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 1398 شهریورتاریخ پذیرش:            1398 خرداد تاریخ دریافت:

 چکیده

سانان دارد و دارای بین خانواده گربه در ایسانانی است که پراکنش گستردهاز گربه یکی (Felis lybica/Felis silvestris)وحشی  گربه 

وحشی  گونه متفاوت از گربهدو حوزه پراکنش تلاقی محل ایران در لی است.اه اختلاط با گربه سانان یعنیگربه سایر تهدیدی بالقوه، متمایز از

 ایران وجود ندارد. وحشی در از وضعیت تاکسونومیک و هیبریداسیون گربه اطلاعاتی است، اما واقع شده Felis lybicaو Felis silvestris  یعنی

ایران  در گونههای اینکه از سطح زیستگاه وحشی گربه نمونه 38ی برای از ژنوم میتوکندر NADH5جفت باز از قطعه  814حاضر مطالعه در

وحشی را در ایران به  تبارشناسی، گربه هایتحلیل یابی شد.توالی گونه،و تنوع ژنتیکی این تبارشناختی روابط ارزیابی منظوربه آوری شده بودجمع

 بین در و ندادند تشکیل ایکلاد جداگانه توالی( 32) وحشی گربه جهانی هایتوالی با ترکیب در ایران هایتوالی دو زیرکلاد تقسیم کرد. اما

 Fst گرفتند. زیرکلادهای ایران براساس آماره قرار ((lybcia/catus اهلی آفریقایی/ وحشی وگربه (ornata) آسیایی وحشی گربه زیرکلادهای

)66/0 =STF( که  زاگرس شناسایی شدند کوه رشته شرق و غرب در مجزا موقعیت جغرافیایی دو پ درهاپلوتای12 دار نشان دادند.معنی اختلاف

 (F. l. ornata) وحشی آسیایی امکان شناسایی گربه ND5 ژن در 13776 شماره جایگاه در Gپوشانی داشتند. باز مناطق با یکدیگر هم برخی در

 که شدند آسیایی شناسایی وحشی عنوان گربهبه اولیه، ارزیابی در وحشی گربه مونهن 38از بین  نمونه 24 مطالعه حاضر، در کند کهمی فراهم را

تنوع ژنتیکی  آسیایی وحشی گربه زیرکلاد کهاین ضمن بود. بیزین استنتاج از با استفاده شده ترسیم تبارشناسی درخت با منطبق آمده دستهب نتیجه

  داد. نشان آفریقایی زیرکلاد به نسبت را بالاتری

  وحشی آسیایی، هیبریداسیون ، گربهG، باز NADH5 ژنوم میتوکندری، ژن کلمات کلیدی:

 rezaei@gau.ac.ir: * پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه

ای در سانانی است که پراکنش گستردهوحشی یکی از گربه گربه       

 ، Loveridgeو Macdonald) سانان در جهان داردبین خانواده گربه

سانان، تغییراتی (. براساس آخرین بازنگری تاکسونومیک گربه 2010

 Kitchener) است وحشی اعمال شده های گربهگذاری زیرگونهدر نام

 F. s. caucasicaزیرگونه  دو وحشی اروپایی به گربه (.2017 همکاران، و

وحشی آفریقایی نیز به سه  گربه است و تقسیم شده  F. s. silvestrisو

 F. lybica lybica و F. lybica ornate  ،F. lybica cafraزیرگونه

 علاوه سانانگربه هایگونه بین در وحشی گربه است. بندی شدهتقسیم

و شکار غیرمجاز،  زیستگاه تخریب مانند تهدیداتی و انسانی عوامل بر

 گسترش دلیلاست، به خطر در اهلی گربه با وقوع هیبریداسیون دلیلبه

 وحشی، گربه اب زیستگاهی کامل پوشانیو هم اهلی گربه پراکنش

 که است هاتاکسون این بین و فراگیری معمول اتفاق هیبریداسیون،

 همکاران، و  (Danielsاست  وحشی گربه ژنتیکی خلوص دهتهدیدکنن

؛ 2005 همکاران، و Kitchener؛ 2003 همکاران، و Pierpaoli؛ 2001

Driscoll ؛ 2007 همکاران، وO’Brien ؛ 2009، همکاران وSay و 

. براساس اطلاعات (2011 همکاران، و Driscoll؛ 2012 ن،همکارا

 سال قبل از گربه 10000بیش از F. catus) ) اهلی شناسی گربه باستان

( که Fertile Crescent)خیز ای به نام هلال حاصلوحشی در منطقه

( Near East( )F. lybica lybica) آفریقایی وحشی گربه امروزی زیستگاه

 است شده جا شکل گرفته، جداهای انسانی در آنتمدن بوده و اولین

(Daniels ؛2001 همکاران، وPierpaoli  ؛2003 همکاران، و Kitchener 

 و  Driscoll؛ 2004 همکاران، و Yamaguchi؛ 2005 همکاران، و

 همکاران، و Say؛ 2009 همکاران، و  O’Brien؛2007، همکاران

دلیل شباهت ظاهری رو بهز این(. ا2017 و همکاران،Ottoni ؛ 2012

از  وحشی گربه هایی در تفکیکدشواری فراوان بین این دو تاکسون،

ریزان حفاظت روی برنامهپیش مورفولوژی صفات وسیلههاهلی ب گربه

وحشی بر خلاف سایر  است که در نتیجه آن، حفاظت از گربه

 همکاران، و Kitchenerهایی مواجه بوده است )سانان با چالشگربه

 که است واقعیت یک این (.2014همکاران،  و Kilshaw ؛2005

 داشته نقش هاآن شدن اهلی در انسان که اهلی هایسایرگونه برخلاف

انسان و  سیلهبه نه است شده اهلی انسان با همراه وحشی گربه است،

 روی این گونه را افزایش داده های مطالعه براین واقعیت پیچیدگی

 مورفولوژیکی تنوع دارای وحشی گربه (.2007 همکاران، وDriscoll ) است

 Sunquist ؛Jackson، 1996 وNowell در حوزه پراکنش خود است )

دهنده وجود مخازن نشان این تنوع مورفولوژیکی،(. Sunquist، 2014 و

وحشی  گربه .(2001و همکاران،  Randi) وحشی است گربه مجزا در ژنی

وسیله مشخصات ژنتیکی، هاهلی ب سیایی، آفریقایی و گربهاروپایی، آ

هستند  طور مشخص قابل تفکیکرنگ پوشش و علائم روی بدن به

(Randi و Possenti، 1996؛Kitchener  2005 همکاران، و.) وحشی  گربه

؛ 2016و همکاران،  Ghoddousiای در ایران دارد )پراکنش گسترده

رفاً براساس شکل خز که یکی از ( و ص1397موسوی و همکاران، 

وحشی آسیایی تعلق  شود به گربههای مورفولوژی محسوب میویژگی

(. 2016و همکاران،  Ghoddousi؛ Jackson، 1996و  Nowellدارد )

اما استفاده از مشخصات فنوتیپ مانند الگوی خز، اندازه بدن و رنگ 

 ی شناسایی گونهاست رویکرد مناسبی برا بدن، به تنهایی، نشان داده

کارگیری کلیه معیارهای تعیین نیست و رویکردهای مورفولوژی با به

شده برای این رویکرد، در ترکیب با نشانگرهای مولکولی در کنار 

وحشی، اهلی و هیبرید از  برای شناسایی گربه یکدیگر ابزار مناسبی

 .(2018 همکاران، و Senn ؛2009 همکاران، و O’Brien) هستند یکدیگر

اهلی در کشورهای اروپایی مورد مطالعات  وحشی اروپایی و گربه گربه

معیار( مانند  20) و معیارهایی مورفولوژی گرفتند جامع مورفولوژی قرار

شکل نوک دم، طول خط پشتی، نوارهای پهلویی و اتصال یا انقطاع 

ها، شکل نوارهای روی پای عقب )متصل یا منقطع بودن نوارها(، آن

خال بر روی پهلوها یا زیر بدن و شکل نوارهای روی دم و ... حضور 

وحشی اروپایی،  است و شناسایی گربه در قالب پروتکل استخراج شده

 وPossenti پذیر کرده است )هیبرید و اهلی را در طبیعت امکان

Ragni، 1996؛ Yamaguchi ؛ 2004 همکاران، و Kitchenerهمکاران، و 

های آناتومی (. استفاده از ویژگی2013همکاران، و  Devillard ؛2005

مانند مورفومتری جمجمه و روده در کنار مشخصات مورفولوژی مانند 

الگوی خز، رنگ پوشش و اندازه بدن، قدرت شناسایی را افزایش 

. (2013و همکاران،  Devillard ؛Ragni، 1996 وPossenti دهد )می

تر زمانی است مورفولوژی بیشها از روی اما سختی کار تفکیک گونه

های وحشی، اهلی یا فرال های هیبرید از نمونهکه هدف تفکیک نمونه

 bهای سیتوکروم چه توالی. اگر)2013و همکاران، Devillard است )

شود،  ها مشاهده میدلیل تغییراتی که در آنبه (D-loop) کنترل ناحیه و

ویژه در پستانداران تیک بهصورت گسترده برای تعیین روابط فیلوژنبه

ها تحت تاثیر نیروهای تکاملی که این ژندلیل اینشوند بهاستفاده می

ژنوم میتوکندری  از ND5 اما قطعه (.1392و همکاران،  )اسدی دارند قرار

و Lopez خواران دارد )پذیری نسبتاً بالایی در گوشتهم نرخ جهش

وحشی، با استفاده  گربه ( و مطالعات مشابهی بر روی1997 همکاران،

از این ژن صورت گرفته است و لذا در مطالعه حاضر از این ژن برای 

که وحشی استفاده شد. ضمن این ارزیابی ساختار و تنوع ژنتیکی گربه

 ، حاوی اطلاعاتی درخصوص تفکیک زیرگونه آسیایی گربهND5 ژن

 )2007) ارانو همکDriscoll است. در مطالعه  (F. l. ornata)  وحشی

وحشی استفاده از ژنوم  های گربهیکی از رویکردهای تفکیک زیرگونه

برای ارزیابی اولیه   ND5-ND6-CYTBو قطعات میتوکندری
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های گربه وحشی بوده است. از کارایی این قطعات در تفکیک زیرگونه

وحشی در ایران است  در این مطالعه که اولین مطالعه مولکولی گربه

وحشی است،  فیلوژنتیکی گربه ای مقدماتی درخصوص جایگاهو مطالعه

از ژنوم میتوکندری روابط تبارشناسی  NADH5با استفاده از قطعه 

وحشی در جهان،  های گربهحشی و ارتباط آن با سایر زیرگونهو گربه

وحشی در ایران مورد ارزیابی قرار گرفت. چنین تنوع ژنتیکی گربههم

( F .l .ornataوحشی آسیایی )در شناسایی گربه ND5 اعتبارسنجی ژن

 نیز مورد آزمون واقع شد.G)  )باز 13776در جایگاه 

 

 هامواد و روش

 38برای انجام این مطالعه : DNAبرداری و استخراج نمونه       

 1394-96 زمانی بازه در وحشی گربه مشکوک به هایبافت نمونه نمونه از

گونه در سراسر کشور از داخل مناطق  از مناطق حوزه پراکنش این

تحت مدیریت سازمان حفاظت محیط زیست یا حاشیه مناطق تحت 

برداشت  هایموقعیت جغرافیایی نمونه ،1 شکل آوری شد.جمع مدیریت،

 دهد. شده را نشان می
 

 
 وحشی در پژوهش حاضر برداری از گربه: نقاط نمونه1شکل 

 

دلایل وحشی که بهی مشاهده شده از گربههاهای بافت از لاشهنمونه

دست آمدند. در های از بین رفته بودند، بمتفاوت ازجمله تصادف جاده

ها هایی که در روستاهای حاشیه مناطق به مرغداریمواردی گربه

صدمه شده بودند و توسط مردم بومی یا  حمله کرده بودند و یا دچار

مقدار ناچیزی  به هاآن گوش لاله از  ،افتاده بودندبانان در تله، گیرمحیط

ها رهاسازی شدند. برداری، گربهبعد از نمونه  و نمونه بافت برداشته شد

بانک ژن دفتر موزه  در موجود وحشی،گربه های بافتچنین نمونههم

نیز برای  تاریخ طبیعی و ذخایر ژنتیک سازمان حفاظت محیط زیست،

جنگلی از استان  ین دو نمونه گربهچنهم  این مطالعه استفاده شدند.

یابی شدند و استان اردبیل در این مطالعه توالی ایلام

ها گروه در آنالیزهای رسم درخت تبارشناسی از آنعنوان برونکه به

 که آمد دستهب  مطالعه در این اهلی نیز یک نمونه گربه استفاده شد.

  ،(2005 همکاران، وKitchener ) خز فرم غیرمعمول براساس ابتدا همان از

د و در رسم درخت تبارشناسی از آن عنوان گربه اهلی شناسایی شبه

 96، در اتانول DNAهای بافت تا زمان استخراج نمونه استفاده شد.

 های بافت، از کیتاز نمونه  DNAاستخراج برای شدند. داریدرصد نگه

DynaBio ت سازنده العمل شرکمتعلق به شرکت تکاپوزیست و دستور

 25در حجم  PCRکار رفته در واکنش ترکیب مواد به استفاده شد.

 5/1های با غلظت میکرولیتر از  مسترمیکس 5/12میکرولیتر شامل 

 میکرو 375/0ساخت شرکت امپلیکن دانمارک،  MgCl2مولار میلی

لیتر از هریک از آغازگرهای رفت و برگشت با غلظت پنج پیکومول، 

نانوگرم بر میکرولیتر( و  150-20با غلظت ) DNAمیکرولیتر  5/2

ها سازی نمونهمیکرولیتر آب مقطر استفاده شد. در هنگام آماده 25/9

نظر گرفته شاهد منفی درعنوان یک میکروتیوب به PCRبرای واکنش 

با استفاده از یک جفت آغازگر زیر  ND5قطعه مورد نظر از ژن شد.

 (:2007و همکاران، Driscoll ) تکثیر شد
F2B:5’- TGCCGCCCTACAAGCAAT-3’ 

R3B: 5’-TAAGAGACGTTTAATGGAGTTGAT-3’ 
 35در  ND5مراز برای تکثیر قطعه ژنای پلیواکنش زنجیره       

گراد در سه دقیقه، واسرشت درجه سانتی 94واسرشت اولیه  با چرخه،

 55گراد در یک دقیقه، اتصال آغازگرها در دمای درجه سانتی 94

درجه  72مدت یک دقیقه، گسترش زنجیره در گراد بهسانتیدرجه 

مدت یک دقیقه و در نهایت گسترش نهایی زنجیره در گراد بهسانتی

و همکاران، Tamada ) شد اجرا دقیقه 10 مدت به  و گرادسانتی درجه 72

دست آمده و تأیید تکثیر برای بررسی کیفیت محصول به(. 2005

 TMGel Redآمیزی رز یک درصد و با رنگمورد نظر از ژل آگا قطعه

مدت و به 80 در الکتروفورز افقی، با ولتاژ  Biotium))ساخت شرکت

ها با استفاده از دقیقه استفاده شد. در نهایت تصاویر مربوط به ژل 50

ثبت شد. پس از آن  UVدستگاه مستندساز ژل و با استفاده از نور 

درجه  -20یابی در دمای تا زمان ارسال برای توالی PCRمحصول 

همراه مقدار به PCRمیکرولیتر از محصولات  20داری شدند. مقدار نگه

مورد نیاز هر یک از پرایمرهای رفت و برگشت با غلظت پنج پیکومول 

کره جنوبی )سئول( ارسال  Bioneerمنظور تعیین توالی به شرکت به

ها با استفاده شد و نمونه شرکت انجام تخلیص توسط خود شدند. مراحل

شدند. از  یابیتوالی روش اتوماتیک سانگربه XLABI 3730از دستگاه 

ها استفاده جهت تعیین همولوژی توالی NCBIدر پایگاه  BLASTابزار 

   (Applied Biosystems)افزارنرم های دریافت شده توسطگردید. توالی

SeqScape 2.6 ایش بررسی و خطاهای موجود اصلاح گردید و ویر

ها یابی توالیافزار انجام شد. ردیفوسیله این نرمهها بنوکلئوتیدی توالی
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 افزار در نرم ClustalW (1994و همکاران،  Thompsonبا استفاده از )

MEGA 6  (Tamura ،انجام شد.2013و همکاران ) 

 38درخت تبارشناسی با استفاده از  :آنالیزهای فیلوژنتیکی       

وحشی  توالی جهانی گربه 32 ایران،  از وحشی گربه به مشکوک  توالی

 (F. silvestris) اروپاییوحشی  گربه شامل شدند استخراج ژن بانک از که

(، F. l. lybica) آفریقایی وحشی گربه (،F. l. ornata) آسیایی وحشی گربه

 )جدول (F. catusاهلی ) ( و گربهF. l. cafra) آفریقا جنوب وحشی گربه

با استفاده درخت تبارشناسی با استفاده از تحلیل بیزین  ترسیم شد. (1

(، Ronquist، 2003 و Huelsenbeck) MrBayes  3.2.2افزار از نرم

زمان و ( با چهار اجرای همMCMCمارکوف )براساس چرخه زنجیره 

تکرار  100ها در هر برداریمیلیون تکرار اجرا شد. نمونه 20تعداد 

دستیابی به بهترین درخت از قانون اکثریت استفاده شد. انجام و برای 

جنگلی ایران که در  های گربهتبارشناسی، از توالی در رسم درخت

برای گروه استفاده شد. عنوان بروندست آمدند بههاین مطالعه ب

تعیین بهترین مدل تکاملی نوکلئوتیدی برای قطعات مختلف با معیار 

استفاده شد، Jmodel test (Posada ،2008 ) رافزا( از نرمBIC) بیزین

های ایران های موجود شامل توالیداده تکاملی برای دسته مدل بهترین

دست آمد که در رسم هب HKY+Iوحشی مدل  گربه جهانی توالی 32و 

بر این، روابط تبارشناحتی بین  علاوهدرخت بیزین از آن استفاده شد. 

 Network افزاراز نرم استفاده با میانه تصالا تحلیل براساس ها،هاپلوتایپ

5.0 (Bandelt  ،1999و همکاران) ها، انجام شد. تعداد هاپلوتایپ

تنوع هاپلوتایپی و تنوع نوکلئوتیدی در محیط  چندریختی، هایجایگاه

( اجرا شد. سطوح Librado ،2009 و Rozas) DnaSP5.10 افزارنرم

( و AMOVAنس مولکولی )ساختار جمعیتی براساس تحلیل واریا

  3.5Arlequinافزار در نرم stF( Weir، 1984و  Cockerhamنمایه )

(Excoffier و Lischer،2010 با )چنین تکرار تعیین شد. هم 10000

های ایران توالی آمده دستهبین زیرکلادهای ب (mN) ژن محاسبه جریان

بین زیرکلادهای فاصله ژنتیکی  گرفت. صورتArlequin 3.5  افزارنرم در

و Kimura2P های وسیله مدلهوحشی ایران، ب دست آمده گربههب

Jukes–Cantor افزاربا استفاده از نرم MEGA 6 .محاسبه شد 
 

ND5  ژن تبارشناسی ی استخراج شده از ژن بانک برای آنالیزهایهایتوال: 1جدول 

 نتایج
 توالی مشکوک به گربه 38برای  ND5 هاز از قطعت بجف 814       

توالی  38دست آمد. برای هوحشی و یک توالی مشکوک به گربه اهلی ب

 مورفیسم شناساییجایگاه پلی 17وحشی، در مجموع  مشکوک به گربه

 Parsimonyجایگاه  13 و Singleton جایگاه 4 هاآن بین از که شد

 توالی 38ایران ) توالی 39شناسایی شد. درخت تبارشناسی شامل 

وحشی و یک توالی مشکوک به گربه اهلی از خراسان  مشکوک به گربه

 ییااروپ شیوح هربگ شامل وحشی گربه جهانی هایتوالی همراهبه جنوبی(

(F. silvestris،) ییقایآفر  یوحش ربهگ (Near Eastern( )F. l. lybica ،)

( F. l. cafra) قایآفر جنوب وحشی گربه (،F. l. ornata) ییایآس وحشی گربه

های ترسیم شد. توالی (F. catus) یاهل گربه جهانی هایتوالی و

 ردیف  نام علمی گونه  رسی در ژن بانکشماره دست  ردیف نام علمی گونه شماره دسترسی در ژن بانک 

F. silvestris EF587174 17  F. l.caffra EF587016 1 

F. l. lybica MG813961 18  F. l .caffra EF587018 2 

F. l. lybica MG813966 19  F. l. caffra EF587025 3 

F. l. lybica MG813960 20  F. l. ornata EF587026 4 

F. l. lybica MG813953 21  F. l. ornata EF587028 5 

F. l. lybica MG813967 22  F. l. ornata EF587029 6 

F. l. lybica KP202275 23  F. l. ornata EF587030 7 

F. catus EF587099 24  F. l. ornata EF587031 8 

F. catus EF587111 25  F. l. ornata EF587032 9 

F. catus EF587040 26  F. silvestris EF587155 10 

F. catus EF587126 27  F. silvestris EF587167 11 

F. catus EF587042 28  F. silvestris EF587169 12 

F. catus EF587121 29  F. silvestris EF587170 13 

F. catus EF587119 30  F.silvestris EF587171 14 

F. catus EF587087 31  F. silvestris EF587172 15 

F. catus EF587123 32  F. silvestris EF587173 16 
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شدند تا موقعیت  آنالیزها دلیل وارد به این (F. catus) وحشیگربه جهانی

به اهلی ایران که از روی خز شناسایی نشدند ) های احتمالینمونه

نتایج مشخص شود.  استثنای نمونه مشکوک به اهلی خراسان جنوبی(،

جهانی گربه وحشی  زیرکلادهای های ایران در بیننشان دادند توالی

وحشی آسیایی قرار  اهلی و کلادهای جهانی گربه آفریقایی و گربه

 (. 2شکل)ندادند ای تشکیل گیرند و کلاد جداگانهمی

اهلی از گربه وحشی آفریقایی  دلیل واگرایی گربهجا که بهاز آن      

(F. l. lybica)، وحشی آفریقایی و  ارتباط ژنتیکی نزدیکی بین گربه

ای ی کلاد جداگانهاهل گربههای جهانی ی وجود دارد، توالیاهل گربه

وحشی آفریقایی  های جهانی گربهتشکیل ندادند و در زیرکلاد توالی

 تحلیل شبکهی ایران )زیرکلاد آفریقایی( قرار گرفتند. هایتوالهمراه با 

 درختهای ، یافتهND5جفت باز از ژن  814اساس توالی  بر  هاپلوتایپی

 های ایران به دودهد توالیکند که نشان مییید میتأرا  تبارشناختی

 12وحشی ایران،  توالی مشکوک به گربه 38شوند. زیرکلاد تقسیم می

متعلق به  1هاپلوتایپ شماره  (.3 شکل) هاپلوتایپ تشکیل دادند

متعلق به زیرکلاد  2 شماره فرد و هاپلوتایپ 9زیرکلاد آفریقایی با 

ها بودند. با توجه به نقشه ین هاپلوتایپترفراوانفرد،  9آسیایی نیز با 

پراکنش افراد در هاپلوگروپ شود ها مشاهده میپراکنش هاپلوتایپ

رسد نظر میاست که به، در گستره وسیعی اتفاق افتاده2و  1ره شما

تری هستند که محدوده پراکنش وسیعی های قدیمیاین افراد، آلل

اند. تری برای پراکنش داشتهها فرصت بیشدارند و حاملان این آلل

غربی کشور و در های زیرکلاد آفریقایی عمدتاً در نیمهوقوع هاپلوتایپ

های زیرکلاد آسیایی عمدتاً ه زاگرس و وقوع هاپلوتایپغرب رشته کو

 شرق کشور و در شرق رشته کوه زاگرس استشرقی و شمالدر نیمه

 (. 4)شکل 

 

 
های وحشی جهان های وحشی ایران و گربهتبارشناختی بین گربه روابط :2 شکل

 ایران از (Felis chaus) ، دو توالی گربه جنگلیND5جفت باز از ژن  814اساس بر

 شدند.  استفاده گروهبرون عنواننیز به
های ایران دهند، نمونهشان میناساس احتمال بیشینه را بر ینپسها مقدار احتمال اعداد روی شاخه

 اند.نشان داده شدهIRn  با
 

 
جفت باز از  814اساس های وحشی ایران برروابط تبارشناختی گربه:3شکل 

ای و وه، با استفاده از روش اتصال میانه، زیرکلاد آفریقایی با رنگ قهND5قطعه 

 اند.گ بنفش نشان داده شدهزیرکلاد آسیایی با رن

 

 
جفت باز از  814وحشی بر اساس های گربه: موقعیت هاپلوتایپ4شکل 

های زیرکلاد دهنده موقعیت هاپلوتایپ، شکل پلیگون نشانND5ژن

های دهنده موقعیت هاپلوتایپشکل دایره نشان و ornata)) یاییآس

 است. (lybica) یقاییآفرزیرکلاد 
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شود ( مشاهده می4ها )شکل پراکنش هاپلوتایپ نقشه به توجه با       

البته احتمال  که دارند پوشانیها باهم هماین هاپلوتایپ مناطق، برخی در

 چنینظار نیست. همها دور از انتاهلی بودن یا هیبرید بودن این نمونه

وحشی، شبکه هاپلوتایپی دیگری  های جهانی گربهاز توالی استفاده با

 هاپلوتایپ در این شبکه هاپلوتایپی متشکل 27(. 5شکل شد )رسم 

سان یک فرد مشکوک به گربه اهلی از استان خرا) یرانانمونه  39از 

لی اه وحشی و گربه توالی جهانی گربه 32جنوبی نیز منظور شد( و 

کدام چهلی در این مطالعه، با هیا دست آمد. نمونه مشکوک به گربههب

تایپ مشترکی تشکیل نداد هاپلو اهلی های جهانی آفریقایی/از توالی

یرکلاد )سبزوار( )در ز و تنها با نمونه دیگری از استان خراسان رضوی

ماره شاهلی(، در یک هاپلوگروپ قرار گرفت. در هاپلوتایپ  آفریقایی/

های والیوحشی آفریقایی و دو فرد از ت ، یک فرد از توالی جهانی گربه1

های الیفرد از تو 9همراه به گربه اهلی از کشور فرانسه و انگلستان،

های از توالی فرد نیز سه 2ایران جای گرفتند. در هاپلوتایپ شماره 

اه همرجهانی گربه وحشی آسیایی از کشور ترکمنستان و قزاقستان به

های ایران قرار دارند. توالی گربه وحشی آسیایی از فرد از توالی 9

سیایی والی از زیرگونه آپناهگاه حیات وحش انگوران( با یک تزنجان )

تایپ را تشکیل دادند. هاپلو 3از کشور مغولستان، هاپلوتایپ شماره 

های ایران، یک ، نیز شامل پنج فرد شد که سه فرد از توالی5شماره 

هانی وحشی آفریقایی و یک فرد از توالی ج جهانی گربه یتوالفرد از 

رتیب تتند. بدینمتعلق به کشور انگلستان در آن قرار گرفاهلی  گربه

گر وحشی آفریقایی و اهلی در کنار یکدی در هر شرایطی توالی گربه

برای  آفریقایی وحشی زهای اهلی را ابودند و این موضوع تفکیک نمونه

، 10چنین هاپلوتایپ شماره کرد. همممکن میهای ایران، غیرنمونه

هانی جتوالی   دو و متشکل از دو توالی از ایران )تهران و خراسان رضوی(

 در کشور آمریکا شد، که Cincinatiوحشی آسیایی از باغ وحش  گربه

 منشاء یک نمونه از کشور هندوستان بود.

 38برای  ND5های ژنتیکی مربوط به ژن ، آماره2در جدول        

وحشی و دو زیرکلاد آفریقایی و آسیایی به توالی مشکوک به گربه

های ایران هاپلوتایپ برای توالی 12تفکیک آمده است. بر این اساس، 

 ،(82/0±058/0( شناسایی شد. تنوع هاپلوتایپی زیرکلاد آسیایی

چنین میانگین هم (.57/0±132/0) آمد دستهب آفریقایی گروه از تربزرگ

 تربزرگ ،(3/3) وحشی ایران تفاوت نوکلئوتیدی زیرکلاد آسیایی گربه

مورفیسم های پلی. تعداد سایتدست آمدهب (2/1) از زیرکلاد آفریقایی

ا دست آمد، لذا بهب 5و در زیرکلاد آفریقایی،  11در زیرکلاد آسیایی 

رسد تنوع ژنتیکی زیرکلاد نظر میدست آمده بههتوجه به نتایج ب

نتایج آنالیز واریانس تر از زیرکلاد آفریقایی باشد. آسیایی در ایران بیش

زیرکلادهای  ژنتیکی یابی به اختلاف( برای دستAMOVAمولکولی )

 آمد دستهب Arlequinافزار گربه وحشی در ایران با استفاده از نرم

زیرکلاد آسیایی و آفریقایی  دو بین واریانس درصد (.3 )جدول

 هاگروه تر از درصد واریانس درونشبی %( 17/66وحشی در ایران )گربه

 دست آمد. جریان ژنهب STF= 66/0چنین میزان هم %(. 83/33) ستا

(mN) 3.5افزار از نرم استفاده با بین دو زیرکلاد گربه وحشی ایران 

Arlequin ،3/0 814اساس میانگین فاصله ژنتیکی بر  دست آمد وهب 

ایی گربه وحشی ین دو زیرکلاد آسیایی و آفریقب ND5جفت باز از ژن

 دست آمد.هب 009/0در ایران 

 

 ND5جفت باز از ژن  814اساس های ژنتیکی گربه وحشی بر: تحلیل2جدول 

 
های های وحشی ایران و توالیتبارشناختی گربه روابط: 5شکل 

ی با استفاده از روش اتصال میانه بر اهل گربهوحشی و  جهانی گربه

در شبکه هاپلوتایپی فوق،  .ND5 جفت باز از ژن 814اساس قطعه 

با رنگ سبز، زیرگونه  (F. silvestris) های زیرگونه اروپاییهاپلوتایپ

ای، زیرگونه ( با رنگ قهوهF. lybica lybica, F. catus) اهلی آفریقایی/

 اییزیرگونه آسی هایآبی و هاپلوتایپ با رنگ (F. l. cafraآفریقا )جنوب

(F. l. ornataبا رنگ بنفش ) اند.مشخص شده 
 

 n h Hd (SD) Pi (SD) K P نام زیرکلاد

 4 14 زیرکلاد آفریقایی
57/0  

(132/0) 

00146/0 

(00053/0) 
2/1 5 

 8 24 زیرکلاد آسیایی
82/0  

(058/0) 

00405/0 

(00055/0) 
3/3 11 

 12 38 هاکل نمونه
83/0  

(031/0) 

00601/0 

(00026/0) 
9/4 16 

n  ،تعداد افرادh ها، تعداد هاپلوتایپHd  ،تنوع هاپلوتایپیSD انحراف معیار ،Pi  ،تنوع نوکلئوتیدی

K های نوکلئوتیدی، میانگین تفاوتP مورفیسم.های پلیسایت 
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جفت  814ه اساس قطعهای ایران بربرای توالی AMOVA: نتایج تحلیل 3جدول 

 ND5ژن باز از 

 

 حثب
که نمونه  15نمونه تنها به تصویر خز  38در این مطالعه از        

کرد دسترسی های مورفولوژی را فراهم میاطلاعات ناقصی از ویژگی

 کننده گربهطور کامل حاوی کلیه اطلاعات شناسایی که بهداشتیم 

 وKitchener  ؛Possenti، 1996 وRandi )هیبرید  وحشی از اهلی یا

این تعداد  ، ازنبودند( 2013 همکاران، و Devillard ؛2005 ،همکاران

اساس تفکیک انجام شده برها در اختیار بود نمونه که تصاویر خز آن

نمونه به زیرکلاد  6نمونه به زیرکلاد آسیایی و  9 تبارشناسی، در درخت

های تبارشناسی نتایج تحلیل از استفاده بدون ت.گرف تعلق اهلی آفریقایی/

های مورفولوژی در دسترس، این تفکیک قابل انجام نبود چرا که داده

کرد. اما با استفاده از الگوی پوشش شناسایی قابل اطمینانی مهیا نمی

طور کاملاً واضحی مشخصات گربه تنها یک نمونه که شکل خز آن به

آنالیزها حذف شد و فقط در رسم درخت  اهلی را داشت شناسایی و از

تبارشناسی و شبکه هاپلوتایپی از آن استفاده شد )نمونه اهلی از 

های مولکولی نشان داد گربه وحشی ایران به تحلیلخراسان جنوبی(. 

( که F. l. ornata) گربه وحشی آسیایی :شوددو زیرکلاد تقسیم می

د و گربه وحشی زاگرس پراکنش دار کوه رشته رقتر در شبیش

غرب رشته کوه  تر در( که بیشF. catus/ F. l. lybica ) اهلی آفریقایی/

این دو زیرکلاد با یکدیگر  مناطق برخی در ولی دارد زاگرس پراکنش

زاگرس در رشته کوه کوهستانی  کمربند (.4)شکل  پوشانی دارندهم

کیلومتر از آناتولی شرقی در شرق ترکیه تا مکران در  2000حدود 

  (.2012و همکاران،  Muthereau) دارد جنوب ایران گسترش

میانه زیستی در خاور مناطق ترینغنی از رشته کوه زاگرس یکی       

رسد رشته نظر میبهو لذا  (2014و همکاران،  Sagheb-Talebi) است

زاگرس منطقه اکوتون بین دو زیرکلاد آسیایی و آفریقایی در  کوه

جغرافیایی در جریان ژن عمل نکرده عنوان مانع ایران است ولی به

 وحشی آفریقایی اهلی و گربه های گربهاست. در مطالعه حاضر توالی

(F .l .lybica در هیچ شرایطی از یکدیگر جدا نشدند مطابق با سایر )

و همکاران،  Baca؛ 2007 و همکاران، Driscoll)مطالعات فیلوجغرافی 

 گربه وحشی آفریقاییودن ک به مونوفیلتین نتیجکه ای (2018

(F .l .lybica) دست ههای بکند. هاپلوتایپو گربه اهلی را تایید می

های اهلی یا پوشانی داشتند که وجود نمونهآمده در برخی مناطق هم

پوشانی دور از انتظار نیست. ذکر این نکته هیبرید در مناطق هم

یداسیون به نتایج قابل اطمینان از وضعیت هیبر یابیدست ضروریست،

های اهلی در بین و نرخ هیبرید بین دو زیرکلاد و یا شناسایی نمونه

ای است که زیرکلاد آفریقایی منوط به استفاده از مارکرهای هسته

 امکان آن در مطالعه حاضر مهیا نشد. 

های ایران با توجه به نتایج شبکه هاپلوتایپی و اشتراک هاپلوتایپ       

نظر نستان، قزاقستان و مغولستان بههایی از کشورهای ترکمبا توالی

( از سمت شمال F. l. ornataوحشی ) رسد زیرگونه آسیایی گربهمی

تدریج به سمت غرب شرق ایران وارد کشور شده و در طول زمان به

روی کرده است )در استان زنجان و همدان زیرگونه آسیایی کشور پیش

آن با زیرگونه وحشی شناسایی شد( و در مناطقی پراکنش از گربه

است. ها برقرار شدهپوشانی پیدا کرده و جریان ژن بین آنآفریقایی هم

یابی به اختلاف ( برای دستAMOVA) مولکولی نتایج آنالیز واریانس

  3.5افزاروحشی در ایران با استفاده از نرم ژنتیکی زیرکلادهای گربه

Arlequin رکلاد (. درصد واریانس بین دو زی3دست آمد )جدول هب

تر از درصد بیش %( 17/66وحشی در ایران ) آسیایی و آفریقایی گربه

 STF= 66/0چنین میزان هم %( 83/33هاست )واریانس درون گروه

 دار بین دو زیرکلاد گربهیدهنده تفاوت معندست آمد که نشانهب

جفت باز  از  814اساس وحشی در ایران است و زیرکلادهای مذکور بر

تصویری از قطعات  ،6در شکل شوند. متمایز می از یکدیگر ND5ژن 

صورت توالی پیوسته آمده به bو ژن سیتوکروم  ND5 ،ND6های ژن

موقعیت بازهای با استفاده از توان خوبی میاست )در این تصویر به

را وحشی  های مختلف گربهزیرگونه ژنوم میتوکندری، کنندهشناسایی

شود گونه که مشاهده میانهم تفکیک کرد البته از ژن مادری(،

باز  که ND5 قطعه روی بر 14010و  13080موقعیت بازهای شماره 

T"" وحشی گربههای زیرگونهاهلی از سایر  گربه، متمایز کننده است 

است  "G"بر روی همان قطعه که باز  13776و باز شماره  است

 ندکمی تفکیک هااز سایر زیرگونهوحشی را  زیرگونه آسیایی گربه

(Driscoll ،2007 و همکاران) . در مطالعه حاضر، تفکیک زیرگونه

انجام شد و های موجود توالیوحشی با این روش برای  آسیایی گربه

. ولی های تبارشناختی نیز این تفکیک را تأیید کردتجزیه و تحلیل

های دلیل کوتاه بودن قطعه در این مطالعه، موفق به تفکیک نمونهبه

عنوان نمونه، به 24بر این اساس، تعداد نشدیم.  اهلی از این طریق

ها شدند که همه نمونهشناسایی  (F. l. ornata) گربه وحشی آسیایی

در حوزه پراکنش زیرکلاد آسیایی قرار گرفتند و هاپلوتایپ مشترکی 

 با زیرکلاد آفریقایی تشکیل ندادند. 

 منبع تغییر درجه آزادی مجموع مربعات درصد تغییر

 بین زیرکلادها 1 386/45 17/66

 درون زیرکلادها 36 918/45 83/33

 کل جمعیت 37 303/91 

Significance tests 10100)  permutations), 

P-value> 000/0  
66/0 STF 
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 ND5 ،ND6 ،CYTBوحشی بر روی قطعات  های مختلف گربهزیرگونهکننده : ترتیب قرارگیری بازهای شناسایی6شکل 

(Driscoll   ،2007و همکاران) 

ژنوم میتوکندری تنها از مادر به فرزندان منتقل  کهاین به توجه با       

تر از فرضیات تکاملی و یابی به تصویری کاملشود لذا برای دستمی

های ر کنار دادهای دهای هستهها، استفاده از ژنتبارشناسی گونه

 ضروری(. لذا 2005و همکاران،  Purvis) میتوکندری مورد تاکید است

 کارگیری سایر مارکرها که کاراییر راستای بهدمطالعات آتی ست ا

ای جمله مارکرهای هستهازرا دارند  اهلی از وحشی گربه تفکیک

خصوص یابی به اطلاعاتی درکه دستضمن این د.ریزی شوبرنامه

اهلی و تعیین نرخ هیبریداسیون  تلاط گربه وحشی و گربهوضعیت اخ

وحشی و خلوص  گربهمنظور حفاظت از به  ایران  در  وحشی گربه

مورد تاکید نویسندگان  ("Pure "wildcat populations)ژنتیکی آن 

 این مقاله است. 

 

  دانیو قدر تشکر
سن وسیله از آقایان محمدعلی ادیبی، منصور پورسینا، حبدین       

خانی، تورج رئیسی، احسان مغانکی،  جهانی، حیدر ویسی، علی

وحشی را برای  های گربهفریدون باویر و محمدرضا بسملی که نمونه

چنین شود. هماین مطالعه در اختیار قرار دادند تشکر و قدردانی می

لو، منا سمیعی و راضیه محمدی از از سرکار خانم لیلا عزالدین

ت فناوری دفتر موزه تاریخ طبیعی و ذخایر کارشناسان گروه زیس

در مراحل آزمایشگاهی این پژوهش ژنتیکی برای همکاری صمیمانه 

چنین از آقای دکتر بالی برای کمک در شود. همصمیمانه قدردانی می

 .گرددهای مربوطه قدردانی میتهیه نقشه
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