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در  (Calomyscus)ي جنس زيبا موشجمعيتهابررسي وضعيت آرايه شناختي و تبارزائي 
  CO1ميتوكندريايي ژن  با استفاده از داده هايايران فلات 

  1منصور علي آباديان و 2و1جمشيد درويش، *،1سعيد شهابي
  گروه زيست شناسيدانشكده علوم، مشهد، دانشگاه فردوسي،  1

 كاربردي شناسيجانورپژوهشي مركز ،  مشهد، دانشگاه فردوسي، دانشكده علوم 2

 4/3/90: تاريخ پذيرش  25/5/89: تاريخ دريافت

  چكيده

 بر اساس مطالعات بعدي خصوصاً ولي هشد معرفي C. bailwardiگونه تنها با نخست  كالوميسكوس يا زيباموش،جنس 
 .C :از عبارت اند ان پراكنده اند ودرايرآن پنج گونه  كه. ه استشد شناساييدر اين جنس  ، هشت گونهمطالعات كروموزومي

bailwardi C. grandis, C. elburzensis, C. urartensis, و C. hotsoni.  به منظور بررسي وضعيت آرايه شناختي
نمونه  25 (CO1)ژن ميتوكندريايي  توالي .گرديد جمع آوري  ده منطقهاز  نمونه 76 تعدادي مختلف اين جنس در ايران جمعيتها

احتمال و حداكثر (Maximum Parsimony) ، حداكثرپارسيمونيBayesian تبارشناسي آناليزهايجهت  نوكلئوتيد 637 با
(Maximum Likelihood) مي ييد أرا ت زيباموشفوق الذكر هاي گونه  نومي امروزيوتاكس ،مولكولي داده هاي .استفاده گرديد

محدود به شمال شرق ايران نبوده بلكه  C. elburzensisلكولي علاوه بر اين نشان مي دهند كه پراكنش گونه وداده هاي م .كند
زيبا موش يزد به عنوان يك ايزولاي ايران در استان يزد نيز پراكنده اند و نشان مي دهد كه جمعيت  تا ارتفاعات مركزي 

 اصلي و شاخهد زيبا موش در ايران داراي جنس ،از ديدگاه تبارشناسي .جدا قرارمي گيرد از رشته كوه هاي البرز كاملاً جغرافيايي،
كه بيانگر  است  C. hotsoniو  C. bailwardiشامل جنوبي  شاخهو  C. grandis ،C. elburzensisشامل  شمالي شاخه. است

   .اكنش آنها درفلات ايران مي باشدنفوذ و پر

 CO1,Rodentia, Calomyscidae ، سيستماتيك، فيلوژني ،زيباموش :واژه هاي كليدي

 dna1390@gmail.com: ي، پست الكترونيك09380029573: نويسنده مسئول، تلفن *

  مقدمه
يك جنس با  داراي  (Calomyscidae)يانزيباموشخانواده 

 گونه مي باشد هشت و كالوميسكوس يا زيباموش نام
 بهC. bailwardi با تنها گونه مدتها زيباموش جنس  .)24(

درنظرگرفته مي   (monospecies)تك گونه جنسي عنوان
، ماير و )1979(و همكاران  ورنتسو). 20و  6، 5، 4(شد 

و ، گرافوداتسكي )1998(، لبدو وهمكاران )1796( ماليكو
و  پاولينو و )2002(مورشد و پاتون  ،)2000(همكاران 

زيرگونه  ،اين جنس مجدددر بررسي  )1995(همكارانش 
مجزا در  هاي گونه را به عنوان .bailwardi Cگونه هاي 

 به عنوان هامسترهاي سابقااعضاء اين خانواده . نظر گرفتند
در زيرخانواده كريسيتينه يا با  شبه موش دم دراز يا

براساس  قبلاً .)3( نئوتوميدهاي آمريكا قرار مي گرفته اند
آنها تصور مي شد كه اين  اول دندانهاي آسياي باهتش

جوندگان هامستر هستند اما فاقد كيسه هاي گونه اي، غدد 
ها ارتباطي موش زيبا .)24(مي باشند بلنددم داراي چربي و 

فوق  دريك انشعاب قديمي  دارند وهامسترهاي واقعي نبا 
درآخرين رده  .)11( را نشان مي دهند خانواده ميوروئيده
انجام  2005و همكاران در سال  ويلسونبندي كه توسط 
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در خانواده اي مجزا به نام  زيباموشجنس  ،گرفت
 يدهوميوردر فوق خانواده  و  (Calomyscidae)زيباموشيان
غرب  :)1 شكل( افراد اين خانواده دامنه انتشار .قرار گرفت

جنوب  جنوب سوريه، ،كستان، سرتاسر افغانستان و ايرانپا
 در و) 18( دجنوب تركمنستان مي باش غرب و آذربايجان،

 يكوه ها دامنه مرتفع،خشك  و زيستگاههاي صخره اي
از  كه مناطق كوهستاني وخشك  ،نواحي معتدل در واقع

 و نخل، سرو، )بنه( گياهاني مثل بادام كوهي، پسته وحشي
از  .)15و 13( زندگي مي كننداست پوشيده شده بلوط 

پنج گونه آن درايران  هشت گونه موجود در اين خانواده،
، كوههاي C. bailwardi گونهپراكنش  :استپراكنده شده 

در استانهاي  جنوب غرب ايران زاگرس درغرب، جنوب و
كردستان، ايلام، غرب اصفهان، شرق خوزستان، لرستان، 

 .C ).1شكل ( )18( كرمان مي باشدفارس و غرب 

bailwardi اگرس در غرب ايران حقيقي تنها از كوههاي ز
 در C. elburzensisگونه  حالي كه در .استگزارش شده 

جنوبي  دامنه هاياز (كوههاي شمال و شمال شرق ايران 
كوههاي البرز در استان سمنان، حوالي شهر سمنان و 

اسان در از شمال استان خر و اطراف سنگسر به سمت شرق
جنوب تركمنستان و شمال  ،)شمال شرق ايران تا مشهد

پراكنش  ).1شكل ( )18( دپراكنده مي باشغرب افغانستان 
 ،C. grandisگونه  زيباموش،بزرگ ترين و تيره ترين 

) فشم(استان تهران در ، كوههاي البرز مركزيشمال ايراندر
 ).1شكل ( )18( باشد مياستان مازندران در عباس آباد  و

 .C گونه به عنوان زيرگونه اي ازدر ابتدا  اين گونه

bailwardi  اما در ادامه تحقيقات )16 و 3(گرديد معرفي، 
آن را به عنوان گونه اي مجزا ) 1995(و همكارانش  پاولينو

 .Cگونه زيبا موش، كوچك ترين  .طبقه بندي كردند

hotsoni  جنوب غرب در محل تايپ آنحوالي از است كه
گزارش  ايران و استان بلوچستان در جنوب شرق پاكستان

به عنوان زيرگونه اي  اين گونه ).1شكل ( )18( شده است
 و در بعضي منابع هطبقه بندي شد C. bailwardi از  

 5، 4 ،3( در نظر گرفته شده است C. mystaxمترادف گونه 

 آذربايجانجنوب ، C. urartensis گونه پراكنش ).6و 
استان  شمال غرب(ايران  شمال غربو ) نخجوان(

اين گونه از  ).1شكل ( )18( مي باشد )آذربايجان
 .C گونه و C. mystax گونه شبيه به ريختينظر

elburzensis با  مولكولي هتاكنون مطالع). 23( مي باشد
برروي گونه هاي  DNAاستفاده از تكنيك تعيين توالي 

اين مطالعه سعي شده در .انجام نشده است زيبا موشايراني 
كه ژني متداول  CO1 ژن ميتوكندريايي است تا با استفاده از

 وضعيت ،جانوران است مولكوليدر مطالعات آرايه شناسي 
وشاخه هاي ايران  زيباموش گونه هاي سيآرايه شنا

   .مشخص گرددتبارزايشي آن 

 روشها مواد و

در اين  :نمونه برداريجمع آوري نمونه ها و مناطق 
شهرستان از مناطق صخره اي نمونه  24 تعدادمطالعه 

، مشهد )شش عدد(، تربت جام )هشت عدد(ارسنجان 
تله هاي زنده  به كمك )دو عدد(وسراوان ) هشت عدد(

تله ها در شب . جمع آوري گرديد سال يكمدت  در گير
اغلب . جمع آوري شدند كارگذاشته شده و صبح روز بعد

 بعضي موارد از نان و سوسيس سرخ شده در در پفك واز 
روغن حيواني، سيب زميني وخيار به عنوان طعمه استفاده 

درون قفسهايي نگهداري  ،نمونه ها پس از صيد .گرديد
داده  مايشگاه جهت مطالعات بعدي انتقالبه آز شده و
پژوهشي جونده گروه  از بانك بافتينمونه ها  ساير .شدند

كه قبلا  دانشگاه فردوسي مشهد استفاده گرديدشناسي در 
  ).1جدول( توسط اين گروه جمع آوري شده بود

پس از انتقال نمونه ها به : روش هاي آزمايشگاهي
آزمايشگاه از بافت هاي قلب، كبد و ماهيچه آنها قطعاتي 

درصد  96 گرديد و درالكل جدا مولكوليات جهت مطالع
ازنمونه هاي بافتي DNA استخراج ژنوم  .نگهداري شد

 انجام شد قلب يا ماهيچه با استفاده از روش ساده نمكي
براساس اين روش نمونه هاي بافتي پس از قرار . )2(

شامل سولفات دودسيل كه بافراستخراج در درون گرفتن 
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 بود Kليتر پروتئيناز ميلي ميلي گرم در 5/0و   (SDS)سديم
درجه  55ساعت درون انكوباسيون با دماي  12به مدت 

 مراحل بعدي پس از آن. فتگراد قرار مي گر سانتي
 .شدانجام  )2(مربوطه دستورالعمل مطابق با  جاستخرا

ي درگز، جمعيتهاتعداد دو نمونه بافتي از هركدام از 
سرخس، بجنورد، مشهد، تربت جام، كرمان، سه نمونه 

تهران، يزد و  ي ارسنجان،جمعيتهابافتي از هر كدام از 

مورد استخراج  جهتچهار نمونه بافتي از جمعيت سراوان 
از زيرواحد اول ژن  bp 637 تعداد .استفاده قرار گرفت

ز با استفاده ا (CO1)ميتوكندريايي سيتوكروم اكسيداز 
 VF1d(5′-TTC TCA ACC AAC CACپرايمر هاي 

AAR GAY ATY GG-3′  وVR1d  (5′-TAG ACT 

TCT GGG TGG CCR AAR AAY CA-3′)  
   ).17( تكثيرگرديد

 
 ، غرب و)نخجوان(جنوب آذربايجان سوريه،پاكستان، سرتاسر افغانستان، ايران، جنوب  غرب و شمالدر  نقشه پراكنش هشت گونه زيباموش -1شكل 

 ).18(  جنوب غرب تركمنستان

  

  .ي زيباموش به همراه مشخصات مربوط به محل نمونه برداري آنهاجمعيتهاتعداد نمونه هاي صيدشده از  -1جدول 
 مختصات جغرافيايي نام نمونه تعداد جمع آوري كننده محل نمونه برداري

 C. bailwardi 29º 48' N, 53º 14' E 8 شهابي زياد آبادفارس، شهرستان ارسنجان، 

  C. bailwardi  28º 47' N, 56º 20' E 7 درويش، آذرپيرا كرمان،  شهرستان بافت، انجرك
  C. hotsoni27º 18'N, 61º 46'E 7 درويش، شهابي بلوچستان، شهرستان سراوان، پسكوه

 C. elburzensis  31º 40' N, 54º 19' E 8 درويش، سياه سروي  يزد،  اسلاميه و فخرآباد

 C. grandis  29º 48' N, 53º 14' E 6 سياه سروي  تهران، فشم

 C. elburzensis 35º 9' N, 60º 24' E 6 شهابي خراسان، شهرستان تربت جام، نصرآباد

 C. elburzensis 36º 15' N, 59º 34' E 15 سياه سروي، شهابي خراسان،  شهرستان مشهد، خواجه مراد

 C. elburzensis 36º 30' N, 61º 7' E 10 سياه سروي خراسان،  شهرستان سرخس، آق دربند

 C. elburzensis 37º 26' N, 58º 43'E 3 درويش خراسان،  شهرستان درگز، تندوره

 C. elburzensis  37º 29' N, 57º 17' E  6  سياه سروي  خراسان،  شهرستان بجنورد 
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از هر  يك ماكروليترميكروليتر آب ، 21شامل  PCRواكنش 
 (پرايمر µM10( از دو ماكروليتر  وDNA  استخراج
خشك  PCR، درون ظرفهاي حاوي مواد  (ng/µl 100)شده

 )MgCl2 پليمراز و DNA Taq، آنزيم PCR ،dNTPبافر (
برنامه  .كه به صورت آماده خريداري شده بود انجام گرديد

ناتاليا دستورالعمل طبق  CO1براي ژن  PCRانجام 
تعيين توالي ). 17(پيروي گرديد )2006(وهمكاران 
ساس دستورالعمل علي ارب PCR تميز شده محصولات

انجام و براي توالي يابي به ) 2007(آباديان وهمكاران 
  ).1(ماكروژن در كره فرستاده شد شركت كره اي 

به  CO1تواليهاي ژن : مولكوليروشهاي تحليل داده هاي 
 )Bioedite )8 نرم افزاربا كمك  طور چشمي تصحيح  و

سپس آناليزهاي حداكثر . مرتب شدند
 احتمال و حداكثر (Maximum Parsimony)پارسيموني

(Maximum Likelihood) توسط نرم افزار,Mega4    

PAUP 4.0b10 )22( تعيين مدلها و پارامترهاي  .انجام شد
، آزمون مرتبه اي نسبت احتمالاتبه وسيله حداكثر احتمال 

انجام  )21( (Model test)مدل تست  نرم افزار و با كمك
ييدي گره أبراي آزمايش قابليت اطمينان يا آزمون ت .گرديد

به ترتيب در  بارتكرار 2000و 500ها ازبوت استراپ با 
 .استفاده شدوحداكثر پارسيموني حداكثر احتمال آناليز 
  Markov Chain Monte Carloبه روش  Bayesianآناليز 

در  .انجام گرديد Mr Bayes 3.1.1 )10( توسط نرم افزار
به  ، چهار زنجيرهMarkov Chain Monte Carloفرايند 

با درختان نمونه برداري  ميليون نسل، طور همزمان براي دو
با  )به ده هزار درختمنتج شده ( نسل شده در هر صد

آناليزها . راه اندازي شد پيش فرض احتمالاتاستفاده از 
 نده تصادفي انجام گرفت وبرروي يك درخت آغاز كن

 .ز درختان باقيمانده محاسبه شدمقادير احتمالات پسين ا
بين گونه اي و ) Kimura -2- parameter(مولكوليفاصله 

  PAUP 4.0b10)22(درون گونه اي توسط نرم افزار 
تواليهاي  و قطبيت صفات با استفاده ازگرديد محاسبه 

به نمايندگي خانواده  (Mus musculus)موش خانگي

Muridaeهامسترمهاجر ،)Cricetulus migratorius( 
ميكروتوس  و Cricetidaeنمايشگر خانواده 

نمايشگر   (Microtus transcaspicus)ترانسكاسپيكوس
مشخص  ،گروه خارجيبه عنوان   Arvicolainaeخانواده 

 .شد

 نتايج

نمونه  28در  تعيين توالي شده CO1نوكلئوتيد ژن  637از 
، مولكولي آناليز گروه خارجي در سهبا احتساب تواليهاي 

سايت پلي  212سايت مونومورف يا غير متغير و  425
 22تعداد هاپلوتيپهاي به دست آمده . بودند مورف يا متغير

 19عدد بود كه با حذف سه هاپلوتيپ گروه خارجي تعداد 
 60از . تعيين گرديد زيباموشهاپلوتيپ در گونه هاي 

هشت سايت  داراي دو واريانت ،  51سايت  متغير يگانه، 
سايت داراي سه واريانت و يك سايت داراي چهارواريانت 

-Kimura-2)بين گونه ايمولكولي ميانگين فاصله . بود

parameter)  كه دوگونه  بيانگرآن استC. bailwardi و 
C. hotsoni  و سپس دو گونهC. grandis و C. 

elburzensis را از يكديگر نسبت  ژنتيكي كمترين واگرايي
 .C و  C. grandis. نشان مي دهندگونه هاي ديگر  به

bailwardi نيز بيشترين واگرايي را از يكديگر دارا مي
درون گونه اي  مولكولي ميانگين فاصله علاوه بر اين .باشند

درون گونه اي  ژنتيكي واگراييبيانگر بيشترين و كمترين 
  به ترتيب در افراد گونه

 C. elburzensis گونه و C. grandis  2جدول ( است( .  

 ،Bayesianحاصل از آناليز  درخت : Bayesianآناليز 
 زيباموشعه مورد مطال صحت وجود چهار گونه ناهم جاي

را تشكيل دوكلاد اصلي شمالي و جنوبي  ييد كرده وأرا ت
 .C و C. elburzensisدو گونه  كلاد شمالي شامل. مي دهد

grandis  كلاد جنوبي از دوگونه  وC. hotsoni  وC. 

bailwardi  نمونه هاي مربوط  ).2شكل(تشكيل شده است
به مناطق مشهد، سرخس، تربت جام، درگز، بجنورد و يزد 
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بنابراين ناحيه . مي باشند C. elburzensisگونه   هم با
. پراكندگي اين گونه از شمال خراسان تا يزد ادامه مي يابد

، نمونه C. grandisنمونه هاي مربوط به تهران جزء گونه 
نمونه هاي كرمان و  و C. hotsoniهاي سراوان جزء گونه 

. مي باشند C. bailwardiجزء گونه  )فارس( ارسنجان
 ييديأت مقاديرچهار خوشه گونه اي هركدام داراي 

Bayesian  مي باشند و بنابراين قابليت اطمينان  95بالاي
  .)2شكل( آنها بالا و معنادار مي باشند

  

 
و مقادير بوت استراپ ) دوستاره(99، بالاتراز)يك ستاره(95بالاتراز  Bayesianييدي أبه همراه مقادير ت Bayesianدرخت حاصل از آناليز  -2شكل

 .درهردرخت مربوطه مي باشندييد گره ها أكه نشان دهنده ميزان ت) حداكثرپارسيموني/ حداكثر احتمال(مربوط به دودرخت ديگر

  

 در) ضخيم در قطر جدول( و درون گونه اي )نازك در پايين قطر جدول( بين گونه اي (Kimura-2-Parameter)ميانگين فاصله ژنتيكي -2جدول 
  .زيباموش جنس

C. hotsoni C. bailwardi C. grandis C. elburzensis  

    009/0 C. elburzensis  

   001/0 079/0  C. grandis  
  005/0 139/0 138/0  C. bailwardi  

004/0  046/0 130/0 137/0  C. hotsoni  
 

تعداد سايتهاي پارسيموني اطلاع : آناليز حداكثرپارسيموني
سايت آن داراي دو  94بوده كه  152بخش برابر با 

سايت داراي  11و  سايت داراي سه واريانت 47واريانت،  

و  426با  تعداد سايتهاي ثابت برابر .است چهارواريانت
 .مي باشد 60تعداد سايتهاي متغير غيرپارسيموني برابر با 

نهايت درخت  در و به دست آمد درخت پارسيموني 83
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 majority-rule %50)حداكثر پارسيموني اجماع

Consensus)  ييدي بوت أهمراه با آزمون ت
  حاصل از آناليز كه نتايج رسم گرديد )2شكل(استراپ

Bayesian ييد مي كندأرا به خوبي ت .  

مدل براي تواليهاي  پنجاه و شش: احتمال آناليز حداكثر
نوكلئوتيدي مورد آزمون قرار گرفت كه درنهايت براساس 

 AKAIKE INFORMATION CRITERIONمعيار 

(AIC)  مدلGTR+I+G  ي فركانس بازها. انتخاب شد
A,C,G,T  2735/0، 1588/0 ،2783/0به ترتيب برابربا ،

نسبت سايتهاي نامتغير به كل سايتها برابربا  ،2893/0
پارامترشكل (و نسبت سايتهاي متغير به كل سايتها  5454/0

حداكثر  اجماع درخت .مي باشد3436/1برابر) توزيع گاما 
با بوت استراپ  (majority-rule consensus %50) احتمال

  GTR+I+G ، براساس مدل)2شكل( مرتبه تكرار 500
 حداكثرپارسيمونيو Bayesianدست آمده از آناليز ه نتايج ب

 .ييد مي كندأرا ت

 بحث ونتيجه گيري

انجام شده بر  زيباموش مطالعاتي كه تاكنون بر روي جنس
كاريولوژي، مورفومتري و  اساس پراكنش جغرافيايي،

 هگون. است بوده RFLPقديمي شبيه  مولكوليآناليزهاي 
از لحاظ ظاهري شباهت زيادي به  زيباموشهاي جنس 

 دارند و روشهاي مورفولوژيكي، روشهاي مفيد و يكديگر
قابل اطمينان براي تشخيص گونه هاي اين جنس از 

با استفاده از  مولكوليتاكنون مطالعه . يكديگر نيستند
برروي گونه هاي ايراني  DNAتكنيك تعيين توالي 

اين مطالعه از ژن  در. انجام نشده است زيباموش
تبارزايي براي مشخص شدن وضعيت  CO1ميتوكندريايي 
استفاده  به اين علتاين جنس در ايران  و آرايه شناسي

اين ژن خيلي  پرايمرهاي عمومي در تكثير اولاً كه گرديد
ژن  ثانياً. خود را ترميم كنند 5´قوي هستند و قادرند انتهاي

CO1  به نظر مي رسد كه نسبت به ديگر ژنهاي
ميتوكندريايي، داراي محدوده بيشتري از نشانه هاي 

در واقع تكامل اين ژن به اندازه ي . )9( فيلوژنتيكي است
است كه نه تنها سبب جدا كردن گونه هاي  سريعكافي 

روههاي بسيار نزديك به هم مي شود بلكه همچنين گ
. فيلوجغرافيايي درون يك گونه را نيز از هم جدا مي كند

بالابودن سرعت تكاملي  CO1همچنين علت استفاده از ژن 
جانشيني بازي در جايگاه سوم قابل توجه بودن  اين ژن و

حضور پرايمر هاي قوي . مي باشدنوكلئوتيدي در اين ژن 
در اين مكان مي شود دليل  PCRتر شدن  كه سبب آسان

هرسه درخت ). 9( ديگري در انتخاب اين ژن مي باشد
، Bayesianدرخت  وحداكثر احتمال ، حداكثرپارسيموني

و وجود چهار گونه ناهم جا دوكلاد اصلي شمالي و جنوبي 
(Allopatric)  نشان مي دهندرا  زيباموشمورد مطالعه. 

ييدي بوت أآزمونهاي تا همراه ب Bayesian ييديأت مقادير
 و حداكثرپارسيمونيحداكثر احتمال  درخت دو در استراپ

. )2شكل( نشان داده شده است  Bayesianبرروي درخت 
 ييديأت كدام داراي مقادير چهار خوشه گونه اي هر

Bayesian  بنابراين . مي باشند 98و بوت استراپ بالاي
قابليت اطمينان آنها بالا و به عنوان چهارگونه مجزا 

كلاد شمالي  دو. ييد مي شوندأدرهرسه درخت به خوبي ت
بوت و 100برابر Bayesian ييديأت با مقادير نيز وجنوبي

 .ييد مي باشندأمورد تبه خوبي  100و 93استراپ هاي 
نشان مي دهد كه كلاد جنوبي قديمي همچنين اين درخت 

كلاد  در C. bailwardi گونه.تر از كلاد شمالي مي باشد
كه دركلاد  حالي در بودهقديمي تر  از لحاظ قدمت جنوبي
 .C ، گونهشمالي elburzensis اين . قديمي تر مي باشد
پراكنده در فلات  زيباموشفقط برحسب چهارگونه  مطالعه

بنابراين بدون داشتن گونه هاي ديگر . ايران انجام گرديد
ي زيبا گونه هااوليه و مسيرانتشار  ءدرمورد منشا نمي توان

به نظر مي رسد كوير مركزي  .دقيقا صحبت كرد موش
ترين نقش را درجدايي اين دو  وكويرلوت درايران مهم

 .Cپراكنش گونه. داشته اندكلاد شمالي و جنوبي 

elburzensis، ًاز (كوههاي شمال و شمال شرق ايران  قبلا
جنوبي كوههاي البرز در استان سمنان، حوالي  دامنه هاي
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از شمال  ،شهر سمنان و اطراف سنگسر به سمت شرق
جنوب  ،)استان خراسان در شمال شرق ايران تا مشهد

 .)24( بودشناخته شده  تركمنستان وشمال غرب افغانستان
استان  كه نمونه هاي دهد نشان مي مولكولياين مطالعه  اما

باشند و بنابراين دامنه پراكنش اين مي جزء اين گونه يزد 
استان خراسان رضوي، (ايران  از شمال شرق تا مركزگونه 

وجمعيت يزد به  گسترش دارد) خراسان شمالي و يزد
البرزي  افيايي از سمت كوههايعنوان يك ايزولاي جغر

اين گونه وضعيت فيلوجغرافيايي بنابراين . جداست كاملاً
 مولكولينياز به مطالعات  و درايران نامشخص است

  .بيشتري دارد

 :تشكر و قدرداني

وسيله از زحمات آقايان سياه سروي، آذرپيرا و  بدين
كه در امر  همچمين محيط بانان اداره محيط زيست سراوان

تشكر و  كمك نموده اندجمع آوري نمونه هاي زيبا موش، 
اين پروژه ازمحل اعتبارات طرح  .قدرداني مي شود

 توسط (Calomyscidae)تحقيقاتي خانواده زيباموشيان 
جونده شناسي  دانشگاه  فردوسي مشهد گروه پژوهشي 
  .اجرا شده است
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Abstract 

The genus Calomyscus has long been considered monospecies and represented by the 
species C. bailwardi. Recently, eight geographic species have been recognized. Of 
which five species distributed in Iran: C. bailwardi, C. hotsoni, C. urartensis, C. 
elburzensis and C. grandis. A mitochondrial gene (CO1) including 637 base pairs for 25 
specimens of four Calomyscus species was amplified. Maximum Parsimony, Bayesian 
and Maximum Likelihood analyses supported the current taxonomy of four studied 
Iranian species for Calomyscus, i.e., the recognition of the allopatric populations as 
distinct species. The molecular phylogeny derived from analyses of CO1 sequences 
divides the four taxa into two major clades. One clade including C. bailwardi, C. 
hotsoni and other clade is composed of C. elburzensis and C. grandis. The molecular 
data further indicated that C. elburzensis is distributed from northeast to central Iran 
(Razavi Khorasan, Northern Khorasan and Yazd Provinces) and separate Yazd 
population as an isolated geographically population from Elburze Mountains.  

Keywords:  Rodentia, Calomyscidea, Calomyscus, Phylogeny, Systematics, CO1 

 


