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در ایران بر  Echis carinatus (SCHNEIDER, 1801ی )تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی افعی جعفر

 های میتوکندریاییاساس ژن

 5لعبت تقوی ،4اشتفکا یان، 3جلیل ایمانی هرسینی ،*2محمد کابلی، 1زادهرضا فرخی

 چکیده
ترین مارهای زهرآگین از نظر پزشکی در ایران و بخش یکی از مهم( Echis carinatus) افعی جعفری

ژنتیکی و تنوع غربی است. با وجود اهمیت بالینی و حفاظتی این گونه، ساختار وسیعی از آسیای جنوب
 تنوع ژنتیکی، طور جامع بررسی نشده است. در این پژوهشهای آن در ایران تاکنون بهجمعیت
ورد م 12S و  cyt b ،ND4 ،16S در ایران با استفاده از چهار ژن میتوکندریاییاین گونه  هایجمعیت

غرب شرق، مرکز، جنوب و جنوبنقطه مختلف در شرق، شمال 18نمونه از  28مطالعه قرار گرفت. تعداد 
بالاترین سطح  cyt b شان داد که ژنیابی شد. نتایج نآوری و توالیایران و نیز جزایر خلیج فارس جمع

 Fu’s ویژههای خنثی بودن )به( را داراست. آزمون15و تعداد هاپلوتیپ )( Hd= 0.931) تنوع هاپلوتیپی

Fs= -4.989  و تحلیل توزیع Mismatch) های مورد شواهد روشنی از انبساط جمعیتی اخیر در جمعیت
هاپلوتیپی ساختار جغرافیایی قوی را نشان ندادند، هرچند جدایی  هایشبکهنتایج آنالیز مطالعه ارائه کردند. 

ها قابل تشخیص بود. این الگو با همگنی غربی و شرقی در برخی ژنهای مناطق جنوبنسبی هاپلوتیپ
و ( E. c. sochurekiه زیرگون) E. carinatusه های شمالی و غربی گروه در جمعیتشدنسبی گزارش

 علاوههای حاضر از جنوب آسیا به سوی غرب و شمال سازگار است. یافته گونه اینگسترش اخیر  نظریه
های ژنتیکی گونه در ایران، بر ضرورت تلفیق داده جمعیت شناختیبر روشن ساختن بخشی از تاریخچه 

ونوم و تعریف واحدهای حفاظتی های نماینده در تولید آنتیبا مطالعات زهرشناسی برای انتخاب جمعیت
 .د دارندتأکی
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 و همکارانزاده فرخی های میتوکندریاییدر ایران بر اساس ژن Echis carinatus (SCHNEIDER, 1801ی )تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی افعی جعفر

(2) 

 مقدمه -1
های افعیگونه از  12 شامل است. این جنس( Viperidae) افعیها از خانواده Viperinaeزیرخانواده  و متعلق به Echis افعی جعفری در ایران از جنس

از نظر  آسیا هستند که غربنوبج و جنوب از هاییبخش و خاورمیانه آفریقا، خشکنیمه و خشک مناطق جثه در کوچک تا متوسطهرآگین زبسیار 
شوند میاستان در ایران محسوب  13های آفریقا و آسیا و همچنین در قارهها هزار گزش سالیانه در ترین مار زهرآگین و مسئول دهعنوان مهمبهپزشکی 

(Casewell et al., 2010 ؛Yousefi et al., 2020؛ Ghezellou et al., 2021 .) هداشت عمومی بمسمومیت ناشی از مارگزیدگی یک بحران جهانی
 (.Gutiérrez et al., 2017) شودمرگ در سال منجر می 100،000به بیش از  و میلیون مورد مسمومیت سالانه 7/2 تا 8/1در حدود  است که
این جنس به های گونهن و همچنین در بیها جنسبا سایر  Echisو روابط تکاملی جنس زایی گونهمتعددی در خصوص  مولکولی ارشناسیتب مطالعات

کامل از روابط تکاملی و جریان  که دال بر وجود ابهامات عمیق در درکدهند میقابل توجهی با یکدیگر نشان های تفاوتانجام رسیده و نتایج حاصل، 
 ,.Pook et al ؛Arnold et al., 2009 ؛Babocsay, 2004؛ Lenk et al., 2001 ؛Cherlin, 1990) این جنس در قاره آفریقا و آسیاست ژن در

 (.Highland and Myerse, 2025 ؛Mobaraki and Oraie, 2024 ؛Alencar et al., 2016 ؛Feroze et al., 2010 ؛Escoriza, 2009؛ 2009
Pook et al. (2009 ) اعضای جنسEchis  ( گروه 1)نمودند که عبارتند از: بندی طبقهرا به چهار گروهE. coloratus دو گونه در خاورمیانه و  )شامل

جزیره رب آفریقا تا شبهغاز ) E. pyramidum( گروه 3(، )منطقه ساحل و غرب آفریقا)با سه گونه در  E. ocellatus( گروه 2شبه جزیره عربستان(، )
ای در در جزیره E. c. astolaeدر هند،  E. c. carinatus)با پنج زیرگونه ) E. carinatus( 4گونه( و ) 6با  در امتداد ساحل و شاخ آفریقاعربستان 
ب مال هند، جنودر ش E. c. sochurekiدر سریلانکا و  E. c. sinhaleyusدر ازبکستان، ترکمنستان، تاجیکستان،  E. c. multisquamatusپاکستان، 

 E. c. carinatus( نیز حضور 2015) .Safaei-Mahroo et al( و 1397زاده )افغانستان، پاکستان، ایران، عراق، عمان و امارات متحده عربی(. رجبی
ت و بیشترین جدا شده اس Echisاز سایر تبارهای جنس  به تازگی E. carinatus که گروه دادندنشان Pook et al. (2009 ) نمودند.را در ایران اعلام 

تقسیم نمود که شامل سه گونه را به  Cherlin (1990 )E. carinatus اما شود.شبه قاره هند مشاهده میمحدوده  ی درهای جنوبجمعیتدر واگرایی 
E. carinatus سریلانکاو  نوب هنددر ج ،E. sochureki  و  شمال هند تا پاکستاندرE. multisquamatus  بوده است. نایرا و آسیای مرکزیدر 

؛  et al.,Ashraf 0202) ( سایر کلادهای این جنس2)یا کلاد بیسال 1عنوان کلاد خواهریرا به E. carinatusاز سوی دیگر، برخی متخصصان 
Cherlin, 1990؛ Alencar et al., 2016)  برخی دیگرE. coloratus  عنوان کلاد خواهریبهرا (Arnold et al., 2009؛ Feroze et al., 2010 ؛

Highland and Myerse, 2025)  و برخی نیزE. ocellatus را به( عنوان کلاد خواهریWüster et al., 2008 ؛Murugananthan et al., 2025 )
 اند.معرفی نموده

 شروع شد. آن زماندر عمده ساختی های زمینو همزمان با فعالیت (میلیون سال پیش 20 )حدود در ابتدای دوره میوسنرویدادهای تبارزائی در اکیس 
و نیز  عربیا و اوراسیا-افرو صفحات برخوردوقایع بزرگی از جمله  که شامل واقع شده ساختیای فعال از نظر زمیندر منطقه Echis پراکنش جنس

میلیون سال پیش با صفحه  19اً جزیره عربستان که توسط دریای تتیس از اوراسیا جدا شده بودند، تقریبآفریقا و شبهاست.  زایی فعالمنطقه گسل
یک در نتیجه این برخورد (. Harzhauser et al., 2007 ؛Amer and Kumazawa, 2005؛ Rögl, 1999ند )برخورد کرد)ترکیه کنونی( ولی تآنا

آسیا تسهیل -راسر منطقه آفروها را در سو تبارزایی بسیاری از تاکسون پراکنشگسترش  و به وجود آمد 3زمینی به نام پل خشکی گومفوتریومارتباط 
های گیری سیستم گسلجزیره عربستان و تشکیل دریای سرخ و خلیج عدن و همچنین شکلکرد. در همان زمان، چرخش تدریجی ضدساعتگرد شبه

 دتحت تأثیر قرار دا آسیایی-را در منطقه آفرو Echisبسیاری از موجودات زنده با پراکنش وسیع از جمله اعضای جنس شرق آفریقا نیز پراکندگی 
(Chorowicz, 2005.) 

 یهاشکاف ینس و وضوح ناکافج نیا ییایاز منشاء جغراف یبا مشکل کمبود درک کاف Echis جنس یخیتار یایجغرافستیز یبازسازبا این وجود، 
ی خواهر ابطهکردند. ر ستنتاجا Echis سو جن Viperinae رخانوادهیز یبرا ییقای( منشاء آفر2008) .Wüster et al ت.در جنس روبرو اس یاهیپا

دارند و  یعرب-آفرو یدگپراکنطور عمده به  Cerastesیهاگونه زیرا کندیم تیرا تقو Echisجنس  ییقایمنشاء آفر هیفرض Cerastes و Echis گروه
گویی از جریان ژن (. چنین الLenk et al., 2001دارد )رار ق C. vipera و C. cerastes ییقایآفر یهاگونه انیدر م C. gasperettii یگونه عرب
( و همچنین Amer and Kumazawa, 2005) Uromastyxاز جمله خزندگان  یهاگروه ریدر سا ایو اوراس ایعرب-افرو صفحات برخورد ناشی از

د زازنده نهگوتنها عنوان به E. Carinatus شاخه( نیز گزارش شده است. Wüster et al., 2007؛ Szyndlar and Rage, 1990) Najaاعضای جنس 
 زاییزنده کهدهد نشان میامر این  (.Mallow et al., 2003) هستندر گذاتخم Echis جنسهای گونهکه سایر شود، در حالیجنس شناخته میاین  در

 (.Wüster et al., 2008) طور مستقل تکامل یافته باشدهب  E. Carinatusممکن است در شاخه
را از آسیا به سوی آفریقا عنوان کرده است. بر اساس نظر او، منشا این گونه در شبه قاره  Echis( فرضیه انتشار جنس 1990) Cherlinگر، از سوی دی

بی حده عرهند بوده که در ادامه به سوی ایران و از آنجا به ترکمنستان و آسیای صغیر، خلیج فارس و دریای عمان )مناطق شمالی عربستان، امارات مت

                                                           
1. Sister clade 

2. Basal clade 

3. Gomphotherium bridge 
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های شمالی دریای سرخ )جنوب عربستان، یمن و جنوب عمان و در ادامه با گذر از شمال دریای سرخ به سوی شمال و و عمان( و همچنین بخش
 (.Cherlin, 1990) شمال شرقی آفریقا گسترش یافته است

جنوبی ایران،  دهد که نواحینشان می ینی خطر مارگزیدگیبپیشبالقوه افعی جعفری در ایران و ارتباط آن با پراکنش مطلوبیت زیستگاه و  سازیمدل
فصلی بودن بارش و شاخص د. های مرکزی کشور، بالاترین مطلوبیت زیستگاهی را برای این گونه دارشمال خلیج فارس و مناطق وسیعی در بخش

روستا در ریسک  339،30ین مطالعه نشان داد که در حدود . اکننده مطلوبیت زیستگاه این گونه در کشور بودندترین عوامل تعیینمهمی، گیاه 1پوشش
 .(Yousefi et al., 2020) بالا تا متوسط خطر گزش افعی جعفری در ایران قرار دارند

 در الگوهای واکنش ایمنی متقابلدهد به نحوی که نشان میتوجهی با یکدیگر تفاوت قابل Echisدر جنس های مختلف الگوهای پروتئینی زهر گونه
ها گونهزهر این  .(Casewell et al., 2010های تخصصی برای هر گونه توصیه شده است )آنتی ونوم ،های مختلفهای اختصاصی گونهسرممیان آنتی

قادی، انع تریزی، اختلالاخونگذاشته و سبب ر سیستم انعقاد و تخریب بافت اثر باست که  متعددی های پروتئولیتیکها و آنزیمدارای هموتوکسین
این  های یک گونه نیززیرگونهها یا در جمعیتهای جغرافیایی در ترکیب زهر تفاوت علاوه،به مرگ شود.منجر به  ،نارسایی کلیه و در موارد شدید

ند که را در هند مقایسه کرده و نشان داد E. carinatus( زهر سه جمعیت مختلف از 2020)  Bhatia and Vasudevanکند.مشکل را تشدید می
ونوم بر ضرورت ارزیابی کارایی آنتینتایج آنها . ه استبود زهرهای مختلف تفاوت میان الگوهای زهر عمدتاً ناشی از تغییر در ترکیب نسبی خانواده

 Ghezellou etاما  (.Bhatia and Vasudeva, 2020) نمودتأکید  E. carinatusهای جغرافیایی متفاوت جمعیت گزشسازی چندظرفیتی در خنثی

al. (2021نشان دادند که ( در مقایسه زهر سه جمعیت از افعی جعفری در ایران )استان )مقادیر های هرمزگان، سیستان و بلوچستان و خراسان جنوبی
در  پروتئینی هخانواد 22تعداد بوده است. این مطالعه نشان داد که  مشابه بسیار زهر خام سه جمعیت مورد مطالعه اتترکیبسمیت و  ،2میانهدوز کشنده 

 پروتئازهای جدید شامل پروتئینی خانواده چندین های جعفری مورد مطالعه از این سه جمعیت قابل شناسایی بوده است. همچنین این مطالعهزهر افعی
( و پپتیدهای گشادکننده PPIs) ترانس-پرولیل سیس-(، ایزومرازهای پپتیدیلFGFs(، فاکتورهای رشد فیبروبلاستی )RLAPs) رنینشبه آسپارتیک

 را معرفی نمود. (VVPs) زهر عروق
به انجام نرسیده است،  الگوهای پروتئینی زهرهای افعی جعفری در ایران با تنوع کنون مطالعاتی در خصوص ارتباط تنوع ژنتیکی جمعیتتامتاسفانه 

ز گزش این گونه در کشور بسیار حیاتی است. وجود مورف تیره رنگ امر مهمی که در صنعت داروسازی )تولید آنتی ونوم( و درمان مسمومیت ناشی ا
از این گونه در ایران  3پنهان هایآرایه( بیانگر آن است که همچنان احتمال کشف 2024d Oraie, nMobaraki aاز افعی جعفری در جزیره شیدور )

 ر ضروری است.وجود دارد و آگاهی از تغییرات تنوع ژنتیکی این گونه از نظر پزشکی، بسیا
اساسی برای حفاظت و مدیریت  وابتدایی  نیازیک افعی جعفری، وسیع همچون  پراکنشه گستربا ی یهاگونه هایجمعیتژنتیکی و ساختار بررسی تنوع 

شده، امکان برداریمونهنویژه در مناطق دورافتاده یا کم، بههای ژنتیکی متمایزها و دودماناست. شناسایی جمعیت قوی و مستدل مبتنی بر شواهد
برداری و کاهش فرسایش های نمونهبندی حفاظت، طراحی برنامهکند و در اولویتتعریف واحدهای حفاظتی دارای تاریخچه تکاملی مستقل را فراهم می

تواند ها میساختار ژنتیکی جمعیتبر اهمیت حفاظتی، علاوه(. Allendorf et al., 2022) شدن زیستگاه مؤثر استتکهژنتیکی ناشی از تخریب و تکه
 فعی جعفریهای وسیع پراکنش ارو، در گستره. ازاین(Bhatia and Vasudevan, 2020) باشد مرتبط زهربا ناهمگنی جغرافیایی در ترکیب و عملکرد 

زهر و تولید یا ارزیابی جهت استحصال های نماینده، انتخاب منابع مناسب برای شناسایی جمعیت زهرشناسیهای ژنتیکی و ، تلفیق دادهدر ایران
ونوم ای آنتیهای ژنتیکی متمایز یا ناشناخته ممکن است اثربخشی منطقهگرفتن جمعیتضروری است. نادیده قویسازی خنثی قدرت ی باهایونومآنتی

 با چالش مواجه سازد.در کشور را کاهش داده و مدیریت بالینی مارگزیدگی را 
، cyt b گیری از چهار ژن میتوکندریاییدر ایران با بهره افعی جعفری هایهدف بررسی روابط فیلوژنتیکی و تنوع هاپلوتیپی جمعیتلذا این مطالعه با 

ND4،16S   12وS ر برآورد شد، وجود ساختار طراحی و اجرا گردید. در این راستا، سطح تنوع ژنتیکی و هاپلوتیپی در گستره پراکنش گونه در کشو
 Mismatch وزیعهای خنثی بودن و تحلیل تها از طریق آزموندر الگوهای تنوع مورد ارزیابی قرار گرفت و تاریخچه دموگرافیک جمعیت جغرافیایی

 .بررسی گردید

 ها:مواد و روش -2
 گونه مورد مطالعه: -1-2

ای به نسبت شناخته شده در گونهمار بکُ در ایران  کج مار، کک مار و، های محلی مار جعفریو نام Echis carinatusبا نام علمی 4افعی جعفری
کوهستانی های دامنهدر ها سنگایران است. زیستگاه این گونه اغلب در مناطق دشتی و تپه ماهورهای شنی با پوشش گیاهی اندک، در لابلای تخته 

سانتیمتر است. پوزه پهن و کوتاه، سر و گردن کاملا  7سانتیمتر و دم  98دارای خاک رس است. حداکثر طول های جلگهبا بستر سنگی، همچنین در 
، روی سر دارای علامتی اینقرهخاکستری تا خاکستری ای قهوهتیره تا روشن، ای قهوهها تیغه دار، مردمک چشم عمودی، سطح پشتی مشخص، پولک

                                                           
1. Normalized Difference Vegetation Index 

2. LD₅₀ 

3. Cryptic species 

4. Saw-scaled Viper, Carpet Viper 



 و همکارانزاده فرخی های میتوکندریاییدر ایران بر اساس ژن Echis carinatus (SCHNEIDER, 1801ی )تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی افعی جعفر

(4) 

تیره متمایل به سیاه و سطح های کنارهسفید با های لکه کامل یا بریده همراه باشکل  موجیصلیبی شکل به رنگ روشن، در پهلوها دارای خط سفید 
( فهرست LCترین تهدید )شود. این گونه از نظر وضعیت حفاظتی در طبقه کممیدیده رنگ  تیرههای ریز شکمی سفید یا روشن گاهی همراه با خال

جهت استحصال رویه بیترین عامل تهدید این گونه صید رد. مهماتحادیه جهانی حفاظت از طبیعت و منابع طبیعی قرار داهای گونهقرمز کمیته بقاء 
سازمان حفاظت محیط زیست ایران قرار داشته ولی در ضمائم کنوانسیون  و حفاظت شده تیحما خزندگان فهرست زهر معرفی شده است. همچنین در

 ( فهرست نشده است.CITESدر معرض انقراض )های المللی گونهبینمنع تجارت 

 حدوده مورد مطالعه:م -2-2

در  جغرافیایی محدوده. شد ایران انجام ( درE. carinatusهای افعی جعفری )جمعیت و مقایسه تنوع و ساختار ژنتیکی بررسی هدف با پژوهش این
 زاگرس، کوهرشته مجاور ایهدشت و هاامنهد کشور، مرکزی مناطق شامل در ایران، گونه این شده ازشناخته هایزیستگاه از وسیعی بخش این مطالعه،

در نظر  ایگونهبه برداریاطق نمونهمن. گرفت دربر را ایران جنوبی جزایر از برخی همچنین و فارس خلیج سواحل تا کشور غربیجنوب و جنوبی نواحی
 ابتدا برداری،نمونه برای مناسب مناطق ینتعی منظوربه .شود داده پوشش ایران در گونه جغرافیایی پراکنش دامنه از توجهیقابل بخش که شدند گرفته

 هادانشگاه در موجود اطلاعات پیشین، هایگزارش علمی، منابع بررسی طریق از افعی جعفری ثبت سوابق و زیستگاه پراکنش، درباره موجود اطلاعات
 هایاستان در میدانی مطالعات ،اساس این بر .شد بررسی نمونه آوریجمع و مشاهده سوابق همچنین و هااستان زیست محیط حفاظت کل ادارات و

 انجام ایران جنوبی جزایر زا برخی نیز و خوزستان و بوشهر هرمزگان، فارس، یزد، کرمان، سمنان، جنوبی، خراسان رضوی، خراسان شمالی، خراسان
 .گرفت

 نمونه برداری میدانی: -3-2

 مجوز. شد انجام ایران غربجنوب و جنوب مرکز، شرق،الشم شرق، در واقع مناطق در 1399-1401 هایسال طی میدانی هایبردارینمونه
 میدانی، بازدیدهای جریان در .شد اخذ 08/07/1399 مورخ 25247/420/99 شماره با زیست محیط حفاظت سازمان از هانمونه آوریجمع و بردارینمونه

 با کار استانداردهای و ایمنی اصول رعایت با زنده هاینمونه. گرفتند قرار بررسی مورد افعی جعفری حضور برای شدهگزارش و بالقوه هایزیستگاه
 و دانشگاه تهران منتقل انقراض طرخ معرض در جانوران پرورش و تکثیر آزمایشگاه به صید از پس هانمونه از بخشی. شدند آوریجمع سمی مارهای

 شدهتثبیت هاینمونه از لازم موارد در میدانی، مطالعات در شدهآوریجمع هاینمونه برعلاوه. شدند نگهداری مناسب شرایط در قرنطینه دوره طی از پس
 افعی جعفری از نمونه 28 مجموع، رد .شد استفاده نیز هااستان زیست محیط حفاظت کل ادارات به وابسته مراکز و دانشگاهی هایمجموعه در موجود

 دامنه سطح در احتمالی ژنتیکی نوعت تا شوند انتخاب مختلف جغرافیایی مناطق از هانمونه شد تلاش. فتندگر قرار استفاده مورد مختلف نقطه 18 از
 .دهدمیرا نشان  ر ایرانداز افعی جعفری برداری موقعیت جغرافیایی نقاط نمونه( 1ل )شک .شود نمایندگی امکان حد تا گونه پراکنش

 

 

ها و نواحی مختلف کشور نشان ها را در استانآوری نمونههای جمعنقاط قرمز محلافعی جعفری در ایران. برداری از نمونهموقعیت نقاط (: 1شکل )

های جزایر شیدور و لاوان در خلیج قشه کوچک پایین شکل، موقعیت نمونهندهند و شماره هر نقطه با فهرست سمت راست شکل مطابقت دارد. می

 .دهدفارس را با جزئیات بیشتر نشان می

 بافتی: هاینمونه نگهداری و آوریجمع -4-2

 ابزار. شد برداشت جانور به آسیب حداقل و بهداشتی اصول رعایت با نمونه از هر شکمی فلس پنج حاشیه خارجی زنده، افراد از بافتی نمونه تهیه برای
 بافتی هاینمونه .یابد کاهش هانمونه میان متقاطع آلودگی احتمال تا گردید ضدعفونی نمونه هر برداشت از پیش بردارینمونه برای استفاده مورد
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(5) 

. شدند نگهداری مناسب شرایط در مولکولی مراحل انجام زمان تا و شدند داده قرار درصد 96 اتانول حاوی مجزا هایلوله در برداشت از پس بلافاصله
 .شد ثبت میدانی اطلاعات سایر و تشخیص امکان صورت در جنسیت وری،آجمع تاریخ استان، برداری،نمونه محل به مربوط اطلاعات نمونه، هر برای

 ژنهای میتوکندریایی: توالی تعیین و تکثیر ،DNA استخراج -5-2

DNA کیت از استفاده با فلس بافتی هاینمونه از ژنومی DNA Extraction Kit (ParsTs, Iran) کیفیت. شد استخراج مربوطه دستورالعمل مطابق 

DNA میتوکندریایی ) ژن چهار .گردید اسپکتروفتومتر و ژل آگارز یک درصد بررسی از استفاده با شدهجاستخراcyt b، 4 واحد زیر NADH دهیدروژناز 

(NADH4)، 12 کوچک واحد زیر SrRNA (12S )16کوچک  واحد زیر و SrRNA (16Sبا ) شده داده شرح دمایی شرایط و پرایمرها از استفاده 

 .ارائه شده است (1) مشخصات آغازگرهای مورد استفاده در جدول .شدند تکثیر( PCR) 1پلیمراز ایزنجیره واکنش باet alPook  (2009 ). توسط

 .(Pook et al., 2009)میتوکندریایی  ژن هایتوالی تکثیر در استفاده مورد مشخصات پرایمرهای (:1)جدول 

 موقعیت تقریبی توالی نام آغازگر ژن
cyt b GludgMod2a CTGAAAAACCACCGTTGT 14902 
 EchRa GCTCCDCCBAGTTTRTT 15787 

ND4 NADH4b CACCTATGACTACCAAAAGCTCATGTAGAAGC 11677 
 HIS12763Vc TTCTATCACTTGGATTTGCACCA 12594 

12S L1091d AAACTGGGATTAGATACCCCACTAT 478 
 H1557d GTACACTTACCTTGTTACGACTT 980 

16S L2510e CGCCTGTTTATCAAAAACAT 1828 
 H3059e CCGGTCTGAACTCAGATCACGT 2376 

سیون اولیه در  20در حجم نهایی  PCR هایواکنش شامل دناتورا شد. برنامه دمایی کلی  سانتی 95تا  94میکرولیتر انجام   5تا  3 گراد به مدتدرجه 
 و کیفیت بررسی از پس PCR محصولاتدقیقه بود.  10ا ت 5گراد به مدت درجه سانتی 72سازی نهایی در چرخه و در نهایت طویل 35قیقه، سپس د

شده قطعات اندازه سط تکثیر سال Sanger sequencing روش به نوکلئوتیدی توالی تعیین برای و سازیخالص آگارز، ژل الکتروفورز تو از  .شدند ار
سی FinchTV ver.1.4 ابزار سازی برای تحلیلآ و ویرایش ها،توالی انتهای و ابتدا در نامطمئن هایبخش حذف و کیفیت برای برر  دیهای بعماده 

 .استفاده شد

 ها:داده لیو تحل هیتجز یمورد استفاده برا یها روش -6-2

ر افزااز نرم ،هامنظور ویرایش توالیبه گرفت. قرار بررسی مورد افعی جعفری هاینمونه از فرد 28 مجموع، قطعاتی از چهار ژن میتوکندریایی در در
Geneious Prime 2021/1  .ژنتیکی بین  فاصله و های نوع اول و دومجانشینیی بازهای مختلف و تعیین میزان بررسی فراوان برایاستفاده شد

 جایگزینیآزمون اشباع شدند. ردیف هم MEGA 11  درClustalw ها با استفاده از الگوریتم توالی. استفاده شد  MEGA 11افزار نرماز  هاجمعیت
 ،(Eta) هاجهش کل تعداد ،(S) چندشکلی هایجایگاه تعداد ،DnaSP افزارنرم از استفاده با نجام شد.ا DAMBE6 فزاراها با استفاده از نرمدادهبرای 
 اساس بر تتا جهشی پارامتر و( k) هاتوالی بین نوکلئوتیدی اختلافات تعداد میانگین ،(π) نوکلئوتیدی تنوع ،(Hd) هاپلوتیپی تنوع ،(h) هاهاپلوتیپ تعداد
 احتمالی اثر ارزیابی برای Jukes–Cantor مدل اساس بر شدهاصلاح نوکلئوتیدی تنوع همچنین. شد محاسبه( θW) شوندهتفکیک هایجایگاه تعداد

انتخاب طبیعی تاثیر  وهای افعی جعفری در ایران تکامل جمعیتجهت بررسی چگونگی همچنین  .گردید محاسبه جایگاه یک در متعدد هایجایگزینی
منظور بررسی روابط تبارشناختی به .استفاده شد DnaSP 5.10 افزار نرمدر نرم افزار  Strobeck’s Sو  Tajima’s D ،Fu’s Fsهای شاخصبر آن، از 

بر و ( popart.maths.otago.ac.nz) 7/1نسخه  popart افزار از نرمهای هاپلوتایپی هر چهار ژن میتوکندریایی با استفاده ، شبکههاهاپلوتایپبین 
ها در سطح برای نمایش روابط خویشاوندی و فراوانی هاپلوتیپ 2جویی آماریبر پایه صرفه قوی ابزار گرافیکی و آماری یککه  TCSاساس روش 

 جغرافیایی، اطلاعات وجود صورت و در آن به متعلق هاینمونه فراوانی اساس بر هاپلوتیپ هر های حاصل،شبکه در .ترسیم گردید ،ای استگونهدرون
 بررسی مورد شبکه هایگره میان ارتباط اساس بر نیز هاهاپلوتیپ میان نوکلئوتیدی هایجهش تعداد. شد مشخص هانمونه رافیاییجغ منشأ اساس بر

 استفاده مطالعه مورد هایجمعیت در احتمالی جغرافیایی ساختار وجود بررسی و هاهاپلوتیپ میان ژنتیکی ارتباط ارزیابی برای شبکه این. گرفت قرار
 .شد

 :نتایج -3

های همسان و ناهمسان برای این چهار ژن در ژن مورد مطالعه انجام شد. فراوانی نوکلئوتیدها و نرخ جانشینیچهار با استفاده از توالی ها دادهتحلیل 
های جانشینی نسبتی است. ترین مقدار را داشت که ویژگی رایج ژنوم میتوکندریایفراوانی گوانین پایین ،هادر تمام ژنارائه شده است.  (2) جدول

تواند ها میین تفاوتکمترین نسبت را نشان داد. ا ND 4 کهها بود، در حالیتوجهی بالاتر از سایر ژنطور قابلبه cyt b در ژنهمسان به ناهمسان 
 .های ساختاری هر ژن باشدناشی از تفاوت در نرخ تکامل و محدودیت

                                                           
1. Polymerase Chain Reaction (PCR) 2. Statistical Parsimony 



 و همکارانزاده فرخی های میتوکندریاییدر ایران بر اساس ژن Echis carinatus (SCHNEIDER, 1801ی )تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی افعی جعفر

(6) 

 ایران. درهای افعی جعفری های مورد استفاده از جمعیتنمونهن الگوی جانشینی نوکلئوتیدی در تخمی فراوانی نوکلئوتیدی و (:2) جدول

 A C G T Ts/Tv (bp) طول ژن

cyt b 789 0.2612 0.3475 0.1200 0.2713 8.72 
ND4 644 0.2897 0.3750 0.1113 0.2240 2.29 
16S 488 0.3409 0.2329 0.1819 0.2442 5.68 
12S 367 0.3189 0.2727 0.1996 0.2088 5.78 

 :اشباع جایگزینی -1-3

اشباع جایگزینی وجود  12Sو   cyt b ،ND4،16S سییک از چهار ژن مورد بررنشان داد که در هیچ Xia آزمون اشباع جایگزینی بر اساس شاخص
محاسبه شد که همگی  0105/0و  0043/0، 0058/0، 0066/0ترتیب برابر با  به 12Sو   cyt b ،ND4،16S ی هابرای ژن Iss . مقدار(2د )شکل ندار
ها خطی و نیز در تمامی ژن K2P در برابر فاصلههای همسان و ناهمسان جانشینی الگویبودند.  Iss.c های بحرانیداری کمتر از آستانهطور معنیبه

 (.3)جدول  ودها را برای آنالیزهای بعدی تأیید نمغیر اشباع بود و مناسب بودن داده

 نتایج آزمون اشباع جایگزینی برای چهار ژن میتوکندریایی مورد استفاده برای افعی جعفری. (:3جدول )
کیمورف یپل یهاتیسا (bp) طول ژن  (S) Iss اشباع طیشرا  

cyt b 789 21 0.0066 None 
ND4 644 10 0.0058 None 
16S 488 6 0.0043 None 
12S 367 10 0.0105 None 

 

 
و ناهمسان های قرمز( دایرههای همسان )جایگزینی  Transitionsنمودارها تعداد .آنالیز اشباع جایگزینی چهار ژن میتوکندریایی :(2)شکل 

خطوط  دهد.را نشان می 12Sژن  (D) و 16Sن ژ ND4، (C)ژن  cyt b، (B)ن ژ( A) دهندنشان می K2P های آبی( را در برابر فاصله ژنتیکیمثلث)

 .ها اشباع جایگزینی مشاهده نشدیک از ژندهند. در هیچوند رگرسیون خطی را نشان میدار رچین

 :تنوع ژنتیکی -2-3

 =Hd) یپی متوسطتنوع هاپلوت ND4 ژن(. π= 0.00518و  Hd= 0.931د )مشاهده ش cyt b بالاترین سطح تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدی در ژن

( و Hd= 0.839نوع هاپلوتیپیبه نسبت بالا )ی تدارا 16Sهای ریبوزومی، نشان داد. در ژن( π= 0.00480) و تنوع نوکلئوتیدی نسبتاً پایین( 0.855
و  Hd= 0.791است ) ی تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدی به نسبت پایین بودهدارا 12Sژن و ( π= 0.00369تنوع نوکلئوتیدی به نسبت پایین )

π=0.00938 .)یهاها در ژنتعداد هاپلوتیپ cyt b ،ND4 ،16S  12 وS  10و  6، 10، 21های چندشکلی و تعداد جایگاه 6و  8، 7، 15ترتیب به 
 (.4د )جدول متغیر بو 72/8ا ت 29/2ها بالا و بین در تمام ژن های همسان به ناهمسانجایگزینی دست آمد. نسبتبه
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 های افعی جعفری از ایران.هنمونهای تنوع ژنتیکی برای چهار ژن میتوکندریایی شاخص (:4)جدول 

 n h Hd π k S θW Singleton haplotypes ژن

cyt b 28 15 0.9312 0.005184 4.090 21 5.396 9 
ND4 28 7 0.8545 0.004798 3.090 10 2.570 1 
16S 28 8 0.8386 0.003692 1.802 6 1.542 3 
12S 28 6 0.7910 0.009378 3.442 10 2.570 1 

 :خنثی بودن و تحلیل دموگرافیک هایآزمون -3-3

 Fu’s Fs (989/4-)ه ویژو به Tajima’s D (−0.859) ، مقادیر منفیcyt b ن . در ژه استهای خنثی بودن در چهار ژن یکسان نبودالگوی آزمون
 12Sو  ND4 هایژن قابل،م در شد. مشاهده (-789/1ی )منف Fu’s Fs نیز 16Sای قوی از انبساط جمعیتی اخیر است. در ژندست آمد که نشانهبه

 (.5د )جدول نشان دادند و فاقد شواهد انبساط بودن Fu’s Fs و Tajima’s D مقادیر مثبت برای هر دو آماره

 فری.افعی جعهای خنثی بودن در چهار ژن میتوکندریایی گونه نتایج آزمون (:5)جدول 
 Tajima’s D Fu’s Fs Strobeck’s S ژن

cyt b -0.859 -4.989 0.035 
ND4 +0.651 +0.827 0.555 
16S +0.489 -1.789 0.087 
12S +1.092 +2.129 0.746 

ته برازش بسیار مطلوبی داش 16Sو   cyt b های. مدل انبساط ناگهانی جمعیت در ژن(3)شکل  نیز نتایج فوق را تأیید کرد Mismatch تحلیل توزیع
تری مشاهده شد و شاخص ناهمواری مقادیر برازش ضعیف 12S ویژهو به ND4 هایکه در ژنیحال، در (0090/0و  0088/0ترتیب هب SSDاست )

 (.6)جدول  بالاتری را نشان داد
 

شده، خط قرمز مدل انبساط های آبی فراوانی مشاهدهمیلهبرای افعی جعفری ایران. در چهار ژن میتوکندریایی  Mismatch تحلیل توزیع (:3) شکل

 .12S نژ 16S، (D)ن ژ ND4، (C)ژن  (B) ،(cyt b) ژن( A) د.دهندار مدل اندازه ثابت جمعیت را نشان میو خط سبزچینناگهانی جمعیت 
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های افعی در نمونه های برازش مدل انبساط ناگهانی جمعیت در چهار ژن میتوکندریاییو شاخص Mismatch پارامترهای تحلیل توزیع (:6)جدول 

 جعفری.
 Mean k τ SSD (expansion) SSD (constant) Raggedness (r) ژن

cyt b 4.090 4.233 0.0088 0.6476 0.0176 
ND4 3.090 3.692 0.0302 0.5074 0.0632 
16S 1.802 2.109 0.0090 0.3294 0.0540 
12S 3.442 4.809 0.0891 0.4790 0.1933 

 :های هاپلوتیپیشبکه -4-3

های خطی با شاخه طور عمدهبهدارای ساختار  cyt b شبکه ژن(. 4لندریایی ساختارهای متفاوتی را نشان دادند )شکهای هاپلوتیپی چهار ژن میتوکشبکه
 نبساط جمعیتی همخوانی دارد. در این شبکه، دو هاپلوتیپ پرتعداداای بود که با الگوی نمونههای تکزیاد هاپلوتیپ به نسبتجانبی کوتاه و تعداد 

Hap_5  و Hap_6 هایژن هایشبکه. بودند پراکنده شرقینیز شرق تا شمال و غربیتا جنوب ترتیب در مناطق جنوبیبه ND4  12وS و با  ترفشرده
نیز ساختاری نسبتاً فشرده همراه با یک حلقه کوچک نشان  16S ها مشاهده نشد. شبکه ژنمانند قوی در آنتعداد هاپلوتیپ کمتر بودند و الگوی ستاره

 .تواند ناشی از هموپلازی باشدداد که می
 

  

  
ژن  (D) و 16Sن ژ (C) ،(ND4) نژ (B) ،(cyt b) نژ( A) های مورد مطالعه.های ژنهای افعی جعفری مبتنی بر توالیشبکه هاپلوتیپی نمونه (:4)شکل

12S. ها اپلوتیپهای جهشی میان هها نیز بیانگر تعداد گامروی شاخه اعداد های مشترک در هر هاپلوتیپ است.ها متناسب با تعداد نمونهاندازه گره

 هستند.

شود، مشاهده می( 7)گونه که در جدول همان .تارائه شده اس (7)شده در چهار ژن در جدول های شناساییها به هاپلوتیپتعلق هر یک از نمونه
این موضوع . های متفاوتی تعلق دارندپلوتیپهای گوناگون به هاها در ژنمونههای مختلف کاملاً یکسان نیست و برخی نالگوهای هاپلوتیپی در ژن

طور کلی، اگرچه در به. جمعیتی استها در آشکارسازی تنوع ژنتیکی درونبیانگر نرخ تکامل متفاوت نشانگرهای مولکولی و قدرت تفکیک متغیر آن
ها یک از شبکهرقی قابل تشخیص بود، اما ساختار جغرافیایی قوی و واضحی در هیچغربی و شهای مناطق جنوبها جدایی نسبی هاپلوتیپبرخی ژن

 .مشاهده نگردید

 :ایبندی مقایسهجمع -5-3

تری از انبساط ارائه نمود، شواهد ضعیف  16Sبساط جمعیتی را نشان داد. ژنترین شواهد انبالاترین سطح تنوع ژنتیکی و قوی cyt b در مجموع، ژن
اهده نشد، ساختار جغرافیایی قوی مش مورد استفاده، یک از چهار ژندند. در هیچهای واضح انبساط بوفاقد نشانه  12Sو  ND4 هایژن کهدر حالی

دهنده تاریخچه ها در مجموع نشانبود. این یافته ها قابل تشخیصغربی و شرقی در برخی ژنهای غالب مناطق جنوبهرچند جدایی نسبی هاپلوتیپ
 .منعکس شده است cyt b های مورد مطالعه است که با وضوح بیشتری در ژنفیک پیچیده و احتمالاً انبساط جمعیتی اخیر در جمعیتدموگرا
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را نشان  12Sو  Cyt b ،ND4،16Sشده در چهار ژن میتوکندریاییهای شناساییسی به هاپلوتیپهای مورد بررتعلق هر یک از نمونه (:7)جدول شماره 

 طور مستقل و بر اساس فراوانی انجام شده است.ها در هر ژن بهگذاری هاپلوتیپارهدهد. شممی
 cyt b ND4 16S 12S نمونه

 Hap_10 Hap_3 Hap_3 Hap_5 2022_بردخون

 Hap_10 Hap_3 Hap_3 Hap_5 2026_بردخون

 Hap_12 Hap_1 Hap_1 Hap_1 2049_چابهار

 Hap_13 Hap_1 Hap_1 Hap_1 2050_چابهار

 Hap_13 Hap_1 Hap_1 Hap_1 2051_بهارچا

 Hap_6 Hap_4 Hap_4 Hap_3 2038_قائن

 Hap_6 Hap_4 Hap_5 Hap_3 2039_قائن

 Hap_1 Hap_1 Hap_1 Hap_1 2011_آباد یحاج

 Hap_4 Hap_3 Hap_3 Hap_2 2015_هیدیحم

 Hap_5 Hap_3 Hap_3 Hap_2 2017_هیدیحم

 Hap_6 Hap_4 Hap_8 Hap_1 2053_رمندیه

 Hap_5 Hap_2 Hap_2 Hap_1 2029_جهرم

 Hap_14 Hap_7 Hap_2 Hap_1 2025_رفتیج

 Hap_7 Hap_5 Hap_3 Hap_2 2042_ریکو

 Hap_5 Hap_3 Hap_3 Hap_2 2056_خورموج

 Hap_8 Hap_6 Hap_6 Hap_4 1442_لاوان

 Hap_3 Hap_2 Hap_2 Hap_1 2019_نابیم

 Hap_2 Hap_2 Hap_2 Hap_1 2020_نابیم

 Hap_15 Hap_5 Hap_3 Hap_2 1137_نیینا

 Hap_6 Hap_4 Hap_7 Hap_3 2045_نهبندان

 Hap_6 Hap_4 Hap_7 Hap_6 2046_نهبندان

 Hap_5 Hap_3 Hap_3 Hap_2 2034_الگرم ام

 Hap_5 Hap_3 Hap_3 Hap_2 2035_الگرم ام

 Hap_11 Hap_4 Hap_7 Hap_3 2047_پروند

 Hap_8 Hap_6 Hap_6 Hap_4 1455_دوریش

 Hap_9 Hap_6 Hap_6 Hap_4 1456_دوریش

 Hap_8 Hap_6 Hap_6 Hap_4 2030_دوریش

 Hap_2 Hap_2 Hap_2 Hap_1 2012_زدی

 :بحث -4
در گستره وسیعی از  فعی جعفریا هایفرد از جمعیت 28در مجموع   12Sو  cyt b ،ND4 ،16Sی نتایج حاصل از تحلیل چهار ژن میتوکندریای

دهد. بالاترین سطح پویا ارائه می جمعیت شناختیهای روشن از تاریخچه ان، تصویر نسبتاً همگنی از تنوع ژنتیکی را همراه با نشانههای ایرزیستگاه
 وسطهاپلوتیپ( و تنوع نوکلئوتیدی مت نهنمونه )های تککه همراه با تعداد نسبتاً زیاد هاپلوتیپ( Hd= 0.931) مشاهده شد cyt b تنوع هاپلوتیپی در ژن

(π≈ 0.00518 )هایی است که پس از یک دوره تنگنای بود. این ترکیب از تنوع هاپلوتیپی بالا و تنوع نوکلئوتیدی نسبتاً پایین، الگوی کلاسیک جمعیت
 Fu’s Fs (-989/4ی )ر منفی و نسبتاً قومقدا و این الگو با انبساط جمعیتی اخیر سازگار است اند.جمعیتی یا مهاجرت، دچار انبساط جمعیتی اخیر شده

واهد محکمی ش (SSD= 0.0088) پایین  Raggedness و Mismatch و همچنین برازش مطلوب مدل انبساط ناگهانی در تحلیل توزیع cyt b در ژن
مطالعات  .شده استتر نیز گزارش پیش E. carinatus ربی گروهغهای شمالی و چنین الگوهایی در جمعیت آورند.برای انبساط جمعیتی اخیر فراهم می

و ساختار  نشان دادههای مناطق پاکستان، امارات متحده عربی، عراق و نواحی مجاور واگرایی بسیار پایینی اند که هاپلوتیپفیلوژئوگرافی نشان داده
قاره ها از جنوب شبهیتیر جمعاین همگنی ژنتیکی با فرضیه گسترش نسبتاً اخ (.Rhadi et al., 2016؛ Pook et al., 2009د )جغرافیایی قوی ندارن

نشان داد، در  تری از انبساطهای ضعیفنیز نشانه 16Sن ژ(. Arnold et al., 2009؛ Pook et al., 2009د )خوانی دارهند به سوی شمال و غرب هم
اوت در فای است و عمدتاً به تگونهنتری داشتند. این تفاوت میان نشانگرها امری رایج در مطالعات دروخنثی الگوی 12S و ND4 هایکه ژنحالی

 .شوددی هر ژن نسبت داده میهای ساختاری و عملکرنرخ تکامل، اندازه مؤثر جمعیت و محدودیت
 cyt b شده برای چهار ژن نیز ساختار جغرافیایی قوی و واضحی را در مقیاس ایران آشکار نکردند. اگرچه در شبکه ژنهای هاپلوتیپی ترسیمشبکه

 در طور عمدهبه پرتعداد هاپلوتیپ دو و بود تشخیص قابل شرقیشرق تا شمال و تا جنوب غربیهای غالب مناطق جنوبنسبی میان هاپلوتیپجدایی 
های مختلف مشاهده عیتجم میان عمیقی شکاف هیچ و شده حفظ وسیع مقیاس در ظاهراً ژن جریان اما بودند، شده توزیع جغرافیایی پهنه دو این

که  در نواحی غربی و شمالی دامنه پراکنش آن کاملاً سازگار است E. carinatus های پیشین در مورد گروهاین الگوی همگنی نسبی با یافته نگردید.
 های پاکستان، امارات متحده عربی، عراق و نواحی مجاورهای جمعیتهاپلوتیپ درساختار جغرافیایی قوی عدم واگرایی بسیار پایین و  نشان دهنده

جزیره شامل شبه E. carinatus های بخش شمالی دامنه پراکنش( نیز گزارش کردند که هاپلوتیپ2009) .Pook et al (.Rhadi et al., 2016است )
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 دهند. وجود مورف تیره در جزیرهای فشرده و بدون ساختار فیلوژئوگرافی واضح تشکیل میخوشه ،غرب هندعربی، پاکستان، آسیای مرکزی و شمال
 ,Mobaraki and Oraie) دهنده تنوع فنوتیپی محلی در چارچوب همین کلاد نسبتاً همگن استنشان، توجه شیدور نیز بدون واگرایی ژنتیکی قابل

ی های مولکولتفسیر کرد. تحلیل Echis جغرافیای تاریخی جنستوان در چارچوب مناقشات دیرینه تبارزایی و زیستهای حاضر را مییافته ،(2024
در  E. ocellatus شود که تا حد زیادی با مناطق جغرافیایی همخوانی دارند: گروهاند که این جنس به چهار کلاد اصلی تقسیم میجامع نشان داده

 .E جزیره عربستان، و گروهدر شبه E. coloratus هایی از عربستان، گروهدر شمال استوایی آفریقا و بخش E. pyramidum غرب آفریقا، گروه

carinatus غرب و جنوب آسیادر جنوب (Pook et al., 2009 ؛Arnold et al., 2009.) کلاد E. carinatus میزان واگرایی داخلی را در  کمترین
ت رب اسقاره هند به سوی شمال و غای نسبتاً اخیر از جنوب شبهدهد و توزیع فعلی آن احتمالاً نتیجه گسترش محدودهمیان این چهار گروه نشان می

(Pook et al., 2009 ؛Ashraf et al., 2020.) های ایرانی که سطح پایین واگرایی نوکلئوتیدی و الگوی انبساط های میتوکندریایی جمعیتداده
ی که منشأ هایرسند تا فرضیهسازگارتر به نظر می ،هندشبه جزیره  و غرب شمالبه سوی دهند، با این سناریوی گسترش جمعیتی اخیر را نشان می

قطعی منشأ جغرافیایی جنس و ترتیب دقیق انشعاب کلادها همچنان نیازمند  اظهار نظرکنند. با این حال، محلی در عمان یا جنوب ایران را پیشنهاد می
ی بیشتر به ویژه مارکرهای استفاده از مارکرهاویژه از مناطق مرکزی و جنوبی هند و نیز ، بهاین گونه تر از کل دامنه پراکنشبرداری گستردهنمونه
 .ای استهسته

 Echis های مختلف جنسمیان گونه توجه در ترکیب زهرهای قابل. تفاوتهستندای حاضر اهمیت ویژهاین مطالعه از دیدگاه کاربردی و پزشکی، نتایج 
 ,.Casewell et alد )ونوم تأثیر بگذارکارایی آنتیطور مستقیم بر تواند بهخوبی مستند شده و میونه بهگهای جغرافیایی یک و حتی میان جمعیت

 که علیه EchiTAbG های آفریقایی )مانندهای تولیدشده علیه گونهونوماند که آنتیبالینی نشان دادهمطالعات پیش (.Casewell et al., 2014؛ 2010
E. ocellatus سازی اثرات کشنده زهر( اغلب در خنثیاست ساخته شده E. c. sochureki انهناکارآمد بود( دCasewell et al., 2010.)  ،در مقابل

های هرمزگان، سیستان و بلوچستان و خراسان جنوبی نشان داد استان از E. c. sochureki سه جمعیت ایرانی در خصوص سمطالعه جامع پروتئومیک
 علاوهبهخانواده پروتئینی  22معیت بسیار مشابه است و در مجموع سمیت کلی در این سه ج و (LD50) که ترکیب زهر خام، مقادیر دوز کشنده میانه

ویژه وجود شده در مطالعه حاضر، بهسطح بالای تنوع هاپلوتیپی مشاهده (.Ghezellou et al., 2021بوده است )چندین خانواده پروتئینی جدید 
برداری، نادیده گرفتن وتئوم زهر در مقیاس فعلی نمونههت نسبی پردهد که حتی در صورت شبادر مناطق مختلف، نشان می اختصاصیهای هاپلوتیپ

های نماینده تأثیر منفی بگذارد. بنابراین، انتخاب جمعیت لیدیهای توونومای ممکن است در بلندمدت بر پوشش و اثربخشی آنتیتنوع ژنتیکی منطقه
های ژنتیکی و زهرشناسی صورت باید بر اساس تلفیق دادهه بلکای فاصله جغرافیایی ونوم نه صرفاً بر مبنبرای استحصال زهر و تولید یا ارزیابی آنتی

 .(Bhatia and Vasudevan, 2020) گیرد
سازی مطلوبیت زیستگاه مدل شناختی تفسیر شوند.های بومهای ژنتیکی حاضر باید در کنار دادهاز منظر حفاظت و مدیریت خطر مارگزیدگی، یافته

 E. carinatus های وسیعی از مناطق مرکزی کشور بالاترین مطلوبیت زیستگاهی را برایحی جنوبی ایران، شمال خلیج فارس و بخشنشان داده که نوا
 (.Yousefi et al., 2020د )روستا در معرض خطر متوسط تا بالای گزش این گونه قرار دارن 30،339و حدود  داشته
های های خصوصی و نشانهمعنای وجود یک واحد مدیریتی واحد و همگن نیست. هاپلوتیپندریایی بههای میتوکساختار ژنتیکی قوی در داده فقدان

تخریب زیستگاه،  اند و ممکن است نسبت بههایی باشند که در گذشته دچار نوسانات جمعیتی شدهدهنده جمعیتتوانند نشانانبساط جمعیتی اخیر می
های یازمند تلفیق دادهن (Evolutionarily Significant Units) تر باشند. تعریف واحدهای حفاظتی تکاملیپذیرتغییر اقلیم و فشارهای انسانی آسیب

شده از جزیره تر، از جمله بررسی مورف تیره گزارشها( و مطالعات فنوتیپی دقیقها یا ریزماهوارهSNPای )مانندمیتوکندریایی با نشانگرهای هسته
 .شیدور است
یی که تنها تاریخچه مادری را بازتاب فرد(، تمرکز بر نشانگرهای میتوکندریا 28متوسط ) به نسبتلعه حاضر شامل اندازه نمونه های مطامحدودیت

شود نتوان با قطعیت در مورد جریان ها باعث میای و زهرشناسی همزمان از همان افراد است. این محدودیتهای هستهداده همچنین فقداندهند و می
ویژه از مناطق غربی، ای اظهارنظر کرد. مطالعات آینده باید با افزایش پوشش جغرافیایی )بهتر در سطح هستهه یا وجود ساختار ژنتیکی ظریفژن دوطرف

 سیتلفیق آنالیزهای زهرشنانیز های ژنومی در مقیاس وسیع و ، استفاده از توالی کامل ژنوم میتوکندریایی یا دادهجنوبی ایران(مرزی و جزایر 
(Venomics )ارائه دهند. چنین رویکرد  ایرانی هایجمعیت فنوتیپی -تری از تنوع ژنتیکیونوم، تصویر بسیار دقیقسازی آنتیهای خنثیبا آزمایش

ای علمی ایهپآسیایی کمک شایانی خواهد کرد، بلکه  -در منطقه آفرو E. carinatus جغرافیاییتنها به درک بهتر تاریخچه تکاملی و زیستتلفیقی نه
 .های حفاظتی مبتنی بر شواهد فراهم خواهد ساختسازی بالاتر و طراحی برنامهای با قدرت خنثیهای منطقهونومو مستدل برای تولید آنتی

معیتی اخیر برخوردارند، های روشن از انبساط جو نشانه cyt bن ویژه در ژتوجه، بهدر ایران از تنوع هاپلوتیپی قابل افعی جعفری هایدر مجموع، جمعیت
 .E های پیشین درباره همگنی نسبی زیرگونههای میتوکندریایی مشاهده نشد. این الگوها با یافتهدر حالی که ساختار جغرافیایی قوی و عمیقی در داده

c. sochureki  تکاملی و هم از نظر کاربردی )پزشکی و گسترش نسبتاً اخیر آن از جنوب آسیا به سوی غرب و شمال کاملاً سازگار است و هم از نظر
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(11) 

تواند پیامدهای منفی برای مدیریت بالینی ای دارند. نادیده گرفتن این تنوع ژنتیکی، حتی در صورت شباهت ظاهری زهر، میو حفاظتی( اهمیت ویژه
 .همراه داشته باشدبهمارگزیدگی و حفاظت بلندمدت گونه در ایران 
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Abstract 

The saw-scaled viper (Echis carinatus) is one of the most medically 

important venomous snakes in Iran and across much of southwestern 

Asia. Despite the clinical and conservation importance of this species, 

the genetic structure and diversity of its populations in Iran have not 

yet been comprehensively investigated. In this study, the genetic 

diversity of populations of this species in Iran was examined using 

four mitochondrial genes: cyt b, ND4, 16S, and 12S. A total of 28 

samples were collected and sequenced from 18 localities across 

eastern, northeastern, central, southern, and southwestern Iran, as well 

as the Persian Gulf islands. The results showed that the cyt b gene 

exhibited the highest haplotype diversity (Hd = 0.931) and the highest 

number of haplotypes (15). Neutrality tests - particularly Fu’s Fs 

(−4.989) and mismatch distribution analysis - provided clear evidence 

of recent population expansion among the populations studied. The 

results of haplotype network analysesdid not reveal a strong 

geographic structure, although the relativeseparation of haplotypes 

from southwestern and eastern regions was detectable for some genes. 

This pattern is consistent with the reported relative 

homogeneityamong northern and western populations of the E. 

carinatus group, (the subspecies E. c. sochureki), as well as with the 

hypothesis of the recent expansion of this species from South Asia 

westward and northward. The present findings not onlyshed light on 

part of the demographic history of this species in Iran but also 

highlight the need to integrate genetic data with toxicological studies 

to select representative populations for antivenom production and 

define conservation units. 

Key Words: 

Echis carinatus, haplotype diversity, population expansion, 

mitochondrial genes, antivenom, Iran. 
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