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در  )Ruzic, 1983 &Petrov  Mus macedonicus( مقدونيهموش  ييفيلوجغرافيابررسي 
  شمال غرب ايران

  و وحيد عزيزي *حسن رجبي مهام
  علوم جانوري ، گروهزيستي ، دانشكده علومشهيد بهشتي دانشگاهتهران، 

  1/9/90: تاريخ پذيرش    2/6/89: تاريخ دريافت
  چكيده

يزاسيون گونه نو همچنين نحوه مهاجرت و كلو أاز نظر منش جمعيتهاجغرافياي تكاملي  يك ومحدوده گسترش جغرافيايي، ژنت
Ruzic, 1983 Petrov & macedonicus Mus 22 در اين مطالعه تعداد. بررسي شد ،در ايران ،قلمرو اين گونه ترين در شرقي 

 ترادف ژنوم ميتوكندري در ناحيه بررسي. شده عمطال غربي و آذربايجان شرقيهمدان،  يهااستاناز  دم كوتاهمقدونيه موش 

D-Loop  در آن كمي  دم كوتاهمقدونيه  يموشهاو جمعيت  قلمرو اين جانور است يشرق محدودهنشان داد كه ايران آخرين
 Fu`s Fsو  Tajima Dمقدار  .اين پژوهش شناسايي و معرفي شدند به وسيلهجديد  تيپهاپلو 17 تعداد .نظر مي رسده ايزوله ب

و درتعادل نبودن روندهاي  جمعيتهامشاهده شده تفاوت معني داري با مقدار مورد انتظار نشان نداد كه نمايانگر رشد اخير اين 
علاوه بر بر روي درخت فيلوژئوگرافي ي ايران جمعيتهاموقعيت انتهايي  و تنوع هاپلوتيپي پايين. رانش ژنتيكي مي باشد /جهش

  . آشكار ساخت نكاتي راغربي  در ايران و كشورهاي همسايه گسترش اين گونه نحوه در مورد ييد نتايج مطالعات پيشينأت

 .Mus macedonicus  مقدونيه ، موش D-Loopجغرافياي تكاملي، : واژه هاي كليدي

   hrmaham@gmail.com :پست الكترونيكي ، 29902725: تلفن ،نويسنده مسئول* 

  مقدمه
 ،ي براي مطالعه نحوه پيدايشاستفاده از داده هاي مولكول

در  جمعيتهاكاهش اندازه يا حجم  - رشد يندآفرگسترش و
به ي اخير از اهميت ويژه اي برخوردار شده و هاسال

 .)9و  7(استمطرح شده يك روش معتبر و مفيد  صورت
ايي كه ميانگين عمر آنها از در مورد گونه ها يا زيرگونه ه

در نيمكره شمالي كره  هاشروع پيدايش يا زمان حضور آن
سال تخمين زده مي شود، اين  20000زمين بيش از حدود 

نوع مطالعات از اهميت و حساسيت بيشتري برخوردار 
يخبندان جهاني و حداكثر  چرا كه دوره هاي مختلف ،است

ي سرنوشت دوره هاي بين يخبندان بدون شك بر رو
ثري داشته و ؤچشمگير و م تأثيرموجود مورد مطالعه 

 )Refuges(پناهگاههاي تخمين زمان پيدايش، يافتن مكان 
و مسيرهاي مهاجرت بدون شك  هاموجود ودرك راه

 ،4( بايستي با در نظر گرفتن اين موضوع اساسي انجام شود
   .)12 و 7

 Petrov and Ruzic, 1982  Mus( مقدونيه موش دم كوتاه

macedonicus(  ه ي آزاد زي است كه بموشهاگونه اي از
ندرت به انسان نزديك شده و اقدام به همزيستي با انسان 

بيشتر در مزارع، باغات و حومه شهرها  جوندهاين . مي كند
 لاتو محصو هابه زمين زدن آسيببا ديده شده و 

گسترش . شمار ميروده يك آفت مهم ب به عنوانكشاورزي 
پراكنده از اروپاي غربي و  به صورتجغرافيايي اين گونه 

آلپ گزارش شده ولي گسترش اصلي آن ي هاكوهاطراف 
ه مربوط به جنوب شرق اروپا و خاور نزديك است ب

از و درياي مديترانه  ي بالكانهاوسيله كوهه طوري كه ب
صحراهاي عربستان از قفقاز از شمال و يهاغرب، كوه
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تا به سمت شرق گسترش آن . جنوب محدود شده است
و  1( گزارش شده است قزوين حتي در استان و زاگرس

و  7 ،5( شرقي آن بخوبي مشخص نيست محدوده ليو )6
مطالعات مولكولي اندكي بر روي اين گونه انجام  اخيراً. )9

شده و نتايج نشان دهنده وجود حداقل دو زيرگونه از اين 
  : جانور است

وسيله ه است كه ب M. macedonicus spretoidesيكي 
Orth  شرق مديترانه  محدوده در 2002و همكاران در

ين گونه محدوده گسترش ا ما بقيگزارش شد و ديگري 
 M. macedonicus وسيله محققين مذكوره است كه ب

macedonicus 9و  7( اين محققين. )9(خوانده شد( 
متفاوت براي اين  پناهگاهدو  احتمالاًد كه نپيشنهاد كرد

گونه درغرب گرجستان يا در شرق آذربايجان وجود داشته 
و پس از آخرين يخبندان جهاني از اين نواحي گونه شروع 

لمرو امروزه را در قونيزاسيون مناطق مختلف كرده و به كل
اين مطالعه با افزودن تعدادي نمونه از  .اختيار گرفته است

ايران مناطق غربي قلمرو اين گونه يعني  شرقي منتهي اليه
 به وسيلهسعي دارد كه محدوده گسترش به سمت شرق 

را مشخص كند و در مورد صحت نظريه محققين اين گونه 
ا بررسي پناهگاههكلونيزاسيون و  أر مورد منشپيشين د

  .شتري انجام دهديب

  هامواد و روش
 Musيا  مقدونيهنمونه موش  22تعداد  :نمونه ها

macedonicus ي همدان، آذربايجان شرقي و هااز استان
تشريح  تله شكار شدند و پس از به وسيلهآذربايجان غربي 

سي سي و 2 هاي در لوله هاآن مقداري از كبد و لوزالمعده
 درصد  70داخل الكل در  بقيه لاشه در ظروف جداگانه

محل،  .به آزمايشگاه جهت مطالعه منتقل شدندقرار داده و 
شكل  از هر منطقه در ها موقعيت جغرافيايي و تعداد نمونه

  . نشان داده شده است 1جدول  و 1

PCR از كبد نمونه هاي داخل الكل ژنوم :و تعيين ترادف 

كلروفرم  - فنل بهينه شده نور با روش كلاسيكجا كامل
 به وسيلهو از نظر كيفيت و غلظت  )12( استخراج شد

-Dناحيه . بررسي شد درصد 5/1 الكتروفورز با ژل آگارز

Loop  نوكلئوتيد از  856از ژنوم ميتوكندري به اندازه
پرايمرهاي استفاده  به وسيله 16286تا  15430نوكلئوتيد 

نانوگرم از  40-50با استفاده از مقدار  )12(شده در مطالعه 
DNA  ميكروليتر از محلول  30و حجمPCR  متشكل از :

و مقدار  dNTPميلي مولار  MgCl2  ،2ميلي مولار  5/1
 3/0ميكرومولار از هر كدام از پرايمرها و مقدار  5/1

شرايط . تكثير شد)  U / μl 5(پليمراز Taqآنزيم ميكروليتر 
دقيقه در دماي  5مدت : ثير عبارتند از دما و مدت زمان تك

 94سيكل شامل  35براي شروع و درجه سانتي گراد  94
 درجه سانتي گراد 56 ثانيه، 30 به مدت درجه سانتي گراد

دقيقه  1 به مدت درجه سانتي گراد 72ثانيه و  30 به مدت
به دقيقه  5 به مدت درجه سانتي گراد 72و در نهايت 

 به دستمحصول . ر نظر گرفته شدمرحله پاياني د عنوان
تخليص شد و  EXO-SAPآنزيم  به وسيله PCRآمده از 

سسه كوثر دانش ؤجهت انجام سكانس و تعيين ترادف به م
هاپلوتيپ جديد از  17در مطالعه حاضر تعداد . ارسال شد

سه استان مورد مطالعه براي اولين بار شناسايي و گزارش 
تا  HM235682با شماره هاي  NCBIشدند كه در 

HM235698 ثبت شدند.  

 :مرتب كردن ترادف نوكلئوتيدي و آناليز داده ها
كه در  CLUSTAL W به وسيلهي انجام شده هاسكانس

تعبيه شده است، انجام شد  )Mega 5 )15برنامه نرم افزاري 
. دستي انجام شد به صورتو بررسي و مرتب كردن نهايي 

مناطق اشباع شده احتمالي ومناطق  تأثيرنظر گرفتن براي در 
حفاظت شده در ژنوم ميتوكندري بهترين مدل استفاده شده 

به تعيين شده بود  )Modeltest )10 نرم افزار به وسيلهكه 
 pتنوع نوكلئوتيدي . در نظر گرفته شد TVM+I+G صورت

تعيين  )DNASP 4 )13نرم افزار  به وسيله h، هاپلوتيپي 
و همچنين آناليز  Mismatch عدم انطباق يا آزمون. شد

AMOVA  نرم افزار  به وسيله جمعيتهابراي بررسي ساختار
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Arlequin 3 )2(  پارامتر  و 05/0با در نظر گرفتن گاما برابر
Kimura 2 پيوند همجواري  درخت فيلوژنتيكي. انجام شد

) Neighbor-Joining(  برنامه  به وسيلهنيزMega 5  با قرار

 Musو  Mus musculus domesticusدادن چند نمونه از 

musculus musculus , Mus musculus gentilulus  وMus 

spretus گروه  به عنوانOutgroups ترسيم شد .  

 
علائم به شكل مثلث . 1بوط به منابع ذكر شده در جدول نقشه مناطق نمونه برداري در اين پژوهش و نمونه هاي برگرفته از بانك ژني مر -1شكل 

  .نمايانگر نمونه هاي اختصاصي اين پژوهش و علائم به شكل دايره مربوط به داده هاي بانك ژني است
 

ن پژوهش كه در اي مربوط به اين پژوهش و داده هاي گرفته شده از بانك ژني Mus macedonicusگونه  جزئيات مربوط به نمونه هاي -1جدول 
اطلاعات طول و عرض جغرافيايي (  همراه اطلاعات مربوط به محل صيد، تعداد، طول و عرض جغرافيايي محل صيده بررسي قرار گرفته اند بمورد 

  .)براي داده هاي بانك ژني در مطالعات ذكر شده قابل دسترسي است

 شهر استان شماره
تعداد
 نمونه

 مطالعه
طول 

 جغرافيايي

عرض 
 جغرافيايي

 `48 °34 `30 °48  اين پژوهش 4 همدان همدان 1

 `6  °35 °49 اين پژوهش 8 فامنين همدان 2

 `18 °34 `48 °48 اين پژوهش 4 ملاير همدان 3

 `26 °37 `24 °46 اين پژوهش 2 مراغه آذربايجان شرقي 4

 `12 °38 `47 °44 اين پژوهش 4 سلماس آذربايجان غربي 5

Macholan et al. 2007 & Orth et al. 2002 23 گرجستان 6
 Macholan et al. 2007 19 بلغارستان 7

 Macholan et al. 2007 5 سوريه 8

 Macholan et al. 2007 2 روسيه 9

 Macholan et al. 2007 13 تركيه 10

 Macholan et al. 2007 9 يونان 11

Orth et al. 2002 11 اسرائيل 12
 Macholan et al. 2007 & Orth et al. 2002 2 لبنان 13

 Macholan et al. 2007 & Gunduz et al. 2000 15 ايران 14
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از تمام  Neighbor- Joiningيوند همجواري يا درخت پ - 2شكل 
هاپلوتيپهاي مطالعه شده در اين پژوهش، علائم مربوط به هر گروه از 

براي گروه خارجي . هاپلوتيپها در كادر پيوست زير نشان داده شده است
)Outgroup (از چهار نمونه گونه مختلف استفاده شده است :Mus 

musculus musculus, Mus musculus domesticus , Mus 
spretus  وMus musculus gentilulus 
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تنوع ژنتيكي، تعداد نمونه براي هر يك از جمعيتهاي مطالعه شده، تنوع نوكلئوتيدي، تعداد متوسط تفاوت نوكلئوتيدي در جمعيتها، نمايانگر  -2جدول
  . Fu`s Fsو Tajima Dصد نوكلئوتيد، 

  
  نتايج

در اين تحقيق تنوع ژنتيكي در جمعيتهاي مورد مطالعه 
كه بيشترين تنوع در جمعيتهاي ايراني  طوريه پايين است ب

مربوط به ملاير و كمترين تنوع مربوط به جمعيت مراغه 
 Fsو  )Tajima D )14تنوع نوكلئوتيدي، پارامتر. مي باشد
. نشان داده شده است 2در جدول  )Fu )3روش ه ب مربوط

ترتيب مربوط به ه بيشترين و كمترين تنوع نوكلئوتيدي ب
 Tajimaجمعيتهاي لبنان و بلغارستان مي باشد و پارامترهاي

D وFs روشه مربوط بFu كدام در سطح  هيچP<0/05 
ديده مي شود  2طوركه در جدول  همان. معني دار نبودند

ي ايران ناچار به گروه براي مطالعات جمعيتي نمونه ها
بندي آنها شده به طوري كه نمونه هاي استان همدان 

ونمونه هاي آذربايجان  Iran_Wوكرمانشاه تحت عنوان 
و نمونه هاي استان  Iran_NWشرقي وغربي تحت عنوان 

گرفته شده اند، تحت  GENBANKخوزستان كه تماماً از 
   .نام گذاري شده اند Iran_SWعنوان 

 
 خط. بدون ريشه رسم شده است Neighebor-Joiningپيوند همجواري يا شبكه هاپلوتيپ هاي مطالعه شده كه به صورت يك درخت  - 3شكل 

 .ستا هاي عرضي وصل كننده شاخه هاپلوتيپ ها بهمديگر نشان دهنده هوموپلازي محدود بين هاپلوتيپ ها
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 MMD (Mismatchآمده از آناليز به دستداده هاي 

Distribution)  نشان دهنده دو موج متفاوت در توزيع عدم
انطباق بود كه نمايانگر وجود دو سويه مهم و متفاوت در 

كه يك موج بزرگتر مربوط به  طوريه ب ؛اين گونه است
و موج دوم مربوط به  Mus macedonicusسويه اصلي 

و  فلسطين اشغاليسويه متفاوتي از اين گونه است كه در 
 )9(و همكارانش  Orth به وسيلهد و لبنان زندگي مي كن

Mus macedonicus spretoides درخت . ناميده شد
اين  3و شبكه هاپلوتيپي در شكل  2فيلوژني در شكل 

ي جمعيتهاموقعيت انتهايي . ييد مي كنندأت گفته را كاملاً
نيز  4اين زير گونه در روي درخت فيلوژئوگرافي در شكل 

آمده از  به دستدرستي نتايج  بر ييد وأاين گفته را ت
-Neighborت در درخ. گذارد صحه مي نيز مطالعات قبلي

Joining  ي هاپلوتيپ هاتمام شود كه  ملاحظه مي 2شكل
 شمال غرب ايران روي يك شاخه قرار گرفته و نسبتاً

تعدادي از نمونه هاي غرب و جنوب . مونوفيلتيك هستند
غربي ايران مربوط به مطالعات پيشين در جاهاي مختلفي از 

 در اين شكل شاخه مربوط به سويه. درخت پراكنده اند
Mus macedonicus spretoides ًجداي از ديگر  كاملا

شاخه . با ارزش بوت استراپ بالا قرار دارد و هاپلوتيپ ها
ي ايران هاپلوتيپ هارا كه مي توان شاخه  فوقاني درخت

ي ايران است و هاپلوتيپ هاتمام  ناميد در بر دارنده تقريباً
تان ي گرجسهاپلوتيپ هاعلاوه بر آن مي توان تعدادي از 

هاپلوتيپ . و يك هاپلوتيپ از روسيه را در آن ملاحظه كرد
ي ديگر كشور ها از پراكندگي قانون مندي بر روي ها

پراكنده در شاخه  به صورتدرخت پيروي نمي كنند و 
مثال  به عنوان. هاي مختلف درخت ديده مي شوند

ي مربوط به گرجستان در روي تمام شاخه ها هاپلوتيپ ها
نشان دهنده يك درخت بدون  3شكل . پراكنده هستند

جايگزيني ارتباط  براي مشاهده صرفاً ريشه است كه
استفاده شده در اين ي مختلف هاپلوتيپ هانوكلئوتيدها نزد 

اين درخت نشان مي دهد كه در . پژوهش رسم شده است
نمونه هاي مطالعه شده مقداري هوموپلازي قابل مشاهده 

موش خانگي  است ولي نسبت به جوندگاني مثل
 مقدونيهميتوكندري در موش  DNAهوموپلازي مربوط به 

  . كمتر است تقريباً
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0.05  
كه با استفاده  Neighbor-Joiningدرخت فيلوژئوگرافي  - 4شكل 

نوشته هاي روي . رسم شده است Phist / (1-Phist)از فاصله ژنتيكي 
درخت هر كدام نشان دهنده جمعيت مورد مطالعه است كه فاصله 

يكي آنها با ديگر جمعيتها به صورت طول شاخه نشان داده شده ژنت
سه شاخه عمده در روي اين درخت ديده مي شود كه توضيح . است

 .آنها در متن آمده است

نشان دهنده سه شاخه  )4شكل ( درخت فيلوژئوگرافي
مختلف است كه شاخه اول آن همان است كه به زيرگونه 

spretoides م شامل نمونه هاي شاخه دو. ختم مي شود
گرجستان و ايران است كه سه منطقه مطالعه شده از ايران 

شاخه سوم شامل . هر سه بر روي اين شاخه قرار دارند
 .نمونه هاي كشورهاي خاور نزديك و اروپاي شرقي است

 Modeltest با استفاده ازآمده  به دستبهترين مدل تكاملي 
 ،Rates=gammaبود كه در آن  TVM+I+Gمدل 

Shape=0.8225 و ،Pinvar=0.7235  بود كه نشان دهنده
  .تبعيت اين داده ها از مدل تكاملي است

  بحث
  درخت روي  بر  انتهايي  موقعيت  ،  پايين ژنتيكي  تنوع 



www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

 1392، 3، شماره 26جلد                                                                                       )مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي جانوري 

295 

 

فيلوژئوگرافي و مونوفيلتيك بودن نمونه ها بر روي درخت 
NJ  همگي بيانگر اين مطلب است كه نمونه هاي مربوط به

 مقدونيهقلمرو موش  يي انتهايجمعيتهاط به ايران مربو
است و ايران در منتهي اليه شرقي پراكنش اين جانوران 

مطالعات قبلي اين مطلب را پيشنهاد كرده اند كه . قرار دارد
كيد أييد شده و مورد تأبا اين پژوهش اين مطلب بيشتر ت

 هاي مربوط به گرجستان كه تقريباً هاپلوتيپ. قرار مي گيرد
پراكنده هستند، بر روي درختهاي  NJمام طول درخت در ت

فيلوژئوگرافي و درخت بدون ريشه شبكه هاپلوتيپي نيز 
در موقعيت مركزي درخت قرار دارد،  جمعيت آنها نسبتاً

بنابراين اين جمعيت يا يك جمعيت اجدادي است و يا 
اينكه جمعيتي است كه از يك گروه اجدادي نزديك مشتق 

ه به درخت فيلوژئوگرافي متوجه سه با نگا. شده است
هم مي رسند ه كه در مركز ب شدهشاخه اصلي در آن 

ي مركزي مربوط به كشورهاي حاشيه درياي سياه جمعيتها
از . ي اجدادي مي باشدجمعيتهااست كه نشان دهنده گروه 

اين گروه مركزي يك شاخه به سمت ساحل شرقي درياي 
زيرگونه  طين اشغاليفلسرود كه در لبنان و  مديترانه مي
spretoides  را در اين مناطق ايجاد كرده و از زيرگونه ديگر

شاخه ديگر . موش دم كوتاه در اين مناطق خبري نيست
اين درخت دربرگيرنده نمونه هاي اروپاي جنوب شرقي 

به است كه نشان دهنده كلوني شدن محدود اين نواحي 
به شاخه سوم مربوط . اين جانور مي باشد وسيله

ي ايراني اين گونه است كه شامل شمال غرب، جمعيتها
ي جمعيتهاغرب و جنوب غرب مي باشد و ترتيب 

كه نشان  است طوريه هاپلوتيپي ايراني بر روي درخت ب
اين گونه از طريق تركيه و غرب وارد  احتمالاًدهد  مي

آذربايجان و ( ايران شده است و نه از طريق شمال 
ي مشترك بين گروهها و هاپلوتيپ هاتعداد كم ). ارمنستان 

از  هاپلوتيپ هاهمچنين كم بودن هوموپلازي در ميان اين 
و  جمعيتهايك سو مي تواند نشان دهنده وجود ساختار در 

باشد  آنهاكم بودن ميزان مهاجرت بين  جدايي نسبي آنها و
ولي از طرف ديگر مي تواند اين نتايج مربوط به ناقص 

كلاد . )8( ز مناطق مطالعه شده باشدبودن نمونه برداري ا
ي ايران تا حدودي مشخص و در بالاي هاپلوتيپ ها

وضوح قابل ه و همچنين شبكه هاپلوتيپي ب NJدرخت 
با داشتن تعداد موتاسيون  ي ديگر است وجمعيتهاتمايز از 

 احتمالاًنظر مي آيد كه ه بيشتر يك گروه مشتق شده تري ب
سه جمعيت ايراني با خاطر عدم اختلاط بين اين ه ب

در منتهي اليه  آنهاي ديگر و همچنين قرار گيري جمعيتها
از جنوب  2و  13هاپلوتيپ . باشد مي قلمرو اين گونه

هاپلوتيپ جداي از ديگر  NJغربي ايران در روي درخت 
ي ديگر كشورها قرار هاپلوتيپ هاي ايراني و در كنار ها

معيت جنوب همين دليل است كه جه گرفته است و شايد ب
غرب ايران در روي درخت فيلوژئوگرافي به مركز اين 
درخت نزديك است و در كنار گروه اجدادي قرار گرفته 

مي دليل اين ناهماهنگي جغرافيايي به احتمال زياد . است
خاطر دروازه واردات بودن منطقه جنوب غرب ه اند بتو

ا ي اين منطقه بها ها پلوتيپ تعدادي از احتمالاًباشد و 
مورد . واردات مواد غذايي از اروپا وارد اين مناطق شده اند

 2008مشابه در مطالعه رجبي مهام و همكارانش در  كاملاً
بر روي موش خانگي گزارش شده است كه در آن  )12(

در غرب زاگرس ديده شد  castaneusتعدادي هاپلوتيپ 
كه دليل آن هم ورود اين زير گونه در اثر واردات مواد 

جايي گونه  وضعيت هم. يي از اروپا بيان شده استغذا
هاي موش دم كوتاه و موش خانگي از ايران گرفته تا 
اروپاي غربي كمي پيچيده است و انسان در گسترش موش 
دم كوتاه نقش مؤثري مانند آنچه در مورد موش خانگي 

زيرا كه موش دم كوتاه  )11( ذكر مي شود، نداشته است
مزيستي مسالمت آميزي كه موش زندگي وحشي دارد و ه

اين گونه . خانگي با انسان دارد در اين گونه ديده نمي شود
ه كند و ب در مزارع، باغات و حاشيه شهرها زندگي مي اكثراً

همين دليل نيز ه ب. ندرت وارد مناطق شهري مي شود
ي موش دم كوتاه بيشتر حفظ جمعيتهاساختار جمعيتي بين 

ي خانگي و موشهاهاپلوتيپي كه در شده است و اختلاط 
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فاقد ساختار محكمي  جمعيتهاآن  رتها ديده شده واكثراً
 .هستند، در اين گروه كمتر است
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Phylogeographical study of short-tailed mouse species (Mus 
macedonicus Petrov & Ruzic, 1983) in North West of Iran 

Rajabi-Maham H. and Azizi V. 

Animal Biology Dept., Faculty of Biological Sciences, Shahid–Beheshti University, Tehran, I.R. of Iran 

Abstract 

Geographic distribution, population genetic and population situation of Mus 
macedonicus Petrov & Ruzic, 1983 species were investigated in term of origin, 
migration and colonisation in eastern distribution limits, in Iran. Twenty-two samples 
from Hamadan, Azarbaijan-e Sharghi and Gharbi provinces were studied. Sequence 
comparison from D-Loop region of mtDNA with same downloaded data from 
GENBANK showed that Iran is the last occupation region in the East and population of 
short-tailed mouse in Iran seems to be isolated. Seventeen new haplotypes were 
identified in this research. No significant difference was seen in estimated Tajima D and 
Fu`s Fs values between observed and expected values representing recent population 
expansion and indicates that these populations are not yet at mutation/drift equilibrium. 
Low haplotype diversity and terminal position of Iranian populations on 
phylogeographic tree in our study confirms the previous studies results (Iran is the 
Eastern colonised region) and proposes more colonisation routes toward East by this 
species. 
Keywords: Phylogeography, D-Loop, short-tailed mouse, Mus macedonicus. 

 
 
 


