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  چکیده
در نـواحی کـویر   باشد که عمـدتاً      می) Gazella(و جنس آهو    ) Antilopinae(جبیر از زیرخانواده بزهاي کوهی      

ي زیـادي در بـین محققـین متوجـه     ها به لحاظ تعیین گونه همواره چالش. کند میمرکزي و جنوبی ایران زیست     
 جبیـر جهـت   ایی میتوکنـدری DNA از bعه بررسی ناحیه سیتوکرم این مطالهدف از اجراي   .  است این حیوان بوده  
از جبیرهاي پناهگاه حیـات وحـش شـیراحمد    بیولوژیک  نمونه   5تعداد  . بود ژنتیکی و فیلوژنتیکی  انجام مطالعات   

تکثیر ناحیه سـیتوکروم   ،  ها از نمونه  DNAپس از استخراج    . ندجمع آوري شد   88 تا   86در طول سالهاي    سبزوار  
b   از DNA هاي پرایمرجفت جفت باز به کمک    1140ي به طول     میتوکندر L14724 و H15915 صورت گرفت .

 تـوالی  190 بـا  هـا  ایـن تـوالی  .  به روش سانگر توالی یابی شـدند ABI 3130 به کمک دستگاه PCRمحصولات 
بـه   ژنتیکـی  ند از لحاظ میزان هم پوشـانی و فاصـله  ه بودموجود از جنس آهو که بر اساس گونه تقسیم بندي شد        

نـشان داد  این تحقیـق  نتایج .  رسم شد آنهافیلوژنتیکمقایسه شده و درخت  MEGA5و  Bioedit 7کمک برنامه 
 G. bennettiبـا گونـه    رااسـت   0,003 که معادل ،ي مختلف آهو، جبیر کمترین فاصله ژنتیکیها که در بین گونه

باشـد   مـی  G. saudiya و یا تاکسون خواهري اش G. dorcas با جبیرفاصله ژنتیکی بیشترین که   در حالی،دارد
  .  باشدG. bennetti گونه بهجبیر  تعلق مویدتواند  میاین امر  .است 0,074 و 0,073 ترتیب برابربه که 

  .، آهوي هنديb میتوکندریایی، سیتوکروم DNAجبیر، : ها کلیدواژه
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 مقدمه

) Etemad, 1985( در کتاب پستانداران ایـران 
 یکـی   کهگونه آهو در ایران اشاره شده         دو به وجود 

ــواتر دار     ــوي گ ــارتی آه ــه عب ــا ب ــی ی ــوي ایران آه
)Gazella Subgutturosa (  و دیگري آهـوي جبیـر 
)Jebeer( 1992این تقسیم بندي تـا سـال       . باشد می 

 بعـدها   ،امـا . مورد قبول همه کارشناسان بوده اسـت      
نشان داده شـد کـه گونـه اي دیگـر از آهـو بـه نـام             

ــران ) Gazella gazelle(وي کــوهی آهــ ــز در ای نی
ر در حـال حاض ـ ). Karami, 1993(کند  میزیست 

از لحاظ رده بنـدي آهـوي ایرانـی متعلـق بـه گونـه            
Gazella subgutturosa  و آهوي کوهی متعلق بـه 

 ,Firouz(شـود   تلقـی مـی   Gazella gazelleگونه 

 پیشینه شناسـایی جبیـر در منـابع بـه زمـان              ).2005
Blanford) 1873 (رسد کـه یـک گونـه جدیـد        می

 Gazellaبـر آهـوي ایرانـی را بـه نـام      آهو عـلاوه  

furscifrons    چـه بعـدها     اگر.  در ایران معرفی نمود
 G. yarkandensis از جملـه  ،ي دیگـري هـا  گونـه 

kennioni  )Lydekker, 1908(  وG. hayi 
)Lydekker, 1911 (چنـدي بعـد   ، اما.معرفی شدند 

 Gazella شد که همه آنها در واقع همـان  مشخص

furscifrons باشند  می)Blaine, 1914 .( پس از آن
. رده بندي جبیر سه دوره را پشت سر گذرانده است         

 به علت تشابه بـا آهـوي هنـدي          ،در دوره اول جبیر   
همانند آن به عنـوان آهـوي کـوهی رده بنـدي شـد              

)Ellerman & Morrison-Scott, 1951; Prater, 

در دوره دوم از آن به عنوان زیر گونه اي از       ). 1971

G. dorcas شد یاد )Groves & Harrison, 1967; 

Corbet, 1978( ــتو ــا  ، در نهای ــوم ب  در دوره س
ــه مــستقل   ــه صــورت یــک گون معرفــی چینکــارا ب

)Bohra et al., 1992(، بـــر اســـاس شـــواهد 
ــوژیکی  ــاریولوژیکی ) Groves, 1985(مورفول و ک

)Furley et al., 1988 (     جبیـر نیـز بـه عنـوان زیـر 
 .رفـت اي از آهوي هندي مورد توجـه قـرار گ          گونه

بنـدي صـحیح،    البته باید توجه نمود که هنوز تقـسیم  
در  و   اسـت  جامع و کاملی از آهوان ایران ارائه نشده       

غالبـاً از جبیـر بـا دو      مـی ر در محافـل عل    حال حاض 
د  یاGazella dorcas و Gazella bennettiعنوان  

ــی ــن وجــود  ).Ziaie, 2008(شــود  م ــا ای ــی ،ب  ط
ي هـا  جـزو گونـه  در ایـران   جبیـر   ي اخیـر    هـا  سال

و البتـه در معـرض خطـر        حمایت و حفاظت شـده      
 نبـودن   معـین  بـه    با توجـه   . است قرار گرفته نابودي  

سـازمان بـین    دقیق گونه آن، جایگـاهش در لیـست  
 IUCN(1(المللی حفاظت از طبیعت و منابع طبیعـی         

شناسـایی دقیـق     از این بابـت      .ص نیست مشخهنوز  
ایــن گونــه در جهــت حفاظــت از آن بــسیار حــائز  

تا کنون هیچ مطالعه ژنتیکـی بـر روي         . اهمیت است 
باشـد   میجبیر صورت نپذیرفته است، این در حالی        

ي مختلفـی بـراي     هـا  که در کشورهاي دیگـر روش     
ي مختلـف   هـا  بررسی ژنتیکی و فیلـوژنتیکی گونـه      

 ,.Vassart et al(  گرفتـه 2ها وزایمآهو، از بررسی آل

، ریــز  RFLPتــا اســتفاده از مارکرهــاي    )1994

                                                             
1 International Union for Conservation of Nature 
2 Allozymes 
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 میتوکندریایی انجـام    DNA و توالی یابی     1ها ماهواره
توان بـه تـوالی یـابی ناحیـه        میاز جمله   . شده است 

 G. grantiکنتــــرل میتوکنــــدریایی در گونــــه 
)Arctander et al., 1996(توالی یابی سیتوکروم ،b   

 & G. saudiya)Rebholz  و G. bennettiدر 

Harley, 1997(  ــرل ــه کنتـ ــابی ناحیـ ــوالی یـ ، تـ
 Tibetan gazelle در bمیتوکندریایی و سـیتوکروم  

)Zhang & Jiang, 2006(  توالی یابی ناحیه کنتـرل ،
 .G و G. saudiya میتوکنــدریایی bو ســیتوکروم 

dorcas) Lerp et al., 2011(   اسـتفاده همزمـان از ،
 PCR-RFLP همراه تکنیک  b یابی سیتوکرومتوالی

 G. dorcas و G. saudiyaدر جمعیــــــت 
)Hammond et al., 2001 ( و جمعیـــتG. 

subgutturosa) Wacher et al., 2011( استفاده از ،
ــاهواره  ــز م ــارکر ری ــا م ــت ه  G. granti در جمعی

)Huebinger et al., 2006  (  وG. dorca) Beja-

Pereira et al., 2004( ــود ــاره نم ــروزه . اش  ام
ــا روش ــولیي ه ــد ،مولک ــوم  مانن ــابی ژن ــوالی ی  ت

 بـراي   هـا  میتوکندري یکی از کاربردي تـرین روش      
هـاي    و گونهها تعیین رابطه فیلوژنتیکی بین جمعیت   

 ,.Bruford et al(شـود   نزدیک به هم محسوب مـی 

2003( .DNAمیتوکنـــــــــدریایی  )mtDNA ( در
تیکی داراي   و ترسیم رابطه فیلـوژن     ها یص گونه تشخ

عداد کپـی بـالاتر در هـر سـلول،          ت از جمله    ،مزایایی
پلوئیـد  ها ، وراثت پذیري مـادري،    اندازه کوچکتر آن  

، وجود نـواحی حفاظـت   بودن، عدم وجود نوترکیبی 

                                                             
1 Microsatellites 

اي ماننـد ناحیـه    شده و وجود نواحی حفاظت نـشده      
D-Loop    هـاي وابـسته       ونـه  براي مطالعات تکاملی گ

هدف از این . )Bellagamba et al., 2001( باشد می
ــل ژنتیکــی و      مطالعــه بررســی و تجزیــه و تحلی

 ایی میتوکندری DNA از   bفیلوژنتیکی ناحیه سیتوکرم    
ي هــا جبیــر و تعیــین جایگــاه جبیــر در بــین گونــه

  .مختلف آهو بود
  

  ها مواد و روش
) پوست و گوشت(بیولوژیکی  نمونه 5تعداد 

از جمعیت جبیرهاي پناهگاه حیات وحش شیر 
 88 تا 86ي ها  در طول سالد شهرستان سبزوار احم

 با استفاده از DNAاستخراج . جمع آوري شدند
 Wizard Genomic DNA Purification Kitکیت

SV  محصول شرکتPromega،  با اندکی تغییرات
یند هموژنیزه آقبل از استخراج فر. انجام گرفت
. کمک نیتروژن مایع انجام شدبه  ها  کردن نمونه
 استخراج شده به روش DNAیفیت کمیت و ک

وفتومتر رسنجی با استفاده از دستگاه اسپکتطیف
 THERMO شرکت ND 2000 نانودراپ مدل

 bبراي تکثیر ناحیه سیتوکروم  .آمریکا مشخص شد
 جفت باز از یک جفت پرایمر 1140به طول 

- `5 با توالیL14724ي ها به نام 2عمومی

CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGT
TG-3` و H159155  با توالی`-

CCTCAGAAAGATATTTGTCCTC-3` 
 ,.Kocher et al., 1989; Irwin et al( استفاده شد

                                                             
2Universal Primer 
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مراز توسط دستگاه اي پلی واکنش زنجیره.)1991
 35 در T-personal مدل Biometraترموسایکلر 

. سیکل و با برنامه حرارتی زیر انجام گرفت
براي  درجه سانتیگراد 94واسرشت سازي در دماي 

ثانیه،  30درجه براي  57 ثانیه، اتصال در دماي 30
یک مرحله .  ثانیه45درجه براي  72تکثیر در دماي 

 درجه  سانتیگراد 94واسرشت سازي اولیه در دماي 
 72دقیقه و یک مرحله تکثیر نهایی در دماي  5 براي

حجم واکنش .  دقیقه نیز انجام شد10درجه براي 
 6/0شامل  لیتر و اجزاي آنمیکرو 25

 5/0  پلیمراز،Taqآنزیم یک واحد، DNAلیترمیکرو
لیتر میکرو1 میلی مولار،dNTPs 10لیتر میکرو

MgCl2 50 ،لیتر مخلوط پرایمر میکرو 1 میلی مولار
 19 و x10لیتر بافر میکرو 5/2 پیکومولار، 5

به منظور تایید تکثیر . بود دوبار تقطیرلیتر آب میکرو
 الکتروفورز PCRي ها  ناحیه مورد نظر طی واکنش

 درصد با 5/1روي ژل آگارز  PCRمحصولات 
  .رنگ آمیزي اتیدیوم بروماید صورت گرفت

، PCR میکرولیتــر از محــصولات 100مقــدار 
 میکرولیتـر از هـر   50خالص سازي شد و به همـراه      

 10رهاي رفـت و برگـشت بـا غلظـت     یک از آغازگ  
 Bioneerمول به منظور تعیین توالی به شـرکت    پیکو

ها بـا اسـتفاده از        این نمونه . ندکره جنوبی ارسال شد   
ــتگاه  ــانگر  ABI 3130دس ــک س ــه روش اتوماتی  ب

  .ندیابی گردید توالی
ــزار ــه BLAST از ابـ   درBLASTN و رویـ

ــوالیNCBIپایگــاه  ــین همولــوژي ت هــا   جهــت تعی

 PHREDاز الگـوریتم و نـرم افـزار         . استفاده گردید 
)Ewing et al., 1998 ( ــور ــبـــه منظـ لاح اصـ

بـراي ثبـت تـوالی    .  استفاده شدها توالینوکلئوتیدي  
اسـتفاده   Sequin نـرم افـزار  نهایی به دست آمـده از  

همچنین به منظـور بررسـی رابطـه فیلـوژنتیکی        . شد
ماتریس فواصل  ،  ها نمونه مورد مطالعه با دیگر گونه     

بـا اسـتفاده از     بـه ترتیـب     نمودار درختـی    ژنتیکی و   
بـه   UPGMAو   1رکیبـی حداکثر درسـتنمایی ت   رویه  

ــزار    ــرم اف ــک ن ــد  Mega v.5کم ــبه گردی  محاس
)Tamura et al., 2011(.  بـــراي همچنـــین

تحلیـل شـاخص عـدم      ها از رویـه       یپاپلوتها تعیین
  .  استفاده شدمذکورنرم افزار در  2توافق

  
  نتایج و بحث

 بـا موفقیـت   ها  از تمام نمونه   DNAاستخراج  
 DNAکـه   نتایج طیف سـنجی نـشان داد        . انجام شد 

ــراي     ــبی ب ــت مناس ــده از کیفی ــتخراج ش  PCRاس
 روي  PCRالکتروفورز محصولات   . برخوردار است 

 درصد نشان داد که قطعه اختـصاصی        5/1ژل آگارز   
 جفت باز به خوبی     1140 به طول    bبراي سیتوکروم   
نتـایج حاصـل از تـوالی       ). 1شکل  (تکثیر شده است    

جـام   براي هـر پـنج نمونـه ان   bیابی قطعه سیتوکروم   
 بـه  هـا   اما نتایج حاصـل از یکـی از نمونـه      ،پذیرفت

علت کیفیت بـسیار پـایین کنـار گذاشـته شـد و در              
  .آنالیز مورد استفاده قرار نگرفت

                                                             
1 Maximum Composite Likelihood 
2 Disparity Index Analysis 
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 5/1 جفت باز روي ژل آگاروز 1140اي پلیمراز به طول  الکتروفورز محصولات واکنش زنجیره -1شکل 

 .اشدب  مینشان دهنده کیفیت خوب تکثیر قطعات درصد 
Figure 2- Electrophoresis of 1140bp PCR products on 1.5% agarose gel, is indicative of 
good quality for reproduction parts. 

  
ي مربوط بـه چهـار نمونـه از لحـاظ          ها توالی

 کیفیت توالی یابی بـراي هـر بـاز توسـط الگـوریتم     

PHRED )Ewing et al., 1998(   مورد آنـالیز قـرار 
ــاز   ــراي هــر ب ــوالی یــابی ب ) q(گرفــت و کیفیــت ت

در مرحله بعد تعیین توالی مجـدد بـه         . مشخص شد 
منظور شناسایی نوکلئوتیـدهاي مجهـول بـر اسـاس          

 انجـام پـذیرفت و      1احتمال خطاي پیش بینـی شـده      
یی بــا کیفیــت پــایین بــر اســاس انتخــاب هــا تــوالی

 با  آستانه میـانگین خطـاي کمتـر از           2بلندترین ناحیه 
در نتیجـه     .، از دو انتهاي قطعات حذف شـدند       1/0%

 نوکلئوتیـد از    423 تا   400یی با طول حدود     ها توالی
شکل (  حاصل شدها  براي نمونهbناحیه سیتوکروم 

ها نوکلئوتیـد % 97ور میـانگین بـیش از    که بـه ط ـ    )2
                                                             
1 Estimated Error Probability 
2 Maximizing region 

ــابی معــادل   ــوالی ی ــد% 99صــحت ت ــشان دادن  .را ن
ــز   ــا اســتفاده از اب ــوالی ب ــار ت ــین چه ــسه ب  ار مقای

Disparity Index Analysis    نـرم افـزارMEGA 5 
پلوتایپ در جمعیـت مـورد مطالعـه را         ها وجود سه 

  هـا  پلوتایپها با توجه به این    ).1جدول(ثابت نمود   
 هـا  توان توالی مـورد توافـق را بـین ایـن تـوالی          می

از آنجـا کـه تـوالی مـورد توافـق بـر             . محاسبه نمود 
ریـف   تعNCBI بـراي  3IUPACحسب کـد گـذاري   

باشد، از توالی مورد توافق بر اساس معیـار          مینشده  
ي مـورد   هـا  همچنـین تـوالی   .  استفاده شـد   4اکثریت

ــوي  ــه محت ــین، % 3/26مطالع ــیتوزین، % 5/13آدن س
  .تیمیدین بودند% 7/33گوانوزین و % 5/26

                                                             
3 The International Union of Pure and Applied 
Chemistry 
4 Majority Index 
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  .ار نمونه جبیر براي چه، نوکلئوتید423 تا 400، به طول bناحیه سیتوکروم نوکلئوتیدي  توالی -2 شکل

 Figure 2- The nucleotide sequences of cytochrome b for four jebeer samples with length of 
400-423b. 
 

  .ي مشاهده شده در جمعیت جبیرها پلوتایپها -1جدول 
Table 1- Haplotypes observed in Jebeer population.  

 جایگاه و نوکلئوتید حفاظت شده  
Locus and conserved nucleotide  

  نمونه
Sample 

29 ،C  33 ،A 370،A 

1  *  *  *  
2  *  *  *  
3  *  *  G  
4  G T  *  

  
 تعیـین   BLASTدر ادامه با اسـتفاده از ابـزار         

ي ارائه شده تـا کنـون       ها ها با توالی    همولوژي توالی 
جـستجو در پایگـاه نوکلئوتیـد و        . صورت پـذیرفت  

) TaxID:9933(آهـو   فقط در بـین اعـضاي جـنس         
 توالی در این بخش ثبت      190حدود  . صورت گرفت 

بـا تـوالی    % 90داراي همپوشانی بیش از     شده اند که    
از ایـن   .مورد توافق ناحیه سـیتوکروم جبیـر هـستند        

 هنـدي  آهـوي  یک تـوالی از ناحیـه سـیتوکروم      ،بین
که داراي ) Rebholz & Harley, 1999(وجود دارد 

 اشـــدب مـــیبـــا تـــوالی جبیـــر % 100همپوشـــانی 
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)1608 10E   (   تـوالی کـه     11 میو همچنین تمـا 
هم پوشانی با توالی جبیر هستند از گونه        % 99داراي  

ي آهـوي کـوهی و    ها  گونه  .باشند میآهوي هندي   
-93و % 96-95آهوي دورکا بـه ترتیـب هـر کـدام       

 هم پوشانی بـا تـوالی مـورد نظـر نـشان دادنـد         % 95
)0E .(   بر قرابت جبیر به آهـوان   نتایج دلالت این 

هندي نسبت به آهوان کوهی و یا آهوان دورکا ارائه          
 بررسی و مطالعـات     همانطور که گفته شد   . نماید می

 انجام گرفته بر روي جبیر بسیار محدود و         رده بندي 
اندك بـوده و دربرگیرنـده تنهـا دو و یـا سـه مـورد            

جـود نیـز نقطـه نظـر        باشد که در همین منابع مو      می
ــت   ــوان یاف ــن حی ــورد رده بنــدي ای مــشترکی در م

در منابع موجود گاهی از جبیر بـه عنـوان        . شود مین
ــوهی  ــوي ک ــه اي از آه ــر گون  & Ellerman( زی

Morrison-Scott, 1951 (    و گاهی بـه عنـوان زیـر
 ,Groves & Harrison(گونه اي از آهـوي دورکـا   

و گاهی بـه عنـوان زیـر گونـه اي از آهـوي        ) 1967
 ـ) Groves, 1993(هندي   .ده اسـت سخن به میان آم

ي هـا   دایره مطالعات انجام گرفته از بررسی      همچنین
فنـوتیپی فراتـر نرفتـه اســت و از ایـن لحـاظ نتــایج      
حاصله از مطالعه کنونی که بر پایه اسـتفاده از روش           

باشد شواهد معتبـر تـري       میتوالی یابی میتوکندري    
محاسـبه  . نمایـد  میرا در زمینه رده بندي جبیر ارائه    

ــی   ــل ژنتیک ــد(فواص ــت  ) 3ول ج ــیم درخ و ترس
ــک ــکل ( فیلوژنتی ــتفاده از  ) 3ش ــا اس ــر ب ــراي جبی ب

موجـود در پایگـاه      میي سـیتوکرو  هـا  تـوالی  میتما
NCBI            نیز تـشابه جبیـر بـه آهـوي هنـدي را تاییـد 

 تـوالی از    190 براي انجام ایـن محاسـبات      .نماید می
ي موجود جنس آهو جمـع آوري شـد         ها تمام گونه 

 ).2جـدول   (شـدند   و بر اساس گونـه گـروه بنـدي          
 بـر اسـاس     هـا  ماتریس فواصل ژنتیکـی بـین گونـه       

 بـه   هـا  ي هر گـروه بـا بقیـه گـروه         ها مقایسه توالی 
ــا اســتفاده از مــدل حــداکثر   صــورت دو بــه دو و ب

ه بــ) Tamura et al. 2004 (1درسـتنمایی ترکیبــی 
از آنجا که اعداد حاصله نمایـانگر       . دست آمده است  

ــد ــشینی نوکلئوتی ــزان جان ــهــا می ــوالی ب ــا ین ت ي ه
باشـند، فاصـله ژنتیکـی       میي مورد بررسی    ها گونه

بین دو گونه مرتبط با همبستگی فیلوژنتیکی بـین آن          
در نتیجــه از ایــن شــاخص .  خواهــد بـود هــا گونـه 

توان بـراي مـشخص کـردن دوري یـا نزدیکـی             می
همـانطور کـه مـشاهده      .  از هم استفاده نمود    ها گونه

 بـا   003/0دل بـا    شود، جبیر فاصله ژنتیکـی معـا       می
گونه آهوي هندي دارد که نسبت بـه فاصـله اش بـا           

از طرفی بیـشترین    .  از همه کمتر است    ها دیگر گونه 
باشد  می G. dorcas  وG. saudiyaفاصله جبیر با  

باید توجه  .  است 074/0 و   073/0که به ترتیب برابر     
 همان طـور  ،G. dorcas و  G. saudiyaداشت که 

مشخص شده قرابت زیادي با هـم  که در این مطالعه    
 .Hammond et alي هـا  دارنـد کـه مطـابق یافتـه    

ي هـا  آنها این دو گونه را تاکسون    . باشد می (2001)
  . دانند می 2خواهري

                                                             
1 Maximum Composite Likelihood model 
2 Sister taxon 
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   تعداد گونه مورد استفاده براي رسم درخت فیلوژنتیک جبیر- 2جدول 

Table 2- The number of species used to draw phylogenetic tree of Jebeer. 
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 تعداد توالی
No. sequence  

1  1  5  6  8  9  9  9  19  66  66  

  
ــد   ــله از ج ــات حاص ــک اطلاع ــه کم  3ول ب

همـانطور کـه   . درخت فیلوژنتیکی جبیـر رسـم شـد     
شود، جبیـر و آهـوي هنـدي بـا فاصـله         میمشاهده  

 یـک  .Gazella sp. گیرند میصفر در یک گروه قرا 
 Hammondگونه با منشا نامشخص بوده که توسط 

et al.  (2001)   توالی یابی شده و احتمالا متعلق بـه
 .G. sاز آنجـا کـه   . باشـد  مـی گونه آهـوي هنـدي   

marica و G. g. muscatensis  ــر ــب زی ــه ترتی  ب
ــه ــا گون  G. gazelle و G. subgutturosaیی از ه

. باشند طبق انتظار در یک گروه قرار گرفتـه انـد           می
ــري   ــرار گی ــت ق ــورد عل  .G و G. saudiyaدر م

dorcas   هـر  .  قبلا توضیح داده شد     نیز  در یک گروه
چند روش به کار رفته در این مطالعه از دقیق تـرین            

 بــراي شناســایی قرابــت هــا و مطمــئن تــرین روش
 اما بـاز هـم      ،باشد میژنتیکی در موجودات مختلف     

. ي دقیق تري براي آزمون نتایج وجود دارد       ها روش
در این مطالعه از  توالی ناحیه سیتوکروم میتوکندري         

ي آهـو اسـتفاده     هـا  یسه جبیر با دیگر گونه    براي مقا 
 براي شناسـایی    bتکثیر ناحیه سیتوکروم    . شده است 

ــه ــا گون ــادي دارد  ه ــتفاده زی  & Burgener( اس

Hübner, 1998 (همراه با تکنیک "و معمولا RFLP 
گیرد که مـورد   میو یا توالی یابی مورد استفاده قرار    

ي هـا  نباشد، زیرا به علت وجود ژ       اخیر دقیق تر می   
 در ایــن RFLPکــاذب نتــایج حاصــل از مطالعــات 

 & Collura(ناحیه گاهی همراه با ابهام خواهند بود 

Stewart, 1995.(  
  
  
  
  



)1390 بهار و تابستان، 1، شماره 3دوره (مجله بیوتکنولوژي کشاورزي   

 

 ٩٩

ي مختلف با هم بدست     ها ي گونه ها که با مقایسه توالی   ي مورد بررسی    ها فواصل ژنتیکی بین گونه    -3جدول  
باشد که در زیر جدول توضیح آن آمـده   میک گونه دهنده ی ردیف و ستون اول نشاندر عدد  هر .آمده است

 بـراي   .باشـد  می اول نشان دهنده میانگین فاصله ژنتیکی در داخل هر گونه            ستوناعداد داخل پرانتز در     . است
  .)n/a(یی که فقط یک گزارش از توالی آنها وجود داشته این شاخص محاسبه نشده است ها گونه

Figure 3- Estimates of evolutionary divergence over sequence pairs between groups.  Each 
number in first row and column indicates a species, that it has been explained at end of table. 
The number in parentheses in the first column shows the average genetic distance within each 
species. The presence of n/c in the results denotes cases in which it was not possible to estimate 
evolutionary distances. 1=G. dorcas, 2=G. leptoceros, 3=G. gazelle, 4=G. saudiya, 5=G. s. 
marica, 6=G. g. muscatensis, 7=G. bennetti, 8=G. sp., 9=G. subgutturosa, 10=G. cuvieri, 11=G. 
spekei, 12=Jebeer. 

ها گونه  
Species 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1 (0.0016)             
2 (0.0194) 0.065            
3 (0.0004) 0.027 0.036           
4 (0.0231) 0.036 0.066 0.032          
5 (0.0000) 0.071 0.015 0.042 0.070         
6 (n/c) 0.027 0.035 0.000 0.032 0.042        
7 (0.0060) 0.075 0.030 0.058 0.075 0.014 0.058       
8 (0.0316) 0.079 0.038 0.058 0.077 0.023 0.058 0.022      
9 (0.0305) 0.087 0.047 0.058 0.082 0.035 0.058 0.050 0.039     
10 (0.0054) 0.068 0.014 0.039 0.068 0.003 0.039 0.017 0.026 0.038    
11 (n/c) 0.027 0.035 0.000 0.032 0.042 0.000 0.058 0.058 0.058 0.039   
12 (0.0000) 0.073 0.030 0.058 0.074 0.014 0.058 0.003 0.020 0.050 0.017 0.058  

  
باشد   میالبته این ناحیه یک ناحیه کد کننده 

وع در آن پایین و از این لحاظ میزان جهش و تن
در نتیجه مطالعه روي نواحی با تنوع بالاتر . است
تواند   می Control Regionو  D-Loopناحیه مانند 

این نواحی به . نتایج مطمئن تري را تولید نماید
ي ها  دلیل بالا بودن میانگین جهش و ابقاي جهش

 ها  رخ داده داراي تنوع بالایی در بین گونه
). Eyre-walker & Awadalla, 2001(باشند   می

 میتوکندریایی داراي DNAهمچنین 
 & Funk(باشد  میي خاصی ها محدودیت

Omland, 2003 (که باید مورد توجه قرار گیرد. 
 روشی تحت عنوان ها  امروزه براي شناسایی گونه

باشد   میدر حال گسترش  DNA1بارکدگذاري 
)Hebert et al., 2003( . بارکدگذاريDNA 

 ها  را براي شناخت و شناسایی گونهسیستمی نوین 
به عنوان ،  DNAبا استفاده از بخش کوچکی از

 Kress et (بخش استاندارد ژنوم تعریف می کند

al., 2005.( 

                                                             
1DNA Barcoding 
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 .کند میتایید آن را با گونه آهوي هندي  قرابت ، جبیرفیلوژنتیک درخت -3شکل 

Figure 3- Phylogenetic tree of Jebeer confirmed high similarity between Jebeer and 
chinkara. 

  
ناحیه ژنی که بـراي شناسـایی مـورد اسـتفاده        

 نوکلئوتیـدي در ژن سـیتو   648قرار می گیرد ناحیـه   
 که علـی  ،میتوکندري می باشد  (COI) کروم اکسیداز 

ــاهی،  ــم کوت ــریع و ارزان آن،  رغ ــوالی س ــین ت  تعی
اطلاعـــات کـــافی را بـــراي شناســـایی و جـــدایی 

هـر چنـد   البتـه   . نزدیک فـراهم مـی آورد     يها گونه
ي ناشناخته  ها امروزه این روش براي شناسایی گونه     

و یا تغییر در رده بندي موجودات مورد استفاده قرار         
 اما ابهامـاتی در مـورد دقـت    ،)Koch, 2010(گرفته 

 ,Seberg & Petersen(آن در این زمینه وجود دارد 

 ،bوم همچنــین تکثیــر کــل ناحیــه ســیتوکر). 2009

ــاي      ــک پرایمره ــه کم ــه ب ــن مطالع ــه در ای جبیرک
 صورت گرفـت کـار      H15915 و   L14724 میعمو

 منجـر بـه شکـست       اًبسیار دشواري اسـت و مکـرر      
ــین  . شــود مــی ــراي دیگــر محقق ــشکلی ب ــین م چن
. نیز وجـود داشـته اسـت   ) Lerp et al. ) 2011مانند

شود که به جاي تکثیر کل ایـن         میدر نتیجه توصیه    
 H15149 و L14724و پرایمــــــر  از د،ناحیــــــه

)Hundertmark, 2005  (  استفاده شود که منجر بـه
شـود و   می نوکلئوتید از این ناحیه 425تکثیر حدود   

اید بـه ایـن     در نهایت ب  . شانس موفقیت بالاتري دارد   
ج این مطالعه هر چند دلالت      یانکته توجه نمود که نت    
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  و از   زیاد بین جبیر و گونه آهوي هنـدي        بر نزدیکی 
 Gazella dorcasطرفی فاصله ژنتیکی بالاي آن بـا  

تواند به طـور یقیـین نمایـانگر         می اما باز هم ن    ،دارد
تعـداد نمونـه   . تعلق جبیر به گونه آهوي هندي باشد     

پایین و کوتـاه بـودن طـول قطعـه مـورد بررسـی و               
توانـد   مـی همچنین عـدم اسـتفاده از چنـد جایگـاه           

ودن آنهـا در    یی باشد که با مرتفـع نم ـ      ها محدودیت
تـوان بـا یقـین بیـشتري در ایـن          میمطالعات بعدي   

 .سخن گفتمورد 

  

  اريزگ سپاس
نویسندگان مراتب تشکر و قـدردانی خـود را       
از همکاري صمیمانه مـسئولان اداره محـیط زیـست       

شـیراحمد  خراسان رضوي و پناهگاه حیات وحـش        
 سبزوار و خصوصا جناب آقـاي مهنـدس آقـامیري،          

و سرکار خانم رامون کـه در تهیـه         تقی پور، فرجیان    
نمونه و پشتیبانی مالی نقـش بـسزایی داشـتند ابـراز            

  .دارند می
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Abstract 

Jebeer is belonging to subfamily of mountain goats (Antilopinae), genus of Gazelle 
(Gazella) and found mainly in central and southern desert areas of Iran. There are many 
challenges between researchers about determining Jebeer species. Whereas determining Jebeer 
species is first step in protecting of them we perform this research. In this regard 5 biological 
samples from Shirahmad’s wild life refuge of Sabzevar were collected and cytochrome b region 
of mitochondrial DNA have been amplified with L14724 and H15915 primers. Resulting 
fragments were sequenced with ABI 3130 automated device with Sanger method. These 
sequences compared with 190 sequences from Gazella genus that classified according to species 
with regard to homology and genetic distances, then phylogenetic tree have been drawn. Results 
show that among all Gazelle sp. Jebeer have least distance equal to 0.003 with G. bennetti  and 
most distance with G. dorca and his sister taxon G. saudiya that is equal to 0.073 and 0.074 
respectively.  Thereby can conclude that Jebeer is belonging to G. bennetti species not G. dorcas. 
Keywords: Jebeer, Cytochrome b, Mitochondrial DNA, Gazella bennetti. 
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