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 Mauremysای خزری )پشت برکهلاکتنوع ژنتیکی  و تبارشناسی    

caspica Gmelin, 1774در استان چهارمحال و بختیاری ) 
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 دانشگاه شهرکرد م زمینآبزیان دانشکده منابع طبیعی و علوشناسی بوم کارشناسی ارشدآموخته دانش -1

 دانشگاه شهرکرد استادیار گروه شیلات و محیط زیست دانشکده منابع طبیعی و علوم زمین  -2

 دانشگاه شهرکرد دانشیار گروه شیلات و محیط زیست دانشکده منابع طبیعی و علوم زمین -3

 (91/19/11تاریخ پذیرش-91/99/19)تاریخ دریافت

 :چکیده

پشت گونه لاک 928تاکنون . اندمیلیون سال پیش در زمین حضور داشته 582حدود ترین خزندگان هستند که از قدیمی از هاپشتلاک

پشت لاک .اندمعرفی شدههای در تهدید به عنوان گونه IUCNدرصد آنها در فهرست سرخ  44در جهان گزارش شده است که حدود 

در بسیاری از ای دارد. ادامه حیات این گونه گسترده نسبتبه ران پراکنش ( در شمال و غرب ایMauremys caspicaای خزری )برکه

و نابسامانی در مدیریت منابع آب به شدت در معرض  هاآلودگیواسطه عوامل متعددی از جمله تخریب زیستگاه، بههای کشور زیستگاه

در استان چهارمحال و بختیاری مورد بررسی قرار گرفت. ای خزری پشت برکهلاک و تبارشناسی . در این پژوهش، تنوع ژنتیکیاستتهدید 

بررسی روابط تبارشناختی و تنوع برای از این استان  فرد 85 درباز(  جفت 8444)به طول  b سیتوکروم توالی ژنبخشی از  به این منظور،

از بانک ژن  (M. rivulataبالکان ) ایپشت برکهتوالی لاک هشتو  خزریای پشت برکهتوالی لاک 82همچنین،  .شدژنتیکی استفاده 

( کلاد شرقی و کلاد غربیدو کلاد مجزا ) خزری هایپشتلاک که دادند حاصل نشان هاییافته. ندشداستفاده  هاو در تحلیل استخراج

 همگیاستان این  بهمتعلق  هاینمونه ،همچنین شوند.جدا می های بالکانپشتبالا از لاک پسین احتمال و استرپ تشکیل داده و با بوت

، اختلاف ژنتیکی بین AMOVAتحلیل بر اساس . ندداشت( اختصاص MCE2به یک هاپلوتایپ )فقط گرفته و در کلاد شرقی قرار 

از  داریمعنی هاینشانهبرآورد شد. درصد(  11/84) کلادهااین  از اختلاف ژنتیکی در داخل بیشدرصد(  85/15) کلادهای شرقی و غربی

-بر اساس توالی کند کهاین نتایج پیشنهاد می .برآورد نشدپشت خزری دهای غربی و شرقی لاکشناختی ناگهانی در کلاگسترش جمعیت

تواند برای حفاظت بهتر از گونه در واحد حفاظتی تعلق داشته و مییک در این استان به  خزری ایپشت برکهلاک ،b های ژن سیتوکروم

 زیست استان قرار گیرد.  دستور کار مدیران حفاظت از محیط
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 . مقدمه1

ها و همچنین ساختار و تنوع پراکنش امروزی گونه

شناسی و ژنتیکی آنها نتیجه عملکرد فرآیندهای زمین

 & Ricklefsتکاملی بلندمدت بوده است )

Schluter, 1993 ؛Avise, 2000 ؛Ashrafzadeh 

et al., 2016حیات  های(. بر این اساس، جمعیت

ای دارند که توزیع جغرافیایی به نسبت پیوستهوحش 

ممکن است تنوع ژنتیکی در آنها نمایشگر یک 

؛ Avise, 2000ساختار جغرافیایی باشد )

Ashrafzadeh et al., 2018 .)ها به عنوان پشتلاک

شوند وه خزندگان زمین شناخته میترین گرقدیمی

 544شناسی یعنی از حدود که از دوران دوم زمین

میلیون سال پیش تاکنون با تغییری اندک به زندگی 

پشت گونه لاک 928اند. تاکنون حدود خود ادامه داده

درصد آنها  44در جهان گزارش شده است که حدود 

د های در تهدیبه عنوان گونه IUCNدر فهرست سرخ 

ها شناسایی پشتگونه از لاک 84در ایران  قرار دارند.

دو گونه شده است که در برگیرنده پنج گونه دریایی و 

نرم و دو گونه پشت لاک، یک گونه لاکزیخشک

 (.Mozaffari et al., 2016) ای استپشت برکهلاک

های حفاظت از ای در برنامهها، اهمیت ویژهپشتلاک

های آبزی پشتف دارند. لاکهای مختلاکوسیستم

های خشکی و سازی اکوسیستمنقش مهمی در پاک

در پالایش آلودگی آب نقش دارند  و کنندآبی ایفا می

(Yadollahvand & Kami, 2014).  

چیزخوار هستند و از ای اغلب همههای برکهپشتلاک

ها منابع غذایی مختلف شامل گیاهان، جانوران و لاشه

ها، ها، گیاهان آبزی، میوهند. جلبککناستفاده می

تخم، نوزاد ها، های خاکی، خرچنگ، میگو، ماهیکرم

از جمله منابع غذایی ها سنجاقکو  هاو بالغ قورباغه

 ,Noda & Kamataها هستند )پشتاین لاک

-پشتلاک و بنابراین (Lovich et al., 2011؛ 2004

 ها دارند.نقش مهمی در کنترل جمعیت آن ها

در  ایپراکنش عمدهای اوراسیا های برکهپشتاکل

سه گونه از جنس  فقطآسیای شرقی دارند. 

Mauremys  در پالئارکتیک غربی پراکنش دارد

(Barth et al., 2004 .)ای خزریپشت برکهلاک 

(M. caspica) های ساکن آب شیرین و پشتاز لاک

که پراکنش به نسبت  با اندازه متوسط است

 در خاورمیانه، از جمله ایران دارد ایگسترده

(Vamberger et al., 2013) . حضور این گونه در

سطح جهانی، در ارمنستان، روسیه، ترکیه، 

ترکمنستان، آذربایجان، بحرین، گرجستان، ایران و 

  (.Van Dijk et al., 2014عراق گزارش شده است )

(، سه زیر گونه از 8334) Wischuf و Fritz بر اساس

شناسایی  پشت در سراسر گستره جهانی آنلاک این

رسد هر سه زیر گونه در که به نظر می شده است

توزیع  M. c. caspicaزیرگونه ایران حضور دارند. 

ای در گلستان، مازندران، گیلان، اردبیل، گسترده

 زیرگونه دوم آذربایجان شرقی و آذربایجان غربی دارد.

(M. c. siebenrocki )،فارس، خوزستان،  در بوشهر

 و کرمانشاه چهارمحال و بختیاری، لرستان، ایلام،

 .M. cزیرگونه کردستان پراکنش دارد. 

ventrimaculata های اصفهان و فارس در استان

؛ Fritz  &  Wischuf  1997) گزارش شده است

Fritz  et  al.,  2008 ؛Rastegar-Pouyani  et  

al., 2008 ؛Safaei-Mahroo  et  al.,  2015.) 

 bبا استفاده از توالی سیتوکروم  های ژنتیکیپژوهش

های هر سه زیرگونه یاد شده جمعیتتایید نمودند که 

 Fritz et) گیرندمیدر دو کلاد شرقی و غربی قرار 

al., 2008؛ Vamberger et al., 2013.)  ،در ضمن

دو کلاد توافق چندانی با توزیع این پراکنش 
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 ,.Fritz et al) ندارد یاد شدههای جغرافیایی زیرگونه

 ای بالکانپشت برکه، لاکهابر اساس پژوهش .(2008

(M. rivulata) پشت به عنوان گونه خواهری لاک

 ,.Vamberger et alشده است ) معرفیخزری 

تخریب  و تجزیهدر حال حاضر، با توجه به  .(2013

 ها،ها و تالابویژه رودخانهها بهگسترده زیستگاه

های محیط زیستی، صید غیرقاونی و معرفی آلودگی

ای از گستره تاریخی های بیگانه بخش عمدهگونه

ای خزری از بین رفته است پشت برکهلاک

(Vamberger et al., 2013 ؛Yadollahvand & 

Kami, 2014های آن در خطر ( و بسیاری از جمعیت

ی کلی، توسعه و گستردگ طور انقراض قرار دارند. به

در  یعنوان کشور های انسانی در ایران )بهفعالیت

ناپذیری بر تواند پیامدهای جبرانحال توسعه( می

ای پشت برکههای خزندگان از جمله لاکجمعیت

در حال حاضر، دانش چندانی درباره داشته باشد. 

های جمعیتتنوع ژنتیکی و ارتباط تبارشناختی 

هارمحال و ای خزری ساکن استان چپشت برکهلاک

ای پشت برکهبختیاری با سایر جمعیت های لاک

یابی به تصویری دستاز سوی دیگر،  .وجود ندارد

جامع از تنوع و تغییرپذیری ژنتیکی در ساختارهای 

عنوان یک ضرورت اجتناب ناپذیر در جغرافیایی به

راستای مدیریت و حفاظت از حیات وحش شناخته 

 . (Avise, 1994) شودمی

های علمی در برداری و اجرای بررسیاین، نمونهبنابر

جهت معرفی واحدهای حفاظتی بر اساس این زمینه 

نظر بهضروری ای تکاملی معنادار همفهوم واحد

و تبارشناسی  رسد. در این پژوهش، تنوع ژنتیکیمی

ای خزری در استان چهارمحال و پشت برکهلاک

 قرار گرفت.  بررسیبختیاری مورد 

 هاروش . مواد و2

 برداریو نمونه مورد مطالعهمعرفی منطقه  .2-1

در استان چهارمحال و بختیاری برداری مناطق نمونه

گندمان، زاغ چشمه در  و چغاخور هایتالاب شامل

نه از سرچشمه های رودخا)نزدیکی روستای دهنو 

در نزدیکی روستای ) زادهبند دستگرد امامآب ،(کیار

، آبگیرهای اطراف چلیچه، ، رودخانه کیار(ایرانچه

رودخانه های پیرامون زیستگاهان فارسان و شهرست

های صحرایی و بررسی.(8)شکل است کارون میانی

ها با مجوز سازمان حفاظت پشتبرداری از لاکنمونه

/ت( انجام شد. در 122/39شماره به محیط زیست )

برداری شد و نمونه فرد 85این پژوهش، از تعداد 

متر بخش انتهایی نوک دم از یک میلیها نمونه

ها مدتی پس از پشتبرداشت شدند. تمامی لاک

برداری در همان محل اولیه رهاسازی شدند. نمونه

ای در الکل انتا زمان استخراج دی ی بافتهانمونه

 و در یخچال نگهداری شدند.  %39اتانول 

 یابیای و توالیاناستخراج دی .2-2

کیت مخصوص بافت  با استفاده از ایاناستخراج دی

ساخت شرکت کیاژن و با دستورالعمل شرکت سازنده 

ای یک انشد. در هنگام استخراج دی انجام

قرار استفاده مورد میکروتیوب به عنوان نمونه کنترل 

نانوگرم به  14تا  54ای با غلظت اناز دی گرفت.

در  PCRها استفاده شد. فرآیند منظور تکثیر توالی

های میکرولیتر و با استفاده از مسترمیکس 52جم ح

ساخت شرکت  2MgClمیلی مولار  2/8با غلظت 

جفت  8444امپلیکن دانمارک انجام شد. یک قطعه 

با استفاده از جفت آغازگر  bباز از ژن سیتوکروم 

ها تکثیر اختصاصی و با تغییر جزئی در برخی جایگاه

 شد:
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CytbG:5'-AACCATCGTTGTATTCAACTAC 

-3' (Spinks et al., 2004( 

Mt-fna:5'-AGGGTGGAGTCTTCAGTTTTTG 

GTTTACAAGACCAATG -3' (Fritz et al., 

2006( 

چرخه با واسرشت  92مراز در ای پلیواکنش زنجیره

گراد در پنج دقیقه، واسرشت درجه سانتی 32اولیه 

ثانیه، اتصال آغازگرها در  42گراد در درجه سانتی 32

ثانیه، گسترش  42گراد به مدت یدرجه سانت 21

دقیقه و  یکگراد به مدت درجه سانتی 45زنجیره در 

درجه  45در نهایت گسترش نهایی زنجیره در 

دقیقه اجرا شد. کیفیت  84گراد و مدت سانتی

محصول به دست آمده و تائید تکثیر قطعه مورد نظر 

درصد در الکتروفورز افقی،  2/8با استفاده از ژل آگارز 

دقیقه، بررسی شد.  94و به مدت  844ا ولتاژ ب

یابی، با استفاده از کیت ، پیش از توالیPCRمحصول 

های ساخت شرکت ترمو و با استفاده از دستورالعمل

سازی شد. محصول به ویژه شرکت سازنده خالص

دست آمده با استفاده از آغازگرهای زیر و با تغییر 

 : شد یابیها توالیر برخی جایگاهجزئی د

Mt-cFor2:5'-TGAGGCCAAATATCATT  
CTGAG-3' (Fritz et al., 2006( 

RI-neu:5'-GTGAAGTTGTCTGGGTCTCCT 

AG -3' (Vamberger et al., 2013( 

و توسط  ABI3730xlها با استفاده از تمامی نمونه

صورت دو سویه  به کره جنوبی شرکت ماکروژن

 خوانش شدند.

 
به ترتیب مناطق حفاظت  6تا  1های چهارمحال و بختیاری. شماره در استان (های رنگیدایرهبرداری )مونههای نموقعیت مکان -1شکل 

  دهند.شده هلن، سبزکوه، قیصری، شیدا و تنگ صیاد و پارک ملی تنگ صیاد را نشان می

 

 هاداده های اولیهتحلیلویرایش و  .2-3

 8444توالی رفت و برگشت مربوط به  54تعداد 

میتوکندریایی و متعلق  bفت باز از ژن سیتوکروم ج

دست آمد. از بهای خزری پشت برکهلاک 85به تعداد 

ها برای ویرایش توالی Seqscape 3.0نرم افزار 

ها از شیوه یابی توالیاستفاده شد. به منظور ردیف

ClustalW  (Thompson et al., 1994 در )

ده ( استفاTamura et al., 2013) Mega 6افزار نرم

ای پشت برکهمتعلق به لاک توالی 59شد. تعداد 

.M) بالکان ایپشت برکهتوالی( و لاک 82خزری )

rivulataلی( از بانک ژن استخراج شد. ا( )هشت تو

در جدید توالی  85توالی ) 92در مجموع، تعداد 
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از بانک ژن(  استخراج شده توالی 59پژوهش حاضر و 

 اختی مورد استفاده قرار گرفتهای تبارشندر تحلیل

 توقفهای ها و کدون. موقعیت کدون(8)جدول

 Mega 6 ارها با استفاده از نرم افزاحتمالی در توالی

پشت دو گونه لاک به های متعلقبررسی شد. توالی

M. leprosa  (NC_031432  وKP100055و )M. 

nigricans  (NC_029369  وKT951839 به )

 DAMBEافزار وه استفاده شدند. از نرمگرعنوان برون

5 (Xia, 2013 به منظور آزمون اشباع جایگزینی )

(Xia et al., 2003دسته داده )،  قبل از اجرای

استفاده شد. همچنین، برای  ،تبارشناختی یهاتحلیل

بررسی اشباع احتمالی در سطوح واگرایی بالاتر از 

 جنس درجنس و غیرهمهای همترسیم جایگزینی

 برابر فواصل کیمورا استفاده شد. نرم افزار

PartitionFinder 2.1.1 بندی و به منظور پارتیشن

وتیدی ئهای جایگزینی نوکلترین مدلانتخاب مناسب

جایگزینی  هایکار رفت. انتخاب بهترین مدلبه

( BICنوکلئوتیدی با کمک معیار اطلاعاتی بیزین )

تصحیح شده برای استنتاج بیزین و معیار آکایکه 

(AICcبرای احتمال بیشینه انجام شد. مدل )های 

HKY+G  وHKY+I+G عنوان بهترین مدل  به

هر دو معیار های مختلف با کدونجایگزینی برای 

 .ندبیزین و آکایکه تصحیح شده شناسایی شد

 های استخراج شده از بانک ژنفهرست توالی -1جدول 

 منبع موقعیت دنام کلا نام علمی شماره دسترسی ردیف

8 HE800435 M. caspica ایران، گلستان کلاد شرقی Vamberger et al., 2013 

5 HE800434 M. caspica بحرین کلاد شرقی Vamberger et al., 2013 

9 HE800433 M. caspica بحرین کلاد شرقی Vamberger et al., 2013 

4 AM905568 M. caspica ن غربیایران، آذربایجا کلاد غربی Fritz et al., 2008 

2 AM905567 M. caspica ترکیه کلاد غربی Fritz et al., 2008 

9 AM905566 M. caspica ترکیه کلاد غربی Fritz et al., 2008 

4 AM905565 M. caspica ترکیه کلاد غربی Fritz et al., 2008 

1 AM905563 M. caspica سوریه کلاد شرقی Fritz et al., 2008 

3 AM905562 M. caspica ایران، فارس کلاد شرقی Fritz et al., 2008 

84 AM905561 M. caspica ایران، خوزستان کلاد شرقی Fritz et al., 2008 

88 AM905559 M. caspica بحرین کلاد شرقی Fritz et al., 2008 

85 AJ564454 M. caspica بحرین کلاد شرقی Barth et al., 2004 

89 AM110186 M. caspica ایران، کرمانشاه کلاد شرقی Fritz et al., 2006 

84 AY434594 M. caspica نامشخص کلاد غربی Spinks et al., 2004 

82 AJ564453 M. caspica ترکیه کلاد غربی Barth et al., 2004 

89 AM905576 M. rivulata  یونان Fritz et al., 2008 

84 AM905575 M. rivulata  ترکیه Fritz et al., 2008 

81 AM905574 M. rivulata  ترکیه Fritz et al., 2008 

83 AM905573 M. rivulata  ترکیه Fritz et al., 2008 

54 AM905572 M. rivulata  یونان Fritz et al., 2008 

58 AM905571 M. rivulata  کروواسی، ترکیه Fritz et al., 2008 

55 AM905570 M. rivulata  بلغارستان، کروواسی، ترکیه Fritz et al., 2008 

59 AM905569 M. rivulata  یونان، اردن، ترکیه Fritz et al., 2008 
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 های تبارشناختیتحلیل .2-4

های ا استفاده از الگوریتمهای تبارشناختی بدرخت

( برآورد BI( و استنتاج بیزین )MLاحتمال بیشینه )

 MrBayesافزار د. به منظور تحلیل بیزین، نرمشدن

3.2.2 (Ronquist & Huelsenbeck, 2003 بر ،)

( با چهار MCMCاساس چرخه زنجیره مارکوف )

میلیون تکرار  اجرا شد.  54زمان و تعداد اجرای هم

درصد  54تکرار انجام و  844ها در هر بردارینمونه

کنار  Burn-inعنوان دست آمده بهبههای درخت

گذاشته شدند. بهترین درخت با استفاده از قانون 

های احتمال بیشینه با اکثریت برآورد شد. تحلیل

IQTree 1.6 (Nguyen et al., 2014 ،)استفاده از 

هزار تکرار انجام شد. شبکه هاپلوتایپی، بر  84444با 

( Bandelt et al., 1999اساس تحلیل اتصال میانه  )

 PopART 1.7افزار مو با استفاده از نر

(http://popart.otago.ac.nz )شد. علاوه بر  برآورد

)در سطح  این، تحلیل شبکه بیشینه پارسیمونی

 ,.TCS 1.21 (Clement et al( با استفاده از 32/4

( به منظور استنتاج روابط تبارشناختی بین 2000

 کار گرفته شد.های شناسایی شده بههاپلوتایپ

ژنتیکی و تاریخچه جمعیت  هایآماره .2-5

 شناختی

ها، تنوع هاپلوتایپی، تنوع نوکلئوتیدی تعداد هاپلوتایپ

 DnaSPافزار های چندریختی با کمک نرمو جایگاه

5.10 (Librado & Rozas, 2009 .محاسبه شد )

یابی به برآوردی از شواهد احتمالی برای دست

-Ramírezگسترش ناگهانی جمعیت در گذشته )

Soriano et al., 2008های ( از آزمونFu’s FS  و

Tajima’s D افزار در نرمArlequin 3.5  استفاده

 84444های ذکر شده با داری آزمونشد. معنی

2R (-Ramos سازی محاسبه شد. آمارهشبیه

Onsins & Rozas, 2002) (Excoffier & 

Lischer, 2010)  نمایه دیگری است که برای بررسی

بر اساس  2R آماره کار گرفته شد.به تاریخچه جمعیت

و میانگین منفرد  هایهای بین تعداد جهشاختلاف

های نوکلئوتیدی در داخل یک جمعیت تعداد اختلاف

 ,Ramos-Onsins & Rozasشود )برآورد می

 DnaSP 5.10افزار از نرم 2Rمنظور برآورد به(. 2002

سازی فرض بر این های خنثیاستفاده شد. در آزمون

ست که جمعیت مورد بررسی در یک زمان طولانی ا

 & Neiرانش بوده است )-تکاملی در تعادل جهش

Kumar, 2000 در زمانی که جمعیت فرض شده .)

رانش -به دلیل گسترش ناگهانی در تعادل جهش

های منفی ها گرایش به ارزشنباشد، این آماره

 ,.Kusza et al؛ Ojeda, 2010دار دارند )معنی

 (. Ashrafzadeh et al., 2018؛ 2018

سطوح ساختار جمعیتی با استفاده از تحلیل واریانس 

 & Fst (Weirو نمایه  (AMOVAمولکولی )

Cockerham, 1984)  در نرم افزارArlequin 3.5 

(Excoffier & Lischer, 2010 با )تکرار  84444

( Nm( و جریان ژنی )Fstفاصله ژنتیکی ) شد. برآورد

ای با استفاده از پشت برکهاکتلف لبین کلادهای مخ

 محاسبهتکرار،  84444، با Arlequin 3.5افزار نرم

 .ندشد

 . نتایج3

 های تبارشناختیتحلیل .3-1

دسته داده مورد بررسی دارای  ،هابر اساس تحلیل 

(. ارزش 5کمترین اشباع جایگزینی هستند )شکل

دار از ( به طور معنیISSنمایه اشباع جایگزینی )

( کمتر ISSCرزش نمایه بحرانی اشباع جایگزینی )ا
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های به دست آمده برای (. بنابراین، دادهp<48/4بود )

به  .بودندهای تبارشناختی مناسب اجرای تحلیل

های به دست آمده، منظور افزایش اطمینان از یافته

های های تبارشناختی با استفاده از شیوهتحلیل

ی مورد بررسی، بر . در قطعه توالشدمختلف انجام 

طور  بهبیزین  و ای احتمال بیشینههاساس درخت

و  M. caspicaای پشت برکههای لاکمشابه گونه

M. rivulata استرپ و احتمال پسین با بالاترین بوت

ای های برکهپشت(. لاک9از یکدیگر جدا شدند )شکل

 بهاسترپ بالا بوت یهاخزری با احتمال پسین و ارزش

. بر این ندشد تفکیک د شرقی و کلاد غربیدو کلا

برداری ای خزری نمونههای برکهپشتاساس، لاک

در کلاد شرقی چهارمحال و بختیاری شده از استان 

 قرار گرفتند.

 

 
 .bجفت باز از ژن سیتوکروم  1101جنس در برابر فاصله کیمورا برای توالی جنس و غیرهمهای همجایگزینی -2شکل 

 

 که هاپلوتایپی و تحلیل پارسیمونیشب .3-2

های حاصل نیز یافته 4 تحلیل شبکه هاپلوتایپی شکل

 54های تبارشناختی را تایید کرد. تعداد از درخت

توالی شناسایی شد: هشت  92هاپلوتایپ در بین 

هاپلوتایپ در کلاد شرقی، چهار هاپلوتایپ در کلاد 

قرار  M. rivulataغربی و هشت هاپلوتایپ در 

ای خزری پشت برکههای لاکگرفتند. تمامی نمونه

کمترین تنوع هاپلوتایپی استان چهارمحال و بختیاری 

( اختصاص MCE2به یک هاپلوتایپ ) ،را نمایش داده

داشتند و در کلاد شرقی قرار گرفتند. بر اساس 

ای خزری در گستره جهانی پشت برکهها، لاکتحلیل

گیرد. اغلب یدر دو کلاد شرقی و غربی قرار م

های ای خزری ساکن در زیستگاههای برکهپشتلاک

گیرند. به هر حال، بر ایران در کلاد شرقی قرار می

های استخراج شده از بانک ژن، اساس تحلیل توالی

هایی از کلاد غربی در غرب ایران حضور دارند. جمعیت

های متعلق به بخش غربی گستره پراکنش اغلب توالی

ای خزری از جمله ترکیه و سوریه به کهپشت برلاک

 کلاد غربی اختصاص دارند.

درصد(  32بر اساس تحلیل پارسیمونی )در سطح 

 .Mای پشت برکههای متعلق به لاکهاپلوتایپ

caspica  وM. rivulata های کاملاً در هاپلوگروپ

. موقعیت (2)شکل مجزا از یکدیگر قرار گرفتند

ای پشت برکهق به لاککلادهای شرقی و غربی متعل

 خزری نیز به راحتی قابل تایید است. 
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 یخزری و بالکان ایپشت برکههای لاکای خزری استان چهارمحال و بختیاری با سایر جمعیتپشت برکهروابط تبارشناختی لاک -3شکل 

(M. rivulata)جفت باز از ژن سیتوکروم  1101های ، بر اساس توالیbهای ق به گونههای متعل. توالیM. leprosa  وM.nigricans 

بوت استرپ برای  برای استنتاج بیزین و ها از چپ به راست مقدار احتمال پسینفاده شدند. اعداد روی شاخهگروه استعنوان برونبه

  دهد.را نشان می منطقه مورد مطالعهمز هاپلوتایپ شناسایی شده در دهند. ستاره قراحتمال بیشینه را نشان می

 

 
های ( با استفاده از روش اتصال میانه، بر اساس توالیM. rivulataو  M. caspicaای )های برکهپشتشبکه هاپلوتایپی لاک -0شکل 

 دهد.. ستاره قرمز، هاپلوتایپ شناسایی شده در استان چهارمحال و بختیاری را نشان میbجفت باز از ژن سیتوکروم  1101
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-ها نشاندهنده بین هاپلوتایپ. هر خط اتصالbسیتوکروم از ژن جفت باز  1101ای، بر اساس پشت برکههای لاکشبکه پارسیمونی هاپلوتایپ -5 شکل

 ای خزریپشت برکههای لاکهاپلوتایپ ،رنگ سبز دهنده یک جهش و هر دایره کوچک نشانگر یک هاپلوتایپ شناسایی نشده یا از دست رفته است.

(M. caspica) ای بالکانپشت برکههای لاکهاپلوتایپ ،و رنگ زرد (M. rivulata)  را نشان 

 دهد.قرمز هاپلوتایپ شناسایی شده در استان چهارمحال و بختیاری را نشان میستاره  ،همچنین دهد.می

 

 تحلیل واریانس مولکولی .3-3
جفت باز از  8444، بر اساس AMOVAدر تحلیل 

، اختلاف ژنتیکی در بین bتوکروم توالی ژن سی

درصد( بیش از  85/15کلادهای شرقی و غربی )

درصد(  11/84اختلاف ژنتیکی در داخل کلادها )

وجود یک ساختار  Fstبرآورد شد. همچنین، نمایه 

دار را در بین کلادهای شناسایی شده ژنتیکی معنی

 (.5نمود)جدولای خزری تائید پشت برکهلاک

-ی ژنتیکی و تاریخچه جمعیتهاآماره .3-4

 شناختی

 8444های ژنتیکی مربوط به قطعه آماره 9جدول

را بر اساس یک دسته  bجفت باز از ژن سیتوکروم 

 توالی استخراج 59استان و توالی از  85داده شامل 

جایگاه متغیر  85 تعداددهد. شده از بانک ژن ارایه می

کلاد  توالی متعلق به 58و هشت هاپلوتایپ در بین 

 توالی جدید و نه توالی بانک ژن( 85)شامل  شرقی

شناسایی شد. در بین شش توالی متعلق به کلاد غربی 

های چهار هاپلوتایپ شناسایی شد. در بین توالی

متعلق به استان چهارمحال و بختیاری تنها یک 

شد. در بین هشت توالی متعلق به  توصیفهاپلوتایپ 

M. rivulata لوتایپ شناسایی شد. تعداد هشت هاپ

های مختلف برای بررسی تاریخچه شاخص

ها، شناختی استفاده شدند. بر اساس یافتهجمعیت

شناختی در از گسترش جمعیت داریمعنی هاینشانه

ای خزری پشت برکهلاککلادهای غربی و شرقی 

های مشخصی از یک نشانهاما،  شود.مینمشاهده 

پشت لاک رشناختی ناگهانی د گسترش جمعیت

 (. 9شود)جدول مشاهده می ای بالکانبرکه

  فاصله ژنتیکی .3-5

ها وجود داری بین گروه( معنیFst) فاصله ژنتیکی

احتمال  Nmو  Fstهای (. آزمونp<48/4دارد )

پشت دار را بین کلادهای لاکهای معنیوجود اختلاف

تائید  M. rivulataای خزری  و همچنین برکه

 .(4ل)جدو کندمی
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بر  توالی جدید(  12بانک ژن و استخراج شده از توالی  15) ای خزریلاک پشت برکه ایتحلیل واریانس مولکولی بین کلاده -2جدول 

 bسیتوکروم ژن جفت باز از  1101اساس 

 Fst p-value درصد تغییرات درجه آزادی منبع تغییرات

 4448/4 158/4 85/15 8 هابین کلاد

   11/84 52 هادرون کلاد

    59 کل

 

: تعداد هاپلوتایپ؛ hتعداد افراد؛  :b .nسیتوکروم  ژن جفت باز از 1101ر اساس بای خزری پشت برکهآمار ژنتیکی برای لاک -3جدول 

Hd : تنوع هاپلوتایپی؛SD : انحراف معیار؛Pi :؛ تنوع نوکلئوتیدی به ازای هر جایگاهK متوسط تعداد اختلاف نوکلئوتیدی؛ :P تعداد :

 .p<0.01**دار: ، انحراف بسیار معنیp<0.05*دار: های متغیر؛ انحراف معنیجایگاه

 n h گروه
Hd 

(SD) 
Pi (SD) K P Fu’s FS 

Tajima’s 

D 

Ramos-Onsins 

2RRozas’  & 

 1 58* کلاد شرقی
(858/4 )

954/4 

(4444/4 )

4454/4 
284/5 85 539/8- 145/4- 4349/4 

 4 9 کلاد غربی
(853/4 )

145/4 

(4449/4 )

4489/4 
499/8 4 498/4- 424/4- 8414/4 

پشت لاک

 بالکان
1 1 

(499/4 )

8 

(4449/4 )

4453/4 
448/9 3 **298/2- 294/4- **8849/4 

 توالی جدید از استان چهارمحال و بختیاری است. 12توالی بانک ژن و  9 ،کلاد شرقیدر توالی  21 منظور از *

 

و ( Fst)پایین، فاصله ژنتیکی   :bجفت باز از سیتوکروم  1101ای خزری بر اساس پشت برکهبین کلادهای لاکاختلاف ژنتیکی  -0جدول 

 (Nmبالا، جریان ژنی )

Fst/ mN کلاد غربی کلاد شرقی M. rivulata 

 454/4 843/4  کلاد شرقی

 452/4  158/4 کلاد غربی

  329/4 341/4 پشت بالکانلاک

 

 ریگی. بحث و نتیجه4
بررسی روابط تبارشناختی، تنوع و ساختار ژنتیکی 

ها به منظور تعیین ترین اولویتها از مهمجمعیت

ها و شناسایی واحدهای وضعیت حفاظتی جمعیت

ای پشت برکه. لاک(Lacy, 1997) حفاظتی است

خزری از نظر جغرافیای زیستی جانوری، یک گونه 

 ,Fritz & Wischufرود )ای به شمار میمدیترانه

ای از توزیع به نسبت گسترده این گونه،(. 1997

 Fritz etشمال تا غرب و جنوب غربی ایران دارد )

al., 2008 .)تخریب  متعددی از جمله عوامل

مدیریت  ،های محیط زیستزیستگاه، آلودگی

از  و برداشت غیرقانونی از جمعیت نامناسب منابع آب

 این  هایجمعیتمهمترین عوامل تهدید کننده 

؛ Rogner, 2009) روندپشت به شمار میلاک

Vamberger et al., 2013؛ Yadollahvand & 
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Kami, 2014 .) ،ها خشک شدن دریاچهدر این میان

در مناطق مختلف کشور پیامدهای قابل  هاو رودخانه

حتی است و  داشتههای این گونه جمعیتتوجهی بر 

داشته  یرا در پ هابرخی از جمعیتانقراض محلی 

 Vamberger et al., 2013; Yadollahvandاست)

& Kami, 2014 .)های بسیار با این وجود، پژوهش

 ای خزریپشت برکهلاکاندکی در گستره حضور این 

در این پژوهش، تنوع  در ایران به انجام رسیده است.

ای خزری های برکهپشتژنتیکی و تبارشناسی لاک

استفاده از توالی ژن  استان چهارمحال و بختیاری با

  مورد بررسی قرار گرفت. bسیتوکروم 

های با توپولوژی های حاصل، بر پایه درختیافته

 و های مختلف )احتمال بیشینهشیوهیکسان بر اساس 

 .Mای برکه هایپشت، نشان دادند که لاکبیزین(

caspica  وM. rivulata  با بالاترین بوت استرپ و

های پشتدیگر مجزا شدند. لاکاحتمال پسین از یک

ای خزری در دو کلاد مجزا )کلاد شرقی و کلاد برکه

برداری های نمونهپشتغربی( قرار گرفتند. تمامی لاک

کلاد شرقی  بهشده از استان چهارمحال و بختیاری 

. تحلیل شبکه هاپلوتایپی نیز تمامی اختصاص یافتند

لوتایپ( را هاپ 54توالی و  92های مورد بررسی )توالی

های در دو هاپلوگروپ تفکیک نمود. تمامی توالی

استان در یک هاپلوتایپ این ای خزری پشت برکهلاک

(MCE2قرار گرفتند. یافته )تنوع ژنتیکی پایین را  ،ها

برداری شده نشان ای نمونههای برکهپشتدر بین لاک

های تحلیل یافتهبر اساس دادند. علاوه بر این، 

های پشتهای متعلق به لاکهاپلوتایپ پارسیمونی

در  M. rivulataو  M. caspicaای برکه

و  گرفتههای کاملاً مجزا از یکدیگر قرار هاپلوگروپ

هاپلوگروپ  بهچهارمحال و بختیاری های استان نمونه

 .اختصاص یافتندپشت خزری شرقی لاک

، اختلاف ژنتیکی در بین AMOVAبر اساس تحلیل 

طور  درصد( به 85/15)قی و غربی کلادهای شر

دار بیشتر از اختلاف ژنتیکی در داخل کلادها معنی

 یدرصد( محاسبه شد. نمایه فاصله ژنتیک 11/84)

(Fstوجود یک ساختار ژنتیکی معنی ) دار را در بین

کلادهای شناسایی شده تائید نمود. بر اساس 

های مرتبط با برآورد تاریخچه شاخص

گسترش یک های مشخصی از شانهشناختی، نجمعیت

 ای بالکانپشت برکهلاکشناختی اخیر در جمعیت

از داری معنیی ها، نشانهبا این وجودبرآورد شد. 

شناختی ناگهانی در کلادهای غربی گسترش جمعیت

های مد. آزموننیاپشت خزری به دست و شرقی لاک

Fst  وNm دار را بین های معنیاحتمال وجود اختلاف

-لاکای خزری  و همچنین پشت برکهدهای لاککلا

 Wischufو  Fritz تائید نمودند. ای بالکانپشت برکه

شامل یک  M. caspicaسه زیرگونه برای ( 8334)

و دو زیرگونه ( M. c. caspicaزیرگونه شمالی )

 .M. cو  M. c. siebenrockiجنوبی )

ventrimaculata شناسایی کردند که در رنگ ،)

بر این یزی و الگوهای ریختی متفاوت بودند. آم

ای خزری ساکن استان های برکهپشتاساس، لاک

 .M. c چهارمحال و بختیاری به عنوان زیرگونه

siebenrocki نداتوصیف شده (Yazarloo et al., 

دو زیرگونه جنوبی به طور به طور کلی،  (.2017

شمالی  M. c. caspicaتر از رنگمتمایزی کم

( بر اساس تجزیه و 5441و همکاران ) Fritzهستند. 

های تبارشناختی با استفاده از ژن سیتوکروم تحلیل

bهای مونوفیلتیک را برای ، درختM. caspica  و

M. rivulata  .برآورد نمودندFritz  و همکاران

 M. caspicaرا در  میتوکندریایی( دو کلاد 5441)

ب و دیگری در شرق شناسایی نمودند، که یکی در غر
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و جنوب پراکنش داشت. با این وجود، پراکنش این دو 

کلاد با پراکنش هر یک از سه زیرگونه ذکر شده 

مطابقت نداشت. کلاد جنوبی و شرقی از دو جمعیت 

M. c. siebenrocki  وM. c.ventrimaculata  و

از  M. c. caspicaهای تیره رنگ همچنین جمعیت

 ی شرقی مجاور تشکیل شده است. آناتولی و نواح

Fritz ( تعداد 5441و همکاران )هاپلوتایپ را در  84

ای خزری از پشت برکههای متعلق به لاکمیان نمونه

. تعداد پنج کردندگستره جهانی حضور آن گزارش 

مشاهده  caspica × rivulataنمونه هیبرید بین 

( ثبت شده Cmt9شده است که در یک هاپلوتایپ )

 . به استثنای این موارد هیچ هاپلوتایپ مشابهاست

. بر ه استنشد گزارشبین دو گونه یاد شده دیگری 

(، اغلب 5441و همکاران ) Fritzاساس 

صورت دگرجا  شده به های یافتهاپلوتایپ

(Allopatric( و پیراجا )Parapatric .حضور دارند )

توان به عبارت دیگر، تنها در چند منطقه محدود می

ش از یک هاپلوتایپ مشاهده نمود. بر اساس بی

؛ Fritz et al., 2008های پیشین )تحلیل

Vamberger et al., 2013طور  به ( کلاد شرقی

گسترده در ایران پراکنش دارد، در حالی که به نظر 

رسد کلاد غربی پراکنش محدودی در غرب ایران می

دارد. علاوه بر این، همانند سراسر گستره جهانی 

ور گونه، تنوع هاپلوتایپی به نسبت اندکی در ایران حض

قابل مشاهده است. با این وجود، در یک محدوده به 

نسبت نزدیک در استان کرمانشاه حضور دو هاپلوتایپ 

( گزارش Cmt8( و غربی )Cmt3از دو کلاد شرقی )

های این یافته(. Fritz et al., 2008شده است )

، b سیتوکرومهای ژن بر اساس توالی ،پژوهش

 در ای خزریبرکه هایپشتکند که لاکپیشنهاد می

واحد حفاظتی به یک چهارمحال و بختیاری استان 

تواند برای حفاظت بهتر از گونه در می تعلق داشته و

دستور کار مدیران حفاظت از محیط زیست قرار 

با توجه به اهمیت حفاظت و مدیریت گیرد. 

یابی منظور دست پشت خزری و بههای لاکجمعیت

تر در زمینه تنوع ژنتیکی، به اطلاعات کامل

تبارشناسی، ساختار جمعیت و ساختارهای 

های پژوهشدر شود فیلوژئوگرافی پیشنهاد می

علاوه بر در استان و سایر مناطق کشور  آتی ژنتیکی

نیز  ایهسته ژنومهای دادهاز  اییژنوم میتوکندری

  .استفاده شود
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