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یماقلییرتغیطدر شراياگونهیعتوزینیبیشو پیرانیسوسمار خاردم ایکیتنوع ژنتیبررس

فراهم احمدزادهوزینب قائدي، ریحانه صابري پیروز، الهام ابراهیمی، سحر بدري
یرانتهران، تهران، ایتبهشیددانشگاه شهیطی،ها، پژوهشکده علوم محیستماکوسیریتو مدیستیگروه تنوع ز

F_ahmadzade@sbu.ac.ir،احمدزادهفراهممسئول مکاتبات: 

و )Phylogeography(ها جغرافیاي تبارشناختیهاي متفاوتی براي بررسی تاثیرات نوسانات اقلیم بر روي موجودات وجود دارد. از میان آنروش.هیدچک
طی زمان بر تغییرات توزیع جغرافیایی در ترین ابزار براي بررسی اثرات تغییر اقلیممناسب)SDM)Species Distribution Modelايمدلسازي توزیع گونه

هفت نمونه از محدوده پراکنش این گونه در Saara asmussiسوسمار خاردم ایرانی اي گونه. در این تحقیق به منظور بررسی تنوع ژنتیکی درون هستندها گونه
براي شرایط کنونی و Bioclimeهاي اقلیمی نقطه حضور و لایه41با بررسی شد. مدلسازي توزیع این گونه نیز bژن سیتوکروم استفاده از و با آوري ایران جمع

نمونهه کنشان داد آنالیزهاي ژنتیکی . نتایج ) انجام شدEnsemble(گیري از مدل هماديبا هدف بهرهو SDMبسته آماري ) با استفاده از 2050(سال آینده
فلات دررامرکزي این گونه هاپلوتایپ، دست آمد. شبکه هاپلوتایپیبه8/0ها مجزا است. تنوع هاپلوتایپی این گونه بستک در استان هرمزگان از سایر نمونه

بینی کرد که پیشو فلات مرکزي ایرانجنوب را درهایی زیستگاهی مطلوب این گونهشرایط اقلیمی حاضر لکهدر مدل همادي . همچنیننشان دادمرکزي ایران 
-طور کلی مطالعات ژنتیکی و پیش. بهشودافزوده میعنوان زیستگاه مطلوب بهبا وسعت محدود در بلوچستاناي لکهو کاهشها مساحت این لکه2050در سال

رمزگان) به دلیل ایجاد دو لکه زیستگاهی مجزا در این نواحی بوده هاي غربی از جنوب (بستک در هجدایی نمونهکه نشان داد ايتوزیع گونههاي مدلسازيبینی
مدلسازي آینده، زیستگاه مطلوب این گونه در محدوده هاپلوتایپ مرکزي قرار گرفته است.هاي راهنماطرحاست. همچنین براساس 

ايوزیع گونهسازي ت، مدلمدل همادي، سوسمار خاردم، فلات ایران،ژن میتوکندریایی.یديکلهايواژه

Genetic diversity within the Iranian spiny-tailed lizards and
predicting species distribution in climate change conditions
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Abstract. There are different methods to investigate the effects of climatic fluctuations on the biota, two of which, molecular
phylogeography and SDM, are the most useful tools to trace the past climate induced modifications on species’ geographic
distributions. In this study, seven samples were collected from the species distribution range in Iran for the purpose of
measuring the genetic variation within the Iranian spiny-tailed lizards, using cytochrome b. SDM was carried out by 41
presence points and bioclimatic variables for the present and future climatic conditions (by the year 2050), employing the
statistical package ‘sdm’ in order to implement the ensemble model. The results of genetic analyses revealed that the
specimens from Bastak in Hormozgan Province are distinguishable from all other specimens. Haplotype diversity was
calculated as 0.8. The haplotype network illustrated that the central haplotype is located in the central Iranian Plateau.
Moreover, the ensemble model predicted that, while the suitable habitats of this species were found to be in the south of Iran
and the Iranian Central Plateau in the present climatic conditions, there will be a decrease in the extent of these patches and
Baluchistan will be added as a suitable habitat in 2050. Generally, both genetic studies and modeling predictions suggested
that the western and southern specimens (Bastak in Hormozgan) were divided according to the separation of their habitats. In
addition, based on modeling scenarios in the future, the optimal habitat for the species is located in the central haplotype area.

Keywords. Ensemble model, Iranian plateau, mitochondrial gene, species distribution model, spiny-tailed lizard

Received 08.05.2019/ Revised 27.08.2019/ Accepted 03.09.2019/ Published 01.07.2020 11/04/1399انتشار: /12/06/1398پذیرش: /05/06/1398اصلاح: /18/02/1398دریافت: 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                             1 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html


.Ghaedi et alتنوع ژنتیکی سوسمار خاردم ایرانی قائدي و همکاران. Genetic diversity within the Iranian spiny-tailed lizard

193 193/

مقدمه
به طور کلی تنوع زیستی شامل تنوع حیات در روي زمین 

,Gaston & Spicerاست ( متوسطعنوانبهاقلیم). 2004
شودمیتوصیفمعینوخاصمنطقهیکدرهواییآب وشرایط

انتظارموردالگوهايدرمشخصتغییرهرم یعنیاقلیتغییرو
در یکمدتطولانیدرکههوایی،وآبمیانگینوضعیتبراي

درهموارهاقلیمبدهد.رخجهانی،اقلیمکلبرايیاخاصمنطقه
فعالیتتوسطحد زیاديتاتغییراینکهبودهتغییرحال

اخیراقلیمتغییراماپذیرد،میصورتجوگردشوخورشید
غلظتافزایشواسطهبهبشرهايفعالیتازناشیحديتاحداقل
,.Trisurat et al(استايگلخانهگازهاي هاي روش.)2011

ها متعددي براي بررسی اثرات تغییرات اقلیمی بر روي توزیع گونه
سازي توزیع و مدلتبارشناختی مولکولیدر دسترس است که

SDM)Speciesايگونه Distribution Model ( از مهمترین
,.Ahmadzadeh et al(اندها شناخته شدهاین روش ). از 2013

ها به تغییرات اقلیم، نیاز بینی پاسخ گونهآن جهت که براي پیش
Buckleyها وجود دارد (تري از نحوه توزیع گونهبه دانش بیش

& Roughgarden, به طور گسترده به SDM)، امروزه 2006
زار جدیدي براي حفاظت، بررسی موضوعات اکولوژیکی و عنوان اب

ها مورد استفاده قرار گرفته تکامل و ارزیابی پتانسیل توزیع گونه
,.Elith et al(است 2006; Guisan & Thuiller, 2005;

Jeschke & Strayer, هاي انجام شده براي ). اغلب تلاش2008
اي در توزیع گونهها به بررسی تغییراتدرك چگونگی توزیع گونه

,Peterson & Vieglaisگردد (مقابل متغیرهاي محیطی برمی

2001; Gaston, 2003; Huntley et al., 2004; Parmesan
et al., آورد تا بتوان این امکان را فراهم میSDM) و 2005

اي اي از فاکتورهاي محیطی اثرگذار بر الگوي توزیع گونهمجموعه
,Kaliontzopoulou(را ارزیابی نمود ازاستفاده). 2008

هاي طرحتحتايگونهتوزیعسازيمدلمختلفهايالگوریتم
جهتایناز.استزیاديداراي عدم قطعیتاقلیمیتغییراتراهنما

و بالادقتکنونیاقلیمیشرایطدرکهمختلفهايالگوریتمکه
هايبینیشپی،هاي راهنماطرحدراستممکندارند،همبهنزدیک
براينیازمورددادهطرف دیگرازوباشندداشتهمتفاوتیکاملا

,.Araújo et alندارد (وجودآیندهدرهامدلدقتارزیابی 2005 (
مدلسازيمختلفهايالگوریتمترکیبازاستفادهبامحققینروایناز
عدماینرساندنحداقلبهدرمدل همادي سعییکقالبدر

,Ebrahimi(اند شتهداقطعیت 2018(.
حفاظت از تنوع زیستی به منظور نگهداري، حفظ، استفاده 

,Mutiaپایدار و بهبود بخشیدن عناصر تنوع زیستی است (

). براي حفاظت از تنوع زیستی نه تنها در نظر گرفتن 2009

کنند ضروري است که امروزه زندگی میهاییآرایهتعداد زیاد 
یی از تنوع زیستی در آینده مورد نیاز است. بلکه حفظ سطح بالا

بدین جهت توجه به تبارشناختی بیش از پیش مورد نیاز است 
)Vazquez & Gittleman, ). مطالعات تئوري نشان 1998

دادند که بالا بودن تنوع تبارشناختی در جامعه، پتانسیل تکاملی 
دهد را براي سازش یافتن به تغییرات محیطی افزایش می

)Mouquet et al., 2012; Sgro et al., 2011; Meynard et

al., 2011; Bellwood et al., ). از این رو کاهش تنوع 2003
ژنتیکی به عنوان یک شاخصی براي بحران تنوع زیستی ارائه 

,Davies & Buckleyشود (می ). در نتیجه توجه به این 2011
حائز یستگاه آنگونه، مطالعه گسترده در زمینه تنوع ژنتیکی و ز

از لحاظ تنوع زیستی، خزندگان یکی از اجزاي . اهمیت است
-Pincheira(آیندزیستی بسیار متنوع در جهان به حساب می

2013Donoso et al.,.(خانواده آگامیده)Agamidae( در بین
سوسمارها یکی از ساکنان بسیار گسترده در دنیاي قدیم به شمار 

Ananjeva et(روندمی al., . سوسمارهاي خاردم)2006
)Uromasticinae(آگامیده بوده که هايیکی از زیرخانواده

ي متوسط تا بزرگ هستند هاي متنوع و اندازهداراي رنگ
)Tamar et al., این حیوانات بدن فشرده داشته و دست ).2017

هاي خاردار پوشیده و ها قوي و کوتاه است. دم با فلسو پاي آن
,Wilms & Bohmeهاي متمایز قرار گرفته است (در حلقه

داراي ریخت شناسی و اسکلت سوسمارهاي خاردم .)2007
ها در بالغین هستند که دندانخاص و ساختمان دندانی آکرودنت

,.Porro et alشود (جایگزین نمی اعضاي این .)2014
سندي هستند و در کمربند -زیرخانواده ساکن مناطق صاحارا

درجه شمالی حضور دارند و 35تا 5دنیاي قدیم بین بیابانی 
در هاي شنی سنگلاخ و دشتهاي ها، زمیندامنه پراکنش آن

شمال آفریقا، خاورمیانه، عربستان، ایران، عراق، افغانستان، 
,Wilms & Schmitzغرب هندوستان است (پاکستان و شمال

تر مواقع وجود اینکه زیستگاه این سوسمارها در بیش). با2007
تر شامل گیرد و بیشبصورت مستقیم در معرض تهدید قرار نمی

هایی دور از محل هاي بدون کاربري است و در مکانبیابان
ها ها قرار گرفته است، اما به سبب تجارت این گونهسکونت انسان

ها از جمعیت وحشی باعث شده که آوري آنو بخصوص جمع
فهرست IIدر پیوستهاي سوسمارهاي خاردمتمام گونه

هاي در معرض المللی منع تجارت گونههاي کنوانسیون بینگونه
CITES)Convention on International Trade inخطر 

Endangered Species (قرار گیرند)2004Knapp, .( ترکیب
و مولکولی بر اساس ژن میتوکندریایی ریخت شناسیلاعات اط

16S خانواده درون زیريبندطبقهسببریبوزومیUromastycinae
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- کلادي که شامل گروه سوسمارهاي ناحیه ایراناز این رو به .شد
با توجه به تفاوت ژنتیکی آن با سایر سوسمارهاي خاردم،بود، تورانی 
يخواهرکلاد به عنوان Saaraجنس.اطلاق شدSaaraجنس

,.Wilms et al(رودبه شمار میUromastyxجنس  2009(.
در این Uromastyxپیش از این تصور بر آن بود که تنها جنس

از Uromasticinaeخانواده زیربنابراینخانواده موجود است.زیر
18تشکیل شده است و شامل Uromatyxو Saaraدو جنس 

، Saara hardwickiiمیان سه گونه گونه است که از این
Saara asmussi وSaara loricataمتعلق به جنسSaara

ترین موقعیت تبارشناختی از پایه.hardwickiiSاست.
زیرخانواده سوسمار خاردم منشعب شده است و در جنوب آسیا 

رسد که جد مستقیم این کند. بنابراین به نظر میزندگی می
(جایی که جنس زیسته استمیجنوب آسیا -ززیرخانواده در مرک

Uromastyxهاي گرم و منشا گرفته و به طرف غرب، زیستگاه
)اندها بوده، مهاجرت کردهخشک که مناسب براي زندگی آن

)Amer & Kumazawa, بر اساس 1986). در سال 2005
.SوS. asmussiکه هر دو گروه مشخص شدشواهد ایمنولوژي 

loricataروه با گS. hardwickiiترین جنس) یک (شرقی
,Joger(دهندتشکیل میرا گروه طبیعی  بعدهااما.)1986

کهمشخص شدریبوزمی 16Sبراساس توالی ژن میتوکندریایی 
.Sيدو گونه asmussiوS. loricataباS. hardwickii

,.Wilms et al(دندهخواهري میتشکیل کلاد 2009(.S.

asmussi شناسی با گونهلحاظ ریختازS. loricata تفاوت
که این دو پیشنهادي ارائه شد1956در سال . نداردچندانی 

,Mertens(هاي جدا از هم باشندگونه ممکن است زیرگونه

- دو گونه براساس خصوصیات ریختاین،از آنپسو )1956

,Moodyه شد (در نظر گرفتهم جدا از شناسی  . گونه )1987
-میلی475حداکثر طول آن S. asmussiخاردم ایرانی سوسمار

متر و طول دممیلی265متر است. حداکثر طول پوزه تا مخرج 
,Anderson(متر است میلی210 خارهاي نزدیک به ). 1999

,Khan(قاعده دم بزرگ است  نسبتاهايفلسداراي ). 2002
حفره رانی و 13-8گوش و سوراخجلوییحاشیهدربزرگ

6-8حفره مخرجی و 3-2مخرجی است که در هر طرف یشپ
Hoserحفره رانی وجود دارد ( Raymond, ). این گونه 2014

محدود به نواحی خشک مرکز، شرق و جنوب ایران، جنوب 
هاي خراسان، افغانستان تا پاکستان است که در ایران در استان

دارد سمنان، یزد، اصفهان، کرمان، سیستان و بلوچستان پراکنش
)Anderson, 1974 .(

انجام شدهS. asmussiروي گونه ت اندکیتاکنون مطالعا
بررسی تنوع ژنتیکی درون تحقیق، اینانجامهدف ازاست. 

گونهتوزیعهايمدلازاستفادهاي سوسمار خاردم ایرانی وگونه
.Sي گونهمطلوبیت بالقوهتغییراتسازيشبیهجهتاي

asmussiو آینده 1970-2000هاي اقلیمی کنونی (طی دوره (
RCP6.0و RCP2.6راهنماطرح) با استفاده از دو 2050(سال 

.است

هامواد و روش
ي سوسمار خاردم ایرانیمطالعات ژنتیکی درون گونه

نشان داده 1در شکلسوسمار خاردم ایرانیپراکنش جهانی 
مونه از گونهدر این پژوهش در مجموع هفت نشده است. 

هاي ي ژنتیکی از استانبه منظور مطالعهسوسمار خاردم ایرانی
). 1آوري گردید (شکلسمنان، یزد، اصفهان و هرمزگان جمع

هاي ها، از خون، انتهاي دم جانور و یا فلسبراي بررسی نمونه
درصد قرار داده و به 96ها را در اتانول دمی بافت تهیه شد. بافت

کولوژي مولکولی پژوهشکده علوم محیطی دانشگاه آزمایشگاه ا
هاي مطالعه شده در شهید بهشتی منتقل شدند. اطلاعات نمونه

آوري این پژوهش، به همراه مختصات جغرافیایی و محل جمع
با توجه به اینکه تعدادي از اند.فهرست شده1ها در جدول آن

به قدیمی بوده و یا متعلق S. asmussiهاي گونه نمونه
و ها آنیدمفلساز DNAاي بودند، استخراج هاي موزهنمونه

صورت گرفت. هاخون آنفلس دمی و از تازههاي براي نمونه
هاي استاندارد نمکی، استفاده از روشباDNAاستخراج 

,Sambrook & Russellکلروفرم (-کلاسیک فنول و ) 2006
انجام شد.Qiagenکیت استخراج 
)PCRي پلیمراز (اواکنش زنجیره

براي بررسی bدر این مطالعه از ژن میتوکندریایی سیتوکروم 
روابط تبارشناختی استفاده شد. تکثیر این ژن با استفاده از 

,.Peil)Palumbi et alو آغازگر پسرو Glu-DGآغازگر پیشرو 

1991; Engstrom et al., انجام شد. در تمامی حالات ) 2007
میکرولیتر 5/12میکرولیتر (شامل: PCR25حجم کلی مخلوط 

میکرولیتر آغازگر پیشرو و 1میکرولیتر آب و 5/9مسترمیکس، 
در PCR) بود. واکنش DNAمیکرولیتر 1آغازگر پسرو و 

صورت گرفت. چرخه دمایی Bio-Rad(USA)هاي دستگاه
2در گرادسانتیدرجه94عبارت بود از چرخه اولیه براي تکثیر

49ثانیه، 30براي گرادسانتیدرجه94چرخه از 35دقیقه، 
1براي گرادسانتیدرجه72ثانیه، 40براي گرادسانتیدرجه

دقیقه. 5براي گرادسانتیدرجه72دقیقه و چرخه نهایی 
پس از بررسی کیفیت توسط ژل دست آمدهه بPCRمحصولات 

ي جنوبی، توسط شرکت ماکروژن کرهدرصد1آگارز 
)Macrogene, Seoul, South Korea(یابی شدند.توالی

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                             3 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html


.Ghaedi et alتنوع ژنتیکی سوسمار خاردم ایرانی قائدي و همکاران. Genetic diversity within the Iranian spiny-tailed lizard

195 195/

هاآنالیز داده
Codon codeها با کمک نرم افزاردر این تحقیق ابتدا توالی

aligner v.6.0.2)Codon Code Corporation, Dedham,

MA, USA ویرایش گردید و در ادامه از نرم افزارهاي (MEGA

v.6)Tamura et al., ها ف سازي توالی) جهت هم ردی2013
ها به صورت دستی کنترل شدند. استفاده شد. سپس توالی

jModeltestبهترین مدل تکاملی بوسیله نرم افزار  0.1

)Posada, ) تعیین شد. درخت بیشینه احتمال 2008
)Maximum Likelihood با استفاده از نرم افزار (RaxML

v.7.2)Stamatakis, تحت Bootstrap1000) و با 2006
گیري با بهرهBayesianانجام شد. آنالیز GTRGAMMAمدل

& Mr.Bayes v.3.2)Huelsenbeckاز نرم افزار  Ronquist,

نسل اجرا شد و در هر 1˟610) انجام گردید. آنالیزها براي 2001
ها درصد درخت10نتها نسل یک درخت ذخیره گردید. در ا100

به عنوان گروه S. hardwikii). گونهBurn inحذف شدند (
مورد استفاده قرار درخت در ترسیم )Outgroup(خارجی 
نرم افزار ازجهت ترسیم شبکه هاپلوتایپی پارسیمونیگرفت. 

TCS v.1.21)Clement et al., -. شاخصاستفاده شد) 2000

)، Hd)، تنوع هاپلوتایپی (Hپ (تعداد هاپلوتایهاي تنوع شامل 
Arlequin v.3.5با استفاده از نرم افزار )πتنوع نوکلئوتیدي (

)Excoffier & Lischer, ) تعیین شد.2010
سازي توزیع سوسمار خاردم ایرانی در شرایط تغییر اقلیممدل

هاي اقلیمیضور و دادهآوري نقاط حروش جمع
نقطه حضور از سوسمار خاردم 41در این مطالعه در مجموع 

آوري هاي مختلف این گونه در ایران جمعایرانی در زیستگاه
نقطه حاصل مشاهده مستقیم نگارندگان 11که ) 1(شکل گردید 
بوده و سایر نقاط از پایگاه الکترونیکی GPSه با دستگاو ثبت

Global Biodiversity(تنوع زیستیمرکز اطلاعات

Information Facility()www.GBIF.orgمقالات داخلی ،(
)Akbari et al., 2011; ) و مقالات منتشر شده خارجی 2014
)Anderson, 1999; Wilms et al., ) است. بانک 2009

10تاثانیه30هاي مکانی مختلف (اطلاعات جهانی در مقیاس

روندهاي سالیانه،شامل) 2ر اقلیمی (جدول متغی19با ) دقیقه
قرار گرفته کاربراندر دسترس 2005از سال هاآستانهوفصلی
,Miller(است  2010; Hijmans et al., در مطالعه ).2005

راهنماطرح) و 1970-2000هاي اقلیمی کنونی (حاضر از داده
RCP)Representative Concentration Pathways (

IPCC)Intergovernmental Panelگزارش ارزیابی پنجمین 

on Climate Change(هاي اقلیمی جهانی پایگاه داده
)http://www.worldclim.org .هاي طرح) استفاده شده است

است که به ترتیب RCP6.0و RCP2.6شامل راهنما آینده 
خوشبینانه و بدبینانه در روند تغییر اقلیم طرح راهنمانماینده 

ثانیه 30سلول اندازه هاي مورد استفاده داراي ستند. تمام لایهه
هاي مستقل منظور انتخاب متغیربهکیلومتر) هستند. در ادامه 1(

در نویسی با برنامهS. asmussiو وابسته تأثیرگذار بر توزیع 
انجام شد.75/0آزمون پیرسون با ضریب دقت Rمحیط نرم افزار 

R)Rآماري محاسباتونویسیبرنامهزارافنرمازتحقیقایندر

version Naimi(sdm) و بسته 3.5.1 & Araújo, به)2016
این بسته شامل: مدل خطی شد.استفادهسازيمدلابزارعنوان

)، مدل افزایشی Generalized Linear Modelsتعمیم یافته (
)، رگرسیون Generalized Additive Modelsتعمیم یافته (

)، مدل جنگل Boosted Regression Treeپیشرفته (درختی 
)، مدل رگرسیون سازشی چند Random Forestsتصادفی (
)، Multivariate Adaptive Regression Splinesمتغیره (

Classification andبندي (مدل درختی رگرسیونی و طبقه

Regression Treesپذیر )، مدل آنالیز تفکیکی انعطاف
)Flexible Discriminant Analysis و در نهایت مدل (

يهابینی) به عنوان یک مدل ترکیب پیشEnsembleهمادي (
بهبودجهتمختلفهايبینیپیشترکیبایدهمختلف است.

مورد توجه دیربازهاي منفرد ازمدلعدم قطعیتکاهشودقت
,Clemenمحققان مختلف بوده است ( 1989; Armstrong,

رویکرداینمعروف است.Ensembleبینی که به پیش)2001
سازيعنوان مدلبهAraújoو Newتوسط 2007سالدر

,Araújo & Newگردید (معرفیايگونهتوزیع ). در گام 2007
تمامبینیپیش، کاراییهاپس از اجراي مدل،سازيمدلآخر

ROCهاي از روشاستفادهباشدهاجراهايالگوریتم

)Receiver-Operating Characteristic ( وTSS)True

Skill Statistic ( .مورد ارزیابی قرار گرفتTSS عنوانبهنیز
یکجايبهواقعیاکولوژیکیپدیدهمنعکس کنندهروشی که

Alloucheشده است (معرفیاستآماريمصنوع et al.,

سطحزیرناحیهحقیقتدرنیز AUCآزمون .)2006
Manel(استROCنمودار et al., ازنوعدومینکه) 2001

شاخصعنوان یکبهودهدمیتشکیلرادقتارزیابیمعیارهاي
است هامدلکاراییبررسیآستانه برايحدازمستقلکارآمد

)Miller, 2010(.

نتایج
سوسمار خاردم ایرانی يمطالعات ژنتیکی درون گونه

HKY+Gن پژوهش مدل دست آمده از ایه هاي ببراساس نمونه

هايترین مدل تکامل مولکولی شناخته شد. درختعنوان مناسببه
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Saaraهاي نمونه برداريایستگاهنقشه.Saara asmussi.Bنقشه پراکنش جهانی.Saara asmussi.Aبرداريو نمونهپراکنشنقشه-1شکل 

asmussiشاهرود).- 6،7،بستک- 5،طرود-4،عظم آبادروستاي م-3،اردکان-2،نایین-1(در ایران
Fig. 1. Map of distribution and sampling for Saara asmussi. A. Global distribution map for Saara asmussi. B. Map of
sampling sites of Saara asmussi in Iran (1-Naeen, 2-Ardakan, 3-Moaazam Abad Village, 4-Torud, 5-Bastak, 6,7-
Shahrud).
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.آوري و مختصات جغرافیاییپژوهش شامل کد نمونه، محل جمعهاي مورد مطالعه در اینجدول مشخصات نمونه-1ل جدو

Table 1. List of samples used for genetic analyses in this study, including codes, localities and geographical
coordinates.

نهکدنمو
مختصات جغرافیاییآوريمحل جمع

طول جغرافیاییعرض جغرافیاییاستانشهرستان

Saas0133.1853.86اصفهاننایین

Saas0232.3154.00یزداردکان

Saas0333.6156.92یزدآبادروستاي معظم

Saas0435.4255.10سمنانطرود

Saas0527.2054.37هرمزگانبستک

Saas0636.4155.11سمنانهرودشا

Saas0736.4155.11سمنانشاهرود

.ایرانیخاردمسوسمارايگونهتوزیعمدل یهمورد استفاده براي تهیمیاقلیرهايمتغ-2جدول

Table 2. The applied bioclimatic variables to create the distribution model of Iranian spiny-tailed lizards.

عنوانمتغیرعنوانغیرمت
BIO1سالانهمتوسطدمايBIO11فصلسردترینمتوسطدماي
BIO2روزانهدمايمیانگینBIO12سالانهبارندگی
BIO3هوامطلقدمايمیانگینBIO13سالماهترینمرطوببارش
BIO4فصلیدمايBIO14سالماهترینخشکبارش
BIO5سالماهترینگرمحرارتدرجهحداکثرBIO15فصلیبارش
BIO6سالماهسردتریندردماحداقلBIO16فصلترینمرطوبدربارش
BIO7سالانهدمايمحدودهBIO17فصلترینخشکدربارش
BIO8مرطوبفصلدمايمتوسطBIO18فصلترینگرمدربارش
BIO9خشکفصلدمايمتوسطBIO19فصلسردتریندربارش

BIO10فصلگرمتریندمايسطمتو

جفت باز رسم 659با طول توالی نمونه7دست آمده براي ه ب
) قابل 2همانگونه که در درخت تبارشناختی (شکل شدند.

ها ) از دیگر نمونهSaas05بستک هرمزگان (مشاهده است نمونه
طرود در سمنان، اردکان و طبس در یزد و هاي نمونهمجزا شده و 
هاي هرچند که نمونههان در یک کلاد قرار گرفتند.نایین در اصف

) نیز در کلاد اصلی اندکی ازسایر Saas07وSaas06شاهرود (
شدهرسمهايدرختکهآنجاها مجزا گردیده است. ازنمونه
گردیدهارائهMLدرختتنها،هستندیکسانتوپولوژيداراي
.است

دهد گونه میطور که نتایج شبکه هاپلوتایپی نشان همان
سوسمار خاردم ایرانی تنها شامل یک هاپلوگروپ به همراه چهار 

,Saas01هاپلوتایپ است. هاپلوتایپ مرکزي شامل سه فرد (

Saas03, Saas04ترین فراوانی نیز مربوط به این ) است و بیش
هاپلوتایپ است. هاپلوتایپ دو و چهار به ترتیب شامل یک فرد 

)Saas02) و دو فرد (Saas06, Saas07 بوده است. نمونه (

)Saas05 برداري نمونهیا نقاطاز دست رفتههايهاپلوتایپ) با
). 3شود (شکل نشده زیادي از هاپلوتایپ مرکزي مشاهده می

هاي تنوع ژنتیکی درون این گونه بدین صورت ارزیابی شاخص
.π=002/0و =4H= ،81/0Hdشد: 
رانی در شرایط تغییر اقلیمبینی توزیع سوسمار خاردم ایپیش

و درجه اهمیت 75/0آزمون پیرسون با ضریب دقت نتایج
طور که در همان.آمده است4متغیرهاي انتخاب شده در شکل 

ترین متغیر دماي اهمیتپر،این شکل نشان داده شده است
. میانگین عملکرد هر مدل صل سال استمتوسط سردترین ف

وضعیت بهتري AUCشاخص .ستارزیابی شده ا5مطابق شکل 
رسد هاي مورد استفاده نشان داده است و به نظر میرا براي مدل

ها تري در صحت سنجی مدلشاخص سختگیرانهTSSشاخص 
همچنین در .استدر شرایط حاضرRFخصوص براي مدل به

رسد سنجی به نظر میصحتمجموع با توجه به هر دو شاخص
تري نسبت به سایر راتب بیشداراي اعتبار به مGLMمدل 
ترین میزان . کماستها هاي مورد استفاده در تجزیه و تحلیلمدل
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-بیشوRFبراي مدل TSSسنجی توسط شاخص عددي صحت

براي مدل AUCسنجی را شاخصترین میزان عددي صحت
GLM ها در شرایط اقلیمی نتایج تمام مدلاستنشان داده

-هایی از استانطور عمده بخشدهد به) نشان می6حاضر (شکل 

عنوان مناطقی با پتانسیل ههاي سیستان و بلوچستان و کرمان ب
بالا براي توزیع این گونه هستند. همچنین مدل همادي در 

هایی در مرز استان سمنان و اصفهان را شرایط اقلیمی کنونی لکه
مطابق .عنوان مناطقی با مطلوبیت بالا مشخص کرده استنیز به
با عدم قطعیت این مدل ه کRCP2.6طرح راهنما همادي مدل

بینی توزیع هاي منفرد به پیشتري از سایر مدلبه مراتب کم
هایی در استان سیستان و )، لکه7پردازد (شکل اي میگونه

عنوان بهترین مناطق براي توزیع این هبلوچستان، کرمان و یزد ب
- وه بر این محدودهبینی شده است. علاپیش2050گونه در سال 

.Sبینی شده براي توزیع هاي مطلوب پیش asmussi طرح طبق
هایی در غرب و شرق شامل لکه2050در سال RCP6.0راهنما

هایی در شمال شرق و جنوب استان سیستان و بلوچستان، لکه
استان کرمان، شرق استان یزد و شمال استان اصفهان است 

).8(شکل 

حث ب
مطالعه سعی شد تا گونه سوسمار خاردم ایرانی از نظر در این 

ژنتیکی مورد بررسی قرار گیرد و اثرات تغییر اقلیم روي توزیع 
متفاوت مطالعه شود.راهنماهايطرحاین گونه با استفاده از 

آوري شده براي هاي جمعدر این پژوهش از مجموع نمونه
بخش مرکزي پراکنش هایی که در سوسمار خاردم ایرانی، نمونه

هاي شاهرود، طرود در استان اند شامل نمونهاین گونه قرار گرفته
سمنان، اردکان و طبس در استان یزد و نایین در استان اصفهان 

بستک هرمزگان نسبت به تنها نمونهو در یک گروه قرار گرفته
). این 2پراکنش مجزا شده است (شکل هاي محدودهسایر نمونه
تواند بدین جهت باشد که نمونه بستک (هرمزگان) از تفاوت می

هاي مورد مطالعه لحاظ جغرافیایی فاصله زیادي از سایر نمونه
همچنین نتایج شبکه هاپلوتایپی درون این گونه نتایج دارد.

دهد. با توجه به اینکه دست آمده را مورد تایید قرار میدرخت به
مربوط به بخش مرکزي هاپلوتایپ مرکزي سوسمارخاردم ایرانی 

هاي قدیمی هاپلوتایپه رود کپراکنش این گونه است احتمال می
این گونه مربوط به این مناطق بوده و سپس گسترش یافته است.

با توجه به اینکه این مطالعه تنها براساس تعداد محدودي نمونه 
(هفت نمونه) انجام شده است، بنابراین این احتمال وجود دارد 

ها، میزان تنوع و تعداد رت افزایش تعداد نمونهکه در صو
ها افزایش یابد.هاپلوتایپ

هاي مختلف موجود در فلات روابط تبارشناختی گونهمطالعه
ایران نشان داد که رویدادهاي زمین شناسی منجر به الگوي 
توپوگرافی این فلات شده و به دنبال آن تکامل خزندگان در این 

,.Macey et al(منطقه رخ داده است 1998; Rastegar

Pouyani et al., . مطالعات دیگري بر روي چندین گونه )2010
از خزندگان فلات ایران (مولکولی و ریخت شناسی) صورت گرفته 

- دهد. یکی از گونهها نشان میکه تنوع بالایی را درون این گونه

Phrynocephalusهاي مطالعه شده در این ناحیه گونه 

scutellatusاي در فلات است که توزیع جغرافیایی گسترده
ایران داشته است. براساس مطالعات مختلف براي این گونه چند 

,Grayواحد تاکسونومیک مختلف تشخیص داده شد ( 1845;

Blanford, 1876; Anderson, .P). بنابراین 1999

scutellatusبر اساس .استعنوان گونه کمپلکس مورد توجه به
در ایران P. scutellatusیزهاي مولکولی در گونه کمپلکس آنال
Rahimian(در این گونه وجود دارداز یکدیگر متمایز دودمان4

et al., يگسترده دیگرآرایهEremias persicaگونه). 2015
هاي متنوع در بدلیل زندگی در زیستگاهاست کهدر فلات ایران 

ناسی و اکولوژیکی داراي فلات ایران از لحاظ ژنتیکی، ریخت ش
,Szczerbak(استتنوع  1974, 2003; Arnold, 1986;

Anderson, 1999; Rastegar Pouyani et al., 2010 .(
این گونه کهشناسی و ژنتیکی نشان داداطلاعات ریخت

وجود داردگونه زیر2گونه و 4و درون آن بودهکمپلکس
)Rastegar Pouyani et al., ر به اینکه پراکنش با نظ).2010

با توجه و استذکر شده در بالا مانند دو گونه S. asmussiگونه 
شناسی فلات ایران و گستردگی پراکنش این به تنوع بالاي زمین

یناز اتریشبيهارود که درصورت افزودن نمونهیاحتمال م
. یددست آه گونه بیناز اتريیشگونه تنوع ب

حاضر با یمیاقلیطدر شراياگونهیعتوزيسازمدلیجنتا
گونه ینايهایستگاهدر زاین مقاله یسندگاننویدانیمیاتعمل

یکیبالقوه اکولوژیتبا قابلیدارد. مدل ارائه شده مناطقیهمخوان
را یرانايجنوب و فلات مرکزیدر نواحیرانیسوسمار خاردم ا

در ياددهد. همانگونه که قابل انتظار بود مدل همینشان م
در نشان داده و یهدو ناحینایتجمعینبیشکافیکنونیطشرا

شود. ینمیافتیسوسمار خاردمیچهیرانمرکز و شرق فلات ا
یهتوان به ناحیمراینواحینسوسمار در ایناحضورعدمعلت 

ازمانعکه یردشت لوت و دشت کوياو ماسهیشنیابانیب
شرق شمال ، نسبت داد. در نداشدهمناطقاینبهگونهپراکنش
و هلمند در کرانه شرق یستانسیهبه ناحیردشت کویران،فلات ا

وجود ه کوتاه بیمانع ارتفاعیکشود و یمو افغانستان متصلیرانا
شمال شرقیگونه به نواحیناز ورود ابتواند آورد که احتمال داردیم
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در درخت 5/0بالاي Posterior probabilitiesدهنده ها نشان. اعداد نمایش داده شده بر روي شاخهSaara asmussiنه گوتبارشناختیدرخت - 2شکل 
BIدر بالاي شاخه) ،(هاBootstrapراي درخت بدرصد50ي الابا ارزش بMLدر پایین شاخه) (ي درخت در اینجا ریشه.استهاS. hardwickii نمایش

داده نشده است.
Fig. 2. Phylogenetic tree of Saara asmussi. Numbers on branches indicate values over 0.5 for Bayesian posterior
probabilities (above branches), bootstrap support values over 50% for ML (below branches). In this tree, the outgroup
S. hardwickii is not depicted.

دهد. نقاط قرمز نشان در ایران را نشان میSaara asmussi، ارتباط درون گونه bشبکه آماري پارسیمونی بر اساس ژن میتوکندریایی سیتوکروم -3شکل 
.استنشده ينقاط نمونه برداریااز دست رفته يهایپدهنده هاپلوتا

Fig. 3. Statistical parsimony network, based on mitochondrial cytochrome b, represents the relationship among
haplotypes of Saara asmussi .Red dots represent step mutations.
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.منتخبيدرجه اهمیت متغیرها-4شکل 
Fig. 4 .The importance of selected variables

.هادلارزیابی عملکرد م-5شکل 
Fig. 5. Assessing model performance.

.ایراندریکنونیمیاقلیطاساس شرابرSaara asmussiیعتوزبینیپیش-6شکل
Fig. 6. Predicting Saara asmussi distribution based on current climatic conditions in Iran.
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.ایراندر2050سال درRCP2.6طرح راهنمااساس برSaara asmussiیعتوزبریماقلییراثرات تغبینیپیش-7شکل
Fig. 7. Predicting climate change effects on the distribution of Saara asmussi based on RCP2.6 scenario in Iran by the
year 2050.

.ایراندر2050در سال RCP6.0طرح راهنمااساس برSaara asmussiیعبر توزیماقلییراثرات تغبینیپیش-8شکل
Fig. 8. Predicting climate change effects on the distribution of Saara asmussi based on RCP6.0 scenario in Iran by the
year 2050.
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وجود هرسد با بیبه نظر مین. بنابرایدنمایريجلوگیرانفلات ا
نه چندان مناسب یستگاهی زیران،در مرکز ابزرگیابانیآمدن ب
يجنوب و فلات مرکزینواحموجود در یتدو جمعینابیابانی

هايدر بخشتاشدهسببکهمتصل کرده یکدیگررا به یرانا
برايمناسبزیستگاهیایرانفلاتشرقشمالوشرقمرکز،

رودمیانتظارطوراین. باشدنداشتهوجودایرانیخاردمسوسمار
و هایتجمعییباعث واگرایرانفلات ایتوپوگرافيالگویناکه

,.Macey et alاند (گرفتهقرار آنشود که در ییهاگونه 1998.(
رسد نظر میه هاي صورت گرفته ببینیعلاوه بر این، مطابق پیش

هاي لکهRCP2.6طرح راهنمابر اساس 2050در سال 
هاي یافته و تمرکز جمعیتزیستگاهی مطلوب این گونه کاهش 

هاي شرق و غرب استان سیستان و بلوچستان،این گونه در بخش
- شرق و جنوب استان کرمان، شرق و غرب استان یزد و زیستگاه

طرح راهنماباشد اما هاي مطلوب اندکی در شرق استان اصفهان 
RCP6.0 تري هاي زیستگاهی بیشتعداد لکه2050براي سال

وده و مناطق شرق و غرب استان سیستان و بینی نمرا پیش
شمال شرق، شرق و جنوب استان کرمان، شمال شرق بلوچستان،

عنوان مناطقی ه استان یزد و شمال غرب استان اصفهان را ب
دهد. مقایسه اي در آینده نشان میداراي پتانسیل توزیع گونه

هاي طرحبینی مناطق مطلوب در شرایط کنونی و تحت پیش
طور کلی نسبت ه نشان داد بRCP6.0و RCP2.6آینده راهنما

هاي طرح(هر دو2050بینی شده سال هاي پیشمساحت لکه
بینی شده هاي زیستگاهی پیش) در مقایسه با مساحت لکهراهنما

اي کاهش خواهد طور قابل مشاهدهه در شرایط اقلیمی کنونی ب
ه پارك ملی تر لکه زیستگاهی که در محدودیافت. به بیان روشن

کویر در مرز سه استان اصفهان، سمنان و قم در شرایط اقلیمی 
بینی شده و مساحت قابل توجهی در بر گرفته است، کنونی پیش

طرح راهنماعلاوه بر کاهش مساحت، طبق 2050در سال 
RCP2.6تر در مرز استان اصفهان هاي جغرافیایی پایینبه عرض

به شمال استان اصفهان RCP6.0طرح راهنماو یزد و طبق 
. همچنین لکه زیستگاهی که با مساحت قابل خواهد شدمحدود 

در مرز استان کرمان و سیستان و بلوچستان براي شرایط یتوجه
2050بینی سال بینی شده، طبق مدل پیشاقلیمی کنونی پیش

گردد. علاوه بر این مطابق تر مبدل میاي با وسعت کمبه لکه
- قابل مشاهده است، لکه8و 7هاي دي شکلآنچه در مدل هما

هاي زیستگاهی مطلوبی با وسعت اندك براي این سوسمار در 
شرق استان سیستان و بلوچستان (شهرستان خاش)، شرق استان 

وجود خواهد داشت در 2050یزد، شرق استان کرمان در سال 
ها را با حالی که مدل همادي براي شرایط اقلیمی کنونی این لکه

نظر ه بنابراین ب.بینی کرده استلوبیت کم تا متوسط پیشمط

هاي کوچک زیستگاهی پارامترهاي اقلیمی مطلوب رسد این لکهمی
در بر خواهند گرفت و 2050براي سوسمار خاردم را در سال 

تغییرات زیستگاهی این گونه به سمت این مناطق خواهد بود.
مطالعات ژنتیکی نشان طور که نتایج حاصل از طورکلی همانبه

تري از سایر داد نمونه بستک در هرمزگان با فاصله ژنتیکی بیش
بینی مدل همادي مبنی بر ها قرار گرفته است که با پیشنمونه
هاي شمال غربی و جنوبی سوسمار خاردم بین زیستگاهاینکه

به جدایی این دو زیستگاه از ایرانی شکافی ایجاد شده که منجر
رسد این تفاوت دارد. بنابراین به نظر میمطابقت، هم شده است

- انتظار میحاصل جدایی زیستگاه براي این گونه باشد. ژنتیکی

هاي ژنتیکی از گونه سوسمار خاردم ایرانی رود که با افزایش داده
بتوان تنوع ژنتیکی این گونه را بهتر مورد ارزیابی قرار داد.

گیري نتیجه
به بررسی وضعیت سوسمار خاردم ایرانی از در این مطالعه 

دیدگاه ژنتیکی پرداخته شد و اثر تغییر اقلیم روي توزیع این 
متفاوت مورد بررسی قرار هاي راهنماطرحگونه با استفاده از 

گرفت. نتایج مطالعات مولکولی نشان داد که تنها نمونه بستک در 
ها قرار گرفته تري از سایر نمونههرمزگان با فاصله ژنتیکی بیش

.Sهاي است و نتایج شبکه هاپلوتایپی ترسیم شده براي نمونه

asmussi با ژن سیتوکرومb هاپلوتایپ مرکزي این نشان داد که
- از طرفی دیگر پیشاست. فلات مرکزي ایرانگونه محدود به 

اي مناطقی در جنوب و فلات مرکزي هاي توزیع گونهبینی مدل
ترین پتانسیل توزیع براي که داراي بیشدهدایران را نشان می

دست آمده ه سوسمار خاردم ایرانی بوده است. بنابراین از نتایج ب
هاي طور استنباط کرد که علت جدایی ژنتیکی نمونهتوان اینمی

ي جنوب و فلات مرکزي ایران و همچنین علت عدم دو ناحیه
- ایج پیشحضور این سوسمار در مرکز فلات ایران با توجه به نت

اي اي، به دو ناحیه بیابانی شنی و ماسههاي توزیع گونهبینی مدل
دشت لوت و دشت کویر مربوط است که به عنوان موانع فیزیکی 

,.Macey et al(کنندپراکنش عمل می هر چند که ). 1998
هاي ژنتیکی تر این نکته نیازمند بررسیبراي اثبات دقیق

تر است. گسترده

يسپاسگزار
محمد کمی، بهزاد زادهوش و همچنینحاج قلی آقایاناز

محیط زیست استان اداره کل حفاظت کارشناس صحتی ابراهیم 
هاي موجود در فلات ایران کمک آوري نمونهکرمان که در جمع

اي نمودند و از تمام کسانی که در انجام این تحقیق ما را ارزنده
گردد.یاري رساندند، تشکر می

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                            11 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html


.Ghaedi et alتنوع ژنتیکی سوسمار خاردم ایرانی قائدي و همکاران. Genetic diversity within the Iranian spiny-tailed lizard

203 203/

REFERENCES
Ahmadzadeh, F., Carretero, M.A., Rödder, D., Harris,

D.J., Freitas, S.N., Perera, A. & Böhme, W. 2013.
Inferring the effects of past climate fluctuations on the
distribution pattern of Iranolacerta (Reptilia,
Lacertidae): Evidence from mitochondrial DNA and
species distribution models. Zool. Anz. 252: 141-148.

Akbari, H., Jalalpour, M., Hojati, V. & Golmohammadi,
M.S. 2011. The study of reptiles and birds of Abbas
Abad wildlife refuge in Naein, Isfahan province. J.
Animal Biol. 3: 1-12.

Akbari, H., Varasteh Moradi, H., Baghestani, N. &
Rezaei, H.R. 2014. Food preferences and
composition of Chinkara (Gazella bennettii shikarii)
in spring season in Darreh Anjir wildlife refuge,
Yazd, Iran. Arid Biom. 4: 1-9.

Allouche, O., Tsoar, A. & Kadmon, R. 2006. Assessing
the accuracy of species distribution models:
prevalence, kappa and the true skill statistic (TSS). J.
Appl. Ecol. 43: 1223-1232.

Amer, S.A.M. & Kumazawa, Y. 2005. Mitochondrial
DNA sequences of the Afro-Arabian spiny-tailed
lizards (genus Uromastyx, family Agamidae):
phylogenetic analyses and evolution of gene
arrangements. Biol. J. Linn. Soc. 85: 247-260.

Ananjeva, N.B., Orlov, N.L., Khalikov, R.G.,
Darevsky, S.I., Ryabov, S.A. & Barabanov, A.V.
2006. The reptiles of Northern Eurasia. Pensoft Ser.
Faunist. 47 pp.

Anderson, S.C. 1974. Preliminary key to the turtles,
lizards and amphisbaenians of Iran. Fielddiana Zool.
65: 27-44.

Anderson, S.C. 1999. The lizards of Iran. Society for the
study of amphibians and reptiles (SSAR). Oxford,
Ohio. pp: 1-442.

Araújo, M.B. & New, M. 2007. Ensemble forecasting of
species distributions. Trends Ecol. Evol. 22: 42-47.

Araújo, M.B., Whittaker, R.J., Ladle, R.J. & Erhard,
M. 2005. Reducing uncertainty in projections of
extinction risk from climate change. Global Ecol.
Biogeogr. 14: 529-538.

Armstrong, J.S. 2001. Combining forecasts. Principles
of forecasting. Kluwer Academic Publishers,
Springer. 30: 417-439.

Arnold, E.N. 1986. The hemipenis of lacertid lizards
(Reptilia: Lacertidae): structure, variation and
systematic implications. J. Nat. Hist. 20: 1221-1257.

Bellwood, D.R., Hoey, A.S. & Choat, J.H. 2003.
Limited functional redundancy in high diversity
systems: resilience and ecosystem function on coral
reefs. Ecol. Lett. 6: 281-285.

Blanford, W.T. 1876. Eastern Persia, an account of the
journeys of the Persian boundary commission. Zoo.
Geo. 2: 1870-1872.

Buckley, L.B. & Roughgarden, J. 2006. Climate,
competition, and the coexistence of island lizards.
Funct. Ecol. 20: 315-322.

Clemen, R.T. 1989. Combining forecasts: A review and
annotated bibliography. Int. J. Forecasting 5: 559-583.

Clement, M., Posada, D. & Crandall, K. 2000. TCS: a
computer program to estimate gene genealogies. Mol.
Ecol. 9: 1657-1660.

Davies, T.J. & Buckley L.B. 2011. Phylogenetic
diversity as a window into the evolutionary and
biogeographic histories of present-day richness
gradients for mammals. Phil. Trans. R. Soc. B. 366:
2414-2425.

Ebrahimi, E. 2018. Determination of habitat hotspots for
common mammals using species distribution models.
Shahid Beheshti University. M.Sc. Thesis. 182 pp.

Elith, J., Graham, C.H., Anderson, R.P., Dudik, M.,
Ferrier, S., Guisan, A., Hijmans, R.J., Huettmann,
F., Leathwick, J.R., Li, J., Lohmann, L.G.,
Loiselle, B.A., Man-ion, G., Moritz, C., Nakamura,
M., Nakazawa, Y., Overton, J.M.M., Peterson,
A.T., Phillips, S.J., Richardson, K., Scachetti-
Pereira, R., Schapir, R.E., Soberón, J., Williams,
S., Wisz, M.S. & Zimmermann, N.E. 2006. Novel
methods improve prediction of species’ distributions
from occurrence data. Ecography 29: 129-151.

Engstrom, T.N., Edwards, T., Osentoski, M.F. &
Myers, E.M. 2007. A compendium of PCR primers
for mtDNA, microsatellite, and other nuclear loci for
freshwater turtles and tortoises. Chelon. Res. Monogr.
4: 124-141.

Excoffier, L. & Lischer, H.E.L. 2010. Arlequin suite ver
3.5: a new series of programs to perform population
genetics analyses under Linux and Windows. Mol.
Ecol. Resour. 10: 564-567.

Gaston, K.J. 2003. The Structure and Dynamics of
Geographic Ranges. Oxford University Press, 99 pp.

Gaston, K.J. & Spicer, J.I. 2004. Biodiversity: an
introduction. Blackwell Science Ltd. 2nd Edition. 208 pp.

Global Climate Data, 2005. Published on the Internet
https://www. worldclim.org [accessed March 2019]

Gray, J.E. 1845. Catalogue of the specimens of lizards in
the collection of the British museum. British Museum
(Natural History), London B.M. (N.H.), 289 pp.

Guisan, A. & Thuiller, W. 2005. Predicting species
distribution: offering more than simple habitat
models. Ecol. Lett. 8: 993-1009.

Hijmans, R.J., Cameron, S.E., Parra, J.L., Jones, P.G.
& Jarvis, A. 2005. Very high resolution interpolated
climate surfaces for global land areas. Int. J. Climatol.
25: 1965-1978.

Hoser Raymond, T. 2014. A long overdue taxonomic
rearrangement of the Uromastycinae, Squamata,
Sauria, Agamidae. Aust. J. Herpetol. 23: 54-64.

Huelsenbeck, J.P. & Ronquist, F. 2001. MR-BAYES:
Bayesian inference of phylogeny. Bioinformatics 17:
754-75.

Huntley, B., Green, R.E., Collingham, Y.C., Hill, J.K.,
Willis, S.G., Bartlein, P.J., Cramer, W.,
Hagemeijer, W.J. & Thomas, C.J. 2004. The
performance of models relating species geographical
distributions to climate is independent of trophic
level. Ecol. Lett. 7: 417-426.

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                            12 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html


Nova Biologica Reperta) 1399(192-205: 2، شماره 7هاي نوین در علوم زیستی، جلد یافته 7(2): 192-205 (2020)

204 204/

Jeschke, J.M. & Strayer, D.L. 2008. Usefulness of
bioclimatic models for studying climate change and
invasive species. Ann. Ny. Acad. Sci. 1134: 1-24.

Joger, U. 1986. Phylogenetic analysis of Uromastyx
lizards, based on albumin immunological distances.
Studies in Herpetologie, SEH Prague, Bonn,
Germany, pp: 187-191.

Kaliontzopoulou, A., Brito, J.C., Carretero, M.A.,
Larbes, S. & Harris, D.J. 2008. Modelling the
partially unknown distribution of wall lizards
(Podarcis) in North Africa: ecological affinities,
potential areas of occurrence, and methodological
constraints. Can. J. Zool. 86: 992-1001.

Khan, M.S.H. 2002. Key and checklist to the lizards of
Pakistan, (Reptilia, Squamata, Sauria). Herpetozoa.
15: 99-119.

Knapp, A. 2004. An assessment of the international trade in
spiny-tailed lizards Uromastyx with a focus on the role
of the European Union. Technical report to the European
Commission, CITES Doc. AC. Inf. 13: 1-31.

Macey, J.R., Schulte, J.A., Ananjeva, N.B., Larson, A.,
Rastegar-Pouyani, N., Shammakov, S.M. &
Papenfuss, T.J. 1998. Phylogenetic relationships
among Agamid lizards of the Laudakia caucasia
species group: Testing hypotheses of biogeographic
fragmentation and an area cladogram for the Iranian
plateau. Mol. Phylogenet. Evol. 10: 118-131.

Manel, S., Williams, H.C. & Ormerod, S.J. 2001.
Evaluating presence-absence models in ecology: the
need to account for prevalence. J. Appl. Ecol. 38:
921-931.

Mertens, R. 1956. Amphibien und reptilien aus dem SO-
Iran. Jahreshefte des Vereins für vaterländische
Naturkunde in Württemberg 111: 90-97.

Meynard, C.N., Devictor, V., Mouillot, D., Thuiller,
W., Jiguet, F. & Mouquet, N. 2011. Beyond
taxonomic diversity patterns: how do α, β and γ
components of bird functional and phylogenetic
diversity respond to environmental gradients across
France? Global Ecol. Biogeogr. 20: 893-903.

Miller, J. 2010. Species distribution modeling.
Geography Compass 4: 490-509.

Moody, S.M. 1987. A preliminary cladistic study of the
lizard genus Uromatyx (Agamidae, sensu lato) with a
checklist and diagnostic key to the species. Proc.
Fourthord Gen Meet Soc. Eur. Herpetol. 1: 285-288.

Mouquet, N., Devictor, V., Meynard, C.N., Munoz, F.,
Bersier, L.F., Chave, J. & Hardy, O.J. 2012.
Ecophylogenetics: advances and perspectives. Biol.
Rev. 87: 769-785.

Mutia, T.M. 2009. Biodiversity conservation. Short
course IV on exploration for geothermal resources,
organized by U.N.U-G.T.P., KenGen and G.D.C., at
Lake Naivasha, Kenya 1-22.

Naimi, B. & Araújo, M.B. 2016. sdm: a reproducible
and extensible R platform for species distribution
modelling. Ecography 39: 368-375.

Palumbi, S., Martin, A., Romano, S., McMillan, W.,
Stick, L. & Grabowski, G. 1991. A simple fool’s
guide to PCR. Honolulu, HI: University of Hawaii
Press, 46 pp.

Parmesan, C., Gaines, S., Gonzalez, L., Kaufman,
D.M., Kingsolver, J., Townsend Peterson, A. &
Sagarin, R. 2005. Empirical perspectives on species
borders: from traditional biogeography to global
change. Oikos 108: 58-75.

Peterson, A.T. & Vieglais, D.A. 2001. Predicting
species invasions using ecological niche modeling:
new approaches from bioinformatics attack a pressing
problem. Bioscience 51: 363-371.

Pincheira-Donoso, D., Bauer, A.M., Meiri, S. & Uetz,
P. 2013. Global taxonomic diversity of living reptiles.
PLoS One 8: e59741.

Porro, L.B., Ross, C.F., Iriarte, D.J., O’Reilly J.C.,
Evans, S.E. & Fagan, M.J. 2014. In vivo cranial
bone strain and bite force in the agamid lizard
Uromastyx geyri. J. Exp. Biol. 217: 1983-1992.

Posada, D. 2008. jModelTest phylogenetic model
averaging. Mol. Biol. Evol. 25: 1253-1256.

Rahimian, H., Shafiei, S., Rastegar-Pouyani, N. &
Rastegar-Pouyani, E. 2015. Phylogenetic
relationships of the gray-toad agama, Phrynocephalus
scutellatus (Olivier, 1807), species complex from
Iran. Zootaxa. 3990: 369-380.

Rastegar Pouyani, E., Rastegr Pouyani, N., Kazemi
Noureini, S., Joger, U. & Wink, M. 2010. Molecular
phylogeny of the Eremias persica complex of the
Iranian plateau (Reptilia: Lacertidae), based on
mtDNA sequences. Zool. J. Linn. Soc. Lond. 158:
641-660.

Sambrook, J. & Russell, D.W. 2006. SDS-
polyacrylamide gel electrophoresis of protein. Cold
spring harbor laboratory press (CSHLP). 2006: pdb-
prot4540.

Sgro, C.M., Lowe, A.J. & Hoffmann, A.A. 2011.
Building evolutionary resilience for conserving
biodiversity under climate change. Evol. Appl. 4:
326-337.

Stamatakis, A. 2006. RAxML-VI-HPC: maximum
likelihoodbased phylogenetic analyses with thousands
of taxa and mixed models. Bioinformatics 22: 2688-
2690.

Szczerbak, N.N. 1974. The palearctic deserts lizards.
Akadeimya Nauk Ukrienskoi SSR Institut Zoologii.
Kiev: Naokova Dumka.

Szczerbak, N.N. 2003. Guides to the reptiles of the
Eastern Palaearctic. Krieger Pub. CO. Malabar, 260
pp.

Tamar, K., Metallinou1, M., Wilms, T., Schmitz. A.,
Crochet, P.A., Geniez, P. & Carranza1, S. 2017.
Evolutionary history of spiny-tailed lizards
(Agamidae: Uromastyx) from the Saharo-Arabian
region. Zool. Scr. 47: 159-173.

Tamura, K., Peterson, D., Stecher, G., Filip, A. &
Kumar, S. 2013. MEGA6: molecular evolutionary
genetics analysis version 6.0. Mol. Biol. Evol. 30:
2725.

The Global Biodiversity Information Facility. 2018.
Published on the Internet https://www.gbif.org
[accessed November 2018]

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

                            13 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html


.Ghaedi et alتنوع ژنتیکی سوسمار خاردم ایرانی قائدي و همکاران. Genetic diversity within the Iranian spiny-tailed lizard

205 205/

Trisurat, Y., Shrestha, R.P.& Alkemade, R. 2011.
Land use, climate change and biodiversity modeling:
perspectives and applications. Information Science
Reference, 512 pp.

Vazquez, D.P. & Gittleman, J.l. 1998. Biodiversity
conservation: Does phylogeny matter? Curr. Biol. 8:
379-381.

Wilms, T. & Böhme, W. 2007. Review of the taxonomy
of the spiny-tailed lizards of Arabia (Reptilia,
Agamidae, Leiolepidinae, Uromastyx). Fauna Arabia
23: 435-468.

Wilms, T. & Schmitz, A. 2007. A new polytypic species
of the genus Uromastyx Merrem 1820 (Reptilia,
Squamata, Agamidae, Leiolepidinae) in southwestern
Arabia. Zootaxa 1394: 1-23.

Wilms, T., Bohmes, W., Wagner, P., Lutzmann, N. &
Schmitz, A. 2009. On the phylogeny and taxonomy of

the genus Uromastyx Merrem, 1820 (Reptilia,
Squamata, Agamidae, Uromastycinae) resurrection of
the genus Saara Gray, 1845. Bonn. Zool. Beitr. 56:
55-99.

*****
How to cite this article:

Ghaedi, Z., Saberi-Pirooz, R., Ebrahimi, E., Badri. S. & Ahmadzadeh, F. 2020. Genetic diversity within the Iranian
spiny-tailed lizard and predicting species distribution in climate change conditions. Nova Biologica Reperta 7: 192-205.
(In Persian).

درايگونهتوزیعبینیپیشوایرانیخاردمسوسمارژنتیکیتنوعبررسی.1399. ، فاحمدزادهو، س.بدريا.،ابراهیمی،ر.،صابري پیروز،ز.،قائدي،
.205-192: 7زیستیهاي نوین در علومیافته.اقلیمتغییرشرایط

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
nb

r.
7.

2.
19

2 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
99

.7
.2

.7
.1

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

de
a1

0.
kh

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
10

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            14 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/nbr.7.2.192
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1399.7.2.7.1
https://ndea10.khu.ac.ir/nbr/article-1-3267-fa.html
http://www.tcpdf.org

