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 1396 آبانتاریخ پذیرش:            1395  مرداد تاریخ دریافت: 

 چکیده
سطح جهان نشان کاملاً مشخصی را در    ژنتیکیخواران پرتحرک، ساختار  برخلاف سایر گوشت  ،ایقهوه  هایخرس            

ای در خاورمیانه از جمله ایران های خرس قهوهاست. علاوه بر این، جمعیت دربرگیرنده چندین کلاد میتوکندریاییدهند که می
ها در مقایسه با تبارهای جهانی خرس در تهدید قرار دارند. با این وجود، هنوز جایگاه تبارشناختی و تنوع ژنتیکی این خرس

ای از ایران گردآوری نمونه )عضله، پوست و مو( متعلق به خرس قهوه  50ای در ابهام قرار دارد. در پژوهش حاضر،  قهوه
های ایران در ها، خرسجفت باز از ناحیه کنترل میتوکندری انجام شد. براساس یافته  614ها براساس یک قطعه  شد. تحلیل

هاپلوتایپ( را نشان دادند.   22،  فرد  50ای مناطق دیگر جهان تنوع هاپلوتایپی به نسبت زیادی )های قهوهمقایسه با خرس
های ایران را در یک کلاد مادری کاملاً مجزا از دیگر کلادهای جهانی قرار داد، که های این ناحیه میتوکندریایی، خرستحلیل

گیتاشناختی شامل  -دربرگیرنده دو  البرز: خرس1سه زیرکلاد  کوه( زیرکلاد  ارسباران،  های ساکن  تا  البرز  ( زیرکلاد 2های 
-( زیرکلاد فارس: خرس 3شرقی( تا زاگرس جنوبی )کازرون( و  های سهند )آذربایجانهای غرب کشور از کوهزاگرس: خرس

، وجود ساختار ژنتیکی AMOVAو    FSTهای  یافتهشرقی زاگرس )مرودشت تا اقلید، استان فارس( است.  ای ساکن جنوبه
ای در ایران، های امروزی خرس قهوهنماید. بنابراین، جمعیتائید میای در ایران تبین زیرکلادهای خرس قهوه  ی رادارمعنی

 دهند.می نمایشعلاوه بر تنوع هاپلوتایپی به نسبت زیاد، ساختارهای گیتاشناختی مشخصی را 
     هاپلوتایپی، زیرکلاد، البرز، زاگرسای، تنوع خرس قهوه کلمات کلیدی: 

 مقدمه 
ویژه  ای، بههای خرس قهوههای اخیر جمعیتدر طول قرن       

های جنوبی آمریکای شمالی، جنوب آسیا  در اروپای غربی، بخش
های مستقیم اندازیهای زیادی را از دستو آفریقای شمالی آسیب
ها در برخی از این  ها متحمل شدند. خرسانسان و تغییر زیستگاه

طور کامل نابود شدند و یا کاهش قابل توجهی را تجربه  مناطق به 
و    Swenson)   های کوچک و مجزا محدود شدندکرده و به جمعیت

همکاران،  Zedrosser  ؛2011همکاران،   و    Servheen  ؛2001  و 
در سطح جهانی، تعداد و گستره توزیع خرس    (. 1999همکاران،  

درصد کاهش    50سال گذشته در حدود    100ای در طول  قهوه 
-قهوه   هایخرس  تاریخی،  نظر  از   (. Servheen  ،1990داشته است )

خاورمیانه   ای گسترده  بخش  یا   نواحی   تا  سینا  صحرای   از   -از 

   اشغال   را  -ایران  کوهستانی
که امروزه فقط  حالی(، در2008و همکاران،    Boitaniکردند )می

های کوچک و مجزا در ایران، عراق و ترکیه  به صورت جمعیت
دارند همکاران،    Calvignac)  حضور  و    Boitani  ؛2009و 

خرسRidings  ،2006؛  2008همکاران،   قهوه(.  ای  های 
شود،  می  غفلت شده یاد  هایعنوان جمعیتها بهخاورمیانه که از آن

و همکاران،   Davison)  خطر انقراض هستند  های در جزو جمعیت
2011،  Calvignac    ،همکاران همکاران،    Boitani؛  2009و  و 
 (. Togan ،2004و   Can ؛Ridings ،2006؛ 2008
-شناختی اساسی بین خرساز سوی دیگر، تمایزهای ریخت       

قهوه از  های  زیادی  شمار  توصیف  مختلف،  مناطق  در  ای 
های  بندیها را در اوراسیا در پی داشته است. در طبقهزیرگونه

از   بیش  بازنگری  200اولیه  و در جدیدترین  تعداد زیرگونه  ها 
(.  2009و همکاران،    Korstenهشت زیرگونه معرفی شده است ) 

حال،  به فهرستتحلیلهر  این  با  چندانی  توافق  ژنتیکی  ها  های 
  و ناحیه   b  سیتوکروم   هایدهند. برای نمونه، تحلیل توالینشان نمی

تمام جمعیت  فقط   میتوکندری،  کنترل در  هاپلوگروپ را    های یک 

-)ناحیه  است   ساکن در شمال اوراسیا شناسایی نموده  ای قهوه  خرس 
  همکاران،   و  Korstenکیلومتر از شرق تا غرب( )  12000  اندازه به  ای

شناختی در مقایسه با  بوم  عوامل  است   ممکن  وجود،  این  با  (. 2009
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-ریخت   های عوامل ژنتیکی توضیح بهتری را برای وجود اختلاف
زیرگونه بین  شده شناختی  شناسایی  بر  زیرگونه-های  که  هایی 

ریخت  تمایزهای  شدهاساس  توصیف  تحلیلشناختی  و  های  اند 
و همکاران،    Paetkauارایه دهند )  -ها ندارندژنتیکی توافقی با آن

شناسی  . در مجموع هنوز توافق همگانی در زمینه آرایه ( 1998
 (.  Keis ،2013ای وجود ندارد )های قهوهخرس
وحش نیازمند داشتن تصویری  مدیریت و حفاظت از حیات        

تنوع و تغییرپذیری ژنتیکی در ساختارهای گیتاشناختی جامع از  
خواران  ای بر خلاف سایر گوشتهای خرس قهوهاست. جمعیت

گسترده تبارگیتاشناختی  ساختار  ژنوم  پرتحرک،  )براساس  ای 
می نشان  جهان  سطح  در  را  و    Davison)  دهندمیتوکندری( 

همکاران،    Calvignac  ؛2011همکاران،   این  2008و  در   .)
خرس قهوهمیان،  بخش  های  ایران  جمله  از  خاورمیانه  در  ای 

خطر  عمده در  و  داده  دست  از  را  خود  تاریخی  گستره  از  ای 
( هستند  همکاران،    Boitaniانقراض  و    Calvignac؛  2008و 

-(. از سوی دیگر، توسعه و گستردگی فعالیت 2009همکاران،  
تواند  توسعه( میعنوان کشوری در حال  ای انسانی در ایران )بهه

جبران جمعیتپیامدهای  بر  گوشت ناپذیری  بزرگ  های  خواران 
یابی به دانش  ای( داشته باشد. بنابراین دستجثه )مانند خرس قهوه

جمعیت ژنتیکی  وضعیت  و  تنوع  زمینه  در  اطمینان  های  قابل 
قهوه بالایی  خرس  اهمیت  از  کشور  مختلف  مناطق  در  ای 

 از   استفاده  با  که  است  این  برخوردار است. در این پژوهش، تلاش بر

میتوکندریایی جایگاه تبارشناختی و   (Control region) کنترل ناحیه
-ای ایران در مقایسه با سایر خرسهای قهوهتنوع ژنتیکی خرس

 مورد ارزیابی قرار گیرد.  جهان ای های قهوه
    

 ها مواد و روش
در  محدوده          مطالعه،  زیستگاهمورد  گستره  های برگیرنده 

تعداد    های البرز، زاگرس و آذربایجان است.ای در کوهخرس قهوه
مو(  نمونه    50 و  پوست  سال  )عضله،    1394تا    1391از 

های استفاده  ( موقعیت گیتاشناختی نمونه1. شکل )شدگردآوری  
-دهد. برای استخراج دی های ژنتیکی را نشان میشده در تحلیل

دیان استخراج  مخصوص  کیت  از  بافت انای  از  ساخت    ای 
استفاده    سازنده  های کیاژن و بیونیر و با دستورالعمل شرکتشرکت

  20ای با غلظت  انهای مورد نظر از دیبرای تکثیر توالی  شد.
در  (  PCR)مراز  ای پلی نانوگرم استفاده شد. واکنش زنجیره  80تا  

مسترمیکس  میکرولیتر   ۲۵حجم   از  استفاده  با  با غلظت  و  های 
ساخت شرکت امپلیکن دانمارک انجام    2MgCl  میلی مولار  5/1

-Trisشد. ترکیب مسترمیکس شرکت امپلیکن به شرح زیر است:  

HCl  با pH  5/8،  4OS2 (4NH)،  3  2 از  رمولامیلیMgCl،  2/0%    از
Tween®20،    4/0  از هرمولار  میلی  dNTP  ،2/0    واحد/میکرولیتر

  در واکنش   رفته  کاربه مواد  ترکیب  مراز. ای پلیاندی  Taqامپلیکن  

PCR    حجم شامل    25در  از    میکرولیتر  5/12  میکرولیتر 
از هر کدام از آغازگرهای رفت    1/25  میکرولیترمسترمیکس،  
برگشت،   و  اندی  میکرولیتر  1و  دو  میکرولیتر  9ای  بار    آب 

شد.   استفاده  آماده تقطیر  هنگام  نمونهدر  واکنش  سازی  برای  ها 
PCRعنوان کنترل منفی در نظر گرفته شد.  ، یک میکروتیوب به

قطعه   کنترل    614یک  ناحیه  از  بخشی  به  مربوط  باز  جفت 
انتهایی   از    Pro-tRNAدر ژن    5'میتوکندری و بخش  استفاده  با 

 : تکثیر شد  (2012و همکاران،    Hailer)  جفت آغازگر اختصاصی 

UCRS1F ('3-ACAGCTCCACTACCAGCACCC-'5  و  )
UCRS1R   ('3-GTACACGTGCGTCGTTCGTTC-'5.)    واکنش

پلی زنجیره در  ای  با    ۳۵مراز  اولیه چرخه  درجه    ۹۵  واسرشت 
  ۳۰گراد دردرجه سانتی  94  واسرشت ،  پنج دقیقهگراد در  سانتی
،  ثانیه  ۳۰مدتگراد بهدرجه سانتی  61اتصال آغازگرها در  ،  ثانیه

و در    یک دقیقه مدت  گراد بهدرجه سانتی  ۷۲گسترش زنجیره در  
نهایی زنجیره نهایت   گراد و مدت  درجه سانتی  ۷۲در    گسترش 

 اجرا شد.  پنج دقیقه
  

 

 
ای استفاده  های خرس قهوهموقعیت گیتاشناختی نمونه :1 شکل 

 ها  شده در تحلیل
میشکل نشان  را  شده  شناسایی  زیرکلادهای  هندسی،  دایرههای  : دهند: 

 زیرکلاد فارس  :مثلث  ،زیرکلاد زاگرس  :مربع،  زیرکلاد البرز
 

  ها توالی  نوکلئوتیدی  ویرایش  برای   0/3Seqscape  افزارنرم  از       

ردیفاستفاده   توالیشد.  از  یابی  استفاده  با    ClustalWها 
(Thompson  ،در1994 و همکاران ) 6افزار  نرمMega   (Tamura  

های متعلق به خرس سیاه  ( انجام شد. توالی2013و همکاران،  
(  U. americanus(، خرس سیاه آمریکایی )U. thibetanusآسیایی )

 گروه استفاده شدند.  عنوان برون( بهU. spelaeusو خرس غار )
مدل        از بهترین  استفاده  با  نوکلئوتیدی  جایگزینی    های 
1.1.1PartitionFinder    (Lanfear    ،با  2012و    2014و همکارن )

درخت شد.  تعیین  بیزین  اطلاعاتی  با  معیار  تبارشناختی  های 
های احتمال بیشینه و استنتاج بیزین رسم شدند.  استفاده از شیوه

  MrBayes  (Ronquist  3.2.2  افزارنرم  از  استفاده  با  های بیزینتحلیل

مارکوف  Huelsenbeck  ،2003     و زنجیره  چرخه  اساس  بر   ،)
(MCMCهم اجرای  چهار  با  تعداد  (  و  تکرار   50زمان  میلیون 

  10  و   شد   تکرار انجام   1000ها در هر  برداریاجرا شد. نمونه
تحلیل کنار گذاشته شدند و برای  های حاصل شده از  درصد درخت

-استفاده شد. تحلیل  یابی به بهترین درخت از قانون اکثریتدست
از   استفاده  با  بیشینه  احتمال   ،8.2RAxML    (Stamatakisهای 

به  GTRGAMMAمدل  با  (،2014 شد.  از  انجام  اجتناب  منظور 
بهبهینه درخت  استنتاج  در  محلی  آمده، جستجوهای  سازی  دست 

تکرار برای   1000تکرار اجرا شد. تعداد  200احتمال بیشینه با  
یابی تکرار برای دست  1000استرپ و یابی به درخت بوتدست

استرپ سریع در نظر گرفته شد. علاوه بر این،  به درخت بوت
ها، براساس تحلیل اتصال میانه  روابط تبارشناختی بین هاپلوتایپ
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(Bandelt    ،از  1999و همکاران این منظور،  به  برآورد شد.   )
تبارشناختی     Network  4.6.1.3  افزار نرم روابط  استنتاج  برای 

هاپلوتایپ توالیبین  در  ناحیهها  تعداد   کنترل  های  شد.   استفاده 

جایگاههاپلوتایپ تنوع   هایها،  و  هاپلوتایپی  تنوع  چندریختی، 
از  استفاده  با  ،  Rozasو    DnaSP   (Librado  5.10  نوکلئوتیدی 

 ( محاسبه شد.  2009
واریانس          تحلیل  از  جمعیتی  ساختار  سطوح  تعیین  برای 

(  Cockerham  ،1984و    Weir)   STF( و نمایه  AMOVAمولکولی )
نرم (  Lischer  ،2010و    Excoffier)   3.5Arlequin  افزاردر 

تحلیل شد.  با  استفاده  سلسله    10000ها  سطح  دو  در  و  تکرار 
ای ایران  های قهوهمراتبی انجام شد. در اولین سطح تنها خرس

حالی  در  شدند،  استفاده  تحلیل  تمامی    در  سطح  دومین  در  که 
 ای و خرس قطبی تحلیل شدند. کلادهای خرس قهوه

 

 نتایج  
قطعه         تبارشناختی  کنترل    614  تحلیل  ناحیه  از  باز  جفت 

براساس دو شیوه استنتاج بیزین و احتمال بیشینه، نتایج مشابهی 
ای ایران  های قهوه. بر این اساس، خرس( 2دست داد )شکل  بهرا  

از مجزا  تباری  قهوهخرس  دیگر  در  سه  های  در  و  جهان  ای 
ایران(،   )شمال  البرز  دربرگیرنده  گیتاشناختی  مجزای  زیرکلاد 
تقسیم   )فارس(  جنوب شرقی  زاگرس  ایران( و  زاگرس )غرب 

ای ساکن  های قهوهنمونه( تمامی خرس  30شدند. زیرکلاد البرز )
البزر شرق  از  ایران  شمال  کوه  شمالی(  )خراسان   در  های  تا 

)آذربایجان میارسباران  بر  در  را  جمعیت  شرقی(  این  گیرد. 
برداری پیوسته از منطقه حفاظت  های نمونهدربرگیرنده موقعیت

شده قرخود تا پارک ملی گلستان، دامغان، مینودشت، کردکوی،  
ه حفاظت شده پرور، منطقه حفاظت  بندر گز، ساری، آمل، منطق

شده البرز مرکزی، فیروزکوه، شمیرانات، کلاردشت، رودبار،  
های بزغوش، مشکین آباد، تالش، کوه  منطقه حفاظت شده سرخ

شده   حفاظت  منطقه  کلیبر،  مغان،  شده  حفاظت  منطقه  شهر، 
ای  های قهوهارسباران و منطقه حفاظت شده دیزمار است. خرس

نمونه( از زاگرس جنوبی در محدوده کازرون   16)غرب کشور 
)سمیرم(،   اصفهان  بویراحمد،  و  کهگیلویه  تا  فارس(  )استان 
کرمانشاه،   ایلام،  خوزستان،  لرستان،  بختیاری،  و  چهارمحال 

های سهند  غربی( و بخش جنوبی کوهکردستان، تکاب )آذربایجان
قابل  )آذربایجان نکته  دادند.  تشکیل  شرقی( زیرکلاد زاگرس را 
نظر  شرقی، که بهای زاگرس جنوبهای قهوهکه خرستوجه این

نسبت  می به  مجزای  محدوده  یک  در  گیتاشناختی  نظر  از  رسد 
های مرودشت و امامزاده اسماعیل و اقلید  کوچک در شهرستان

سایر   به  نسبت  را  دیگری  مجزای  زیرکلاد  یک  هستند،  ساکن 
 دهند.  های زاگرس به خود اختصاص میخرس
های ایران را در سه زیرکلاد  تحلیل شبکه هاپلوتایپی خرس        

می قرار  )شکل  مجزا  خرس3دهد  اساس،  این  بر  نوار  (.  های 
نمونه( از منطقه حفاظت شده قرخود )خراسان    30شمالی ایران )

های البزر تا غرب  شمالی( در شرق البرز و در امتداد رشته کوه
آن از  و  دیزمار  البزر  و  ارسباران  شده  حفاظت  مناطق  تا  جا 

با  )آذربایجان قرار    14شرقی(،  البرز  زیرکلاد  در  هاپلوتایپ، 
گرفتند. در این تحلیل، پنج نمونه از تهران )ارجمند(، مازندران  
)سوادکوه(، سمنان )منطقه حفاظت شده پرور(، گلستان )کردکوی  
قرار   مشترک  هاپلوتایپ  یک  در  مینودشت(   و 

-مشترک دیگر بین پنج نمونه از آذربایجانگیرند. هاپلوتایپ  می
بزغوش(،   کلیبر،  شمال  ارسباران،  شده  حفاظت  )منطقه  شرقی 

آباد( و مازندران )لاریجان( شکل  سرخ  شده  زنجان )منطقه حفاظت 
هممی آذربایجانگیرد.  از  نمونه  چهار  )شمال  چنین،  شرقی 

ارسباران(، اردبیل )منطقه حفاظت شده مغان(، گیلان )تالش( و  
سمنان )منطقه حفاظت شده پرور( هاپلوتایپ مشترک دیگری را  

می خرستشکیل  )دهند.  کشور  غرب  همانند   16های  نمونه(، 
درخت تبارشناسی، از کازرون )فارس( در جنوب زاگرس و در  

های  گرس شمالی و جنوب کوههای زاگرس تا زاامتداد رشته کوه
ترین  رند. عمومیآذربایجان )سهند( به زیرکلاد زاگرس تعلق دا 

ای  هاپلوتایپ در این منطقه با در برگرفتن هشت نمونه در گستره
استان بویراحمد   )کازرون(،  فارس  هایاز  و  های  )کوه  کهگیلویه 

لرستان   سمیرم(،  و  دنا  شده  حفاظت  )منطقه  اصفهان  ساورز(، 
کوه(،  )منطقه حفاظت شده سفیدکوه، منطقه حفاظت شده اشتران

)منطقه   کرمانشاه  و  شیمبار(  شده  حفاظت  )منطقه  خوزستان 
شرق  های ساکن جنوبگیرد. خرسحفاظت شده قلاجه( شکل می

زاگرس )چهار نمونه( در محدوده مرودشت و امامزاده اسماعیل،  
 گیرند.  به یک هاپلوتایپ تعلق داشته و در زیرکلاد فارس قرار می

عمومی       جهانی،  سطح  کلاد  در  به  هاپلوتایپ    a3ترین 
فرد متعلق به آلاسکا، شرق دور    93اختصاص دارد که در بین  

روسیه تا روسیه مرکزی، روسیه غربی، استونی، فنلاند، رومانی  
و بلغارستان مشاهده شده است. سایر کلادها در مقایسه با کلاد  

a3    پراکنش به نسبت محدودتری دارند. کلادb3    در شرق هوکایدو
دارد. کلاد   آلاسکا حضور  و  دور روسیه  در    4)ژاپن(، شرق 

کلاد   و  شمالی  می  1آمریکای  مشاهده  غربی  اروپای  شود.  در 
فقط در جنوب هوکایدو مشاهده    d3های متعلق به کلاد  هاپلوتایپ

در آلاسکا مشاهده شده    ABCط در جزایر  فق   a2شوند. کلاد  می
 است. 
 بین  در  ژنتیکی  اختلاف  که  داد   نشان  AMOVA  تحلیل        

درصد( بیش از اختلاف ژنتیکی در    88/ 81زیرکلادهای جهانی )
 ( گروه  19/11داخل  این  )جدول  درصد(  است  هم 1ها  چنین، (. 
-نشان داد که اختلاف ژنتیکی بسیار زیاد و معنی  AMOVAتحلیل  

ایران )د بین زیرکلادهای  درصد( وجود دارد.    32/78اری در 
دار نیز وجود یک ساختار ژنتیکی معنی  FSTعلاوه بر این، نمایه  

قهوه شده خرس  شناسایی  زیرکلادهای  بین  در  ایران  را  در  ای 
 (. 1دهد )جدولمورد تائید قرار می

آماره  2جدول        قطعه  برخی  به  مربوط  ژنتیکی    614های 
  50جفت باز از ناحیه کنترل را بر اساس یک دسته داده شامل  

توالی استخراج شده از بانک ژن نشان    321توالی از ایران و  
جایگاه پارسیمونی و   74جایگاه متغیر )  84دهد. در مجموع، می
اسایی شد. در  هاپلوتایپ شن   111جایگاه تک نوکلئوتیدی( و    10

هاپلوتایپ جدید شناسایی شد. زیادترین   22  های ایران،بین توالی
کم جمعیتو  تمامی  میان  در  هاپلوتایپی  تنوع  خرس  ترین  های 
بهقهوه خرسای،  بین  در  )ترتیب  البرز  انحراف  926/0های   ،

( مشاهده شد. تنوع  000/0فارس )  هایخرس و  (2411/0معیار=
ترتیب در حدود  های البرز و زاگرس بهین خرسنوکلئوتیدی در ب 

و  00035/0)انحراف معیار=    0/ 00478 )انحراف    0041/0( 
( برآورد شد. قابل ذکر است که اغلب کلادهای  00083/0معیار=  

های ایران از تنوع نوکلئوتیدی به نسبت کم  جهانی همانند خرس
 اند.  برخوردار بوده
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ی و خرس قطبی اتحلیل دوم: در بین تمامی زیرکلادها و کلادهای خرس قهوه  ،تحلیل واریانس مولکولی. تحلیل اول: در بین سه زیرکلاد ایران :1جدول   

 FST p-value درصد تغییرات درجه آزادی منبع تغییرات 

     تحلیل اول 
ها بین زیرکلاد  2 32/78  783/0  000/0  

هادرون زیرکلاد  47 68/21    
     تحلیل دوم 
ها بین زیرکلاد  9 81/88  888/0  000/0  

هادرون زیرکلاد  178 19/11    

 

  میتوکندری   جفت باز از ناحیه کنترل 614ای و قطبی براساس های قهوهای ایران و سایر خرسهای قهوهروابط تبارشناختی بین خرس :2شکل 
 گروه استفاده شدند.  عنوان برونبه  (U. spelaeus) غار خرس  و (U. americanus) آمریکایی سیاه  (، خرسU. thibetanus) سیاه آسیایی خرس

 دهند. ترتیب براساس احتمال بیشینه و استنتاج بیزین نشان میها مقدار بوت استرپ )بالا( و احتمال پسین )زیر( را بهاعداد روی شاخه
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-اتصال میانه، بر اساس توالیای و قطبی با استفاده از روش های قهوهای ایران و سایر خرسهای قهوهروابط تبارشناختی بین خرس :3شکل 
جفت باز از ناحیه کنترل میتوکندری 614ای ه  

 باز از ناحیه کنترل جفت  614ای و قطبی براساس توالی  های قهوههای ایران در مقایسه با سایر کلادهای خرس های ژنتیکی برای خرسبرخی آماره: 2جدول 
 n h Hd (SD) Pi (SD) K P گروه 
1کلاد   8 4 (139/0)750/0  (00175/0 )00465/0  857/2  9 

a2 11 4 (123/0)673/0کلاد   (00067/0 )00344/0  109/2  5 

b2 52 20 (024/0)900/0کلاد   (00047/0 )00498/0  059/3  18 

a3 218 46 (026/0)797/0کلاد   (00018/0 )00275/0  69/1  30 

b3 19 9 (082/0)819/0کلاد   (0013/0)00937/0  754/5  19 

d3 10 4 (152/0)644/0کلاد   (00122/0 )00358/0  2/2  7 

4کلاد   3 2 (314/0)667/0  (0010/0)00217/0  333/1  2 

926/0(024/0) 14 30 زیرکلاد البرز  (00035/0 )00478/0  933/2  10 

752/0(107/0) 7 16 زیرکلاد زاگرس  (00083/0 )0041/0  517/2  10 

000/0 1 4 زیرکلاد فارس   0000/0  00/0  0 

: متوسط تعداد K؛  ازای هر جایگاه : تنوع نوکلئوتیدی بهPi: انحراف معیار؛  SDتنوع هاپلوتایپی؛  :  Hd: تعداد هاپلوتایپ؛  h: تعداد افراد؛  n.  میتوکندری
 های متغیر. : تعداد جایگاه Pاختلاف نوکلئوتیدی؛ 

 

 بحث
  با   خاورمیانه  ایقهوه  هایخرس  کلاسیک،  شناسیآرایه   در     

های آسیای کوچک  هایی از قبیل اندازه جثه کوچک، دندانویژگی
شناختی  های ریختتر بر پایه جنبهو بور بودن پوشش بدن و بیش

(  U. arctos syriacusعنوان یک زیرگونه )سنجی تنها بهو ریخت
( است  شده  بهKurten  ،1965شناخته  الگوی(.  حال،  های  هر 

ندارند توصیف  این  با  توافقی  شده  ارائه  و    Calvignac)  ژنتیکی 
همکاران،    Miller  ؛2009همکاران،   و    Talbot؛  2006و 

Shields،  1996  .)اند که خاورمیانه و شمال  ها نشان دادهپژوهش
،  5آفریقا، از نظر تاریخی موطنی برای چندین کلاد )کلادهای  

بوده 6 ایران(  و  آفریقا  شمال  سایر  ،  با  کلادها  این  روابط  اند. 

قهوهخرس )های  است  نشده  روشن  همکاران،    Davisonای  و 
نمونه2011 به  دسترسی  عدم  جمعیت(.  از  کافی  های  های 

خاورمیانه سبب شده است تا تجزیه و تحلیل درستی از موقعیت  
ها در ارتباط با سایر کلادها ممکن نباشد. با این وجود،  این جمعیت

های انجام شده به کمک ناحیه کنترل میتوکندری و نیز  پژوهش
از خرس  bسیتوکروم   اندکی  تعداد  )تعداد  برای  های خاورمیانه 

شناسایی   به  منجر  باز( جفت 300از تر های کوچکفرد، توالی  10
  Calvignac)شده است    حداقل شش هاپلوتایپ میتوکندریایی مختلف

همکاران،   همکاران،    Miller  ؛2009و  و    Talbot؛  2006و 
Shields  ،1996های دهد که احتمالاً جمعیتها نشان می(. این یافته  

ژنتیکی    ای هقهو  خرس  تنوع  از  خاورمیانه  منطقه    بالایی در 

  Calvignac)  اندحداقل به سه کلاد متمایز متعلق  و  بوده  برخوردار 



 ای ایران براساس ناحیه کنترل میتوکندری قهوههای جایگاه تبارشناختی و تنوع ژنتیکی خرس                        زاده و همکاراناشرف

6 
 

  های خرس نمونه  ها، برخی (. براساس بررسی2009و همکاران،  
کلاد  قهوه با  را  نزدیکی  بسیار  ارتباط  سوری  )شامل    a3ای 

اروپای جمعیت از  -می   نشان  شمالی(  آمریکای  و  آسیا  شرقی،  هایی 
و    Calvignac  ؛2010  همکاران،  و     Murtskhvaladze)  دهند

دیگر،   سوی (. از  Bouvet ،1994و   Taberlet ؛2009همکاران، 
ای لبنان )نمونه فسیلی( ارتباط نزدیکی را با کلاد  های قهوهخرس

هر حال، نمونه  (. بهBouvet  ،1994و    Taberletدهند )نشان می  1
های کلاد  سایر هاپلوتایپفسیلی لبنان اختلاف به نسبت زیادی با  

(. بنابراین، احتمالاً کلاد 2007و همکاران،    Valdioseraدارد )  1
اروپای غربی در گذشته تنوع ژنتیکی بالاتری نسبت به امروز  

رسد این کلاد در گذشته گستره  نظر میچنین، بهداشته است. هم
کرده است. این کلاد از  تری را نسبت به امروز اشغال میبزرگ

خاورمیانه   و  شمالی  آفریقای  غربی،  اروپای  در  تاریخی  نظر 
 (.  2008و همکاران،  Calvignacحضور داشته است )

قفقازهای قهوهخرس        تحلیل قطعه    )گرجستان(، براساس  ای 
  a3جفت باز، به دو هاپلوگروپ مجزا تقسیم شده و در کلاد    271
 قرار  

)می همکاران،    Murtskhvaladzeگیرند  خرس2010و  های  (. 
-، نزدیک a3های متعلق به کلاد  قفقاز، در مقایسه با دیگر توالی

های متعلق به کلاد  های خاورمیانه )توالیرین رابطه را با خرست 
a3ها وجود  دهند، اگرچه هیچ هاپلوتایپ مشترکی بین آن( نشان می

)هم  ندارد. ترکیه  در  اخیر  پژوهش  یک  و    Çilingirچنین، 
جفت باز از ناحیه    269( که براساس یک قطعه  2016همکاران،  

( قابل    14نمونه،    35کنترل  تنوع  است،  شده  انجام  هاپلوتایپ( 
ین کشور  ای را در اتوجهی از حضور تبارهای مادری خرس قهوه

، کلاد  a3هایی از کلاد  کند. براساس این پژوهش، توالیتائید می
و همکاران،    Çilingirو تبار ایران در ترکیه ثبت شده است )  1

با گزارش    a3  و  1های  (. حضور کلاد2015 ترکیه همراه  در 
های ترکیه  های امروزی تبار ایران در خرسهایی از توالینمونه
-پیچیده را در این بخش از گستره پراکنش خرس یک ارتباط    وجود

 دهد.  ای مورد تائید قرار می های قهوه
جفت باز از    271)ای  خرس قهوهسه نمونه    پیش از این،       

کنترل( شمال   ناحیه  به  تحلیلمتعلق  در  ایران  های  غرب 
شده استفاده  همکاران،    Calvignac)اند  تبارشناختی    ؛ 2009و 

Miller    ،در هیچها  این خرس  ها،پایه تحلیل  بر  (. 2006همکاران-
دام از کلادهای شناسایی شده جای نگرفته و احتمالاً یک کلاد  ک

و    Davison)  دن دهمی  کلادهای خاورمیانه تشکیلدیگر  متمایز از  
همکاران،    Calvignac  ؛2011همکاران،   و    Miller؛  2009و 
این،  2006همکاران،   بر  علاوه  می (.  خرسانتظار  های  رود 

برخوردار   توجهی  قابل  تنوع ژنتیکی  از  ، چرا که  هستندایران 
خرس از  نمونه  سه  سه  مطالعه  کشف  به  منجر  ایران،  های 

(. در  2009و همکاران،    Calvignacهاپلوتایپ جدید شده است )
های پیشین بر این نکته اتفاق نظر دارند که  مجموع، همه پژوهش
برای خرس در حال حاضر نمی ای  قهوه  توان جایگاه مشخصی 

های گسترده در  برداری و انجام بررسیایران اعلام نمود و نمونه
است ضروری  زمینه،    ؛ 2011  همکاران،  و  Davison)  این 

Calvignac   ؛2009  همکاران،  و  Calvignac    ،همکاران ؛  2008و 
Miller  ،2006و همکاران .) 
ای از ایران براساس  خرس قهوهنمونه    50در این پژوهش،         

 شد.   یابیتوالی  میتوکندری  کنترل  جفت باز از ناحیه 614  یک قطعه

  طور مشابه بیزین به  و  احتمال  های بیشینههای حاصل از تحلیلیافته

ای  های قهوهاسترپ و احتمال پسین بالا خرسهای بوتارزش  و با
ای  خرس قهوه  جهانی  کلادهای ایران را در یک تبار کاملاَ مجزا از  

های ایران جدا از سایر کلادهای شناخته شده  قرار دادند. خرس
  14نمونه،    30( زیرکلاد البرز )1به سه زیرکلاد مجزا شامل: )

نمونه، هفت هاپلوتایپ( و    16( زیرکلاد زاگرس ) 2هاپلوتایپ(، )
جنوب3) در  فارس  زیرکلاد   )( زاگرس  یک    4شرقی  نمونه، 

ای  های قهوههاپلوتایپ( تقسیم شدند. در این تحلیل تمامی خرس
ساکن البرز تا ارسباران در اولین زیرکلاد )البرز( قرار گرفتند.  

به  )زاگرس(،  زیرکلاد  دومین  گیتاشناختی  پیوسته  گستره  طور 
شرقی(    ای از سهند )آذربایجانهای قهوهدربرگیرنده تمامی خرس

آن از  و  تکاب  کرمتا  کردستان،  تا  لرستان، جا  ایلام،  انشاه، 
بویراحمد،   و  کهگیلویه  اصفهان،  بختیاری،  و  چهارمحال 
نمونه در   است. چهار  فارس(  استان  )در  و کازرون  خوزستان 
فارس( زیرکلاد   )استان  اسماعیل  امامزاده  و  محدوده مرودشت 

 سوم را تشکیل دادند. 
ها های سایر پژوهشبینیهای این مطالعه موافق با پیشیافته       

(Davison  ؛2011  همکاران،  و  Calvignac  ؛  2009  همکاران،  و
Galbreath    ،؛  2007و همکارانMiller    ،بر    (2006و همکاران

ای ایران از تمامی کلادهای  های قهوهاین نکته تاکید دارد که خرس
ای در جهان مجزا بوده و در یک کلاد جداگانه قرار  خرس قهوه

-های ایران از خرس ذکر است که خرسچنین قابل  گیرند. هممی
(، ترکیه و لبنان  2010و همکاران،    Murtskhvaladzeهای قفقاز )

(Calvignac    ،همکاران همکاران،    Miller  ؛ 2009و  ؛  2006و 
Talbot    وShields  ،1996)  های  و غرب و خرس  غربشمال  در
همکاران،  Miller)  پاکستان به 2006  و  کشور  شرق  در  طور  ( 

 کامل مجزا هستند.  
یا سه زیرکلاد خرس قهوه        دو  به  حضور  ایران و  در  ای 

چه  ها، به یک تمایز گیتاشناختی مشابه آنویژه گستره پراکنش آن
خرس در  شده  شناخته  الگوهای  در  قهوهکه  در  های  ساکن  ای 

  Hirata)شود، اشاره دارد  آمریکای شمالی، اروپا و آسیا دیده می
همکاران،   همکاران،  Keis  ؛2013و  و    Calvignac  ؛2013  و 

همکاران،    Korsten؛  2009همکاران،     و   Miller  ؛2009و 
همکاران،    Kohn؛  2006  همکاران، و    Taberlet؛  1995و 

Bouvet  ،1994  ؛Randi    ،در حال حاضر به  ( 1994و همکاران-
رسد زیرکلاد فارس به یک گستره گیتاشناختی کوچک  ظر مین 

در   جنوبکوهواقع  امامزاده  های  )مرودشت،  زاگرس  شرقی 
که دو  اسماعیل و اقلید و باغ شادی( محدود شده است، درحالی

تری  زیرکلاد دیگر )البرز و زاگرس( پراکنش به نسبت گسترده
 در ایران دارند. 

های  های ایران در مقایسه با خرسطور خلاصه، خرسبه        
اروپا  قهوه و  شمالی  آمریکای    ؛ 2013و همکاران،    Hirata)ای 
Keis    ،همکاران همکاران،    Calvignac؛  2013و    ؛ 2009و 

Miller    ،؛2006و همکاران  Waits    ،تنوع    (1998و همکاران
هاپلوتایپی به نسبت زیادی در توالی ناحیه کنترل میتوکندری نشان  

-، وجود ساختار ژنتیکی معنیAMOVAو    STFهای  یافته  دهند.می
نماید. ای در ایران را تائید میزیرکلادهای خرس قهوهار بین  د

  بر   علاوه  ایران،  ای درهای امروزی خرس قهوهبنابراین، جمعیت

ساختارهای گیتاشناختی مشخصی را    زیاد،   نسبت  به هاپلوتایپی  تنوع
 دهند.می نمایش
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 تشکر و قدردانی 
می  نگارندگان        لازم  خود  صمیمانه    دانندبر  همکاری  از 

آزمایشگاه مرکزی پردیس کشاورزی و منابع کارشناسان محترم  
طبیعی دانشگاه تهران مهندس کاوه خسرویانی و دکتر ندا قوتی  

هم نمایند.  کارشناسان  سپاسگزاری  ارزشمند  همکاری  از  چنین 
دفتر موزه تاریخ طبیعی و ذخائر ژنتیکی سازمان حفاظت محیط  

مهندس راضیه محمدی و  ا.. حقی،  مهندس حبیبویژه  ه  زیست ب 
. این پژوهش با حمایت  شودزاده قدردانی میاللهمهندس زینب فتح

  و  (INSF) کشور  مالی صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران
به انجام رسیده است    زیست   محیط  حفاظت  سازمان  همکاری  چنینهم

به قدردانی  و  سپاس  مراتب   عمل  که 
 آید.می
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