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Abstract 
Genomic aspects of animal’s hybrid zone are studding in the recent decade. Introgression of gene in 

the evolution process is a very challenging issue among scientists. Gene flow reduction is probably a 

consequence of the speciation genes involvement. In this study, the influence of different geographical 

factors on gene introgression in hybrid index (genomic cline) was analyzed. We investigated 127 D-

Loop sequences containing 140 independent loci for analysis: 82 sequences from M. m. castaneus and 

45 sequences from M. m. domesticus. Results of the Introgress and Barrier programs showed gene 

invasion of M. m. domesticus subspecies in genomic background of M. m. castaneus subspecies. So, 

M. m. domesticus subspecies acts as an invasive subspecies and M. m. castaneus as a genome receptor. 

Also, our results showed that environmental elements such as mounts, lakes and salt marsh play the 

role of the barrier between the two subspecies in the studied regions. The results of the genomic cline 

represent the asymmetric genomic influence. 
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 های موش خانگی  ژنی در نواحی هیبریداسیون بین زیرگونه ۀمراود

(M. m. castaneus  وM. m. domesticus) ۀا استفاده از ژنوم ناحیب D-loop میتوکندری 
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 چکیده

است. بحث دربارۀ نفوذ   درحال انجام نظر ژنومی طی دهۀ اخیر مطالعه دربارۀ مناطق هیبريد جانوری از

(Introgression) يافتن ورود ژن در مناطق  برانگیز است؛ هرچند کاهش م در فرايند تکامل بین دانشمندان چالشژنو

کننده در نفوذ  در بررسی حاضر، عوامل جغرافیايی دخالتزايی است.  های گونه دهندۀ درگیربودن ژن مختلف نشان

توالی به  82والی بررسی شدند که ت 127ژن با شاخص هیبريداسیون )کلاين ژنومی( مقايسه شدند. در مطالعۀ حاضر، 

M. m. castaneus  توالی به  45وM. m. domesticus استخراج و در  ها توالی اين لوکوس از 140. مربوط بودند

 گونۀ  نشان داد ژنوم زير Barrierو  Introgressionافزارهای  بررسی نتايج با نرم. ها وارد شدند وتحلیل تجزيه

M. m. domesticus يج درحال نفوذ به درون زيرگونۀ تدر بهM. m. castaneus  است و زيرگونۀM. m. domesticus 

ها،  جمله کوه شد؛ همچنین عوامل طبیعی از  گونۀ پذيرنده شناخته زير M. m. castaneusزيرگونۀ مهاجم و زيرگونۀ 

کنند. نتايج  ونه در ايران بازی میشدند که نقش مانع ژنتیکی را برای اين دو زيرگ و نمکزارهايی شناسايی  ها درياچه

 کلاين ژنومی نفوذ نامتقارن ژنتیکی را نشان دادند.

 .D-loopژنومی، ناحیۀ  کلاين شاخص هیبريداسیون، ،M. m. domesticus، M. m. castaneus کلیدی: های واژه
 

 .مقدمه

ها تا جزاير  ها، از بیابان موش خانگی در سراسر قاره

با  ،متر 300ا تا ارتفاع بیش از استوايی و از سطح دري

همزيست گسترش  شکل وابستگی نزديک به انسان و به

 یموش خانگی را مدل ،اصلی ويژگیاست. دو   يافته

معرفی  ژنتیک ۀپاي بر های همطالع برایفرد  به منحصر

و روابط فیلوژنی  تاريخ تکاملی اينکه نخست اند: کرده

 ,.Boursot et al)است   کامل شناخته شده طور  به آن

1993; Guenet and Bonhomme, 2003)که ندوم اي ؛

طور  هب 2002توالی ژنتیکی و منابع ژنومیک آن از سال 

. موش (Macholán et al., 2011)ند کامل در دسترس

هند  ۀقار در شبه و تعلق دارد Musجنس  بهخانگی 

سه  ،مختلف های تتکامل يافته و با گسترش در جه

 است  ايجاد کردهرا شده  ا و شناختهمجز گروه کاملاً
(Boursot et al., 1993; Bonhomme et al., 2011; 

Siahsarvie et al., 2012)مدل متوالی ۀ . بر اساس نظري
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ست، آسیای ا mtDNAهای  لاين مبنایيا خطی که بر 

و همکاران در سال  Pragerمیانه منشأ موش است. 

 نشأ جد غرب آسیای میانه را مکانی برای م 1998

M. m. domesticus سپس با  که پیشنهاد کردند

حرکت  و عربستان ۀجزير سمت جنوب شبه گسترش به

و  M. m. castaneusجد  ،سمت جنوب آسیای میانه به

 جد  ،سمت شمال آسیای میانه با حرکت به

M. m. musculus منشأ  ايرانتازگی  به ه است.شد ايجاد

 ده استکمپلکس موش خانگی پیشنهاد ش ۀگون

(Rajabi-Maham et al., 2012)بار . نخستین، 

Schwarz  ۀزيرگون 1943در سال M. m. domesticus 

ژنی ۀ اين زيرگونه منبع اصلی خزان کرد؛گذاری  نامرا 

ر شتهای آزمايشگاهی است و در ايران بی های موش سويه

غربی پراکنش  غربی و جنوب در مناطق غربی، شمال

 1843بار در سال  ای نخستینبر Water house. دارد

در  که کردگذاری  نام را M. m. castaneus ۀزيرگون

هند و  ۀقار شمال شبه ، بینشرقی آسیا سرتاسر جنوب

 های جنوبی ايران بخشمناطقی بین ايران و افغانستان و 

سمت افغانستان وجود  سمت بوشهر و به از خوزستان به

ممکن است  جدايی تولیدمثلی اعتقاد بر اينستدارد. 

محیطی  ناسازگاری ژنتیکی يا عوامل زيست علت به

اساس ژنتیکی و  درک درست، بنابراين ؛بیرونی باشد

های تکاملی و عوامل   يندافرتحلیل  و تجزيه انزوا برای

 .(Nolte et al., 2009) لازم استمحیطی 

در  ها ژنتحلیل ژنتیک فردی و همچنین توزيع   و تجزيه

دهد فرايندهای تکاملی  سراسر ژنوم به ما اجازه می

 ;Coyne and Orr, 2004) کنیم  را تعیینشده ايجاد

(Dieckmann and Doebeli, 2004حاضر . درحال، 

چگونه  دنده  نشان ای وجود ندارند که های تجربی داده

های  در سیستم شوند و می اهرمثل ظ موانع در تولید

 ,Gompert and Buerkle)يابند  می طبیعی گسترش

 کلاين جغرافیايی نظريۀاز  های پیشین ه. مطالع(2009

بین مختصات جغرافیايی و تنوع  ۀکه رابطاند  بهره برده

مثلی استفاده  های تولید دايیج يافتنبرای را ژنتیکی 

ها با  کلاين ژنومی که کلاين ۀکند. در مطالع می

، يک ندهای هر فرد متناسب فرکانس ژنوتیپ در لوکوس

ها با الگوی  سپس اين کلاين ؛آيد دست میه تابع ب

 میزان نفوذ ژن ،شوند و اين مقايسه ژنومی مقايسه می

(Introgress)  کوس های خاص در لو برای ژنوتیپرا

 Lexer et al., 2007; Gompert)دهد می  فرد نشان

(and Buerkle, 2009الگوی نفوذ بین دو  ۀ. با مقايس

توان تعیین کرد آيا تغییرات ژنومی فرد  هیبريد می ۀمنطق

تفاوت  ؛با فشار انتخاب طبیعی برابر است يا خیر

تنوع  ۀدهند الگوهای نفوذ بین مناطق هیبريد نشان

مثلی   کننده در جدايی تولید رکتهای ش ژنتیکی ژن

مقدار نفوذ برای . (Nolte et al., 2009) است

)ريشه( ژنومی با  ۀهای ژنی افراد نسبت به زمین لوکوس

 Gompert and) شود استفاده از کلاين ژنومی تعیین می

(Buerkle, 2009 معماری ژنتیک  زمینۀ. اطلاعات در

 تشخیص را دهد نقاطی میمثلی اجازه  جدايی تولید

و وجود دارد زايی  رين احتمال گونهشتکه بی دهیم

همراه )توأم(  طور کنیم روند تغییرات ژنتیکی به  استنباط

 کند زايی را تسهیل می کند و يا حتی گونه می تغییر
(Bradshaw Jr et al., 1995; Coyne and Orr, 

2004; Martin et al., 2008; Minder and Widmer, 

های  . قدرت هیبريداسیون و نفوذ سازشی پديده(2008

 Lenski et al., 1991; Burch and)اند  مهم تکاملی

Chao, 1999)دنده می  . الگوهای مختلف نفوذ نشان 

هستند.  (Semi-permeable)تراوا  نیمه ها مرزهای گونه

لی نشان مث ها در موانع تولید از لوکوس ای مجموعه

بايد جريان ژنی  ها برای حفظ کامل گونه دهد می
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هايی که برای  در جايگاهموجود  های يابد. آلل  کاهش

اما  ؛شوند می  راحتی مبادله بهد نژنومی مناسبۀ دو زمین هر

ها يا سازگاری محلی  هايی که در موانع بین گونه آلل

شوند  می  سختی تبادل ژنومی بهۀ در زمیندارند  شرکت
(Barton and Hewitt, 1985; Gompert and 

(Buerkle, 2009; Gompert and Buerkle, 2010 .

Malécot در  ها مطالعه نخستینيکی از  1948ر سال د

 راجغرافیايی  ۀفاصل یهای ژنتیکی در پرتو تفاوتزمینۀ 

های  د. همبستگی مکانی يکی از روشکر منتشر

نکه برای ارزيابی ايو راهیست تحلیل جغرافیايی  و تجزيه

ارتباط دارند  با يکديگر ژنتیکی و جغرافیايی ۀآيا فاصل

ت يا سآيا چنین ارتباطی دارای الگوی فضايی و يا خیر

 .خیر

در ژن تحلیل نفوذ  و تجزيه منظور به حاضر، در بررسی

های  تفاوت موش خانگی بامناطق هیبريد بین دو دودمان 

دو زيرگونه  ۀمثلی در ايران به مطالع ژنتیکی و موانع تولید

( M. m. castaneusو  M. m. domesticus) Musاز 

و موانع  (Introgression) تا میزان نفوذ شد پرداخته

(Barriers) شود؛ برای اين  موجود میان آنها بررسی

 D-Loopهای بخش غیرکدکنندۀ ناحیۀ  هدف، از داده

 درهای گذشته  ندری استفاده شد که طی سالژنوم میتوک

 شده است. توالی های نواحی داغ هیبريداسیون تعیین نمونه

 

 .ها مواد و روش

 که  شدتوالی استفاده  127از  ۀ حاضرمطالعدر 

 و  M. m. castaneusۀ آنها به زيرگوناز عدد  82

. تعلق داشتند M. m. domesticusها به  عدد از توالی 45

. شدندها بررسی  )لوکوس( در اين توالی اهجايگ 140

ها  توالی ،دو زيرگونه Introgression بررسی ابتدا برای

 Tamura) شدندسازی  رديف هم MEGA.5 افزار با نرم

et al., 2011) های  سايت سپس؛Invariable  حذف و

ها بهترين Gapو  Variableهای  سايتبا استفاده از  تنها

های  عريف جمعیت برای دادهت شد. مدل تکاملی تعیین

 ,DnaSP (Librado and Rozasافزار  نظر با نرمدم

 Arlequin (Huson andافزار  شد. نرم  انجام 2009)

(Bryant, 2006 منظور انجام آنالیز مولکولی واريانس  به

(AMOVA)  از تعیین  پس. ها استفاده شد دادهبرای

ها، مقدار تغییر  ها و فرکانس تغییر لوکوس هاپلوتیپ

های  سايت تنها تعیین شد؛ها  هريک از لوکوس

Variable های  و هريک از لوکوسند شد  استفاده

و مقدار تغییرات   اریگذ نظر با يک کاراکتر ساده کددم

زياد  بدون کد های شد. ازآنجاکه تعداد لوکوس  محاسبه

 یلوکوس که باعث ايجاد شکاف 76حدود  بود،

  تر حذف دقیق وتحلیل تجزيه منظور به نددش می  سراسری

سپس ؛ ندشد  بررسی ماندهیلوکوس متغیر باق 64و تنها 

. ندشد لیل تح Introgress و Rهای  افزار ها با نرم اين داده

ها و تعريف  واردکردن داده رایب 1دستورعمل پیوست 

مقدار نفوذ . شد  استفاده Introgressافزار  ا در نرمنهآ

و محاسبه شد  گانهجدا طور ها به برای هريک از زيرگونه

شکل  آمد.  دسته مقدار نفوذ دوطرفه بین دو گونه ب

ا شده ب های مطالعه های هريک از لوکوس نفوذ و کلاين

برای  ی يادشدهها آمد. توالی دسته ب Introgress ۀبرنام

مختصات  ند.شد  بین دو زيرگونه استفاده Barrierتعیین 

از  پسو شد  تعیینها  جغرافیايی هريک از توالی

 تعیین تکاملی ابتدا بهترين مدل ،ها سازی توالی رديف هم

 ها اقدام به تعريف جمعیتنسبت  DnaSP افزار و با نرم

ها  آوردن ماتريکس فاصله برای داده دست هاز ب پس. شد

فايل  شکل بر اساس تفاوت ژنتیکی و استخراج آن به

ابتدا  شد. آغاز Barrierافزار  کار با نرم ،مستقل

Barrierها  موجود میان افراد هريک از زيرگونه های

file:///C:/Users/beheshti/payannameh/word%20payannameh/thesis%20faeizi-final%20neww%20(2).docx%23_ENREF_34
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دو  Barrierو سپس  Barrierافزار  جداگانه با نرم طور به

 .(Manni et al., 2004) شد  مشخص يکديگر زيرگونه با

 

 .نتایج

عدد و  M. m. castaneus 54ها برای  تعداد هاپلوتیپ

آمد. تصوير  دسته عدد ب M. m. domesticus 30برای 

 Introgress افزار نرم ادر بررسی ب( 1)شکل  آمده دست هب

 طور هم و به نفوذ اين دو زيرگونه را با شیوۀروشنی  به

میزان نفوذ ند داد  ها نشان . بررسیدهد می  نشان گانهجدا

ر و به درون شتبی M. m. domesticus ۀدرون زيرگون به

، حقیقتدر ؛ر استمتک M. m. castaneus ۀزيرگون

ديگر در  ۀنفوذ ژن زيرگون M. m. castaneus ۀزيرگون

 دهد. می  ری نشانشتمیزان بی افراد خود را به

 
  های هموزيگوت در ژنوتیپ ۀدهند ؛ رنگ سبز تیره نشانۀ حاضردر مطالع شده بررسی ۀدو زيرگون میزان نفوذ ژن در .سمت چپ -1شکل 

M. m. domesticus های هتروزيگوت در  ژنوتیپ ۀدهند و رنگ سبز روشن نشانM. m. domesticus ،رنگ سبز تیره  .سمت راست است

 M. m. castaneusهای هتروزيگوت در  ژنوتیپ ۀدهند ز روشن نشانو رنگ سب M. m. castaneusهموزيگوت در  های ژنوتیپ ۀدهند نشان

ديگر از  ۀنسبت به زيرگونرا ری شتمیزان نفوذ ژن بی M. m. castaneus ۀهستند. زيرگون Missing data ۀدهند های سفید میانی نشان . بلوکاست

 دهد. می  خود نشان
 

داد   بررسی میزان نفوذ در هر دو زيرگونه باهم نشان

يگر کدکمی در ي اًهای اين دو زيرگونه نفوذ نسبت نژ

 نمودار سمت راست نشان، 2شکل  در (؛2دارند )شکل 

رفته اين  اما رفته ،است  دهد ابتدا خط نفوذ اندک می

يابد و انتهای  می  دار و آهسته افزايش شیبطور  نفوذ به

میزان نفوذ را برای اين دو زيرگونه  ، بیشترينخط نفوذ

ها نیز میزان نفوذ را در هرکدام از  کلاين .هدد می نشان

(. در 2آنلاين پیوست ) دهند می  ها نشان لوکوس

 شدند.  جداگانه بررسیطور  لوکوس به 64ها نیز  کلاين

، دارندهیبريد  ۀکه هردو زيرگونه در ايران ناحی انجازآ

 هاست.ناين میزان نفوذ در محل تلاقی آ
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  و M. m. castaneusهای هموزيگوت  ژنوتیپ  ۀدهند ؛ رنگ سبزتیره نشانهمهر دو زيرگونه با میزان نفوذ در ۀمقايس -2شکل 

M. m. domesticus (P1/P1) های هتروزيگوت در  ژنوتیپ ۀدهند و سبز روشن نشانM. m. castaneus و M. m. domesticus است (P1/P2). 

 .دهند می  نشانرا  Missing dataهای سفید میانی  بلوک
 

های بین دو زيرگونه، تصويرهای Barrierدر بررسی 

 طور موجود در درون هر زيرگونه به Barrierجالبی از 

 آمد. دسته و هر دو زيرگونه باهم ب گانهجدا

موجود در درون  Barrier سمت چپ، (3)شکل 

خطوط  .دهد می  را نشان M. m. domesticus ۀزيرگون

و اين خطوط دهند  می نشانرا  Barrier رنگ ارغوانی

هايی که ضخامت  قسمت دارند؛ضخامت کم و زياد 

دهند و  می  نشانرا تر  ضعیف Barrier ،کم استآنها 

 ۀدهند نشان ،هايی که ضخامت خطوط زياد است بخش

Barrier اين زيرگونه سه ندتر قوی .Barrier (a ،b  وc) 

و  bترين است و  و قوی نخستین (a)اول  Barrier دارد؛

c دارند. اين  قرار ی بعدها در رتبهBarrierتوانند  ها می

رودها، کويرها و ديگر موانع ، ها کوه ها، رشته شامل کوه

دست بشر باشند.   شده به طبیعی و يا مصنوعی ساخته

درون در موجود  Barrierسمت راست ، (3)شکل 

که آن هم  دهد می  را نشان M. m. castaneus نۀزيرگو

شرقی، شرق،  های شمال بخشکه در دارد  Barrierسه 

 شرقی و جنوب ايران قرار دارند. جنوب
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؛ سمت راست() M. m. castaneus ۀ)سمت چپ( و زيرگون M. m. domesticus نۀموجود بین افراد زيرگو Barrierتصوير مربوط به  -3شکل 

 .نددر آن مناطق Barrier ۀدهند خطوط ارغوانی پررنگ نشان ند وگرديها با يک و ارتباط توالیبرداری  محدودۀ نمونه ۀدهند خطوط قرمز باريک نشان
 

موجود بین  Barrier ۀدهند نشان (4)شکل  ،درنهايت

 M. m. castaneusو  M. m. domesticus ۀدو زيرگون
دو  بین اين Barrierسه  دهند می ها نشان است. بررسی

در قسمت جنوبی ترين آنها  مهمد که نقرار دار زيرگونه

ان قرار دارد. هر مانعی که باعث جدايی و مانع اير

 Barrierاين  واختلاط اين دو زيرگونه باهم شود جز

ست که موانع بین اين يناهمیت ا ۀ درخوراما نکت است؛

سمت قسمت  ر در قسمت جنوبی بهشتدو زيرگونه بی

 شرقی قرار دارند.

 
برداری  ۀ محدودۀ نمونهدهند خطوط قرمز باريک نشان ؛M. m. castaneusو  M. m. domesticus ۀهای موجود بین دو زيرگونBarrier -4شکل 

 ۀدهند شده يا ضعیف و خطوط ارغوانی پررنگ نشان تشکیل تازه Barrier ۀدهند خطوط قرمز پررنگ نشان ند ويگردها با يک و ارتباط توالی

Barrier ندقوی در آن مناطق. 
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 .بحث

 ۀ يادشدهونبین دو زيرگ ژن نتايج بررسی نفوذ

  ۀگون زير يیلاين میتوکندريا دهند مینشان 

M. m. domesticus کم درحال نفوذ به درون کم 

کلاين  و است M. m. castaneus ۀزيرگون قلمروی

مقدار اين نفوذ را مشخص  ها تک لوکوس ژنومی تک

و  Gompert های همطالعهای  يافته کند؛ اين نتايج، می

Buerkle را تأيید هیبريد اروپا  ۀحیدر نا 2009سال  در

، شود میمشاهده  (2)که در شکل  طور . همانکنند می

يابد و اين  می  تدريجی افزايش طور شیب منحنی به

افزايش تدريجی با افزايش محل تلاقی و برخورد 

بر اساس  .مستقیم دارد ۀهیبريد( اين دو باهم رابطۀ )منطق

یبريد بین اين ه ۀبا افزايش منطق، پیشین های نتايج بررسی

و  شود بیشتر میا نهدو زيرگونه، جريان ژنی بین آ

اين نفوذ  ؛کنند هم نفوذ می در شترا بینههای آ ژن

مشهود  (2)شکل  Introgressionتدريجی در نمودار 

ر در شتبی M. m. domesticus ۀگون است. ازآنجاکه زير

  ۀايران و زيرگون غرب غرب و جنوب غرب، شمال

M. m. castaneus ر در مناطق جنوب و شتبی

دهد  می د، اين بررسی نشاننشرقی وجود دار جنوب

 در M. m. domesticusهای  میزان نفوذ ژن
 M. m. castaneus از نفوذ  تربیشM. m. castaneus 

  ۀگون زير رو، ؛ ازايناست M. m. domesticusدر 

M. m. domesticus سمت  درحال گسترش به

 شرق است. جنوب

 ۀ زيرگوندهد  می نشان اضرح پژوهش

M. m. domesticus ۀو زيرگون ژنی مهاجم  

M. m. castaneus بودن  است. مهاجم ۀ ژنذيرندپ

مشهود  (3)در شکل  M. m. domesticus ۀزيرگون

و  گانهجدا طور لوکوس به 64 ،اين بر علاوه؛ است

 R (Introgression) ايک کلاين ژنومی ب طور هريک به

ها  با بررسی هريک از اين کلاين ؛شدند  ترسیم و بررسی

يک  رين و کدامشترد کدام لوکوس بیب  توان پی می

سبز تیره  ، رنگرين تغییر را دارد. در هر کلاينمتک

سبز روشن رنگ و  (P1/P1)هموزيگوت  ۀدهند نشان

منقطع  ۀو خطوط تیر (P1/P2)هتروزيگوت  ۀدهند نشان

ها بر  لاينبرآورد کۀ دهند و خط سیاه مستقیم نشان

و  بودن هتروزيگوت های هاساس مشاهد

 ۀدهند ها نشان هاست. حلقه بودن نمونه هموزيگوت

با شمارش هر ژنوتیپ روی محور  های هر رديف داده

اگر خطوط سیاه ممتد روی  ،ها . در کلايناند عمودی

د، وجود نسمت پايین بیاي رنگ از بالا به سبز کم ۀناحی

و حرکت اين خطوط  دنکن می  تغییرات را مشخص

سمت چپ و راست میزان اين تغییرات و نفوذ را  به

ها در  میزان تغییرات با تغییرات سايت ؛کند میتعیین 

رين تغییر و شتمنطبق است و سايتی که بی ها کاملاً توالی

اينجا نیز در  ،دهد  ها نشان جايی را در هاپلوتیپ جابه

تصوير اين  2. در پیوست آنلاين را داردين تغییر بیشتر

 ها نمايش داده شده است. کلاين

  ۀهای زيرگون بین نمونه Barrierدر بررسی 

M. m. domesticus  که سهBarrier (a ،b  وc،دارد ) 

غرب کشور  سمت تعقر آن به واست  شکلu (a)اولی 

هايی از  از سمت بالا شامل بخش Barrierاست. اين 

ست که غربی ا های زاگرس در سمت شمال کوه رشته

های البرز در قسمت شمالی  کوه دار به رشته ادامه طور به

از  Barrier البته اين قسمتِ ؛دنپیوند کشور می

از شمال  ،در ادامه و تر است های ديگر ضعیف قسمت

های مرکزی که شامل بخشی از  سمت قسمت کشور به

تر و دشت ورامین و  سمت جنوبی های زاگرس به کوه

های  ه کرکس )در قسمت کوهکوه تا کو کوير سیاه
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 Barrierشود. قسمت سوم اين  تر می مرکزی( است قوی

غربی  از قسمت جنوبشود،  می آغازاز کوه کرکس 

 ،فارس  و به خلیج گذرد میهای زاگرس )کوه دنا(  کوه

  سمت بندر ماهشهر ختم غربی به در قسمت جنوب

تر از  قوی (a)اول  Barrierاين قسمت از ؛ شود می

ها و  موانع جغرافیايی کوه شاملست و آناول قسمت 

های زاگرس  های کوهستانی بلند و بخشی از کوه زمین

در قسمت  (b)م دو Barrier )زردکوه( است.

و  شود می آغازهای تفتان  از کوه ،شرقی ايران جنوب

هیرمند است و بخشی از  صابری و هامون شامل هامون

امل آن نیز شامل دشت لوت و از سمت جنوبی ش

شود.  و به دريای عمان ختم میاست جازموريان 

Barrier  سوم(c) طور  ترين است و هنوز به که ضعیف

است، در قسمت مرکزی کشور   نگرفته  کامل شکل

دارد و از قسمت شمالی کوير لوت  سمت شرق قرار به

 شود. ر خواف در شرق کشور ختم میکزابه نم و آغاز

  ۀی زيرگونها بین نمونه Barrierدر بررسی 

M. m. castaneus  که سهBarrier (a ،b  وc)  ،دارد

است و تعقر آن  شکل u دارد و در شرق قرار (a)اولی 

هامون  ۀاز درياچ Barrierقرار دارد؛ اين سمت شرق  به

 آغازمکران در حوالی شهر زابل  های کوه رشتهو 

های تفتان و  به کوه سپسهای پلنگان( و  )کوه شود می

سمت شمال حرکت  به ،درنهايت و رسد می دشت لوت

های  های خراسان جنوبی )کوه کند و از طريق کوه می

ار زکوه( به نمک قائن شامل کوه کالات، سلیمان، شاه

در سمت  Barrier (b)شود. دومین  می  خواف ختم

)مرز  شود می آغازفارس  از خلیج وجنوب قرار دارد 

کوه زاگرس )کوه  بوشهر و بندرعباس( و به انتهای رشته

سمت قسمت شمالی تا  رسد و به بل و کوه گره( می

دوباره از کوير لوت و  جاو از آن يابد میشیرکوه ادامه 

رسد و از طريق  سمت جنوب می کوه هزار در کرمان به

در  Barrierپیوندد ) هرمز می ۀاستان هرمزگان به تنگ

 ،شود می  هرمز ختمۀقسمتی که به خلیج فارس و تنگ

شرق قرار  در شمال (c)سوم  Barrierتر است(.  قوی

های البرز در  کوه شامل قسمت انتهايی رشته و دارد

خراسان شمالی و رود اترک از يک سو و واحد 

کوهستانی جام از سوی ديگر است و بخشی از آن نیز 

 .استمرکزی ايران  شامل کوير

  ۀگون هر دو زير Barrierدر بررسی 

M. m. domesticus  وM. m. castaneus سه  ،هم با

Barrier  دارد.  وجودشاخصBarrier  اول(a)  و دوم

(b) های  هکو و به رشته شوند می آغازفارس  از خلیج

و از سمت کوير سیرجان  پیوندند میزاگرس جنوبی 

سپس از طريق کوير ؛ دنياب می  سمت دشت لوت ادامه به

ه رود ب و از طريق هلیل روند میسمت جنوب  لوت به

سمت کوه بزمان و  مورب به طور جازموريان و از آنجا به

به سواحل دريای عمان  ند و درنهايت،رو رود هیره می

 های کوه رشتههای تفتان به  سپس از طريق کوه ؛دنرس می

های  د و از طريق دشت لوت به کوهنرس مکران می

ار خواف ختم زهای قائن( و نمک خراسان جنوبی )کوه

 از و دارد قرار شرق در شمال (c)سوم  Barrierد. نشو می

های البرز در خراسان شمالی و  کوه قسمت انتهايی رشته

سمت دشت  رود اترک و سپس ارتفاعات بینالود به

رسد.  به واحد کوهستانی جام می نجارود و از آ کوير می

کوچکی بین  Barrierهای غربی کشور نیز  در قسمت

های  کوه ن رشتهاين دو زيرگونه وجود دارد که میا

زاگرس قرار دارد و شامل ارتفاعات زردکوه است. 

در قسمت  ،به بررسی موانع بین اين دو زيرگونه توجه با

 آغاز( که از خلیج فارس aاول ) Barrierابتدايی 

های جنوبی زاگرس برسد و  کوه شود تا به رشته می
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توان مانع  نمی Barrierنین در قسمت انتهايی همین مچه

ايی قوی و يا مانع انسانی مصنوعی يافت و جغرافی

به احتمال بسیار زياد ست، ا قوی Barrierکه اين جاازآن

اين عوامل به فاکتورهای ذاتی و درونی موجود مربوط 

شود سدهای تولیدمثلی  پیشنهاد می به عبارتی شوند؛ می

  ۀها بین دو زيرگون زيگوتی در اين محل پس

M. m. domesticus  وM. m. castaneus ند. روجود دا

اساس  کشور ايران که بر حاضر، اساس نتايج پژوهش بر

منشأ موش خانگی ( 1998)و همکاران  Pragerۀ نظري

 Barrierو  Introgressionشود، نقاط  می  در نظر گرفته

دقیقأ در مرز بین دو  Introgression. نقاط بسیاری دارد

 مولکولی وتحلیل تجزيهدارند و  زيرگونه وجود

چه  دهد نشان میهای مهاجم و پذيرنده  زيرگونه

 های پژوهشند. بر اساس نتايج رهايی نقش اصلی دا ژن

Nolte ه شد  که در آن عنوان 2009در سال  و همکاران

ناسازگاری  علت جدايی تولید مثلی ممکن است به

اين نقاط ، محیطی بیرونی باشد ژنتیکی يا عوامل زيست

و مشخص  نداسايی شدشن حاضر و عوامل در پژوهش

آنها  شترکه بی بسیاری دارد Barrierشد ايران نقاط 

های  ها و دشت رودخانه ،ها عوامل طبیعی ازجمله کوه

آنها در  ۀنام و محل جغرافیايی دقیق هم اند؛ نمکی

نین يک سد مچشناسايی شد. ه حاضر پژوهش

جنوبی ايران شناسايی  ۀزيگوتی در منطق مثلی پس تولید

 Barrierناسازگاری ژنتیکی و ن با عنوان از آ وشد 

شناسان  شناخت اين نقاط برای زيست ياد شد.داخلی 

پژوهش ها  گونه دربارۀکه  پژوهشگرانیازجمله 

ين احتمال شتربی زيرا؛ دارد یکنند اهمیت بسیار می

وجود دارد.  Barrierزايی در نقاطیست که  گونه وقوع

 ۀايی و فاصلجغرافی ۀفاصل، ها بر اساس اين بررسی

ژنتیکی باهم ارتباط دارند و اين ارتباط الگوی فضايی 

سال  همکاران در و Nolte های هکه مطالعدارد  یخاص

معماری  زمینۀ. اطلاعات در کند را تأيید می 2009

دهد نقاطی تشخیص  می  اجازه مثلی ژنتیک جدايی تولید

زايی را دارند و  رين احتمال گونهشتکه بیشوند  داده

 طور توالی و کلاس تغییرات ژنتیکی به شودنباط است

زايی را تسهیل  همراه )توأم( تغییر و يا حتی گونه

 Bradshaw Jr et al., 1995; Coyne and) کنند می

Orr, 2004; Martin et al., 2008; Minder and 

(Widmer, 2008. 
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F., Guerard, E. and Heyer, E. (2004) Geographic patterns of (genetic, morphologic, linguistic) 

variation: how barriers can be detected by using Monmonier's algorithm. Human Biology 76(2): 

173-190. 

Martin, N. H., Sapir, Y. and Arnold, M. L. (2008) The genetic architecture of reproductive isolation in 

Louisiana irises: pollination syndromes and pollinator preferences. Evolution 62(4): 740-752.  

Minder, A. and Widmer, A. (2008) A population genomic analysis of species boundaries: neutral 

processes, adaptive divergence and introgression between two hybridizing plant species. Molecular 

Ecology 17(6): 1552-1563.  

Nolte, A., Gompert, Z. and Buerkle, C. (2009) Variable patterns of introgression in two sculpin hybrid 

zones suggest that genomic isolation differs among populations. Molecular Ecology 18(12): 2615-2627. 

Prager, E. M., Orrego, C. and Sage, R. D. (1998) Genetic variation and phylogeography of central 

Asian and other house mice, including a major new mitochondrial lineage in Yemen. Genetics 150: 

835-861. 

Rajabi-Maham, H., Orth, A., Siahsarvie, R., Boursot, P., Darvish, J. and Bonhomme, F. (2012) The 

south-eastern house mouse Mus musculus castaneus (Rodentia: Muridae) is a polytypic subspecies. 

Biological Journal of the Linnean Society 107(2): 295-306.  

Siahsarvie, R., Auffray, J. C., Darvish, J., Rajabi Maham, H., Yu, H. T., Agret, S. and Claude, J. 

(2012) Patterns of morphological evolution in the mandible of the house mouse Mus musculus 

(Rodentia: Muridae). Biological Journal of the Linnean Society 105(3): 635-647. 

Tamura, K., Peterson, D., Peterson, N., Stecher, G., Nei, M. and Kumar, S. (2011) MEGA5: molecular 

evolutionary genetics analysis using maximum likelihood, evolutionary distance, and maximum 

parsimony methods. Molecular Biology and Evolution 28(10): 2731-2739. 



 

 

 53 ... ژنوم از استفاده با( M. m. domesticus و M. m. castaneus) خانگی موش های زيرگونه بین هیبريداسیون نواحی در ژنی مراودۀ

 

 

 

 

 

 های آنلاین: پیوست

 Introgressاندازی  برای راه Rنويسی  : کدهای برنامه1پیوست 

## We assume that introgress and additional packages have been installed from CRAN 

## load the introgress library  

Library (introgress) 

## set the working directory in R to an existing directory where you will work 

## and where the downloaded data files have been saved 

## On Mac OS and other UNIX systems: 

## setwd ("~/Documents/introgress/") 

## On Windows ... replace your_username with appropriate name: 

## setwd ("C:/Documents and Settings/your_username/Documents/introgress") 

## read in data for individuals from admixed population 

gen.data.sim <- read.csv (file="AdmixDataSim2.txt", header=FALSE) 

## read in marker information 

loci.data.sim <- read.csv (file="LociDataSim2.txt", header=TRUE) 

## read in parental data sets 

p1.data <- read.csv (file="p1DataSim2.txt", header=FALSE) 

p2.data <- read.csv (file="p2DataSim2.txt", header=FALSE) 

## look at help page that describes the data set 

help (AdmixDataSim2) 

## code to convert genotype data into a matrix of allele counts, 

## the results are saved to the list data object count.matrix 

count.matrix <- prepare.data(admix.gen=gen.data.sim, loci.data=loci.data.sim, 

                             parental1=p1.data, parental2=p2.data) 

## estimate hybrid index values and save the results to the 

## data.frame data object hi.index.sim1 

hi.index.sim <- est.h(introgress.data=count.matrix, loci.data=loci.data.sim) 

## make plot to visualize patterns of introgression 

## this saves the plot to a pdf in the current directory for R 

mk.image(introgress.data=count.matrix, loci.data=loci.data.sim,  

         hi.index=hi.index.sim, ylab.image="Individuals", 

         xlab.h="population 2 ancestry", pdf=FALSE) 

## conduct the genomic clines analysis and save the results to a 

## data object (list) called gen.out 

## this usese the permutation procedure with 1000 permutations 

gen.out <- genomic.clines(introgress.data=count.matrix, 

         hi.index=hi.index.sim, loci.data=loci.data.sim, 

         sig.test=TRUE, method="permutation", het.cor=TRUE) 

## make plots to visualize the genomic clines 

## this saves the plots to a pdf in the current directory for R 

clines.plot (cline.data=gen.out, rplots=3, cplots=3, pdf=TRUE, out.file="clines.pdf") 
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سبز روشن رنگ و  (P1/P1) هموزيگوت ۀدهند سبز تیره نشانرنگ . D-loopۀ ناحی mtDNAلوکوس از ژنوم  64های ژنومی  کلاين -2پیوست 

هتروزيگوت و  های هها بر اساس مشاهد برآورد کلاين ۀدهند منقطع و خط سیاه مستقیم نشان ۀو خطوط تیر (P1/P2) هتروزيگوت ۀدهند نشان

 ژنوتیپ روی محور عمودی است.های هر رديف با شمارش هر  داده ۀدهند ها نشان هاست. حلقه هموزيگوت نمونه
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