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مقدمه
پشت دریایی موجود در بطور کلی از میان هشت گونه لاك

ها و دریاها، پنج گونه در خلیج فارس و دریاي عمان اقیانوس
هاي شمالی سواحل خلیج فارس و کنند که در قسمتزیست می

عقابی دریاي عمان یعنی در سواحل ایران وجود دوگونه سبز و 
در جزایر ایرانی خلیج فارس ). 21(کاملاً به اثبات رسیده است
یر قشم  و اجز).  17(کند گذاري میعمدتاً گونه منقار عقابی تخم

هاي منقار عقابی پشتگذاري لاكهاي تخمکیش از عمده مکان
این گونه در بیشتر نواحی گرمسیري جهان  و در ).  2(باشدمی

افت هاي مرکزي اقیانوس اطلس و اقیانوس آرام و هند یقسمت
هاي منقار عقابی در حوزه دریاي کارائیب پشتلاك). 8(شود می

ها، آرام از اسفنج-ها و در ناحیه اقیانوس هندعمدتاً از اسفنج
- جمعیت لاك). 9(کنندمهرگان تغذیه میها و انواع بیجلبک
هاي منقار عقابی در جهان به شدت رو به کاهش است پشت

بعنوان ، 2009در سال IUCNقرمزلیست بطوریکه این گونه در 
). 11(گونه به شدت در معرض خطر انقراض قرار گرفت

میتوکندري روشی است که به عنوان ابزار DNAآنالیزهاي 
شودتحقیقی براي زیست شناسان با مقاصد شیلاتی استفاده می

ژن دارد که شامل 37داران حدود ژنوم میتوکندري مهره).20(
و یک ناحیه mRNAژن 13و rRNAژن tRNA،2ژن 22

هاي دریایی پشتدر لاك). 22(است D-loopغیرکدبندي به نام 
اي براي پی بردن به ساختارهاي جمعیتی وبه شکل گسترده

شود میتوکندري استفاده میDNAها از نحوه مهاجرت نمونه
- منطقه اقیانوس اطلس و هند2اولین مطالعات ژنتیکی در ). 4(

ررسی تنوع ژنتیکی ژنوم میتوکندري و بررسی ساختار آرام شامل ب
مطالعات ژنتیکی . )6و 3(پشت منقار عقابی بوده استژنتیکی لاك

که از آن جمله هاي منقار عقابی صورت گرفتپشتزیادي روي لاك
بررسی ژنتیک جمعیت و جغرافیاي مولکولی در توان بهمی

مهاجرتی و پراکنش بررسی رفتارهاي و ) 5(هاي دریایی پشتلاك
براياین مطالعه هدف از .نموداشاره ) 27(پشت منقار عقابی لاك

هاي موجود در خلیج فارس، بررسی تنوع ژنتیکی و شناخت گونه
.هاي این جانور در منطقه انجام شده استوضعیت جمعیت

مواد و روشها
پشـت منقـار عقـابی از    جنـین مـرده لاك  40در این مطالعه 

درصـد  96آوري و در اتـانول  جمع)1شکل (و کیشجزایر قشم

گرم جدا کرده و 1/0از بافت کبد و عضله به مقدار . تثبیت شدند
کامـل  ژنـوم ) 10(کلروفـرم  -با استفاده از روش استاندارد فنـل 

ــوم D-loopاز ناحیــه bp890حــدود . اســتخراج شــدجــانور ژن
میتوکندري توسط پرایمرهاي

)5´-GTCTCGGATTTAGGGGTTTG-3´ (H950

و
)5´-GCTTAACCCTAAAGCATTGG-3´(

LCM15382 15(گردیدتکثیر(.
مـواد  مورد نیازغلظت) PCR(اي پلیمراز در واکنش زنجیره

بــا mM2 ،dNTP، کلریــد منیزیــوم x1بــافر : شــاملمصــرفی 
Unit5پلیمرازTaq، آنزیم pmol8/0، پرایمرmM2/0غلظت  

مورد استفاده در واکـنش  برنامه.  دبوDNAlµng/1-5/0و 0/
سازي اولیه در دمـاي  مرحله واسرشت:اي پلیمراز  شاملزنجیره

سیکل مرحله 35قیقه و سپس د5به مدت سانتیگراد درجه 94
به مدت یک دقیقه، سانتیگراد درجه 94سازي در دماي واسرشت

به مدت یک دقیقه سانتیگراد درجه 5/53مرحله اتصال در دماي 
به مـدت  سانتیگراد درجه 72ثانیه و مرحله بسط در دماي 30و

سـانتیگراد  درجه 72یک دقیقه و در نهایت بسط نهایی در دماي 
بـراي تعیـین تـوالی بـه     PCRمحصـولات . دقیقه بود5به مدت 

براي) Clustal W)25افزار نرماز . کشور کره جنوبی ارسال شد
تنـوع هـاپلوتیپی و   (اريآنـالیز آم ـ هـا و بـراي   مرتب کردن توالی

و بـراي  ) 23(2.000Arlequin verافـزار از نـرم ) نوکلئوتیدي
). 24(استفاده شد Mega4افزار ترسیم درخت ژنتیکی از نرم

نتایج
هاپلوتیـپ  6مـورف و  پلـی ) مکان(محل 5توالی 40آنالیزاز 

هاپلوتیـپ  1هاپلوتیپ مربوط به جزیره قشـم و  4دست آمد که ب
جزیره مشترك بـود 2هاپلوتیپ بین 1ط به جزیره کیش و مربو

در ایـن مطالعـه تنـوع هـاپلوتیپی و نوکلئوتیـدي در      ). 1جدول(
56/0و براي جزیره کیش 001/0و 82/0جزیره قشم بترتیب 

. )2جدول (بدست آمد71/0و تنوع هاپلوتیپی کل نیز 002/0و  
جزیره قشم از جزیره توان گفت که تنوع ژنتیکی در در نتیجه می

مورف، هاي پلیاما با توجه به تعداد کم جایگاه. کیش بیشتر است
.تنوع ژنتیکی در منطقه مورد مطالعه پایین است
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پشت منقار عقابی در خلیج فارسبرداري شده لاكنقشه و موقعیت جزایر نمونه:1شکل 

و همچنین وجود هاپلوتیپ Fstمیزان بسیار پایین شاخص 
دهنده میزان مهاجرت و تردد بین نشانشترك بین دو جزیره م

هاي دو جزیره پشتطوریکه عملاً جمعیت لاكبدو جزیره است 
از نقطه نظر . )1نمودار (آیندیک جمعیت واحد بحساب می
هاي با دادهتحقیقاین در هاجغرافیاي تکاملی، مقایسه داده

هاي پشتلاكمربوط به مطالعات قبلی نشان داد که جمعیت 
خلیج فارس با گذشتن از اقیانوس آرام و دریاي عمان وارد این 

ها از سمت غرب به این منطقه شوند و این جمعیتمنطقه می
).2نمودار (کنندمهاجرت نمی

مورفهاي پلیو موقعیت جایگاههاهاپلوتیپ:1جدول

موقعیت باز
اپلوتیپه

163165166484644

1TCTGCهاپلوتیپ 

2TCCGTهاپلوتیپ 

3TCTGTهاپلوتیپ 

4TCTATهاپلوتیپ 

5GCTGTهاپلوتیپ 

6TTTGTهاپلوتیپ 
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هاجمعیت) π(و نوکلئوتیدي) h(تنوع هاپلوتیپی:2جدول

)π(تنوع نوکلئوتیدي )h(تنوع هاپلوتیپی منطقه مورد مطالعه

82/0001/0قشم
56/0002/0کیش

71/056/1تنوع کل

 haplotype1

 haplotyp2

 haplotype4

 haplotype5

 haplotype3

 haplotype6

0.0002

براساس روش دو تحقیقهاي بدست آمده در این هاپلوتیپ(Neighbor-joining distance tree)ايدرخت فاصله:1نمودار 
بار تکرار1000با Kimura (1980)پارامتري

 h a p lo t y p e 1

 h a p lo t y p e 5

 h a p lo t y p e 3

 E i4

 h a p lo t y p 2

 E i1

 E ip c o l2

 h a p lo t y p e 6

 h a p lo t y p e 4

 B R 1 6

 E iA 1 8

 E iA 6 0

5 8

1 0 0

8 9

0 .0 0 5

1000با Kimura (1980)ي براساس روش دو پارامتر(Neighbor-joining distance tree)اي درخت فاصله:2نمودار
مربوط به ) 14(BR16و )(EiA18 ،EiA6027هاي هاپلوتیپ. آورده نشده استدرصد 50اعداد کمتر از . بار تکرار

مربوط به )26(Ei-pcol2و )Ei1, Ei 4)18هاي و هاپلوتیپ6و 5، 4، 3، 2، 1هاي اقیانوس اطلس و هاپلوتیپ
.آرام هستند- منطقه هند

بحث
هاي منقار عقابی جزایر ایران، بعنـوان جمعیتـی از   پشتكلا

ــتلاك ــتند    پش ــد هس ــانوس هن ــابی اقی ــار عق ــاي منق ). 13(ه
بـراي  Natal homingهاي دریایی ماده طبـق فرضـیه   پشتلاك
نزدیکی جزیره ). 7(گردند میگذاري به زادگاه اولیه خود بازتخم
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شـود کـه   ث  میقشم به تنگه هرمز و وسعت زیاد جزیره قشم باع
هاي منقار عقابی بیشتري نسبت به جزیره کیش به این پشتلاك

ــم  ــراي تخ ــره ب ــم   جزی ــره قش ــه در جزی ــد بطوریک ــذاري برون گ
در . کننـد گذاري میتخممنطقه 3هاي منقار عقابی در پشتلاك

ــازي و    ــه س ــراي لان ــه ب ــم و اساســی ک ــاي مه ضــمن  فاکتوره
ساحل باید وجود داشته هاي دریایی در یک پشتگذاري لاكتخم

باشد شامل دانه بندي، شیب مناسب و ارتفاع سـاحل کـه باعـث    
شود  در جزیره قشم نسبت بـه  ها در زمان مد میمحافظت تخم

لازم به ذکر است کـه در جزیـره   . باشدتر میجزیره کیش مناسب
قشم محافظت مناسب و خوبی از طـرف محـیط زیسـت از تخـم     

ر نتیجه تعـداد تخمـی کـه بـه نـوزاد      آید دها بعمل میپشتلاك
در ضمن با توجه به گفتـه مسـئولین   . شود بیشتر استتبدیل می

هـا،   پشتگذاري لاكزیست قشم با استناد به روش علامت محیط
هاي قبلی کـه  پشتهاي جدیدي علاوه بر لاكپشتهر ساله لاك

گذاري بـه جزیـره قشـم    اند براي تخمگذاري کردهدر جزیره تخم
Facilitation. مطابقـت دارد Facilitationروند که با نظریه می

توانــد از عوامــل افــزایش و مــیشــود مــیورود ژن جدیــدباعــث 
باشـد یشتر در جزیره قشم نسبت به جزیره کیشمورفیسم بپلی

آرام از -هاي منقار عقابی در منطقه اقیانوس هندپشتلاك)16(
با توجه .)9(کنندمهرگان تغذیه میها و انواع بیها، جلبکاسفنج

هــاي دریــایی جــانورانی مهــاجر هســتند و پشــتاینکــه لاكبــه
حـراي قشـم و   هـاي  هاي پویا و مناسبی مانند جنگـل اکوسیستم

هاي مرجانی کـیش کـه در منطقـه وجـود دارد و مکـان      آبسنگ
تواننـد  مناسب و خوبی براي زندگی جانوران زیادي است که مـی 

بنـابراین مهـاجرت درون   . ها باشندپشتغذاي مناسبی براي لاك
اي مهـاجرت درون منطقـه  . اجتناب ناپذیر اسـت اي امري منطقه

جریان ژنی باعث کاهش تفاوت شود و باعث ایجاد جریان ژنی می
). 1(بـرد  ژنتیکی بین دو جمعیت شده و تشابه ژنتیکی را بالا می

هـا موجـب محـدود    طور معمول جریان ژنی زیاد میان جمعیـت ب
هـاي ژنتیکـی شـده و از ظهـور     کردن فرصت براي ایجاد تفـاوت 

با توجـه بـه آنالیزهـاي صـورت     . کندهاي جدید ممانعت میگونه
ن وجود هاپلوتیپ مشترك بین دو جزیره قشم و گرفته و همچنی

.اي وجـود دارد رسد که مهـاجرت درون منطقـه  کیش به نظر می
هاي منقـار  پشتبیان کردند که لاك)1999(اوکایاما و همکاران 

و منطقـه اقیـانوس اطلـس در دو    Indo-Pacificعقابی منطقـه  
با هم ندارند کلاد کاملاً جدا از یکدیگر قرار دارند و قرابت ژنتیکی 

تنـوع هـاپلوتیپی بسـیار    . مطابقـت دارد تحقیـق که با نتایج این 
اگـر  و است این جانور جمعیت در خطر بودن دهنده پایین نشان

توجه مناسبی به وضعیت این جانوران در منطقـه نشـود، ممکـن    
هایی که وارد این حوزه می شـوند بـه مـرور    پشتاست نسل لاك

.منقرض شونده و در نهایت زمان کاهش شدید پیدا کرد
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