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Abstract 
Striped hyena is the only member of Hyaena genus from Hyaenidae family which lives in Iran. In 

overall, our information about this species is little nationally and internationally. Therefore, basic 

information would be required to perform the informed protection action plan toward such valuable 

species. In the present study, we evaluated the gene diversity within the hyena populations in Iran by 

reproducing a 404 base pairs from mitochondrial gene ND2. DNA was extracted from 30 muscle 

tissue samples of the Iranian stripped hyena collected form road killed specimens in 12 different 

provinces. To determine the taxonomic status of the studied species, Mega 6 and Mr. Bayes 3.2 

software were used to draw phylogenetic trees (i.e. Neighbor Joining, Minimum Evaluation and 

Maximum Likelihood models). The obtained results revealed that there are only 0.74 percent genetic 

distances between specimens and there is no significant gene diversity amongst the Iranian stripped 

hyena populations. In addition, the obtained posterior probability of over 90 percent for all specimens 

suggests that all studied specimens belong to the same species. Although, observed low genetic 

diversity in Iranian stripped hyena could be interpreted due to the lower sensitivity of this species 

against environmental stresses. But, according to the fact that gene differential relatively could reduce 

by using short base sequence, using other mitochondrial genes as well as longer base sequences are 

suggested to obtain a more clear picture from the Iranian striped hyena genetic status. 
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 چکیده

 ایران در که است (Hyaenidae) ها کفتار خانوادۀ از Hyeana جنس عضو تنها (H. hyeana) راه راه کفتار گونۀ

 محدود المللی بین و ملی های مقیاس در گونه این سیستماتیک بارۀدر ما اطلاعات اینکه  به باتوجه کند. می زندگی

 استفاده با حاضر ۀمطالع در .دارد نیاز پایه اطلاعات به گونه این از حمایت برای حفاظتی برنامۀ نهگو هر اجرای است،

 بررسی ایران در گونه این های جمعیت بین ژنتیکی تنوع ،ND2 ریاییدمیتوکن ژن از بازی جفت 404 قطعۀ یک از

 آوری گرد کشور استان 12 از ای جاده فتصاد اثر بر شده تلف ایهکفتار ۀعضل بافت نمونه 30 ،منظور این به شد.

 های مدل بهترین از استفاده با تبارشناسی تاندرخ شده، مطالعه گونۀ تاکسونومیکی جایگاه تعیین منظور به .ندشد

 نتایج، شدند. رسم کمینه تکامل و همسایه ترین نزدیک ،نمایی درست بیشینه یزین،اب استنتاج های شیوه و تکاملی

 نشان شده مطالعه گونۀ های جمعیت بین شده بررسی ژن در را ناچیزی ژنتیکی تنوع و درصد 74/0 ژنتیکی فاصلۀ

 همۀ که بود حقیقت این کنندۀ بیان ها نمونه همۀ برای آمده دست به درصد 90 از بیش پسین احتمال همچنین دادند؛

 تنوع که کرد تفسیر گونه این توان می را حاضر مطالعۀ نتایج اگرچه دارند. تعلق گونه یک به شده مطالعه های نمونه

 احتمال که حقیقت این به توجه با است، محیطی های تنش به گونه این کم حساسیت مؤید شده مشاهده کم ژنتیکی

 توالی طول از تکمیلی های مطالعه در شود می پیشنهاد یابد؛ می کاهش کوتاه توالی بازۀ در ژنتیکی تفاوت وجود

 ایرانی راه راه تارکف گونۀ ژنتیکی ازتنوع تر کامل تصویر به دستیابی و تر دقیق بررسی برای شتربی  ژن تعداد و بلندتر

 شود. استفاده

 .ND2، میتوکندریایی DNA راه، راه کفتار تاکسونومیکی، جایگاه کلیدی: های واژه
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 .مقدمه

 طبیعت، از حفاظت المللی بین اتحادیۀ گزارش طبق

 اول، دارد: اهمیت علت سه به ژنتیکی تنوع از حفاظت

 تغییرات برابر در تحمل و مقاومت برای ها جمعیت

 تنوع کاهش دوم، دارند؛ نیاز ژنتیکی تنوع به محیطی

 درنتیجه، و آمیزی درون پدیدۀ بروز سبب ژنتیکی

 شود؛ می ها گونه بقای میزان و نسل تجدید توان کاهش

 پایداری و تنوع کنندۀ تضمین زیستی تنوع سوم،

 امروزه، .(McNeely et al., 1990) است سیستماکو

 با اکوسیستم( و گونه ژن،) زیستی تنوع سطوح تمام

 آنها ترین مهم که هستند رو روبه تهدید از نوینی انواع

 انتشار ها، زیستگاه نابودی و شدن تکه تکه از: عبارتند

 قاچاق، و رویه بی شکار مهاجم، بیگانۀ های گونه

 از رویه بی استفادۀ و تزیس محیط های آلودگی

 آستانۀ در ما معتقدند پژوهشگران از بسیاری طبیعی. منابع

 Frankham) داریم قرار جمعی های انقراض ششم موج

et al., 2002; Barnosky et al., 2011; Ceballos 

and Ehrlich, 2018)تنوع شناخت امروزه رو، ازاین ؛ 

 اهمیت دیگری زمان هر از بیش آن از حفاظت و زیستی

 اهمیت جثه بزرگ خوران گوشت میان، این در و دارد

 های افق در گرفتن قرار علت به زیرا دارند؛ بیشتری

 از بیشتر طبیعی، غذایی های زنجیره در انتهایی غذایی

 Garner) دارند قرار خطر معرض در مندان زیست سایر

(et al., 2005. 

 راستۀ به (Feliformia) شکلان گربه فراخانوادۀ

 Agnarsson) دارد تعلق (Carnivora) خواران گوشت

(et al., 2010. و خانواده 6 از فراخانواده این  

 میان، این در که است شده تشکیل زیرخانواده 8

 و Nandinidae، Herpestidae های خانواده

Hyaenidae اند زیرخانواده بدون (Zhou et al., 

 به قمتعل (Hyaenidae) کفتارها خانوادۀ .2017)

 های خانواده ترین کوچک از و شکلان گربه فراخانوادۀ

 های گونه شامل گونه چهار با خواران گوشت راستۀ

 دار خال کفتار ،(Proteles cristata) خاکی گرگ

(Crocuta crocuta) ای قهوه کفتار (Parahyanea 

brunnea) راه راه کفتار و (Hyanea hyaena) است 

(Wozencraft, 1993). جنس یک تنها (Hyaena) از 

 یافت پالئارکتیک جانوری خاستگاه در کفتارها خانوادۀ

  ۀگون که دارد گونه دو جنس این شود؛ می

H. brunnea ۀگون تنها و آفریقا جنوب به محدود  

H. hyaena است پراکنده پالئارکتیک در 

(Majnoonian et al., 2005). 

 ,Hyaena hyaena Linnaeus) راه راه کفتار گونۀ

 سگ، به شبیه ظاهری و متوسط ای جثه با (1758

 سیاهی عمودی خطوط و دارد پاها از بلندتر هایی دست

 Mills and) شود می دیده آن خاکستری بدن روی

(Hofer, 1998; Wilson and Reeder, 2005. و دست 

 در حیوان این و دارد انگشت چهار حیوان این پای

 در معمولاً و انبوه مناطق و باز زارهای بیشه علفزارها،

 تفاعار تا کوهستانی های سرزمین سخت، های زمین

 Wilson) شود می دیده دریا سطح از بالاتر متر 2100

(and Reeder, 2005; Karami et al., 2016. این 

 هیرکانی جنگلی مناطق جز به ایران مناطق بیشتر از گونه

 ;Ziaie, 2011) است شده گزارش غربی آذربایجان تا

(Karami et al., 2016. اتحادیۀ سرخ فهرست استناد به 

 کفتار ،(IUCN, 2018) طبیعت از حفاظت المللی بین

 (Near Threatened) تهدید به نزدیک یا گونه راه راه

 در جهان، نقاط از بسیاری در و ستا جهانی مقیاس در

 درکل، .است مواجه انقراض خطر با نیز محلی مقیاس

 گونۀ ازجمله کفتار مختلف های گونه دربارۀ اطلاعات

https://en.wikipedia.org/wiki/Carl_Linnaeus
https://en.wikipedia.org/wiki/10th_edition_of_Systema_Naturae
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 و است محدود المللی ینب و ملی مقیاس در راه راه کفتار

 اولویت دارای های گونه فهرست در علت، همین به

 دارد قرار طبیعت از حفاظت جهانی اتحادیۀ حفاظت

(Watts and Holekamp, 2007)مطالعۀ در رو، ازاین ؛ 

 درون ژنتیکی تنوع بررسی با است شده سعی حاضر

 ای گوشه ایرانی، راه راه کفتار گونۀ مختلف های جمعیت

 ایران در گونه این شناسی زیست تاریک زوایای از

 از حفاظت امر متولیان و پژوهشگران تا شود روشن

 این از بتوانند کشور در وحش حیات های گونه

 کنند. استفاده اطلاعات

 ژنتیکی، شناسی دیرینه های مطالعه اساس بر

 دورۀ اواخر در کفتارها خانوادۀ به متعلق های گونه

 های تبارگونه از پیش، سال میلیون 25 حدود اولیگوسن،

 اند یافته اشتقاق شکلان گربه فراخانوادۀ به متعلق
(Agustí and Antón, 2002; Turner and Antón, 

 تا 20 با میوسن دورۀ اواخر در کفتارها خانوادۀ .2004)

 این از پس و رسیده خود واگرایی حداکثر به گونه 30

 نهایت، در و است یافته کاهش تدریج به آن تنوع دوره،

 ,Agustí and Antón) اند مانده باقی فعلی گونۀ 4

 برای مهاجرت موج سه موجود، منابع اساس بر .2002)

 این که است افتاده اتفاق آسیا به آفریقا از کفتارها

 پیش سال میلیون 1/0 راه راه کفتار برای مهاجرت

 پهنۀ چشمگیر گسترش آن، سبب به و شده محاسبه

 Rohland) است افتاده اتفاق راه راه کفتار نۀگو پراکنش

et al., 2005). در گونه این حاضر، حال در اگرچه 

 دارد، پراکنش آسیا و آفریقا های قاره نقاط بیشتر

 محدود آن ژنتیک و سیستماتیک دربارۀ پایه اطلاعات

 است.

 از حفاظت منظور به ژنتیکی های مطالعه امروزه،

 حفاظتی و مدیریتی های برنامه تدوین و وحش حیات

 توانند می مولکولی های داده اند. گرفته قرار مدنظر

 دهند نشان کنونی موجودات تکاملی روند از دورنمایی

(Kaas et al., 2010). با مولکولی و ژنتیکی های داده 

 Mohammadi et) هاپلوتایپی توالی یا ژنوتیپ تعیین

al., 2009) و سیشنا آرایه روابط شناخت منظور به 

 و زمان طول در ها گونه و ها ژن تغییرات مطالعۀ

 دارند بسیاری کاربرد زیستی تنوع حفظ درنهایت،

(Avise, 1989). حاضر، حال در DNA میتوکندریایی 

 تکاملی روابط بررسی و تبارشناختی روابط ترسیم در

 ژن بانک اطلاعات از گیری بهره کنار در ها گونه

 شود می استفاده ها هگون تشخیص برای فراوانی به
(Hiendleder, 1998; Beaumont and Hoare, 

(2003. 

 Solounias و Werdelin که ای تبارشناسی روابط

  دست  به کفتارها خانوادۀ گونۀ چهار از (1991)

 کفتار و راه راه کفتار های گونه نزدیک رابطۀ اند، آورده

 اب گونه دو این تر نزدیک رابطۀ و یکدیگر با ای قهوه

 Walker که را خاکی گرگ به نسبت دار خال کفتار

 و جهان پستانداران کتاب ویرایش نخستین در (1964)

Nowak و Paradiso (1984) ویرایش چهارمین در 

 اگرچه دهد. می نشان اند، کرده  اشاره کتاب همین

 راستۀ دربارۀ متعددی فیلوژنتیکی های بررسی تاکنون

 انجام دنیا در شکلان بهگر فراخانوادۀ و خواران گوشت

 ;Rohland et al., 2005) مطالعه دو تنها اند، شده

(Koepfli et al., 2006 روابط بررسی منظور به 

 هر که اند شده انجام ویژه طور به کفتارها فیلوژنتیک

 و Werdelin که کنند می تأیید را نتایجی آنها دوی

Solounias (1991) چندین تاکنون اند. کرده گزارش 

 است شده انجام ایران راه راه کفتار گونۀ دربارۀ مطالعه

 زیستگاه مطلوبیت مدل ارائۀ از: عبارتند آنها ازجملۀ که
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 بررسی ،(Karami et al., 2007) زیستگاه ارزیابی و

 بررسی ،(Karami et al., 2009) فصلی پراکنش

 ,.Ildermi et al) راه راه کفتار ای منطقه پراکندگی

 راه راه کفتار ای گونه توزیع یلپتانس و 2011)

(Ebrahimi et al., 2017)تاکنون باوجوداین، ؛ 

 انجام ایران در گونه این ژنتیکی تنوع زمینۀ در ای مطالعه

 است. نشده

 ژنتیکی تنوع بررسی منظور به حاضر، پژوهش در

 و ایران در راه راه کفتار ۀگون های جمعیت بین موجود

 این اعضای سایر ۀشد ثبت های توالی با نهاآ ۀمقایس

 ND2 میتوکندریایی ژن از ،ژن بانک در خانواده

 حل برای که متغیریست ژن ND2 ژن شد. استفاده

 راستۀ از سانان گربه خانوادگی درون روابط

 بوده کاربردی و شده استفاده بسیار خواران گوشت

 .(Yoder et al., 2003; Flynn et al., 2005) است

 و زیاد جغرافیایی فواصل وجود به باتوجه حاضر پژوهش

 منظور به ایران در توجه درخور زیستگاهی های تفاوت

 یا جمعیت که است شده انجام احتمال این بررسی

 مناطق در راه راه کفتار ۀگون از متمایزی های جمعیت

 تواند می ژنتیکی فاصلۀ و دارند وجود کشور مختلف

 .خیر یا باشد آن مؤید

 

 .ها روش و مواد

 .یابی توالی و DNA استخراج نمونه، ردآوریگ

 راهی راه کفتارهای عضلۀ بافت از نمونه 30 تعداد

 دورۀ طی بودند،  شده تلف ای جاده تصادف اثر بر که

 حفاظت سازمان کارشناسان همیاری با و ساله پنج

 شدند؛ گردآوری کشور استان 12 از زیست محیط

 داشت. لقتع سمنان استان به نمونه تعداد بیشترین

 در ترتیب به نمونه تعداد و استان تفکیک به ها نمونه

 اند. شده آورده (1) جدول و (1) شکل

 
 شده گردآوری های نمونه پراکنش نقشۀ -1 شکل

 تفکیک به شده آوری گرد بافت های نمونه تعداد -1 جدول

 مربوطه های استان

 نمونه تعداد استان ردیف
 1 اردبیل 1

 2 اصفهان 2

 1 زستانخو 3

 3 رضوی خراسان 4

 10 سمنان 5

 1 فارس 6

 2 قم 7

 1 گلستان 8

 1 لرستان 9

 1 مرکزی 10

 3 همدان 11

 4 یزد 12
 

 DNA استخراج زمان تا شده گردآوری های نمونه

 گراد سانتی درجۀ 20 منفی دمای و درصد 96 الکل در

 روش به بافت نمونۀ از DNA استخراج شدند. نگهداری
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-Lopera) شد انجام )پروتکل( کار شیوۀ طبق نمکی

(Barrero et al., 2008. کیفیت تأیید از پس DNA با 

 روش به آن کمیت و درصد 1 آگارز ژل روی شاهدهم

 Biophotometer دستگاه از استفاده با سنجی طیف

 (2 )جدول آغازگر جفت دو ،Eppendorf شرکت

 Primer3 افزار نرم با ND2 ژن از بخشی تکثیر منظور به

 انجام منظور به N503 آغازگر درنهایت، و شدند طراحی

 شد. استفاده (PCR) پلیمراز ای زنجیره واکنش

 حاضر مطالعۀ در شده استفاده آغازگرهای -2 جدول

 توالی آغازگر ژنی جایگاه

 ND2 نشانگر
 '5'-ATCGCACCCCTATCAGTCCT-3 (N 503) پیشرو آغازگر
 '5 '-GTTAGTGCTGTGGCGTAGGT-3 (N 503) معکوس آغازگر

 

 404 قطعۀ تکثیر برای پلیمراز ای زنجیره واکنش

 20 حجم در ND2 میتوکندریایی DNA از بازی جفت

 ،Ependorf) ترموسایکلر دستگاه وسیلۀ به میکرولیتر

 ای زنجیره واکنش برای لازم مواد شد. انجام (آلمان

 مسترمیکس میکرولیتر 10 بود: زیر شرح به پلیمراز

  آغازگر، هر از میکرولیتر 5/0 سیناژن(، )شرکت

 دیونیزه. آب میکرولیتر 5/8 و DNA میکرولیتر 5/0

 قطعۀ تکثیر برای پلیمراز ای زنجیره واکنش دمایی برنامۀ

 در دقیقه 4 مدت به اولیه سازی واسرشته شکل به مدنظر

 ترتیب به شامل چرخه 35 و گراد سانتی درجۀ 94 دمای

 درجۀ 94 دمای در ثانیه 40 مدت هب سازی واسرشته

  دمای در ثانیه 40 مدت به آغازگر اتصال گراد، سانتی

 در دقیقه 3 مدت به بسط مرحله گراد، سانتی درجۀ 54

 بسط مرحلۀ درنهایت، و گراد سانتی درجۀ 72 دمای

 گراد سانتی درجۀ 72 دمای در دقیقه 5 مدت به نهایی

 و DNA کثیرت از یافتن اطمینان از پس شد. انجام

 ها نمونه PCR محصول آلودگی، وجودنداشتن

 شد. توالی تعیین و سازی خالص

 

 .ها داده وتحلیل  تجزیه

 Bioedit 7.0.5.3افزار نرم با حاصل های توالی

(Hall, 1999) شدۀ استخراج توالی با سپس و ویرایش 

 ملی مرکز سایت از (Bon et al., 2012) گونه همین

 فاصلۀ تعیین برای (NCBI) فناوری زیست اطلاعات

 تعیین و مختلف بازهای فراوانی ها، نمونه بین ژنتیکی

 افزار نرم وارد دوم و اول نوع های جانشینی میزان

Mega6 شدند (Tamura et al., 2013). درخت 

 اساس بر ها داده ماتریس وتحلیل تجزیه فیلوژنی

 Neighbor) همسایگی ترین نزدیک بر مبتنی های روش

(Joining، کمینه تکامل (Minimum Evolution) و 

 از استفاده با (Maximum Likelihood) تشابه بیشینه

 همچنین شد؛ رسم Mega6 افزار نرم در K2P مدل

 افزار نرم در ها توالی ابتدا بایزین، درخت رسم منظور به

Clustal W برای سپس و شدند سازی ردیف هم 

 JModel Test 2.0.5 افزار نرم از مدل بهترین به دستیابی

(Posada, 2008) اولیه احتمال مقدار محاسبۀ برای و 

 AIC (Akaike آمارۀ از باقیمانده درختان برای

Information Criterion )احتمال روش .شد استفاده 

 و تکرار میلیون 10 با ،GTR+G مدل از استفاده با پسین

 به نسل 1000 هر در درخت انتخاب قبلی فرض پیش با

 افزار نرم در اول درخت 500 گرفتن نادیده اههمر

Mrbayes 3.2.5 معیار انحراف درنهایت، شد. انجام 

 بررسی Tracer 1.4 افزار نرم در شده رسم بایزین درخت

 به توجه با .(Rambaut and Drummond, 2007) شد
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 ;Graham et al., 2002) گروه برون انتخاب رایج شیوۀ

(Harrison and Langdale, 2006، درختان 

 و Canis lupus های گونه گروه برون با آمده دست به

Herpestes edwardsii شدند. دار ریشه 

 

 .نتایج

 یزد استان به متعلق نمونۀ 1 شده، بررسی نمونۀ 30 از

 حذف ها نمونه مجموعۀ از توالی ناخوانابودن علت به

 های نمونه توالی کردن ردیف هم و ویرایش از پس شد.

 ژن بانک در شده ثبت  نمونۀ کردن اضافه و دهش بررسی

 باغ نمونۀ از و ندارد مشخصی مکانی موقعیت نمونه )این

 است(، آمده دست به فرانسه در Cerza نام به وحشی

 رسم و تحلیل منظور به ND2 ژن نوکلئوتید جفت 404

 فراوانی کمترین و بیشترین شدند. استفاده درخت

 گوانین و (57/30) دنینآ شامل ترتیب به نوکلئوتیدها

 (.2 )شکل بود (14/14)

 تفاوت شده، یابی توالی های نمونه تعداد از

 های استان از هایی )نمونه توالی سه در تنها نوکلئوتیدی

 به توجه با شد. مشاهده قم( و سمنان رضوی، خراسان

 مدل اساس بر ها نمونه جفتی مقایسۀ از حاصل های داده

P-distance، استان از هایی نمونه برای صلهفا بیشترین 

 ،75/0 مقادیر با ترتیب به رضوی خراسان و سمنان قم،

 برای مقدار این و آمد دست به درصد 24/0 و 28/0

 بندی گروه اساس بر شد. محاسبه صفر ها نمونه سایر

 برای گروهی درون فاصلۀ بیشترین کشور، در ای منطقه

 با رضوی انخراس استان ،75/0 با قم استان های نمونه

 آمد. دست به درصد 05/0 با سمنان استان و 17/0

 بین فاصلۀ محاسبۀ در فاصله بیشترین ،3 جدول مطابق

 رضوی خراسان با قم استان های نمونه بین ها گروه

 طور به فاصله کمترین میان، این در و شد مشاهده

 با اصفهان و یزد همدان، استان های نمونه بین مشترک

 آمد. دست به ها نمونه سایر

 
 )درصد( ND2 ژن های توالی از حاصل های نوکلئوتید فراوانی -2 شکل

 

 



 

 

 77 ایران در ND2 میتوکندریایی ژن از استفاده با( Hyaena hyaena Linnaeus, 1753) ایرانی راه راه کفتار گونۀ ژنتیکی تنوع بررسی

 

 

 

 

 

 ND2 ژن از استفاده با ایرانی راه راه کفتار گونۀ گروهی بین ژنتیکی فاصلۀ -3 جدول

  1 2 3 4 5 6 

       همدان 1

      08300/0 خراسان رضوی 2

     10750/0 02500/0 سمنان 3

    39901/0 457/0 37401/0 قم 4

   37401/0 02490/0 /08270 0 اصفهان 5

  0 37401/0 02480/0 08270/0 0 یزد 6

 

 سه و بایزین روش از حاصل درخت تحلیل نتایج

 های نمونه زیاد بسیار شباهت دهندۀ نشان دیگر درخت

 تمام درخت، سه هر در (.3 )شکل است شده مطالعه

 یک در ژن بانک از شده بیبازیا نمونۀ با همراه ها نمونه

 مطالعۀ های نمونه کلاد همچنین و گیرند می قرار کلاد

 کلاد عنوان به )که دار خال کفتار نمونۀ و حاضر

 احتمال با شود( می گرفته نظر در راه راه کفتار خواهری

 (.4 و 3 های )شکل شدند جدا یکدیگر از 99 پسین

 

 

 
 راست از ترتیب به ها گره محل در اعداد .b بایزین، روش از حاصل درخت .a ؛ND2 ژن از استفاده با شده ترسیم فیلوژنی درختان -3 شکل

 هستند. NG و ML، MG درخت حمایت ضریب نمایندۀ
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  بایزین، روش از حاصل درخت .aژن؛ بانک در شده ثبت توالی نهنمو با همراه ND2 ژن از استفاده با شده ترسیم فیلوژنی درختان -4 شکل

b. درخت حمایت ضریب نمایندۀ راست از ترتیب به ها گره محل در اعداد ML، MG و NG .هستند 

 

 .بحث

 با راه راه کفتار گونۀ ژنتیکی تنوع حاضر، مطالعۀ در

 و کشور استان 12 از شده گردآوری نمونۀ 30 از استفاده

 گفتنی شد. بررسی ND2 میتوکندریایی ژن بر تأکید با

 از بار نخستین برای ایران در راه راه کفتار  گونۀ است

 و تایپ( )نمونۀ گزارش فارس استان در لار شهرستان

 بررسی منطقه این از بافت نمونه 1 حاضر، مطالعۀ در

 ND2 ژن از استفاده با اندکی ژنتیکی فاصلۀ است. شده

 بررسی منظور به شد. مشاهد شده همطالع های نمونه میان

 در است لازم راه راه کفتار ژنتیکی تنوع تر دقیق

 های نمونه تعداد و ها ژن دیگر از تکمیلی های مطالعه

 وضعیت از تری کامل تصویر تا شود استفاده بیشتر

 این ذکر آید؛ دست به کشور در راه راه کفتار ژنتیکی

 ای گونه راه، راه کفتار گونۀ که ضروریست نکته

 علت به و است ایران کشور در کم تراکم با زی تک

 ;Ziaie., 2011) آن بودن کار شب و بودن خجالتی

(Karami et al., 2016، های نمونه آوردن دست به 

 در که دارد نیاز زمان ها سال به زیاد تعداد با ژنتیکی

 نبود. مقدور حاضر مطالعۀ

 از پیش و ونتاکن راه، راه کفتار گونۀ اهمیت باوجود

 گونه این ژنتیکی تنوع دربارۀ ای مطالعه حاضر، مطالعۀ

 و Rohland است. نشده منتشر و انجام کشور در

 از فرد 13 از استفاده با خود مطالعۀ در (2005) همکاران

 شده گردآوری آسیا تا آفریقا از که راه راه کفتار گونۀ

 اربسی تنوع b سیتوکروم ژن از گیری بهره با و بودند

 حاضر مطالعۀ نتایج با که کردند گزارش را کمی

 توالی میان از یادشده مطالعۀ در دارد؛ همخوانی

 دو در و توالی چهار تنها شده، بررسی های نمونه

 باوجود نیز حاضر مطالعۀ نتایج بودند. متفاوت نوکلئوتید

 مطالعۀ نتایج با راستا هم متفاوت، توالی سه تنها

Rohland ای فرضیه آنها بودند. (2005) همکاران و 

 در کم ژنتیکی تنوع این کند می بیان که کردند پیشنهاد

 پدیدۀ دادن روی اثر بر است ممکن بزرگ مقیاس این

 کرد استنباط توان می و باشد جمعیتی تنگنای

b. a. 
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 اثر در اوراسیا در راه راه کفتارهای کنونی های زیستگاه

 باشند؛ ریقاآف از پلیستوسن دورۀ در آنها اخیر مهاجرت

 تنوع دارای اروپایی های گونه تمام برای مطلب این

 .(Walker et al., 2001) است شده پیشنهاد کم ژنتیکی

 ژنتیکی فاصلۀ محاسبۀ از حاصل های داده به توجه با

 های نمونه برای ژنتیکی فاصلۀ بیشترین گروهی، درون

 آمد. دست به سمنان و رضوی خراسان قم، های استان

 این دهند، می  نشان را ها تفاوت حاصل، مقادیر اگرچه

 کافی ها نمونه بین تنوع وجود اثبات برای ناچیز مقادیر

 بین زیادی ژنی جریان کنند می  بیان نتایج نیستند.

 Shafee et) دارد وجود راه راه کفتار گونۀ های زیستگاه

al., 2013) و تبار تک شده، مطالعه های نمونه تمام و 

 است بدیهی مشترکند؛ مادری نشأم یک دارای

 های مطالعه انجام مستلزم زمینه این در قطعی اظهارنظر

 است. تکمیلی

درصد  90 از بیش حمایت ضریب حاضر، مطالعۀ در

 ضریب وML و NG، ME های روش از حاصل نتایج در

 یک وجود از Baysian روش از حاصل 1 حمایت

 و کند یم حمایت درختان تمام در ای شاخه تک دودمان

 کلاد در و کلاد یک در شده مطالعه های نمونه تمام

 حاصل نتایج گیرند. می قرار دار خال کفتار گونۀ مجاور

 نتایج مشابه حاضر پژوهش در شده رسم درختان از

 دربارۀ پیشین های مطالعه از حاصل فیلوژنی درختان

 سایر به نسبت راه راه کفتار گونۀ تبارشناختی جایگاه

 ;Werdelin and Solounias., 1991) هاست گونه

Koepfli et al., 2006; Agnarsson et al., 2010; 

Bon et al., 2012; Zhou et al., 2017). 

 راه راه کفتار گونۀ دربارۀ ای ژنتیکی مطالعۀ تاکنون

 باوجود حاضر مطالعۀ نتایج و است نشده منتشر ایران در

 از هایی هنمون به نداشتن دسترسی و نمونه کم تعداد

 آغازی نقطۀ و پایه مطالعۀ عنوان به کشور، شرق جنوب

 باارزش گونۀ این دربارۀ بعدی جامع های مطالعه برای

 در راه راه کفتار گونۀ که نکته این به توجه با دارد. اهمیت

 توسط شده )اعلام دارد قرار تهدید مرز در حیوانات ردۀ

 طبیعت زا حفاظت المللی بین اتحادیۀ کفتار متخصصان

(Hyaena Specialist Group/IUCN)، ژنتیکی تنوع 

 ایران در گونه این که است مسئله این دهندۀ نشان کم

 سایر یا محیطی مخاطرات با رویارویی در بالقوه طور به

 برنامۀ تهیۀ بنابراین، و است پذیر بسیارآسیب تهدیدها

 بلندمدت در گونه حفظ و زیستگاه مدیریت برای عمل

 شود. می پیشنهاد اکیداً و اردد اهمیت

 

 .سپاسگزاری

 در حاضر پژوهش PCR و DNA استخراج بخش

 دانشگاه طبیعی منابع دانشکدۀ ژنتیک آزمایشگاه

 محمدشفیع مهندس از است. شده انجام کردستان

 سپاسگزاری گویلیان هوشیار مهندس و رحمانی

 شود. می
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