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 چكيده 

ص تخریب باغات و محصولات تعارضاتی با انسان در خصو در سالیان اخیر دچار جونده ایران  نیتربزرگ عنوانبه تشیزمينه و هدف: 

نه ایجاد مدی که زمیآات کار لفات به واسطه شکار غیرمجاز و استفاده از سموم شیمیایی شده است و با این وجود اطلاعکشاورزی و نیز بروز ت

تیکی تشی و تنوع ژن ساختار برنامه مدیریتی و حفاظتی برای این گونه را فراهم کند وجود ندارد، به همین منظور این مطالعه با هدف بررسی

 رس به انجام رسید.در زیستگاه های استان فا

م بی ، ژن سیتوکروDNAآوری شد. پس از استخراج جمعدر زیستگاه های استان فارس نمونه تیغ و بافت از این گونه  15 روش بررسی:

ایش یابی و ویرای هر نمونه توالیجفت نوکلئوتید از این ژن بر 912مراز، تکثیر و ای پلییرهزنجنمونه توسط واکنش  13میتوکندریایی در 

 شد.

 Hystrixهای مورد مطالعه مربوط به یک شاخه و از گونه درخت تبارشناسی ترسیم شده با بیشینه احتمال، تمامی نمونهبراساس  يافته ها: 

indica ی و تنوع نوکلئوتید 282/0های مورد بررسی تنها دو هاپلوتایپ متفاوت شناسایی و تنوع هاپلوتایپی برابر با در بین نمونه. هستند

 برآورد شد.  00029/0

شود اد میاس پیشنهبراساس نتایج بدست آمده میزان تنوع هاپلوتایپی تشی در استان فارس پایین بوده براین اس بحث و نتيجه گيری:

ن ا آمرتبط ب ی بیشتر محیط زیستیهابحرانضمن انجام مطالعات جمعیت شناختی با تدوین برنامه مدیریتی و حفاظتی برای این گونه، از 

 نظیر اختلال در زنجیره غذایی جلوگیری گردد.
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Abstract 

Background and Objective: In recent years, Hystrix indica as the biggest rodent in Iran has been in 

conflict with humans regarding the destruction of gardens and agricultural products, and the population 

of this species has been decreased due to illegal hunting and the use of pesticides and chemical poisons. 

Meanwhile there is not effective information which provide the possibility of developing a management 

and conservation plan for this species, so the aim of this study is to investigate the structure and genetic 

diversity of Hystrix indica in Fars province habitats. 

Material and Methodology: 15 quill and tissue samples of this species were collected in the Fars 

province habitats. After DNA extraction, mitochondrial cytochrome b gene was amplified in 13 samples 

by polymerase chain reaction and 912 nucleotide pairs of this gene were sequenced and edited for each 

sample. 

Findings: Based on the Maximum Likelihood Estimation of Phylogenetic Tree, all the studied samples 

are related to the same clade and belong to Hystrix indica species. Among the studied samples, only two 

different haplotypes were identified and the haplotype diversity was equal to 0.282 and the nucleotide 

diversity was estimated to be 0.00029. 

Discussion and Conclusion: the results showed that haplotype diversity of Hystrix indica is low in Fars 

province, so it is suggested to avoid further environmental crises like disruption of its food chain, while 

conducting demographic studies in order to develop a conservation and management plan for this 

species. 
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 مقدمه

-هدا و بهدره  ها، تغییر و تبددیل زیسدتگاه  از دست رفتن زیستگاه

ندوع  تغییر اقلیم عامل اصلی از بین رفتن ت برداری بیش از حد و

ی جهدان،  های عمدده امروزه یکی از نگرانی. (1)زیستی هستند 

حفاظددت از  .(2) ی بدداقی مانددده اسددت کدداهش تنددوع زیسددت 

تواندد راهدی مد بر بدرای     ها مدی های طبیعی اکوسیستمجمعیت

هدا،  گونده  . دانش کدافی در مدورد  (3)ها باشد کاهش این نگرانی

مدددیریت و  . (4)تددیبیر مسددتقیمی بددر اقدددامات حفدداظتی دارد 

حفاظت از حیات وحش نیازمند داشتن تصویری جامع از تندوع  

و تدوین و اجرای  (5)ژنتیکی در ساختارهای گیتاشناسی است 

های مدیریتی فعلدی و آیندده نیازمندد شناسدایی تندوع و      برنامه

 .(6)ها است ساختار ژنتیکی جمعیت

برای برنامه ریزی به منظور مدیریت واحدهای جمعیتی در یدک  

ها باید ارتباطات هر جمعیت محلی با سایر منطقه و حفاظت آن

؛ بندابراین  (7)هدای منطقده را بده دقدت ارزیدابی نمدود       جمعیت

یک جمعیت از مهمترین اهداف ارزیابی تنوع ژنتیکی موجود در 

هاسدت و کداربرد مهمدی در زیسدت     در مطالعه ژنتیک جمعیدت 

، حفد   (8)شناسی حفاظت مانند شناخت روابط تاکسدونومیک  

-حاصل از برنامده  هایو تعیین ذخایر و گونه (9)ذخایر ژنتیکی 

 (10)های تکثیر در اسارت برای معرفدی مجددد در آیندده دارد    

های یدک محددوده نیدز    شناسایی ساختار ژنتیک جمعیت. (11)

یدک   اهمیدت اسدت. زیدرا آگداهی از سداختار ژنتیکدی       بسیار بدا 

جمعیت در شناخت پتانسیل حفاظت جمعیت مذکور و ریسدک  

-12)ها، امدری مهدم اسدت    در معرض انقراض قرار گرفتن گونه

14). 

های جواری با اقلیمایران به دلیل قرارگیری در فلات ایران و هم

فردی است مختلف آسیایی دارای پراکندگی جانوری منحصر به 

عندوان بزرگتدرین راسدته    که در این میان راسدته جونددگان بده   

پستانداران سهم مهمدی در تندوع زیسدتی ایدران دارد و هشدت      

خانواده و بیش از هفتاد گونه از این راسته در ایران زیسدت مدی   

کنند. با وجود فراوانی و گسترش زیاد این گونه ها در جهان، در 

 78ای این راسته منقرض شدده و  گونه از اعض 45دو قرن اخیر 

گونه نیز بشدت در معدرض خطدر انقدراض قدرار دارندد و روندد       

  (15) کاهشی سایر گونه ها نیز همچنان وجود دارد

 25تدا   11ترین جونده ایران اسدت کده وزندی بدین     تشی بزرگ

 90تدا   70کیلوگرم دارد. بدن تشدی از بیندی تدا پایده دم بدین      

سانتیمتر به آن اضدافه   10تا  8اندازه سانتیمتر است که دمی به

 وتشی در سراسر جنوب شرقی و آسیایی مرکزی . (15) شودمی

هایی از خاورمیانه ازجمله کشدورهای ایدران، عربسدتان    در بخش

سددعودی، یمددن، فلسددطین، اردن، لبنددان، ترکیدده، پاکسددتان،    

ان، سریلانکا، بنگلادش، بوتان، نپدال، هندد، افغانسدتان، ارمنسدت    

 .(15)شود آذربایجان، چین، گرجستان و ترکمنستان یافت می

های زیستی خاص، نظیر شب فعّال بودن و تشی به دلیل ویژگی

 تمایل به زندگی دور از انسان و گوشه گیدر بدودن، کمتدر مدورد    

بدا اسدتفاده از گیاهدان زراعدی      مطالعه قرارگرفته است، اما تشی

هدا و زمدین هدای کشداورزی     عنوان منبع غذایی و تخریب باغبه

ض جنبه دیگری از تعار موجب بروز تعارضاتی با انسان می شود.

این گونه را مدی تدوان مشدکلات سدلامت و  پزشدکی ناشدی از       

بدا   بیماری های مشترک و صدمات ناشی از برخورد خارهای آن

 .(16)انسان و حیوانات اهلی برشمرد 

چه مطالعات ژنتیکی و  جمعیت شناسدی ایدن گونده بسدیار     اگر

 ، (15)محدود است، اما در زمینه ارزیابی مطلوبیدت زیسدتگاهی   

ات محصولات کشاورزی و نقش اقتصادی این ایدن  بررسی خسار

، مقایسدده  (21) ، (20-17)جددانور بددر کشدداورزی و جنگلددداری

، و  (23, 22, 16)های کنترل خسدارت ایدن گونده    کارایی روش

مطالعدات   (24)بیماری های مشترک با انسان و حیوانات اهلدی  

 مختلفی انجام شده 

هدای انسدانی نظیدر جداده هدا و      با وجود اینکه با توسعه فعالیت

یافته ها کاهشهای مناسب برای تشیمناطق مسکونی، زیستگاه

هدا، شدکار مسدتقیم    کدش ت و از سوی دیگر، استفاده از آفتاس

تشی برای استفاده از گوشت آن و سدایر محصدولات جدانبی آن    

سبب کاهش جمعیت تشی در مناطق مختلف کشور شده است، 

هدا و  اما با توجه به سازگاری تشی با محدوده وسیعی از زیستگاه

زمینده  انواع غذاها و عددم وجدود مطالعدات کدافی و جدیدد در      
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فراوانی و جمعیت شناختی، این گونه در لیست کمترین نگراندی  

قرار گرفته است و برنامه مدیریتی مشخصی برای حفاظت از این 

گونه در سطح کشور وجود نداشته است؛ بر همین اسداس، ایدن   

مطالعه با هدف بررسی وضعیت  ساختار و تنوع ژنتیکی تشی در 

اه های اصلی ایدن گونده در   عنوان یکی از زیستگاستان فارس به

تر با دستیابی بده  ایران تدوین شد تا بتوان به شکل بهتر و دقیق

هدای طبیعدی آن، بدرآورد    وضعیت ژنتیکی این گونه در زیستگاه

به عمل آورد تدا اقددامات مددیریتی     بهتری از وضعیت این گونه

 مناسب جهت حفاظت از این گونه ارزشمند امکان پذیر گردد.

 روش بررسی

های رها شده در طبیعت و نمونه از تیغ 15تعداد  نمونه برداری:

های مصادره بافت )از تشی های تلف شده بر ابر سوانح یا گوشت

شده از شکارچیان غیر مجاز( از نقاط مختلف استان فارس، 

به آزمایشگاه  %96آوری و پس از قرارگیری در اتانول جمع

 (.1انتقال یافت )شکل 

 
 ی از تشی در استان فارسبردارنمونه نقاط -1شكل 

Figure 1. Locations of Sampling points of porcupine in Fars province 
 

 

 (25)  نقشه پراکنش تشی در ايران -2شكل 

Figure 2. Indian crested porcupine distribution map in Iran)25(  
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 :DNAيابی استخراج و توالی

های استخراج کیت با استفاده از هانمونهاز  DNAاستخراج 

DNA  سپس انجام شد استانداردبر اساس دستورالعمل .

 نانودراپ دستگاهها به کمک ک از نمونههر ی DNAکیفیت 

با استفاده از آغازگرهای   یب ژن سیتوکرومتکثیر شد.  بررسی

L14724 (26)  وH15748 (27) و PCR Master Kit  در

در  هیاول یواسرشت ساز با دستورالعمل:دستگاه ترموسایکلر 

 یواسرشت ساز قه،یدق 5به مدت  گرادیدرجه سانت 95 یدما

اتصال آغاز در  ه،یبان 45گراد به مدتیدرجه سانت 95 یدر دما

و مرحله بسط  هیبان 60گراد و به مدت یدرجه سانت 56 یدما

و بار(  35) ،هیبان 60گراد به مدت یدرجه سانت 72 یدر دما

 7گراد به مدت یدرجه سانت 72 یدر دما ییمرحله بسط نها

آن  یو محتوا تریکرولیم 25. حجم واکنش برابر انجام شد قهیدق

 1آب مقطر، تریکرولیم 9 کس،یاز مستر م تریکرولیم 13شامل 

. به باشد یاز هر آغازگر م تریکرولیم 1و  DNA تریکرولیم

 PCR یهاواکنشی نظر ط مورد هیناح ریتکث دییمنظور تی

رصد با د 2ژل آگارز یآمده رودستلکتروفورز محصولات بها

 13 هانمونهاز جمع صورت گرفت. سیف استین  یزیآمرنگ

و  ریاز تکث نانیپس از اطمنمونه دارای باند قوی و شفاف بودند. 

 هب PCRاز محصولات  تریکرولیم 20مقدار  ،یآلودگ وجود عدم

ها با ارسال شد. نمونه چین BGI به شرکت یتوال نییمنظور تع

 ند.شد یابییتوالروش خودکاره ب ABI3730استفاده از دستگاه 

ها های مورد مطالعه با دیگر گونهبرای بررسی فیلوژنتیکی نمونه

ابتدا  آمده در این تحقیقدستبه هاییتوالتشی از خانواده 

در  ویرایش شد. سپس Seqscape v2.7افزار نرم لهیوسبه

های مورد بررسی نمونهآرایی ردیف Mega11 (28)افزار نرم

)جدول  شد انجامهای دریافت شده از ژن بانک با نمونه همراه

1) . 

 

 ی ناحيه سيتوکروم بی ميتوکندريايی استفاده شده در اين تحقيقهایتوالفهرست  -1جدول 

Table 1. List of mitochondrial cytochrome b sequences used in this research 

نام فارسی  کشور موقعيت منبع

 گونه

 شماره نمونه نام علمی گونه

 Hystrix Indica 1 H تشی ایران استان فارس، جویم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 2 H تشی ایران استان فارس، علویه مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 3 H تشی ایران استان فارس، بنارویه مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 4 H تشی ایران س، جهرماستان فار مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 5 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 6 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 7 H تشی ایران استان فارس، موسویه مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 8 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 9 H تشی ایران استان فارس، علویه مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 10 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 11 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 12 H تشی ایران استان فارس، خفر مطالعه حاضر

 Hystrix Indica 13 H تشی ایران استان فارس، جهرم مطالعه حاضر

 Hystrix Indica MT152313.1 (29) ژن بانک

 Hystrix Indica FJ472579.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472567.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472568.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472572.1 (30) ژن بانک
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 Hystrix Cristata FJ472571.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472573.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472575.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472574.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472569.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472566.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472565.1 (30) ژن بانک

 Hystrix Cristata FJ472570.1 (30) ژن بانک

 H.Africaeaaustralis X70674.1 (31) ژن بانک

 Hystrix Brachyura NC050263.1 (32) ژن بانک

 Atherurus Macrourus MT024305.1 (33) ژن بانک

 Atherurus Macrourus FJ931121.1 (34) ژن بانک

 Erethizon KC463889.1 (35) ژن بانک

 Fukomys Damarensis KT321364.1 (36) ژن بانک

 آلیها، فراوانی بازهای برای تعیین فاصله ژنتیکی بین نمونه

نوع اول و دوم توسط  یهاینیشمختلف و تعیین میزان جان

. (37) تکرار انجام گردید 10000و با   MEGA11افزارنرم

 افزاراز نرم استفادهبا  چندشکلیی هاگاهی، جاهاپیتعداد هاپلوتا

DNAsp 5.2 (38) .برآورد شد 

، ی استخراج شده از ژن بانکهانمونهسایر  کردنپس از اضافه

 افزاربرای تعیین بهترین مدل جانشینی نوکلئوتیدی از نرم

JModelTest 2.1.5  و دو آمارهBIC  وAIC  استفاده شد و

استرپ بوت 1000با  احتمال نهیشیب روش باسی درخت تبارشنا

بر که  HKY+I مدل تکاملیبر اساس  Mega11افزار در نرم

بهترین مدل  عنوانبه   jmodeltestافزارنرم جینتا اساس

 .م شدیرستکاملی انتخاب شده بود ت

ها در جمعیت مورد مطالعه برای مقایسه فواصل ژنتیکی نمونه

ژن بانک از ماتریس فاصله  ج شده ازی استخراهانمونهبا تشی 

استفاده شد. با استفاده از   Mega11افزارژنتیکی در نرم

. های تشی مشخص شدافزار مذکور فاصله ژنتیکی بین نمونهنرم

 افزاراز نرمو ترسیم شبکه هاپلوتایپی  هاپیارتباط بین هاپلوتا

PopART 1.7 ژن  بررسی شد.منطق اتصال میانه  و

ها توسط واکنش ی میتوکندریایی در نمونهسیتوکروم ب

جفت نوکلئوتید از این ژن  912مراز، تکثیر و ی پلیارهیزنج

 یابی و ویرایش شد. برای هر نمونه توالی

 

 هاافتهي

های ها شبیه به هم بوده و همه توالیهمه نمونه نتایج نشان داد

 اند و تنوع ژنتیکی پایینی درتشی در یک شاخه قرار گرفته

آمده از هر سه دستبر اساس مقادیر بهها مشاهده شد. گونه

  با مقدار 7و  2مدل بیشترین فاصله ژنتیکی بین تشی شماره 

ها هیچ فاصله نمونه ریسا یبود؛ ولها با سایر نمونه 00103/0

 ژنتیکی نداشتند. 

 و 282/0در مطالعات هاپلوتایپی مشخص شد تنوع هاپلوتایپی 

 SFباشد. مثبت شدن عدد فو می 00029/0تنوع نوکلئوتیدی 

نشان داد گسترش گونه در گذشته بسیار پایین بوده است. 

خ مقدار تاجیما با مقدار منفی گسترش جمعیت و ناهمگونی نر

از  ناگهانی را نشان داد که بابت شد مقدار فو صورت بهجهش 

تاجیما در بحث گسترش، از قدرت بیشتری برخوردار است. 

 چهار گونهها نتایج تخمین الگوی جانشینی نوکلئوتید هب باتوجه

 نرخ جانشینی اول و باقی اعداد نرخ جانشینی دوم هستند.

در  p-distanceهدا بدر اسداس مددل     فاصله تکاملی بین گونده 

 تکاملی بین افراد مورد مطالعه بر اساس مدل هفاصل، 2 جدول

p-distance  ورد تکاملی بین افراد م هفاصلو  3در جدول

-pآمده از ژن بانک بر اساس مدل دستمطالعه و نمونه به

distance   مشخص شده است. 4در جدول 



 

                                                                                                ....بر اساس (Hustrix indica) بررسی تبارشناسی و تنوع ژنتيكی تشی  

 

 

141 

 



 

 صحرائيان جهرمی و همكاران                         1402 زمستان، 67، شماره انسان و محيط زيست                                142     
 

 



 

                                                                                                ....بر اساس (Hustrix indica) بررسی تبارشناسی و تنوع ژنتيكی تشی  

 

 

143 

از هر سده مددل بیشدترین فاصدله      آمدهدستبهبر اساس مقادیر 

بدا سدایر    00103/0بدا مقددار     7و  2ژنتیکی بین تشی شدماره  

 ند. ها هیچ فاصله ژنتیکی نداشتتشی ریسا امابود؛ ها نمونه

 

 
افزار استرپ در نرمبوت 1000با    ML به روش هب يیايتوکندريم یناحيه سيتوکرروم ب تشی یدرخت تبارشناس -3شكل 

 ((39)انتخاب شد outgroupعنوان به KT321364)نمونه 

Figure 3.The ML phylogenetic tree of porcupine based on the cytochrome b gene with the bootstrap value of 

1000 replicates (ML/NJ) (sample KT321364 was selected as outgroup(39) 

 
ها شبیه به هم همه نمونه MLدر درخت فیلوژنتیک به روش 

اند در یک شاخه قرار گرفته مورد بررسی هاییبوده و همه توال

نتایج حاصل از  مشاهده شد. نمونه هاع ژنتیکی پایینی در و تنو

نشان داد که  Dna SPافزار های تشی در نرمآنالیز داده

 است پیهاپلوتاهای مورد بررسی دارای دو جمعیت نمونه

 6ها در جدول (. همچنین جایگاه هاپلوتایپ5جدول )

 است. شدهدادهنشان

 

 تشی مورد مطالعه از جمعيت  آمدهدستبهی هاپيهاپلوتاليست  -5جدول 

Table 5. list of haplotypes that were identified in the porcupine population studied 

 شماره نمونه موقعيت شماره هاپلوتايپ

 H 1 استان فارس، جویم 1

 H 2 استان فارس، علویه 2

 H 3 استان فارس، بنارویه 1

 H 4 استان فارس، جهرم 1

 H 5 ستان فارس، جهرما 1

 H 6 استان فارس، جهرم 1

 H 7 استان فارس، موسویه 2

 H 8 استان فارس، جهرم 1
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 H 9 استان فارس، علویه 1

 H 10 استان فارس، جهرم 1

 H 11 استان فارس، جهرم 1

 H 12 استان فارس، خفر 1

 H 13 استان فارس، جهرم 1

 

 Dna SPافزار نرم ی تشی درهاپيهاپلوتاجايگاه  -6جدول 

Table 6. The position of porcupine haplotypes in Dna SP software 

 جايگاه  810 

G  1هاپلوتایپ 

A  2هاپلوتایپ 

های هاپلوتایپی، مقادیر پارامترهای تنوع مولکولی از قبیل تنوع

واریانس تنوع هاپلوتایپی و تنوع نوکلئوتیدی و همچنین مقادیر 

SF  فو وD  افزار نرمتاجیما توسطDna SP  محاسبه شده است

 قابل مشاهده است. 7که در جدول 
 

 Dna SPافزار مقادير محاسبه شده برخی از پارامترهای تنوع مولكولی و شاخص تاجيما و فو در نرم -7جدول 

Table 7. The molecular diversity parameters and Tajima and Fu index were calculated using Dna SP software. 

 282/0 تنوع هاپلوتايپی

 02007/0 واریانس تنوع هاپلوتایپی

 00029/0 تنوع نوکلئوتیدی

D  تاجیما not signifitant, P> 0.10 27429/0- 

 SF فو not signifitant, P> 0.10 0,240 

 

 بیاسفاده از نشانگر ميتوکندريايی سيتوکروم با در استان فارس indica Hystrixبرای  Mismatchتوزيع تحليل  -4شكل 

Figure 4. Demographic history of Hystrix indica represented by mismatch distribution analyses 
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های است برای تاریخ جمعیتی یک گونه از شاخص به ذکرلازم 

-4شود. به طور مثال فو در جدول فو و لی و تاجیما استفاده می

بت شده است که گسترش گونه در گذشته را بسیار پایین مث 7

کند. مقدار تاجیما با مقدار منفی گسترش جمعیت و توصیف می

کند. مقدار ناگهانی را توصیف می صورتبهناهمگونی نرخ جهش 

 فو از تاجیما در بحث گسترش از قدرت بیشتری برخوردار است.

 نی، تخمdna spار افزدر نرم هاپیتعداد هاپلوتا نییپس از تع

در  MCL هیبا استفاده از رو دهاینوکلئوت ینیجانش یالگو

 ذکر شده است.  8محاسبه شد که در جدول  Mega11افزار نرم

 

 افزار مگادر نرم  MCL هيروها با استفاده از تخمين الگوی جانشينی نوکلئوتيد -8جدول 

Table 8. Estimation of nucleotide substitution pattern using MCL procedure in Mega software 

From\To A T C G 

A - 0001/0 0001/0 3614/12 

T 0001/0 - 7776/27 0000/0 

C 0001/0 9381/29 - 0000/0 

G 9223/29 0001/0 0001/0 - 

در جدول فوق اعداد پررنگ شده نشان دهندده ندرخ جانشدینی    

 ند.اول و باقی اعداد نرخ جانشینی دوم هست

بی میتوکندریایی  توکرومیسبر اساس قطعات جفت بازی ناحیه 

افزار های هاپلوتایپی به روش اتصال میانه با استفاده از نرمشبکه

PopART 1.7  رسددم گردیددد. شددبکه هاپلوتددایپی ارتباطددات

 دهد.گرافیکی نشان می صورتبهها را تکاملی بین هاپلوتایپ

  

 

وم بی ميتوکندريايی )هر رنگ معرف يک فرد است(. در اين شكل تصال ميانه ناحيه سيتوکرا - شبكه هاپلوتايپی -5شكل 

های تشی بر روی خط نوشته شده است. هر رنگ معرف يک فرد است. اندازه ای مابين هاپلوتايپهای نقطهتعداد جهش

 ها با فراوانی هاپلوتايپ در ارتباط است.دايره

Figure 5. The median-joining network constructed from the haplotypes of the mitochondrial cytochrome b DNA 

sequences. Different colors represent the different samples. The size of the circle in the network is proportional 

to the haplotype frequency observed in populations. 
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 یريگجهيتنبحث و 

، یستگاهیت زیابرگذار بر مطلوب یهااز شاخص یع کافلاعدم اط

 یشناختت روابط بومیفیت و کیکمی و چگونگ یتیجمع یهالکه

و  یتسیز ن حفاظت از تنوعلاشود تا مسئوی، سبب مگونهنیا

ت ت جهین اولوییق و جامع و تعیدق یزیرها در برنامهستگاهیز

رو وبهرابهامات بسیاری  با این گونهاقدامات حفاظتی و مدیریتی 

 هایشوند. با استفاده از نتایج این پژوهش و انجام پژوهش

هتر بتوان با فراهم آوردن امکان شناسایی هرچه می مشابه آتی،

ین اهای زیستگاهی و پارامترهای محیطی ابرگذار بر توزیع لکه

و  یهای حفاظتگونه گامی م بر برای تدوین و اجرای برنامه

 .مدیریتی این جونده بزرگ در ایران برداشت

پ لوتاییابی شده دو هاپهای توالینتایج در بین نمونه بر اساس

ع و تنو 282/0متفاوت شناسایی و تنوع هاپلوتایپی برابر با 

ا برآورد شد. نتایج درخت تبارشناسی ب 00029/0نوکلئوتیدی 

 به ا مربوطهروش ماکسیمم لایکلیهود نشان داد که تمامی گونه

. این مطالعه هستند Hystrix indicaیک شاخه و از گونه 

ست عنوان نقطه آغاز مطالعات ژنتیکی بر روی تشی در ایران ابه

شور کتواند راهگشای دیگر مطالعات بر روی این گونه در که می

 متیسفانه تا به امروز گزارش واحدی در مورد وضعیتباشد. 

ت ین گونه وجود ندارد. مطالعاجمعیت یا ارزیابی تهدیدات ا

یم یا به طور مستق Hystrix indica اند کهقبلی نشان داده

جاد های دیگر را با ایغیرمستقیم دامنه منابع موجود برای گونه

کند. محدود می رزندهیغتغییرات فیزیکی در مواد زنده یا 

کنیم که مطالعات بیشتری برای تعیین ، ما توصیه میرونیازا

م جمعیت، پراکنش، تهدیدها و اکولوژی این گونه انجاوضعیت 

مله ی اقدامات م بر حفاظتی اجرا شود. از جزودبهشود تا 

 دهد شکارتهدیدهایی که این گونه را در معرض خطر قرار می

 رویه است.بی

 دهندهنشانبوده و  کنندهنگراننتایج این پژوهش بسیار   

؛ در استان فارس استبحرانی بودن وضعیت تنوع ژنتیکی تشی 

شود با اقدامات مدیریتی و حفاظتی برای این پیشنهاد می لذا

ی بیشتر محیط زیستی مرتبط با آن نظیر هابحرانجونده از 

ها نظم اکوسیستم خوردنبرهماختلال در زنجیره غذایی و 

-جلوگیری گردد چرا که حذف یک گونه از طبیعت، تمامی گونه

 کند.می ها را با مشکل جدی مواجه
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