین،  2/25درصد تیمین، 

درصد گوانین بوده است. میزان جانشینی نوع اول )جانشینی بازهای 

با یکدیگر(  C-Tگر و جانشینی بازهای پریمیدین با یکدی A-Gپورین 

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

دهد که سنجاب زرد ارائه شده است. نتایج نشان می 2در جدول 

های کشور از تنوع هاپلوتایپی خوبی برخوردار زمینی در اکثر استان

تایپی و تنوع نوکلئوتیدی در استان ترین مقدار تنوع هاپلوبوده و بیش

(. آزمون تحلیل گسترش 3جدول )خراسان شمالی مشاهده شده است 

( برای اکثر جمعیت ها منفی بوده که Fu' Fsو  Tajima's Dجمعیت )

 Fu' Fsو  Tajima's Dدر این میان جمعیت همدان برای هر دو آماره 

 (.3جدول )داری را نشان داده است مقدار منفی و معنی
 

 در سنجاب زمینی زرد ایران cyt b: فراوانی نوکلئوتیدهای ژن 1جدول 

 دینوکلئوت )برحسب درصد( دینوکلئوت یفراوان

 نیمیت 34

 نیتوزیس 2/25

 نیآدن 3/28

 نیگوان 6/12
 

 : تخمین الگوی جانشینی نوکلئوتیدی سنجاب زمینی زرد ایران2جدول 

 A T C G نوکلئوتید

A - 45/0 33/0 8/13 

T 37/0 - 35/22 17/0 

C 37/0 16/30 - 17/0 

G 04/31 45/0 33/0 - 

دهنده نرخ دهنده نرخ جانشینی نوع اول و سایر اعداد نشاناعداد پررنگ نشان

   جانشینی نوع دوم هستند.
 

ترین اشباع ها دارای کمها نشان داد که دسته دادهها دادهتحلیل       

تر از داری کمطور معنیبه ISSو شاخص ( 2جایگزینی هستند )شکل 

های این مطالعه دهد دسته دادهبوده است که نشان می  ISScشاخص 

 ها مجاز است.ادامه آنالیزها با آن های فیلوژنتیک مناسب وبرای تحلیل

شرح سه پارتیشن به ،b های این مطالعه براساس ژن سیتوکرومیافته

 (i)از آن استفاده شد:  ذیل را دربرداشت که برای رسم درخت تکاملی

cyt b_pos1, (ii) cyt b_pos2, (iii) cyt b_pos3  های و مدلK80 ،

F81 و GTR های توالی برای نوکلئوتیدی تکاملی هایمدل بهترین عنوانبه

های تبارشناسی بایزین و درختمورد نظر شناسایی و استفاده شد. 

تکاملی توپولوژی  نمایی در ترسیم روابط خویشاوندی وحداکثر درست

با  ایرانزمینی  زرد سنجاب 3یکسانی را نشان دادند. براساس شکل 

با قوت ظاهر شده است حالی در 100پسین یک و بوت استرپ  احتمال

که دو نمونه روسیه و قزاقستان در خارج از گستره پراکنش سنجاب 

زرد های زمینی سنجاباند. از سویی دیگر زمینی زرد ایران قرار گرفته

وضوح و با احتمال پسین ( بهIR1شرقی ایران )کلادنوار شرقی و شمال

های این گونه در ایران جدا از دیگر جمعیت 5/94استرپ و بوت 98/0

ترتیب )به 3و  2کلاد  مانده،این اساس دو کلاد خواهری باقی بر اند.شده
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 8/79استرپ و بوت 82/0(، احتمال پسین 3در شکل  IR3و  IR2کلاد

های هایی از استانشامل جمعیت  IR2را به نمایش گذاشته اند. کلاد

زنجان و رضوی، شرقی و غربی ایران )خراسان شمالی، خراسان شمال

هایی از غرب ایران جمعیت  IR3که کلادحالیدر ،کردستان( بوده است

 شود.)همدان، قزوین و البرز( را شامل می

منطبق بر درخت فیلوژنتیک، سه هاپلوگروپ مشخص برای        

 اندایران مشاهده شد که با چهار و هفت جهش از یکدیگر تفکیک شده

از فرد  79فرد برای هاپلوتایپ منحصر به 26(. در مجموع 4)شکل 

دست آمده است و به cyt bسنجاب زمینی زرد در ایران برای ژن 

در ایران، از تنوع هاپلوتایپی  S. fulvusطور کلی براساس این ژن، به

هاپلوتایپ مشاهده  26از  .(4و  3ول ااست )جدبرخوردار بوده  خوبی

(، دارای هفت هاپلوتایپ منحصر به IR1شده، نوار شرقی ایران )کلاد 

از و با هیچ جمعیت دیگر هاپلوتایپ مشترک نداشته است. فرد بوده 

هم سوی دیگر، دو گروه هاپلوتایپی دیگر ایران که با چهار جهش به

و  (IR3وین و البرز )کلاد قز  هایی از همدان،اند، جمعیتمتصل شده

 ترینفراوانگیرند. را در بر می (IR2)کلاد خراسان، زنجان و کردستان 

( است که بین Hap_3شده، هاپلوتایپ شماره سه ) هاپلوتایپ مشاهده

های خراسان شمالی، زنجان، البرز و همدان مشترک جمعیت استان

در  نتایج تحلیل واریانس مولکولی(. 4، شکل 4بوده است )جدول

نشان داده شده است. بر این اساس این آنالیز، تمایز ژنتیکی  5جدول 

زرد در ایران قابل  های سنجاب زمینیقابل توجهی بین جمعیت

(. علاوه بر آن، آزمون 5جدول ؛ STF=809/0 ؛P<05/0مشاهده است )

دار بوده است )اعداد پررنگ ها معنیمقایسه جفتی بین اغلب جمعیت

 (. 6درجدول 
 

 
 ینیجانش رنگ سبز خط و  (S) اول نوع ینیجانش رنگ یآب خط ینیگزیجا اشباع زیآنال :2شکل

 .دهدیم را نشان cyt bژن  یبرا را (V) دوم نوع
 

 SDبه  Hd، تنوع هاپلوتایپی Piآوری شده از هر جمعیت، شاخص تنوع ژنتیکی )تنوع نوکلئوتیدی های جمعها و تعداد نمونه: ویژگی3جدول 

 (Fu' Fsو  Tajima's Dهای گونه )جمعیت انحراف معیار( و آزمون تحلیل گسترش

 N h Hd(SD) Pi Tajima's D Fu' Fs برداری نمونه

 -902/4 -271/0 00568/0 916/0( 017/0) 26 79 کل

 -992/1 -277/1 00147/0 784/0( 085/0) 7 18 نوار شرقی ایران

 -417/1 -936/0 00073/0 583/0( 183/0) 4 9 خراسان رضوی )منهای نوار شرقی(

 -455/0 -443/1 00187/0 800/0( 100/0) 5 10 خراسان شمالی

 -552/0 -736/0 00179/0 756/0( 130/0) 5 10 زنجان

 047/2 650/1 00100/0 571/0( 119/0) 2 7 قزوین

 -887/0 -710/0 00088/0 833/0( 222/0) 3 4 البرز

 -711/3 -692/1 00084/0 584/0( 127/0) 7 20 همدان
  .(P<05/0) دار این آماره می باشد، بیانگر مقدار معنی(Fu' Fsو  Tajima's D)پررنگ در تحلیل اعداد     
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. دهندیم نشان را یکسانی یتوپولوژ ییماندرست حداکثر و نیزیبا روش دو از استفاده با  رانیا در سنجاب زرد زمینی یلوژنیف درخت:  3 شکل

 حداکثر روش از حاصل استرپ بوت شاخص به مربوط راست سمت اعداد و نیزیب درخت از حاصل نیپس احتمال انگرینما چپ سمت اعداد

 شود. دو گونهمیعنوان کلاد خواهری برای سنجاب زرد زمینی ایران در این درخت مشاهده قزاقستان به-کلاد روسیه .هستند یینمادرست

 S. citellus وS. taurensis   عنوان برون گروه استفاده شده استبه. 
 

 

 TCSبا استفاده از منطق  رانیزرد ا ینیسنجاب زم یپیشبکه هاپلوتا :4 شکل
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 شده یابییتوال یهاهنمون براساس رانیازرد  ینیشده سنجاب زم افتی یهاپی: هاپلوتا4جدول 

 

 مینی زردهای سنجاب زجمعیت (AMOVA)تحلیل واریانس مولکولی  :5جدول
FST منابع تغییر درجه آزادی مجموع مربعات درصد واریانس 

 هابین جمعیت 7 274/202 95/80 

 هادرون جمعیت 71 384/50 05/19 809/0

05/0>P 100 658/252 78 کل 
 

 Arlequinافزار در نرم pairwise differencesها براساس روش جفتی جمعیت FST: 6جدول 

 تعداد هاپلوتایپ سایت های تغییرپذیر کد نمونه هاپلوتایپ محل جغرافیایی

 نوارشرقی ایران

Hap_1 144-143-080-079-060-057-050-049 TTCGAAGAACCGCTGTAGCTGCTTTACCTTCACAA 

7 

Hap_11 140-082 .........T......................... 

Hap_12 083 ..................T................ 

Hap_13 084 .........................G......... 

Hap_21 135-133 ...A........T.........C.C.......... 

Hap_22 139-138-137 ....G.............................. 

Hap_23 141 ..........................T........ 

 خراسان رضوی

 )منهای نوارشرقی(

Hap_4 059-062-063-075-076-088 C.......GTTA.C..G..C...C...T......G 

4 
Hap_5 058 C....T..GTTA.C..G..C...C...T......G 

Hap_8 069 C......GGTTA.C..G..C.G.C...T......G 

Hap_9 078 C.......GTTA.C..G..C.G.C...T......G 

 شمالی خراسان

Hap_2 051-053-054-073 C.......GTTA.C..G..C...C...T...G..G 

5 
Hap_3 052 ..T.....GTTA....G..C........C.....G 

Hap_4 055-056-071 C.......GTTA.C..G..C...C...T......G 

Hap_9 070 C.......GTTA.C..G..C.G.C...T......G 

Hap_10 074 C.......GTTA.C.CG..C...C...T......G 

 زنجان

Hap_3 094 ..T.....GTTA....G..C........C.....G 

5 
Hap_4 096-116 C.......GTTA.C..G..C...C...T......G 

Hap_14 103-093-092-091 F-103M C.....A.GTTA.C..G..C...C...T......G 

Hap_15 095 ........GTTA.C..G..C...C...T......G 

Hap_17 1 C.T...A.GTTA.C..G..C...C...T......G 

 Hap_14 112 C.....A.GTTA.C..G..C...C...T......G 1 کردستان

 قزوین
Hap_6 064-065-085 ..T.....GTTA....GA.C........C.....G 

2 
Hap_7 087-086-068 F-087M ..T.....GTTA..A.G..C........C.....G 

 البرز
Hap_3 117-119 ..T.....GTTA....G..C........C.....G 

3 Hap_7 120 ..T.....GTTA..A.G..C........C.....G 

Hap_18 129 ..T.....GTTA....G..C........C.G...G 

 همدان

Hap_3 10-100-101-102-104-105-106-11-12-3-7-8-9 ..T.....GTTA....G..C........C.....G 

7 

Hap_16 099 ..T.....GTTA....G..C........CC....G 

Hap_19 130-131 ..T.....GTTA....G..C........C...... 

Hap_20 132 ..T.....GTTA....G..C........C...AC. 

Hap_24 2 ..T.....GTTA....G..C.......TC.....G 

Hap_25 5 .CT.....GTTA....G..CA.......C.....G 

Hap_26 6 ..T.....GTTA....G..CA.......C.....G 

 همدان البرز نیقزو کردستان زنجان یخراسان شمال (ینوارشرق ی)منهایاسان رضوخر رانیا ینوارشرق 
         نوارشرقی ایران

        885/0 )منهای نوارشرقی( خراسان رضوی

       067/0 847/0 خراسان شمالی

      144/0 213/0 851/0 زنجان

     704/0 030/0 424/0 868/0 کردستان

    857/0 755/0 755/0 870/0 857/0 قزوین

   109/0 867/0 725/0 724/0 873/0 848/0 البرز

 000/0 026/0 314/0 871/0 784/0 786/0 866/0 868/0 همدان
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 بحث 

 bنشانگر میتوکندریایی سیتوکروم کامل  یابیاین مطالعه با توالی       

های سنجاب جایگاه تغییرپذیر نشان داد که جمعیت 35و براساس 

نی زرد ایران با توزیع جغرافیایی وسیع از شرق تا غرب این کشور زمی

شوند. گروه اول دربرگیرنده نوار شرقی و به سه تبار عمده تقسیم می

هایی از مناطق تربت حیدریه، زاوه، شرق ایران شامل جمعیتشمال

جام تا مرز افغانستان و نیز تاحدی ترکمنستان خواف، تایباد و تربت

هایی از مرکز و غرب خراسان رضوی، وم نیز شامل نمونهاست. گروه د

هایی از خراسان شمالی، زنجان و کردستان بوده، گروه سوم جمعیت

. تجزیه واریانس مولکولی گیردمی بر مناطق همدان، قزوین و البرز را در

داری را بین این ساختار ژنتیکی متفاوت و معنی STFو شاخص 

جفتی تمایز ژنتیکی  STFعلاوه بر این ساخته است.  ها مشخصجمعیت

های محدوده پراکنش این گونه نمایان و داری را در بین استانمعنی

 بالایی را نشان داده است. میزان واگرایی ژنتیکی نسبتاً

پوشی اندک گستره همراه هم اگرچه واگرایی عمیق بین تبارها به       

 ،Avise)ریک است ها بیانگر انشقاق از نوع آلوپاتجغرافیایی هاپلوتایپ

 Kryštufek)زیستی اشاره دارد  و بر وجود موانع موثر جغرافیای (2000

با این وجود، آنالیزهای شبکه هاپلوتایپی و درخت ، (2009 و همکاران،

های بایزین و بیشینه احتمال در این مطالعه فیلوژنی حاصل از منطق

و شمالی با  های خراسان رضویاز استان هایینشان داد که جمعیت

های غربی ایران شامل زنجان و کردستان با هایی از استانجمعیت

کیلومتر و بدون هیچ مانع مشخص جغرافیائی  1000بیش از حدود 

تواند وجود یک جمعیت می این مهمگیرند. در یک گروه قرار می

ترین شرقی تا غرب ایران در جنوبیپیوسته در گذشته را از شمال

زمان، جمعیت  ترتیب که با گذشتتداعی کند. بدین خزر قسمت دریای

های انسانی و یا در نتیجه گسترش سریع مرکزی، یا در نتیجه فعالیت

از بین رفته و منجر به تداوم  مربوط جمعیت و نیز تداخل و انقباضات

صرف جمعیت شرقی و غربی در این مناطق داشته شده است 

(Asgharzadeh  ،2019و همکاران.) بر این تنوع هاپلوتایپی بالا  علاوه

های سنجاب زمینی و میزان تنوع پایین تنوع نوکلئوتیدی در جمعیت

 ،Avise) تواند دلیلی بر گسترش سریع جمعیت باشدزرد ایرانی می

2000). 

نیز با ساختار  رانیزرد ا ینیسنجاب زمتحلیل شبکه هاپلوتایپی        

نماید. مشاهده یای شکل خود وجود چنین شرایطی را تأیید مستاره

ها باشد ای از گسترش ناگهانی جمعیتتواند نتیجهساختاری می چنین

(Slatkin  وHudson، 1991.) های آزمون چنین استفاده از شاخصهم

گیری در مورد بروز یا عدم سازی یک روش مطمئن برای تصمیمخنثی

و همکاران،  Milá)ها معرفی شده است بروز گسترش ناگهانی جمعیت

، به این ترتیب که اگر مقادیر (2009و همکاران،  Wang؛ 2007

توان دار شوند، میمنفی و معنی Tajima's Dو یا  Fu’s Fsهای شاخص

 ؛Fu ،1997) شود جمعیت تعبیر گسترش ناگهانی در وقوع یک به

Tajima ،1989)شاخص  . بر این اساس، نتایج این مطالعه نشان داد که

Fu’s Fs  وTajima's D  برای سنجاب زمینی زرد در برخی از

 دست آمد و دردار بههای استانی مانند همدان منفی و معنیجمعیت

دار و شاخص مینی زرد ایران منفی و معنیبرای سنجاب ز Fu’s Fsکل 

Tajima's D که جاییدار( بوده است. از آنهم منفی )ولی نه معنی

تری در تعیین گسترش ها توان بیشنسبت به سایر آزمون Fsآزمون 

Ramírez-؛ Rozas ،2002 و Onsins-Ramos) ناگهانی جمعیت دارد 

Soriano  ،با احتمال زیاد وقوع توان ، در نتیجه می(2008و همکاران

را تفسیر نمود  ینیسنجاب زم یرانیا هایگسترش ناگهانی در جمعیت

شرقی و غرب ها به سمت شرق و پس از آن شمالکه طی آن جمعیت

با نتایج ها این یافته (.2019و همکاران،  Asgharzadeh)حرکت کردند 

تیکی ( با تفکیک پنج گروه فیلوژن2007) و همکاران Gündüzمطالعه 

 خوانی دارد.همسنجاب زمینی آسیای صغیر در ترکیه مشخص از 

شرقی ایران با گستره  دهد که تبار نوارنتایج این تحقیق نشان می       

کیلومتر مربع در مرزهای ایران  15000به نسبت کوچکی در حدود 

ی و شرقچنین پراکنش تبار شمالو افغانستان محدود شده است. هم

های لجام گسیخته انسان و عدم واسطه تاثیر فعالیتبهغربی ایران 

ها منجر به لکه شده است و انزوای این لکهکهآمایش اصولی سرزمین ل

ها از یکدیگر خواهد قطع جریان ژن و در نتیجه سیر تکاملی مجزای آن

 اساس، ارزیابی مجدد سطح حفاظتی این گونه توسطشد. بر این 

IUCN رسد. در واقع درخت نظر مییه درخت تکاملی ضروری بهبر پا

تواند میزان حفاظت را برای آن دسته ها، میتکاملی یک گروه از گونه

رو مطالعه . از این(2016و همکاران،  Stümpel) ها ارائه دهداز گونه

ها بوده، اجازه روابط تبارشناختی مبنای هر طرح حفاظتی برای گونه

 طور مجزایی حفاظت شود. لاد بهدهد تا هر کمی

تبارهای فیلوژنتیکی با جریان ژنی بسیار محدود واحدهای        

و  Fraser)شوند دار مناسبی برای حفاظت محسوب میتکاملی معنی

Bernatchez ،2001)زرد سنجاب رو همه تبارهای مجزای. از این 

ر مناسب داعنوان واحدهای تکاملی معنیتوان بهرا میی در ایران نیزم

در مجموع نتایج این مطالعه نشان داد که نظر گرفت. برای حفاظت در

که در  سنجاب زمینی زرد دارای سه واحد تکاملی مجزا در ایران بوده

دار را برای سه محدوده پراکنش نوار واقع سه واحد تکاملی معنی

خراسان )شمال،  ترکمنستان، افغانستان و تا حدودی شرقی ایران تا مرز

کز، غرب(، زنجان و کردستان و نیز قزوین، البرز و همدان را توصیف مر

درنظرگرفتن این کنند. لذا توجه به این سه واحد مستقل و می

های عمل، ضرورت گروه در برنامهعنوان همها بهها و استانمحدوده
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بینی های قابل پیشریزیمدیریت حفاظت این گونه در مباحث برنامه

  دیریت حیات وحش در ایران خواهد بود.و اجرا برای م
 

 تشکر و قدردانی
های خراسان رضوی، از ادارات کل حفاظت محیط زیست استان       

غربی، خراسان شمالی، تهران، البرز، قزوین، زنجان، همدان، آذربایجان

خصوص آقایان مهندس خانی، هبانان و کارشناسان گرانقدر بمحیط

محمدی  حاتمی، ویسی، لو،قرجه سفی،یو نژاد،مصطفی جهانپور، رمضانی،

شان دریغهای بیزاده بخاطر همه محبتو نیز آقای مسعود نظری

 گردد.گزاری میسپاس
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Abstract 
 To study the genetic diversity of the Yellow ground squirrel (Spermophilus fulvus) in  

Iran, 79 tissue samples were collected from seven provinces (Razavi Khorasan, North Khorasan, 

Zanjan, Qazvin, Alborz, Hamedan and Kurdistan). Following DNA isolation and polymerase 

chain reaction (PCR), genetic variation was investigated using the complete sequencing of the 

mitochondrial Cytochrome b (cyt b) (1140 bp). Results of Bayesian and maximum likelihood 

trees based on cyt b using 79 individuals showed that the Yellow ground squirrel was divided 

into three main mtDNA clades from eastern to western Iran. Clade IR1 included populations 

from eastern and northeastern Iran, along with individuals from Iran-Turkmenistan-Afghanistan 

borderline. Clade IR2 included populations from northeastern and western provinces of Iran 

(North Khorasan, Razavi Khorasan, Zanjan, and Kurdistan provinces), whereas Clade IR3 

included populations from western Iran (Hamedan, Qazvin, and Alborz provinces). Our study 

reveals Iranian populations of the Yellow ground squirrel have undergone sudden range 

expansions. Based on the genetic diversity analyses, 26 unique haplotypes and 35 informative 

sites were detected, implying high levels of genetic and haplotype diversity. Additionally, an 

analysis of molecular variance (AMOVA) and fixation index (FST) confirmed a significant 

genetic structure among the main groups and populations. Finally, our results, based on the 

mitochondrial genealogy, recommend that the distinct clades of S. fulvus should be recognized as 

ESUs and be the focus of conservation efforts in the hope of securing the long-term persistence 

of the Yellow ground squirrel in Iran. 
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