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  تهران شهر در Rattus جنس هاي گونهنزد جمعيت  يژنتيك تنوع
  2ميرزاييمهين و  1بهرام حسن زاده كيابي، 1، سميه كشتكار*1حسن رجبي مهام

  تهران، دانشگاه شهيد بهشتي، دانشكده علوم زيستي، گروه علوم جانوري 1
  ، شركت ساماندهي صنايع و مشاغلتهران 2

  19/9/90 :ذيرشتاريخ پ  17/5/90 :تاريخ دريافت
  چكيده

امروزه از يك طرف مدل آزمايشگاهي بسيار مهمي به حساب مي آيند و از طرف ديگر يك آفت بسيار مهم و بالقوه  رتها
خصوص براي شناسايي آنها، ژنتيك جمعيتشان و جغرافياي تكاملي آنها با ه ب رتهامطالعه در مورد . خطرناك مي توانند باشند

ي رتهابررسي ژنتيك  و اين پژوهش با هدف شناسايي. رفولوژيك و بالاخص مولكولي يك ضرورت استاستفاده از روشهاي مو
و نتايج آن نشان داد كه در شهر تهران فقط گونه  انجام گرفت D-Loopبا استفاده از ژنوم ميتوكندري در ناحيه  كلان شهر تهران

 ي قهوه اي نيز دو زيرگونهرتهايك نمونه رت سياه و در بين نمونه فقط  229از ميان . هاي رت سياه و قهوه اي وجود دارد
نتيجه آناليزهاي ژنتيك جمعيت و دموگرافيك نشان داد كه اين جانوران داراي تنوع . متفاوت تشخيص داده شد كاملاً احتمالي

 700حدود ل كه جديدتر است گروه اوورود : ژنتيكي خيلي پاييني هستند و دو گروه متفاوت با زمان مختلفي وارد ايران شده اند
ي تهران در حال رشد و افزايش رتهاكه جمعيت داده ها همچنين نشان داد . سال پيش تخمين زده شد 5600و گروه قديمي 

با داراي جمعيت  1و  4، 9، 12، 19،13، 18مناطقي از تهران مثل . حجم است ولي در گذشته كنترلهاي خوبي انجام شده است
  .توانند محل اصلي كلنيها باشند هستند و مي رتهابيشتري از خيلي تنوع ژنتيكي 

   ) Rattus norvegicus( ، رت قهوه اي D-Loop، ژنتيك جمعيت: واژه هاي كليدي

    H_Rajabi@sbu.ac.ir :، پست الكترونيكي02129902725: تلفن  ،نويسنده مسئول* 

  مقدمه 
مدل ، يكي از جانوران همزيست انسان عنوان به رتها

آفت بسيار مهمي ، آزمايشگاهي براي بسياري از تحقيقات
كه سالانه ميلياردها دلار به بشر خسارت مي زند و براي 
مبارزه با آن هر سال هزينه هاي بسيار سنگيني را انسان 

ناقل بعضي از بيماريها از دير  به عنوانمتحمل مي شود و 
توجه زيست شناسان قرار داشته و مطالعات باز مورد 

بسياري نيز در زمينه هاي مختلف بر روي آن انجام شده 
احتمال زياد ه ب)  Rattus norvegicus(رت قهوه اي . است

گرفته و گفته مي شود كه ابتدا از حدود چين  ءاز آسيا منشا
تدريج با رشد تجارت خارجي ه و ژاپن شيوع پيدا كرده و ب

منتقل  توانسته خود را به نقاط ديگر، ي انسان و پراكندگ

 شروع به راه يابي به نقاط ديگر 16از قرن  جانوراين . كند
دنيا نمود و در اوايل قرن در اروپا توسعه پيدا كرد و اولين 

از دانمارك گزارش گرديد و سپس در  1716بار در سال 
در سال ، در فرانسه 1750در سال ، در انگلستان 1728سال 
در سوئد و بالاخره در سال  1790در سال ، در نروژ 1762
از شمال آمريكا گزارش گرديد و در حال حاضر مي  1775

 رتنام . توان گفت كه دراكثر نقاط دنيا ديده مي شود
دانشمندان جانورشناس انتخاب به وسيله نروژي در واقع 

در نروژ گزارش  1726در سال  جانورشده است چون اين 
ورد مطالعه دقيق دانشمندان قرار گرفت در گرديد و م

توسط  كه به هيچ عنوان بومي نروژ نبوده و احتمالاً صورتي
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اين . ي به نروژ منتقل شده استيكشتي از كشورهاي آسيا
سياه در سواحل درياي خزر و  رتدر ايران مانند  رت

 سواحل خليج فارس تا درياي عمان گزارش شده است
)1( .  

  موش صحرايي آزمايشگاهي ،پس از موش خانگي
Rattus norvegicus عنوان يكي از جانوران مدل ه ب

آزمايشگاهي تحقيقات بسيار زيادي بر روي آن انجام شده 
اين مدل براي بررسي تعدادي از بيماريهاي مهم . است

، فشار خون بالا، به سرطان ءانسان از جمله استعداد ابتلا
يمني از اهميت سكته و بيماريهاي خودا، ديابت، چاقي

و در اين ميان . است زيست پزشكي زيادي برخوردار
بعضي افراد به شناسايي و رده بندي آن پرداخته و بعضي 

را با نمونه هايي كه در  ديگر سويه هاي مختلف آن
گيرند مورد مقايسه قرار  مورد استفاده قرار مي ههاآزمايشگا
از داده هاي  به استفادهتعدادي از مطالعات مربوط . داده اند

كروموزوم ميتوكندري است كه با استفاده مولكولي به ويژه 
از آن فيلوژني و جغرافياي تكاملي اين جانوران مطالعه شده 

جنس : داده هاي مولكولي نشان دهنده اين است كه. است
Rattus ، از به احتمال زياد، گونه  66مشتمل بر حدود 

حال حاضر با در . گرفته است ءمنشاآسياي جنوب شرقي 
 هاي جزيره، آسياي جنوب شرقي در گسترده ترين حوزه
. )11( است ندهكپراو گينه نو ) ISEA(جنوب شرقي آسيا 

گونه بومي  11و يا  14 دارايگينه نو تصور بر اين است كه 
ر گمعرفي شده يا مهاجم از مناطق دي rattusگونه  5و 

با دامنه  تعدادي از گونه هاي بومي اندميك. )20و11( است
اين جانوران به خاطر  طبقه بندي. هستندبسيار محدود 

به وسيله وجود نامگذاري هاي مترادف براي يك گونه 
مثال  به عنوان ( مي رسد به نظر افراد مختلف بسيار پيچيده

براي هر مورد  80و بيش از  R. exulansمورد براي  49
شايد . ) )R. tanezumi )11 و R. rattus گونه هاي يك از

علت اين عدم قطعيت طبقه بندي اين است كه بسياري از 
صفات مورفولوژي حتي با استفاده از تمام به وسيله  رتها

صد در صد در سطح گونه شناسايي خصوصيات بدني قابل 
  . نيستند

ي انساني با استفاده از تجزيه و تحليل رتهامهاج سرگذشت
  مربوط به) mtDNA(ميتوكندري  DNAفيلوژنتيك

R. exulans و در ماداگاسكار با استفاده  )7(در اقيانوس آرام
، در اقيانوس آرام . مطالعه شده است )R. rattus  )6از

exulans .R  تنها رتي است كه توسط انسان به دورترين
ي ديگر مانند رت رتهاولي . انتقال يافته استلينزي وط پانق

بقاياي نيز منتقل شده اند و  R. praetorاندميك گينه نو 
شناسي در مناطق دور دستي مثل  آنها در مناطق باستان

تحقيقات اخير نشان . )22(شوند فيجي و وانواتو ديده مي
نقاطي  دهنده اين است كه علاوه بر نواحي اقيانوس آرام

سياي جنوب شرق و گينه نو مراكز آمثل نزديكيهاي جزاير 
اين . دنان مي باشگجوند اين عمده پيدايش و گسترش

واحي بيشترين تنوع گونه اي رت را نشان داده و بحث ن
انگيز ترين مناطق براي رده بندي اين جانوران هستند بر

زماني كه صفات مورد بررسي خصوصيات  خصوصاً
. شناسي باشند جمجمه هاي كشف شده از سايتهاي باستان

در برخي موارد اگر تمام بدن جانور بطور كامل و دست 
بعضي گونه هاي جنس ، باشد نخورده نيز در دسترس

Rattus  را نمي توان با استفاده از صفات مورفولوژيك از
استخراج شده از  DNAدر اين موارد . همديگر تمايز داد

بقاياي كشف شده فك پايين يا استخوان ران جانور مي 
توان  مي كه به طوري، تواند به كمك دانشمندان بشتابد

ي كه از نظر گونه هاي( حتي گونه هاي كريپتيك 
مورفولوژيك فاقد تفاوت معني دار ولي از نظر ژنتيكي 

 اين روش متمايز نمودبه وسيله را از همديگر ) متفاوتند 
)5( .  

گونه متفاوت  21در برگيرنده حدود  Rattus rattusگروه 
  و R. rattus  ،R. tanezumi  ،R. hoffmanniاز جمله 

R. tiomanicus گونه . مي باشدR. rattus  بر اساس تعداد
تيپ :  )23( دبه دو زير گروه تقسيم مي شوزوم وكروم
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با ) شود همچنين اروپايي نيز ناميده مي( اقيانوسيه اي 
2n=38  كهMusser & Carlton, 2005) (را  آنR. rattus 

 كروموزوم كه 2n=42ناميدند و يك تيپ آسيايي با 
Musser  وCarlton  را  آن 2005در سالRattus tanezumi 
تيپ آسيايي بومي جنوب شرق آسياست ولي در . ناميدند
گينه نو و ، جزاير آسياي جنوب شرق، فيليپين، تايوان، ژاپن

تصور مي شود كه شبه . )10( يافت مي شوندنيز فيجي 
مي باشد كه از آن فرم اقيانوسيه  R. rattus جزيره هند مهد

از اروپا . ستيا اروپايي در قرن سوم به انگلستان راه يافته ا
 1850راههاي دريايي به تمام جهان راه يافته و در به وسيله 

فرم اقيانوسيه اي يا اروپايي محدود . به اقيانوس آرام رسيد
كه تيپ آسيايي بومي و  حالي به بنادر كشورهاست در
براي تشخيص خيلي از گونه  .داخلي محسوب مي شود

صصان مورفولوژيك هم متخ به صورت Rattusهاي جنس 
پژوهشگراني . وهم غيرمتخصصان با مشكل مواجه هستند

 )21( 2001در  همكاران وDomínguez- Vázquez مثل
از  R. leucopusو  R. fusciنشان دادند كه تشخيص 

 1982در  وهمكاران Taylor يكديگر بسيار مشكل است و
  ،R. steiniخاطر نشان كردند كه شناسايي  )20(

R. praetor ،R. mordax، R. jobiensis و  
R. novaeguinea  تيلور و . ابهام انگيز است وگيج كننده

يك گونه  به عنوان R. praetorاز گونه  همكارانش مشخصاً
بسيار متنوع نام بردند كه اشكالات زيادي در تاكسونومي 

  آنها خاطر نشان كردند كه گونه هاي. آن ديده مي شود
R. niobe,  ،R. verecundus  ،R. leucopus و R. exulans 

ه اسايي با يكديگر اشتباه شوند بنممكن است در ش
  . خصوص اگر افراد جوان مطالعه شوند

استفاده از داده هاي مولكولي اخيرا براي تخمين زمان 
بررسي ، گسترش يا كاهش اندازه آنها، جمعيتها پيدايش 

سرگذشت و تاريخ تكاملي و همچنين وضعيت مهاجرت و 
و  متداول استيون مناطق مختلف بسيار نحوه كلونيزاس

دانشمندان زيادي با استفاده از اين نوع داده ها به مطالعه 
تنوع زيستي و حتي ژنتيك ، فيلوژئوگرافي، فيلوژني

در اين ميان افراد . جمعيت موجودات زنده مي پردازند
ديگري نيز وجود دارند كه بر استفاده از اين روشها خرده 

ولي كه اساس آناليزهاي مربوط به اين گرفته و ساعت مولك
با تمام . دهند نوع مطالعات است را مورد ترديد قرار مي

اين مشكلات روشهاي مولكولي در بسياري از زمينه ها به 
يك روش  به عنوان كمك دانشمندان بيولوژيست شتافته و

نوين و پيشرفته سعي در حل معماهايي دارد كه كارهاي 
بسياري . يك جوابي براي آنها ندارندمورفولوژيك و انتولوژ

از دانشمندان اعتقاد دارند كه ژنوم موجودات زنده با يك 
و در  سرعت وشدت يكسان و هماهنگي تكامل مي يابد

زمان معين تعداد مشخصي از نوكلئوتيدها در گذشته تغيير 
يافته است كه مي تواند نمايانگر وجود يك ساعت 

حال با . جودات باشدمولكولي براي تكامل ژنتيكي مو
وجود ه توان نحوه ب استفاده از اين خصوصيت ژنوم مي

را مطالعه و  آمدن جمعيتهاي جديد از جمعيتهاي قديمي تر
ميزان ، نحوه مهاجرت، پيگيري كرد و قدمت پيدايش آنها 
ي اجدادي و جمعيتها ، رابطه و درصد مهاجرت بين آنها

راد تشكيل دهنده نقاط وجود كلونيها و حتي حدود تعداد اف
  . كلونيها را تحت بررسي و مطالعه قرار داد

كشور ايران در جنوب غربي قاره آسيا و در منطقه 
خاورميانه واقع شده است و از گذشته هاي دور تا كنون پل 

 32ايران در . ارتباطي شرق و غرب به حساب مي آيد
شرقي نصف النهار گرينويچ  53درجه شمالي خط استوا و 

ارد و از شمال به ارمنستان، آذربايجان، تركمنستان و قرار د
درياي خزر، از شرق به افغانستان، و پاكستان، از جنوب به 
خليج فارس و درياي عمان و از غرب به عراق و تركيه 

كوههاي متعددي در ايران به چشم مي . محدود مي شود
خورند كه مهم ترين آنها عبارتند از رشته كوه زاگرس در 

رشته كوه البرز در شمال و كوههاي خراسان در غرب، 
در بخشهاي مركزي مثل جنوب تهران و . شمال شرقي

شرق كشور بخشي از فلات ايران وجود دارد كه دو كوير 
و  8( نمكي مهم دشت كوير و كوير لوت در آن قرار دارند

همچنين در اين نواحي واحه هايي ديده مي شوند كه . )9
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كشور . )8( وانها از آنها مي گذشتنددر گذشته مسيرهاي كار
طور كلي يك كشور گرم و ه كه ب رغم اين ايران علي

خشك در نظر گرفته مي شود اما از نظر آب و هوا، ارتفاع 
جغرافيايي و همچنين پوششهاي گياهي از تنوع قابل 

اين تنوع به نوبه خود باعث وجود . توجهي برخوردار است
ر اين كشور شده است كه تنوع جانوري فوق العاده اي د
  . كمتر به آن پرداخته شده است

به شهر تهران پايتخت ايران و در قلب كشور، از شمال 
ي البرز محدود شده و از جنوب با ههارشته كووسيله 

از . دشتهاي مسطح شهر ري و قم ارتباط تنگاتنگي دارد
و دشت گرمسار و از غرب نيز  اساناتي لوههاشرق به كو

جانوراني كه . طح حومه غربي تهران راه داردبه نواحي مس
قصد مهاجرت از شرق به غرب يا بالعكس داشته يا دارند 

اين جريان ژني  ،مجبور به گذر از اين منطقه هستند بنابراين
كه به طور مداوم از منطقه انجام مي گيرد، مي تواند 

پس . ثير قرار دهدأموجودات بومي منطقه را بسيار تحت ت
بسيار  مي تواندتيك جمعيت موجودات منطقه مطالعه ژن

بنابراين كشور ايران و بالاخص شهر . حائز اهميت باشد
تهران نه تنها از جنبه هاي سياسي و اقتصادي بلكه از جنبه 
هاي زيستي و جانوري نيز از موقعيت و جايگاه بسيار 

  . استراتژيكي برخوردارند

اي پژوهش حاضر تشخيص و شناسايي گونه ههدف از 
تهران با استفاده از توالي ناحيه كنترل ژنوم  مختلف رت در
در  Rattusبررسي مولكولي موشهاي جنس  ميتوكندريايي و
گانه تهران مي باشد كه مي تواند اطلاعات  مناطق بيست دو

آنها ارائه دهد و با مقايسه  ءاساسي در مورد تفاوتها و منشا
، ر ساير مناطق دنيااين داده ها با نتايج حاصل از مطالعات د

مي توان در مورد منشا و نحوه پراكندگي آنها در سراسر 
همچنين بر روي . دنيا نيز ايده هاي صحيح تري بيان كرد

خصوص تهران از نظر مولكولي مطالعه ه ي ايران و برتها
زياد و در خوري انجام نشده و نياز به اين مطالعات براي 

ضروري به نظر  مبارزه با اين حيوانات بيش از پيش

 علاوه يافتن محل تجمع، محل توليد و تكثيره ب. رسد مي
كلنيها در اين منطقه، يافتن مسير مهاجرت، و ورود آنها به 
شهر، بررسي ژنتيك جمعيت آنها و در صورت امكان 

  .مي باشد پژوهشتخمين زمان حضور آنها از اهداف ديگر 

  روشها مواد و
به منطقه تهران بزرگ  17رت از  229تعداد : هانمونه 
ساماندهي  شركتزير نظر ه اي قپيمانكارهاي منطوسيله 

در سالهاي  تهرانوابسته به شهرداري  شهر صنايع و مشاغل
تله هاي زنده گير شكار شده و با به وسيله  1389و  1388

طور ه درج منطقه و محل شكار نمونه ها بر روي قفسها ب
واقع لكولي ونوري مجازنده به آزمايشگاه بيوسيستماتيك 

در دانشكده علوم زيستي دانشگاه شهيد بهشتي منتقل 
نحوه پراكنش نمونه ها درمناطق  1در جدول  .شدند

 22علاوه تعداد ه ب .مختلف تهران نشان داده شده است
و  هدانلود شد Genbankاز ترادف مربوط به رت نروژي 

 رايب. آناليز داده ها انجام شدبه همراه ديگر نمونه ها 
 يرتهانمونه از  4تعداد  Outgroupگروه  استفاده به عنوان

R. exulans، R. praetor ،R. tanezumi  ،R. rattus  نيز از
Genbank گرديد دانلود.   

 –روش فنل به وسيله ژنوم كامل رت :  DNAاستخراج 
و  DNAبراي اطمينان از وجود  .استخراج شدكلروفورم 

روليتر از محلول استخراج ميك 5تعيين كيفيت آن مقدار 
DNA  1بر روي ژل ميكروليتر بافر لودينگ  3به همراه را 
به وسيله آگارز شارژ كرده و پس از رنگ آميزي  درصد

اتيديوم برومايد ژل مطالعه شده و حضور يا عدم حضور 
 DNAنشان دهنده كيفيت  كه باندها و شدت و قطر باندها

ومتر نانودراپ غلظت اسپكتروفتبه وسيله . بررسي شد، بود
DNA تعيين و غلظتهاي مورد نياز براي انجام  در محلول
PCR  )15 محلولهاي . تهيه شدند) نانوگرم بر ميكروليتر

 -20طولاني در فريزر  به مدتتهيه شده براي نگهداري 
  . گذاشته شدند
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  ه و سوشهاي آزمايشگاهينحوه پراكنش هاپلوتيپها وتعداد آن در هر منطقه در مناطق مورد مطالع -1جدول 

 سوشها 19 18 17 16 15 14 13 12 9 8 7 6 5 4 3 2 1 منطقه هاپلوتيپ

1 4 3 7 18 3 4 6 3 15 3 3 10 4 3 
2 1 
3 12 1 6 2 2 18 4 3 3 1 2 
4 1 1 15 1 1 1 
5 2 2 1 
6 1 
7 1 
8 1 
9 3 1 1 2 

10 1 1 1 
11 1 1 
12 1 
13 2 
14 1 
15 1 
16 1 
17 1 
18 1 
19 1 
20 1 
21 1 
22 1 1 1 
23 1 
24 1 
25 1 
26 6 
27 2 
28 1 
29 1 
30 2 
31 1 
32 1 
33 1 

                   

ابتدا ترادف پرايمرهاي مورد  PCRبراي انجام : PCRانجام 
براي  )15( 2007و همكاران در  Robinsنياز از پژوهش 

شركت به رت برگرفته و  ميتوكندري D-Loopناحيه 
تكثير قطعه اي از . داده شد هاآن ساختسيناژن سفارش 

 PCRدستگاه به وسيله كندري تواز مي D-Loopژنوم ناحيه 
انجام  اوليه مواد ميكروليتر از 45 از با استفاده peqlabمدل 

به  dNTP، ميلي مولار 15 با غلظت Mgcl2: شد كه شامل
، ميكروليتر 5 به مقدار X 10 بافر، ميلي مولار 15 مقدار

پرايمر از ، يونيت 5 به مقدار Taq polymeraseآنزيم 

آب و نانوگرم 50 به مقدار DNA، مولار ميكرو 5 هركدام
 .ميكروليتر 5/36 مقداره ب ميلي كيو

نيز شامل يك مرحله دناتوراسيون اوليه  PCRشرايط انجام 
 سيكل مرحله 30دقيقه و  5 به مدتدرجه  94در دماي

ثانيه،  30 به مدتدرجه  94تكثير كه شامل دناتوراسيون 
ثانيه و  30 به مدت 60له اتصال با درجه حرارت حمر

ثانيه و  60 به مدتدرجه  72مرحله طويل سازي با دماي 
با درجه  DNAدر نهايت مرحله تكميل زنجيره هاي ناقص 

  .دقيقه بوده است 5 به مدتدرجه  72حرارت 



 1394، 2، شماره 28جلد                                          )                                 مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

228 

ميكروليتر از محصول آن با  5 مقداربه  PCRپس از انجام 
 درصد 1بر روي ژل ) Gاورانژ ( لودينگ  بافرميكروليتر  3

نيم ساعت به آن اجازه ران  به مدتآگارز شارژ شده و 
ساعت  1 به مدتاتيديوم برومايد به وسيله سپس . داده شد

دستگاه به وسيله رنگ آميزي و پس از شستشو با آب مقطر 
آن براي مطالعه بيشتر عكس گرفته  ژل خوان بررسي و از

اين براي اطمينان از اينكه آيا قطعه ژن مورد بررسي . شد
ميكروليتر  3درستي تكثير شده است يا نه مقدار ه ب تحقيق

نيز دركنار نمونه هاي  bp 100با قطعات  DNA ladderاز 
پس از اطمينان از اينكه قطعه . ژل ران شد آزمايشي بر روي

PCR  قطعه مورد نظر است و هيچ باند اضافي شده همان
بر  ورد مطالعهدر بالا يا پايين باند مربوط به ژن كانديد م

در فريزر  PCRما بقي محصولات ، روي ژل ديده نمي شود
نمونه  229نمونه از كل  192 تعداد. نگهداري شدند - 20

در دانشگاه و  از مناطق مختلف مورد بررسي انتخابرت 
  . تعيين ترادف شد فرانسه، 2مونپليه 

در اين مطالعه براي آناليز آماري داده ها از : آناليز داده ها
براي مرتب كردن ترادف . نرم افزارهاي مختلفي استفاده شد

 )Mega 5 )19 افزار تواليهاي مربوط به نمونه ها از نرم
نرم افزار به وسيله مرتب كردن تواليها  زپس ا. استفاده شد

با همين برنامه ، چشم و با دست به وسيلهو پس از آن 
درختهاي فيلوژني با استفاده از متد حداكثر تشابه 

Maximum likelihood دست آوردن ه براي ب. ترسيم شدند
درصد اطمينان صحت درختهاي رسم شده از روش 

Bootstraping دور  1000از ميزان  كه معمولاً، استفاده شد
اي آناليز داده ها به بر. از آن در اين پژوهش استفاده مي شد

 Arlequin3. 1 منظور مطالعه ژنتيك جمعيت از نرم افزار

درصد تنوع . استفاده شد )17( DNASP 5 . 1 و )3(
تعداد هاپلوتيپ ،  (H)تنوع هاپلوتيپي ،  (Pi)نوكلئوتيدي 

 Mismatch)و آزمون عدم انطباق پراكنش  Tauارزش ، ها

Distribution) ن رشد جمعيت كه به منظور تخمين ميزا
اين به وسيله همگي ، مي روددرگذشته و تغييرات آن بكار 

) Splittree  )2 از برنامه كمپلكس. دست آمده نرم افزارها ب

رسم درخت هاپلوتيپي بدون ريشه نيز براي مطالعه براي 
. وضعيت و حالات هاپلوتيپها نسبت به همديگر استفاده شد

  .استفاده شد Excelاررسم جداول و گرافها از نرم افزبراي 

  نتايج

از كل  :D-Loopشناسايي نمونه ها با استفاده از ترادف 
  نمونه آناليز شده تنها يك نمونه مربوط به گونه 192

R. rattus  و بقيه مربوط به گونه بودهR. norvegicus 
از ديگر گونه هاي رت كه در مناطق مختلف آسياي . ندسته

د، در تهران موردي نبه وفور يافت مي شو يجنوب شرق
به دليل كار گذاشتن تله  بيشتر علت اين اتفاق. يافت نشد

و محدود بودن نمونه برداري به مناطق ها برروي زمين 
  .مي تواند باشدداخل شهري 

 24آناليز ها نشان داد كه در كل : آناليز ژنتيك جمعيت
در رت نروژي مطالعه شده نمونه  191 ميان درهاپلوتيپ 

 22 هاپلوتيپ از ميان 9 دارد كه به همراه وجودتهران 
تعداد  ،دانلود شد Genbankاز  سوش كهنمونه رت 
اين نحوه پراكنش  1 جدول شماره .رسيد 33هاپلوتيپها به 

ه و نمونه هاي بمنطقه مورد بررسي  17در را هاپلوتيپها 
از  .را نشان مي دهدبانك اطلاعات ژنومي  دست آمده از

بيشترين مقدار  4و 3، 1 شماره هاي اميان اين هاپلوتيپه
 33هاپلوتيپ از كل  21تعداد . فراواني را دارا هستند

 12. هاپلوتيپ هر كدام فقط دريك منطقه ديده مي شوند
يا چند منطقه هستند  2مشترك بين  به صورتهاپلوتيپ 

ه پراكنش آنها در مناطق مختلف تا حدودي وبه طوريكه نح
 1كه در جدول  همان طور. ندك از قاعده خاصي تبعيت مي

ا همديگر همجوار هستند شود مناطقي كه ب مشاهده مي
تنوع  عموماً. ي مشترك بيشتري هستندهاپلوتيپهاداراي 

اپلوتيپي در مناطق حاشيه اي تهران خيلي بيشتر است با ه
 طق آناليز شده استااينكه تعداد نمونه هايي كه از اين من

 هاپلوتيپهافراواني  .ندارنداوت فاحشي با مناطق مركزي فت
هاي پبراساس تقسيم بندي آنها به دو گروه عمده هاپلوگرو

A  وB  قابل مشاهده است 2در جدول.  



 1394، 2، شماره 28جلد                                          )                                 مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

229 

سوشها بيشتر در  همچنين اين جدول نشان مي دهد كه. اين جدول نشان دهنده مناطق و تعداد هاپلوتيپها و كلادهاي موجود در آن است -2جدول 
  .هستند Aهاپلوتيپ ازآن جز كلاد 4رند و تنها قرار مي گي Bكلاد 

 كلاد تعداد شماره هاپلوتيپ منطقه كلاد تعداد شماره هاپلوتيپ منطقه

1 

1 4 A 
14 

1 15 A 

3 12 B 3 4 B 

4 1 A 
15 

1 3 A 

9 3 B 3 3 B 

10 1 A 16 4 1 A 

2 

1 3 A 

17 

1 3 A 

12 1 A 4 1 A 

13 2 A 5 2 B 

3 
1 7 A 11 1 B 

9 1 B 17 1 A 

4 

1 18 A 

18 

1 10 A 

3 1 B 3 3 B 

9 1 B 4 1 A 

15 1 A 8 1 A 

5 
1 3 A 18 1 B 

16 1 A 21 1 A 

6 

1 4 A 22 1 A 

3 6 B 

19 

1 4 A 

4 1 A 3 1 B 

7 3 2 B 10 1 A 

8 
2 1 B 19 1 A 

3 2 B 20 1 A 

9 

1 6 A 

 سوشها

1 3 A 

5 2 B 3 2 B 

6 1 A 5 1 B 

10 1 A 25 1 B 

11 1 B 26 6 B 

12 

1 3 A 27 2 B 

4 15 A 28 1 B 

7 1 A 29 1 B 

14 1 A 30 2 B 

22 1 A 31 1 B 

13 

3 18 B 32 1 A 

9 2 B 33 1 B 

22 1 A 

23 1 B 

24 1 B 

باتوجه به اينكه آناليزهاي فيلوژنتيك نشان دهنده دو 
متمايز است، اين دو هاپلوگروپ هر  هاپلوگروپ كاملاً

. يك گروه مجزا مورد مطالعه قرارگرفتند به عنوانكدام 
. آمده است 3درصد تنوع ژنتيكي براي هر گروه در جدول 

كه مشاهده مي شود در كل تنوع نزد اين  همان طور
درصد تنوع . شهر تهران بسيار پايين استجانوران در 

و در گروه  51/0حدود  Aبراي هاپلوگروپ  (h)هاپلوتيپي 
B 6/0  مي باشد و ميزان تنوع نوكلئوتيدي در هاپلوگروپ
A  و در گروه  0011/0حدودB 0036/0  كه تمام اين داده

ن داراي تنوع ي تهرارتهاها مبين اين حقيقت است كه 
داراي فركانس  4و  3، 1ي هاپلوتيپها .بسيار پاييني هستند

مي باشند،  هاپلوتيپهابسيار بالا با تفاوت معني داري با بقيه 
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   .مشاهده مي شودمنطقه  3 ءتقريبا درتمام مناطق جز 1هاپلوتيپ  كه به طوري
  

 D-loopناحيه ، با استفاده از سكانس ترادف (H)، تعداد هاپلوتيپها (k)، ميانگين تنوع نوكلئوتيدي )Pi(و نوكلئوتيدي) h(تنوع هاپلوتيپي -3جدول 
و  Fu’s Fsو  Tajima’s Dدر داخل پرانتز و همچنين نتايج آزمونهاي  Pو ارزش  Tau ،SSD  ،Raggedness indexمقادير . ژنوم ميتوكندري

  .آنها در داخل پرانتز نشان داده شده است Pارزش 
Haplogroups 

Sample 
size 

H h pi k Tau 
SSD 

(p-value) 
Raggedness 

index(p-value) 
Tajima'sD   
(p-value) 

Fu's FS (p-
value) 

HGA 126 17 0.5109 0.001148 0.577509 0.7715 
0.00022 

(0.86200) 
0.03457 

(0.45300) 
-1.75085     
( 0.00900 ) 

-1.19101 
(0.11600 ) 

HGB 87 16 0.6044 0.003564 1.792681 5.5918 
0.07965 

(0.79000) 
0.11475 

(0.44000) 
-15.95292   
( 0.00000 ) 

-5.46322 
(0.02500 ) 

TOTAL 213 33 0.7638 0.009064 4.595314 9.1231 
0.06190 

(0.10000) 
     0.08563      

(0.09000 ) 
-0.10357 
(0.54200) 

-8.73305 
(0.03100) 

 

 

 

يا تمام  Totalو  HGA ،HGBاين آزمون براي . نوكلئوتيدي هاپلوتيپها تفاوت Mismatch distributionآزمون پراكنش عدم انطباق  -1شكل 
نقطه ها نشانگر مقادير مورد انتظار -ستونهاي آبي نمايانگر مقادير مشاهده شده و خط .نمونه ها انجام شد كه نتايج و تفسير آنها در متن آمده است

  .است

Total 

HGB HGA 
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اين : )ها جمعيت وضعيت زماني ( آناليزهاي دموگرافيك
در زمان گذشته و  جمعيتها آناليزها براي مطالعه وضعيت 

رشد يا كاهش اندازه آنها و تخمين زمان شروع اين افزايش 
و يا كاهش با استفاده از نرخ موتاسيون و تئوري ساعت 

 مقدار تفاوتاين آزمون با استفاده از . مولكولي است
لعه شده انجام هاپلوتيپها نزد تمام افراد مطا نوكلئوتيدهاي

 Mismatchآزمون پراكنش عدم انطباق يا . مي شود

Distribution (MMD) شكل ( براي اين منظور انجام شد
 Pو ارزش  Tau ،SSD  ،Raggedness indexمقادير . )1

نتايج اين آزمون . نشان داده شده است 3هركدام در جدول 
و تمام نمونه  HGBو  HGAي ههانشان داد كه براي گرو

بنابراين اين  .با همديگر تئوري صفر را نمي توان رد كرد ها
ه ب نتايج آزمونهاي ديگري .گروهها در حال افزايش هستند

دليل معني دار ه بنيز  )4( Fu’s Fsو  )Tajima’s D )18 نام

 HGAدر آنها نشان مي دهد كه هر دو گروه  Pبودن ارزش 
بارور درگذشته نوساناتي در تعداد افراد زايا و  HGBو 

دست آمده از اين آزمون ه ب Tauمقادير . خود داشته اند
به تهران و تبديل شدن آنها  رتهابراي تخمين شروع ورود 

با استفاده از . به مشكل جدي، مورد استفاده قرار گرفتند
درصد موتاسيون در ژن  uكه در آن  Tau = 2utفرمول 

تي زمان شروع رشد جمعيت يا به عبار tدرميليون سال و 
ورود آنها به شهر و تبديل شدنشان به معضل آفت شهري 

، HGAسال براي  700 محاسبات زماني در حدود. است
سال براي تمام نمونه هاي  9000و  HGBسال براي  5600

ه در آن نرخ موتاسيون كدهد  موجود در تهران نشان مي
 2008و همكارانش در  Robinكه  استدرصد  5حدود 
   .)16(ذكر كرده اند رتها ريژنوم ميتوكند براي

 

 

 9
 23
 3

 18
 2

 24
 5
 11

 25
 26
 30

 31
 28

 33
 27

 29
 16

 32
 20
 14
 6
 4

 21
 19

 22
 1
 7
 8
 10
 15

 17
 12
 13

 NC 012389ex
 NC 012461praetor

 NC 012374rattus
 NC 011638tanezumi97

64

73

84

71

55

70

58

100

0.02  

درخت بهينه حاصل از  :  Maximum-likelihood با استفاده از روش ميتوكندري D-Loopدرخت فيلوژنتيكي هاپلوتيپها مربوط به  -2شكل
bootstrap )1000 نشان داده نشده اند 50درصدهاي زير (ترسيم شده است كه درصدهاي مربوطه در كنار شاخه ها نوشته شده است ) تكرار.(  

HGB

HGA



 1394، 2، شماره 28جلد                                          )                                 مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

232 

  
وجود دو . ا با يكديگر استرسم شده با تنظيمات پيش فرض نرم افزار كه نشان دهنده رابطه هاپلوتيپه NeighbourNetدرخت بدون ريشه  -3شكل 

خطهاي عرضي وصل كننده شاخه هاپلوتيپها به همديگر نشان دهنده هوموپلازي محدود بين هاپلوتيپها . مشخص است گروه متفاوت در اين شكل كاملاً
 .است

 Maximum درخت رسم شده به روش : آناليز فيلوژنتيك

Likelihood  نشان دهنده وجود دو لاين   2در شكل
ف رت در تهران است كه با يكديگر اختلاف زيادي مختل
نمونه يافت  87در  HBGنمونه و  126داراي  HGA. دارند

 HKY+Gاين درختها با استفاده از مدل تكاملي . مي شود
درنظر  11/0در آن حدود  Gكشيده شده است كه مقدار 

در  Outgroupگروههاي خارجي يا . )13(گرفته شده است 
رتهايي است كه بيشتر در آسياي جنوب اين درختها شامل 

 ,R. rattus: اين رتها شامل. شرقي پراكنش زيادي دارند

R.exulans, R. tanezumi  وR. praetor در . مي باشند
كه رابطه  NeighbourNetدرخت بدون ريشه  3شكل 

فيلوژنتيك بين هاپلوتيپها را نشان مي دهد، نمايانگر دو 
اين گروهها كه . اي تهران استمتمايز نزد رته كلاد كاملاً

هستند به صورت معني داري از  HGBو  HGAهمان 
  . يكديگر متفاوت هستند

  بحث و نتيجه گيري

طور كه در مقدمه ذكر شد استفاده از داده هاي  همان
مولكولي براي شناسايي گونه ها و زيرگونه هاي خيلي از 

كه  رتهاخصوص در مورد ه جانوران اجتناب ناپذير است، ب
به وسيله دليل داشتن گونه هاي كريپتيك ه اين جانوران ب

ب و نقص يمطالعات مورفولوژيك شناسايي دقيق و بي ع
با توجه اينكه براي نمونه در مطالعه حاضر . نمي شوند

برداري از تله هاي زنده گيري استفاده مي شد كه به منظور 
تلف پيمانكاران در مناطق مخبه وسيله  رتهامبارزه و كشتن 

رود كه نمونه  نابراين انتظار ميبتهران گذاشته مي شدند، 
ها فقط از داخل شهر گرفته شده باشند و گونه ها و 

در اين  ،ان همزيست نيستندسزيرگونه هاي ديگر كه با ان
از طرف ديگر بنا به عادت . ارد نشوندونمونه برداري 

ن بنابراي ،همواره تله ها در كف زمين قرار داده مي شوند
كه بيشتر در سقفهاي  R. rattusل گونه ثيي مرتهاگرفتن 

كه  همان طور. كاذب زندگي مي كند كمتر اتفاق مي افتد
 192نمونه گرفته شده كه  229در بخش نتايج اشاره شد از 

رت  تعيين توالي شدند، فقط يك مورد گونه از آنها مورد
به  مشاهده شد و از گونه هاي ديگر نيز R. rattus سياه يا

 191از ميان . هيچ عنوان در شهر تهران مشاهده نشده است
تعلق  R. norvegicusنمونه باقي مانده كه همگي به گونه 

شكلهاي مربوط . مايز ديده مي شودتدارند دو گروه كاملا م
درخت بدون ريشه و  MMDبه درختهاي فيلوژنتيك، آناليز 

NeighbourNet  ا يكديگر ب هاپلوتيپهاكه نشان دهنده رابطه
نمايانگر اين واقعيت است همگي شواهدي هستند كه 

متفاوت  ه در شهر تهران بدون شك دو گروه كاملاًكهستند 
متعددي  عاتاز طرف ديگر مطال. از رت نروژي وجود دارد

HGA  HGB 
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ي حد اقل سه انشان داده است كه گونه رت نروژي دار
به اين سه زير گونه . )12( زيرگونه متفاوت مي باشد

 Rattusو Rattus norvegicus norvegicusي نامها

norvegicus albicans  وRattus norvegicus caraco 

(Pallas, 1779) حال كدام گروه از . گذاري شده اند نام
يي كه در تهران يافت مي شوند به كدام زيرگونه تعلق رتها
. توان به آن جواب داد الي است كه هنوز نميؤس ؟دارند

ه هنوز محققي از نظر مولكولي اين علت آن اين است ك
زيرگونه ها را مطالعه نكرده است و داده ها در بانك ژني 
مبني بر اينكه كدام زيرگونه داراي كدام ترادف ژني است، 

سعي بر آن است كه حال حاضر  درلذا . وجود ندارد
ي رتهاو با ادامه كار بر روي  جواب سؤال را پيدا كرده

مورفومتريك و مورفولوژيك  - ك متريتهران و مطالعه ژئو
  . گرددمي  سعييگيري اين سريمطالعات پاز طريق 

نشان داد كه اين  رتهاژنتيك جمعيت مربوط به آناليزهاي 
. جانوران داراي تنوع ژنتيكي بسيار پايين در تهران هستند

تنوع هاپلوتيپي و نوكلئوتيدي و همچنين تعداد بسيار كم 
يسه با مطالعات ديگري كه در تهران در مقا هاپلوتيپها

بسيار  ،خانگي انجام داده اندي موش روپژوهشگران بر 
مثال رجبي مهام و همكاران در سال  به عنوان. پايين است

با مطالعه بر روي تنوع ژنتيكي  )14( 2011و  2008
ه در بعضي مناطق كموشهاي خانگي ايران مشاهده كردند 

استان سيستان و ل در نوان مثاعه ب. تنوع بسيار بالاست
قطعه موشي كه از دو خانه مجاور هم  22بلوچستان در ميان
هاپلوتيپ در ميان آنها يافت شد در  17گرفته شده بودند 

 191از كل تهران  شهر ني كلارتهاكه در مورد  صورتي
دليل اين امر تا حدود . هاپلوتيپ پيدا شد 24قط نمونه ف
شهرداري تهران  مربوط به مبارزات پيگير مي تواندزيادي 

يت آنها توانسته عبر عليه اين جانور باشد كه با كنترل جم
درحقيقت . است تنوع ژنتيكي را تا اين حد پايين نگاه دارد

Bottelneck  هاي متعددي كه براي اين جانور در گذشته
ي تهران امروزه رتهااتفاق افتاده است، باعث شده است تا 

توان ارائه  ديگري كه مي دليل. نچناني نداشته باشندآتنوع 

اثر  تواند مربوط به نوعي داد اين است كه علت مي
يعني اينكه . باشد Founder Effect ي بنيانگذار ياجمعيتها
يي كه وارد شهر تهران شده اند داراي تنوع رتهااولين 

و با گذشت زمان اين تنوع  ژنتيكي بسيار پاييني بوده اند
 اين تحقيقتئوري اوليه . تهمواره پايين نگه داشته شده اس

نيز همانند بسياري از افراد كه اعتقاد دارند اين جانور يك 
و مطالعات مورفولوژيك در  )1(( گونه مهاجم است

وارد ايران و تهران شده است،  و اخيراً )دانشگاه مشهد
 ولي با يك نگاه به نتايج اين پژوهش مي. بودنظر همين 

 مي تواندي تهران نرتهاه توان گفت كه اين تئوري براي هم
 در تخمين زمانهاي شروع افزايش رشد . درست باشد

مين زده شد خسال ت 700كه  HGA براي گروه جمعيتها
 اخير سال 700تا  500 در شايد اين حدس درست باشد و

كه  HGBاين گروه وارد تهران شده باشند، ولي در مورد 
اصحيح سال پيش است، اين گفته ن 5600 آن زمان تخميني

 يشرقهمسايه ي كشورهاي رتهاسفانه در مورد أمت. است
ايران مطالعه مولكولي انجام نشده است و داده اي در بانك 

جغرافياي تكاملي كاملي انجام  ژني وجود ندارد تا مطالعه
شود و اينكه آيا اين جانوران از طريق بندرها و واردات 

زميني  صورت بهمواد غذايي وارد ايران شده اند و يا اينكه 
ولي . و در زمان بسيار قديم وارد ايران شده اند، ثابت شود

توان گفت كه با توجه  با تكيه به داده هاي همين مطالعه مي
به قدمت حداقل يكي از سويه هاي رت تهران شكي نيست 
كه اين جانوران در دوره پس ازآخرين يخبندان جهاني كه 

ن و تهران شده اند سال پيش پايان يافت، وارد ايرا 12000
در بالا ذكر شد دليلي كه ه شان ب ولي مسير مهاجرت

ييد كننده اين گفته مي تواند مطالعات أت. مشخص نيست
 موش خانگي و )16و  15(متعددي باشد كه بر روي رت

   .انجام شده است )14(

بومي  در مورد تقريباً تحقيقي اين مطالعهبنابراين اگر نظر 
 HGBدر مورد  پذيرش گرددنوران بودن بخشي از اين جا

داراي تعداد هاپلوتيپ كمتري  كه قدمت بيشتري دارد ولي
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توان گفت كه ممكن است براي اين گروه دو  است، مي
  :اتفاق افتاده باشد

ثرتر ؤات كنترل جمعيتي براي اين گروه مرزاول اينكه مبا
داراي خصوصيتي هستند كه  بوده است و اين گروه ذاتاً

  .مي آيند به نظرتر  قابل كنترل

 دوم اينكه اين گروه در مقابل زيرگونه مهاجم كه جديداً
وارد تهران شده است، ميدان مبارزه را در حال واگذار 

در دراز مدت ممكن است  كه به طوري. كردن مي باشد
آناليز داده هاي . پيروز ميدان گروه مهاجم تازه وارد باشد
حجم ش بودن دموگرافيك نشان دهنده در حال افزاي

و براي مبارزه و به  هستند تازه وارد HGA جمعيت گروه
بايستي تدابير برنامه دار و  جمعيتهاكنترل درآوردن اين 
  .منظمي انديشيده شود

كه نشان دهنده نحوه پراكنش  1 جدولبا يك نگاه به 
در مناطق مختلف تهران است، ملاحظه مي شود  هاپلوتيپها

اي  ي مربوط به مناطق حاشيهكه بيشترين تنوع هاپلوتيپ
در اين  احتمالاً. مي باشد 19و  18، 13، 4، 1: تهران مانند

مناطق شرايط رشد و پرورش اين جانوران خيلي مساعد تر 
نيز داراي رفت آمد  12و  9مناطق . از مناطق ديگر است

فراوان مسافرين و مراكزي است كه در ارتباط تنگاتنگ با 
در اين . يا وجود رستورانهاستخريد و فروش مواد غذاي 

ضلاب يا دفع فا بهداشتي دليل عدم رعايت اصوله مناطق ب
محيط بسيار مناسبي براي اين  ،مواد دور ريختني غذايي
به عملا اين مناطق  كه به طوريجانوران مهيا مي كند 

توانند  در تهران مي رتهامراكز وجود كلنيهاي  عنوان
  .محسوب شوند

  سپاسگزاري

 ساماندهي شركتبه وسيله يق از طريق يك پروژه ين تحقا
مين أتوابسته به شهرداري تهران  شهر صنايع و مشاغل

از تمام كساني كه در نمونه برداري . اعتبار مالي شده است
سركار خانم  ، خصوصاًو انجام اين تحقيق ياري رسانده اند

قدرداني  ،خاطر توصيه هاي ارزشمندشانه بميرزايي مهين 
  .مي شود
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Abstract 

Today, the rats are considering as an important laboratory model and from another 
aspect, as very important potentially dangerous pest. Rats reseach, especially to identify 
them, their genetics of populations and phylogeography, using morphological and 
especially molecular techniques is a necessity. This study performed using D-Loop 
region of mtDNA to identify them and study genetic of Tehran metropolis rats and the 
results showed presence of only the black and brown rat species in Tehran. Among the 
229 samples, only one sample was the black rat and remians diagnosed as the brown 
rats belonging to two different subspecies probably. Demographic and population 
genetics analyses showed that these animals have a very low genetic diversity and the 
two different groups have entered Iran in different times: The estimated time for the 
first or newer group and for older group was about 700 and 5600 years, respectively. 
The data also revealed that Tehran's rat populations have had an expansion period in 
past but one could see the well-done controls in the past, too. The districts such as 18, 
19, 13, 12, 9, 4 and 1 have much more groups of rats and could be the niche of colonies. 
Key words: Population Genetic, D-Loop, Brown rat (Rattus norvegicus). 

  


