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  دارهای مختلف جکوی سنگی تیغهمطالعۀ تنوع ژنتیکی جمعیت

(Cyrtopodion scabrum)در مناطقی از فلات ایران 
 

 464پستی صندوق ،دانشگاه لرستان، خرم آباد: نسرین فیلی 

 464پستی صندوق ،دانشگاه لرستان، خرم آباد: *احمد قارزی 

 933پستی صندوق ،، سبزواردانشگاه تربیت معلم سبزوار: اسکندر رستگار پویانی 

 

 1931بان آ: تاریخ پذیرش   1931خرداد : تاریخ دریافت

  چکیده چکیده 

طور وسیع در جنوب غربی قارۀ آسیا و شمال آفریقا هسوسماری است که ب( Cyrtopodion scabrum)دار جکوی سنگی تیغه

به . شودعنوان مارمولک خانگی شناخته میه و معمولاً بهوفور در بیشتر نقاط کشور وجود داشتدر ایران این گونه به. پراکندگی دارد

. آوری گردیداستان جمع 4نمونه از این سوسمار از  54های مختلف، منظور بررسی وجود یا عدم وجود اختلاف ژنتیکی در بین جمعیت

و  Mega 5افزار ها با نرمتوالییابی، تکثیر و پس از توالی PCRژنوم میتوکندریایی توسط  b، ژن سیتوکروم DNAپس از استخراج 

PAUP های مختلف این گونه از نظر ژن سیتوکروم های این تحقیق نشان داد که جمعیتیافته. آنالیز شدb  میتوکندریایی یک همگونی

نتایج حاکی از این  .درصد در تغییر بود 1/0ها بسیار ناچیز و بین صفر تا که که میانگین تفاوت در بین این نمونهطوریرا نشان داده به

 .های مختلف آن  وجود داردوارد ایران شده و جریان ژنی هنوز بین جمعیت اًاست که این گونه اخیر
 

 مرازای پلی، سوسمار، واکنش زنجیرهbتنوع ژنتیکی، سیتوکروم  ::کلمات کلیدیکلمات کلیدی

 ahgharzi@yahoo.com پست الکترونیکی نویسنده مسئول*
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  مقدمه مقدمه 
تواند سبب ها میتغییرات آب و هوایی و تخریب اکوسیستم

هایی گردند که ن و از هم گسیختگی جمعیتقطعه قطعه کرد

 م پیوسته بوده و جمعیت واحدی را تشکیل هروزگاری به

مانی این از هم گسیختگی از پتانسیل سازگاری و زنده. دادندمی

 کاهد چرا که نه تنها اندازۀ جمعیت را کاهش جمعیت می

دهد بلکه نرخ مهاجرت و به تبع آن جریان ژنی را در میان می

آورد و نتیجۀ این ین مییهم پیوسته پاهای قبلاً بهعیتجم

اتفاقات کاهش غنای ژنتیکی و نهایتاً آماده شدن جمعیت برای 

شرایط کنونی کرۀ زمین در مسیری (. 12و 21)باشد زوال می

قرار دارد که تنازع برای بقاء و جلوگیری از زوال چالش اصلی 

با (. 4)خزندگان است ویژه دوزیستان و هها ببسیاری از گونه

های منظور حفظ و حراست از گونهتوجه به مشکل فوق و به

شود که اطلاعاتی دربارۀ وضعیت بومی این نیاز احساس می

در این راستا یکی از . ردها کسب کانداز این گونهکنونی و چشم

های ها شناخت توزیع و وضعیت پیوستگی جمعیتبهترین راه

بینی کند تا پیشاین امکان را فراهم میها است که مختلف گونه

های که یک گونه چقدر این توانایی را دارد تا در زیستگاهنمود 

مانی یک ای است که شانس زندهجدید ساکن شود و این نکته

ز مدت و در مقیاس تغییرات آب و هوایی جهانی اگونه را در در

 . مشخص خواهد کرد

های وستگی جمعیتمعتبرترین روش برای تعیین میزان پی

 . ها استهای ژنتیکی بین آنیک گونه بررسی تفاوت

 هایی که طی یک و دو دهۀ گذشته در زمینۀ پیشرفت

شناسی مولکولی صورت گرفته بسیاری از محققین محیط زیست

ها تغییرات ژنتیکی زیست را ترغیب کرده تا با اتکای به آن

این (. 12)ند های مختلف را ارزیابی کنداخل و بین جمعیت

ها که اطلاعاتی از وضعیت پیوستگی گونهعلاوه بر اینها روش

ای و دهند، اندازۀ موثر یک گونه، نرخ زاد و ولد بین گونهارائه می

 (.12)سازد تاریخ تکاملی گونه را نیز مشخص می

های سوسماران ترین گروهترین و متنوعیکی از فراوان

بندی  جنس طبقه 221که در باشد می  Gekkonidaeخانوادۀ 

گرمسیری دنیا یافت شده و در تمامی نواحی گرمسیری و نیمه

 های جکونیده احتمالاًترین کلادمنشاء مهم(. 22و  1)شوند می

در اواخر ژوراسیک و ( Pangea) آ به اشتقاق ابرقارۀ پانگه

( Gondwana)متعاقباً قطعه قطعه شدن  قارۀ جنوبی گوندوانا 

گردد شناسی برمیتاسه و اوائل دوران سوم زمیندر طی کر

های خانواده جکونیده جنس یکی از جنس(. 21)

Cyrtopodion باشد، جکوهای این جنس یکی از می 

دهند های جکوهای پالئارکتیک را تشکیل میترین گروهمتنوع

های متنوع در محیط Cyrtopodionجکوهای جنس (. 14)

ای، های رسی یا صخرهها، تپهاسهها و مها، درختشامل صخره

ترین گونه بیش 21با   در ایران این جنس(. 22)شوند یافت می

یا  C. scabrumگونۀ (. 2)خود اختصاص داده است ها را بهگونه

سیندین بوده که در  -دار جزء فون ساهاروجکوی سنگی تیغه

 خارج از فلات ایران منشاء گرفته است، سپس از طریق

ساحلی خلیج فارس به ایران نفوذ و در حوزۀ های  دشت

سیستان و بلوچستان تا دشت خوزستان گسترش و از طریق 

 (.11و  11)زاگرس در سرتاسر ایران پراکنده شده است 

با توجه به پراکندگی وسیع این گونه در ایران تحقیق حاضر 

های این گونه در انجام گرفت تا مشخص کند آیا تمام جمعیت

ۀ پراکنش از نظر ژنوم میتوکندریایی همگون سرتاسر حوز

که با توجه به موانع قدیم و جدیدی که در برابر هستند و یا این

ها از یک نقطه به نقطۀ دیگر وجود داشته و دارد  مهاجرت آن

های ها در این مدت دچار از هم گسیختگی شده و جمعیتآن

ود نشان های ژنتیکی متفاوتی را بین خمختلف این گونه ویژگی

 . دهندمی

 

  هاهامواد و روشمواد و روش
 نمونه از جکوی 41منظور مطالعۀ ژنتیکی تعداد به

C. scabrum  مهران، ایلام، )استان کشور شامل ایلام  1از

مسجد سلیمان و )، خوزستان (شهردهلران، آبدانان، دره

( طبس)و یزد ( داراب)، فارس (کاکی بوشهر)، بوشهر (خرمشهر

ها عدم امکان انتخاب این استاندلیل . آوری شدندجمع

در این . های سایر نقاط در طول تحقیق بوددسترسی به نمونه

آوری شده از جمع Cyrtopodion caspiumی مطالعه گونه

عنوان نمونۀ خارجی مورد استفاده قرار استان خراسان رضوی به

ها بر مبنای کلیدهای مرجع شناسایی شدند  تمامی نمونه. گرفت

 .(1و  2)

 ( 11)ابتدا با توجه به منابع برای مطالعات ژنتیکی 

  ترتیب به و برگشت یک جفت آغازگر رفت
(5'-CTCCCAGCCCCATCCAACATCTCAGGATGAAA-3') 
(5'-TTGTGATTACTGTAGCCCTCAAAATGATATTTGTC-3')  

از  DNAاستخراج . سفارش داده شدساخت مشخص و برای 

روش ها بر مبنای مونههای کبد، قلب و ماهیچۀ اسکلتی نبافت

انجام گرفت و کیفیت و ( 11)ارائه شده توسط سیمونز و ولتز 
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استخراج شده با اسپکتروفوتومتر در طول موج  یDNA مقدار

ژن  بر روی PCRسپس واکنش  .نانومتر سنجیده شد 112

میکرولیتر صورت  12میتوکندریایی در حجم bسیتوکروم 

 Taq polymerase ، dNTP در این حجم یک واحد . گرفت

10)پیکومول  21میلی مولار،  MgCl2 1/1 مولار، میلی 1/2
-

 نانوگرم از  122تا  222و  μl2از دو پرایمر در حجم  ( 12

DNAشرایط دمایی دستگاه  .قرار داشتPCR  جهت انجام

ثانیه،  21مدت به C51˚ابتدا دمای : واکنش بدین صورت بود

مدت به C51˚ی شامل سیکل متوال 11سپس دناتوراسیون در 

ثانیه، طویل  12مدت به C12˚در  Annealingثانیه، اتصال  42

 finalثانیه و سرانجام  42مدت به C21˚در  extensionشدن 

extension  در˚C21 با توجه . دقیقه صورت گرفت 1مدت به

از  PCRبرای بررسی محصولات  bp152به طول متوسط 

محصولات . استفاده گردید% 2الکتروفورز ژل استاندارد آگارز 

PCR  برای تعیین توالی به شرکت خارجی(Bioneer 

companyبعد از تعیین توالی، . ارسال شدند (، کرۀ جنوبی

و  Mega5 ،Paupافزارهای دست آمده با نرمههای بتوالی

database ها درخت مورد بررسی قرار گرفته و بر مبنای آن

صورت دستی به bسیتوکروم های ژن توالی. فیلوژنی رسم شد

و یا الصاق ( deletion)ای ناشی از حذف مرتب و هیچ فاصله

(insertion )ها با استفاده از مرتب سازی توالی. مشاهده نشد

ها با ی توالیانجام شد و فاصله Mega5و  databaseافزار نرم

دست آمد و ارتباط فیلوژنی در ه ب Mega5افزار استفاده از نرم

-هب( MP) های مطالعه شده با ماکزیمم پارسیمونینمونهمیان 

 .محاسبه شد Paupافزار نرم دست آمده از

 

  نتایجنتایج
ها نشان داد که میانگین مقایسۀ اطلاعات حاصل از نمونه

های مورد مطالعه در نمونه bتنوع ژنتیکی برای ژن سیتوکروم 

از این نظر حداقل فاصله ژنتیکی بین . در حدود صفر است

باشد این در می% 2/2صفر و حداکثر  C. Scabrumهای ونهنم

 و  C. scabrumهای حالی است که فاصلۀ بین نمونه

  (.2جدول )شود می% C.caspium 1/2های نمونه
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 )باشندمی( 11/1)اعداد بر مبنای صدم ) Mega 5افزاردست آمده با استفاده از نرمههای بفاصله -1جدول 
27 26 25 24 23 22 21 20 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1  

                           1 
                          0 2 
                         0 0 3 
                        0 0 0 4 
                       0 0 0 0 5 
                      0 0 0 0 0 6 
                     0 0 0 0 0 0 7 
                    0 0 0 0 0 0 0 8 
                   0 0 0 0 0 0 0 0 9 
                  0 0 0 0 0 0 0 0 0 10 
                 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 11 
                0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 12 
               6 0 6 6 6 6 6 5 6 6 5 5 13 
              6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 14 
             0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 15 
            0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 16 
           0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 17 
          0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 18 
         0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 19 
        0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 20 
       0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 21 
      0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 22 
     0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 23 
    0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 24 
   0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 25 
  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 26 
 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 27 
0 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 1 2 3 3 28 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 29 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 30 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 31 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 32 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 33 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 34 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 35 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 36 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 37 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 38 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 39 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 40 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 41 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 42 
3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 6 3 6 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 43 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 44 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 45 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 46 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 47 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 48 
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 49 

 

پس از ترسیم درخت فیلوژنتیکی مشخص شد که در این 

ها، کلادها از هم جدا دلیل شباهت خیلی زیاد نمونهدرخت به

این نشان دهندۀ شباهت ژنتیکی خیلی (. 2شکل )شوند نمی

رخت فیلوژنی دها را در توان آنهم است که نمیها به زیاد آن

در  C. scabrumبرای سوسماران  2کلادوگرام شکل . قرار داد

تر از یک صد، در نظر گرفته شد، در این ی ژنتیکی کمفاصله

 گروه اول که درجه. فاصله کلادوگرام دارای سه گروه اصلی است

اصلی ( clade)است خود دارای دو شاخه % 12اطمینان آن 

هایی از شهرستان مهران، آبدانان، ها نمونهاست در یکی از آن

جد سلیمان، خرمشهر، طبس، داراب شهر، مسایلام، دهلران، دره

در شاخۀ دوم دو نمونه از . گیردفارس، کاکی بوشهر قرار می

های گروه بالا مونوفیلی شهرستان آبدانان قرار گرفته، که با نمونه

باشد و در شاخۀ سوم می% 12درصد اطمینان این شاخه . دارد

قرار  C. caspiumهای گونه نمونه% 222با درصد اطمینان 

 .رنددا

 



 1931 زمستان، 4چهارم، شماره  سال                                 پژوهشی محیط زیست جانوری                   -فصلنامه علمی

53 
 

 
 bهای ژن سیتوکروم با استفاده از توالی PAUPافزار آمده با نرمدستهکلادوگرام ب -1شکل 

 

  بحثبحث
بندی و تعیین ارتباطات فیلوژنیکی بین اعضای برای رده

برخی از . خانوادۀ جکونیده مطالعات متعددی انجام گرفته است

 های مورفولوژیکی و این مطالعات مبتنی بر ویژگی

، بعضی دیگر بر پایۀ کاریوتیپ (21و  1)محیطی است تزیس

، تعدادی بر مبنای تحقیقات (11و  8)کروموزومی است 

ز براساس تنوع مولکولی یو بسیاری ن (15و11)بیوشیمایی است 

DNA  هم اکنون اکثر مطالعات در این (. 12و 25، 24)است

ی میتوکندریایی معطوف شده DNAزمینه به تنوع در توالی 

و براین اساس در این مطالعه به تنوع ژن ( 28و  2، 1، 1)

 .میتوکندریایی پرداخته شد bسیتوکروم 

طور هعنوان نشانگر بهمیتوکندریایی ب bاز ژن سیتوکروم 

ها تقریباً وسیعی برای تعیین خویشاوندی و اختلافات گونه

در رابطه با سوسماران نیز (. 18و 22)استفاده گردیده است 

وجود دارد که بر مبنای این ژن به تعیین ارتباطات  مطالعاتی

برای مثال استفاده در مورد . ها  پرداخته شده استبین جمعیت

ساکن کشورهای چین، تایلند و برمه این  Gecko geckoگونۀ 

نشانگر مشخص کرده که در حقیقت این گونه در این مناطق 

یز در مورد ایران ن(. 30)شامل دو انشعاب متفاوت است 

محققین چندی با کمک این نشانگر به تجزیه و تحلیل 

و همکاران  Fuعنوان نمونه به. اندسوسماران فلات ایران پرداخته

ارتباطات  ارتباطات تک نیایی  2552در سال 

(monophyletic ) و پرَاتباری(paraphyletic )24  گونۀ

در (. 21)مشخص کرد  Lacertaسوسمارهای قفقازی جنس 

ایران نیز مطالعاتی انجام  Cyrtopodionهای جنس همورد گون

های این جنس بودن تمام گونه گرفته و این مطالعات تک نیایی

تحقیقاتی (. 5)در ایران و منطقۀ خاورمیانه آشکار نموده است 

ساکن  Mesalina watsonanaکه روی سوسمار لاسرتید 

ت فلات ایران توسط محققین خارجی اخیراً انجام گرفته اس

 8/5-1/22مختلف را با تفاوت ( clade)شاخه  4وجود ( 11)

های مختلف این گونه نشان داده بین جمعیت( Pفاصلۀ ) درصد 

برمبنای اظهار نظر این محققین ایجاد رشته کوه زاگرس . است

نقش ( میلیون سال پیش 11/1تا  1/11)در طی دورۀ میوسن 

ها اگرایی آنها و وبارزی در جدایی جغرافیایی این جمعیت

 تاکنون Cyrtopodion scabrumدر مورد گونۀ . داشته است
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طور خاص مطالعۀ ژنتیکی در خارج از کشور و یا توسط هب

رو اطلاعاتی  به غیر محققین داخلی صورت نگرفته است و از این

های مورفولوژیکی و رفتاری این گونه در دسترس نبود از ویژگی

و این تحقیق به نوعی اولین گزارش از اختلافات ژنتیکی در 

 . باشدهای این گونه در ایران میجمعیت

 C. scabrumهای نتایج این تحقیق نشان داد که نمونه

منطقۀ مختلف کشور از نظر ژن سیتوکروم  1آوری شده از جمع

b که از نظر این طوریهباشند بی تقریباً یکسان میمیتوکندریای

های های شرق کشور و نمونهداری بین نمونهژن تفاوت معنی

دست هبه عبارتی نتایج ب. دیده نشد( خوزستان)جنوب غرب 

ها در مناطق آمده تایید کرد که در طی سکونت این جمعیت

یافتاده ها اتفاق نمذکور هیچ تفاوت و جدایی ژنتیکی در بین آن

در واقع این مطالعه نشان داد که تمایز ژنتیکی بین . است

های مختلف این گونه حداقل در محدودۀ جغرافیایی جمعیت

کشور ایران وجود ندارد و این تایید کنندۀ این موضوع است که 

در مقیاس )عنوان یک جکوی خانگی به تازگی این گونه به

تلف کشور منتشر شده واسطۀ انسان در نواحی مخهو ب( تکاملی

های پراکنده شده در واقع زمان اندک جدایی جمعیت. است

ها در توسط انسان برای ایجاد تنوع ژنتیکی و انباشته شدن آن

های مختلف این گونه هنوز ژنوم کافی نبوده و در نتیجه جمعیت

این سوسمار در سرتاسر ایران با وجود . انداز هم متمایز نشده

ها که شاید برای دیگر وانع جغرافیایی چون کوهفاصلۀ زیاد و م

های خزندگان عامل مهمی در تمایز و جدایی ها و جنسگونه

دلیل انتقال با وسایل نقلیه و رود بهشمار میها بهجمعیت

با توجه به . بارهای انسانی دارای یکنواختی کامل ژنتیکی است

این گونه یک توان به درستی نشان داد که نتایج این مطالعه می

ها، سوسمار خانگی بوده که در ارتباط نزدیک با انسان و در خانه

کند و از مکان ورود زندگی می... ها و مزارع، انبارها، شوفاژخانه

به ( 14و  11)باشد آن به ایران که جنوب غربی کشور می

سرتاسر کشور انتشار یافته و این جابجایی بسیار اخیر بوده و 

به مسکونی شدن فلات ایران توسط امروزی بر  حداکثر عمر آن

رسد بیش از چند هزار سال نباشد و این نظر میگردد که بهمی

های یک گونه هرگز کافی زمان برای ایجاد تنوع در بین جمعیت

های این سوسمار در مناطق مسکونی و به علاوه زیستگاه. نیست

اختی را در سرتاسر محدودۀ پراکندگی آن تقریباً حالت یکنو

تر بر روی عبارت دیگر این سوسمار بیشبه. دهدنشان می

های های موجود در ساختماندیوارها، داخل درزها و شکاف

ها کند که عموماً این زیستگاهمسکونی زندگی و تولیدمثل می

ها و در تمام کشور و حتی بیشتر نقاط دنیا دارای ویژگی

فشارهای اکولوژیکی خصوصیات یکسانی بوده و تقریباً همیشه 

کنند که خود منجر به یکنواخت ماندن یکسانی ایجاد می

 .گرددهای مشابه آن میهای دور از هم این گونه و گونهجمعیت

طور خلاصه، با توجه به نتایج این تحقیق شاید بتوان ادعا هب

های کرد که با وجود موانع متعدد جغرافیایی که بین جمعیت

ساکن مناطق مختلف  Cyrtopodion scabrumمختلف گونۀ 

ها های یکسانی که این جمعیتدلیل زیستگاهایران وجود دارد به

کنند و ارتباط نزدیکی که با جوامع انسانی دارند اشغال می

ها برقرار یان ژنی بین آنآمیزند و جراحتمالاً هنوز درهم می

 .است
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Abstract 
The keeled-rock gecko, Cyrtopodion scabrum, is widely distributed in the south west of Asia and northern 

Africa. In Iran, this species is often found in most parts of the country and commonly known as the house lizard. 

In order to determine whether or not there is genetic difference between various populations, 45 individuals of 

this lizard were collected from 5 regions. After extracting DNA, the mitochondrial cytochrome b gene was 

amplified by PCR and then sequenced. The sequences were then analyzed by Mega 5 and PAUP software. The 

findings of present study showed that different populations of this taxon display a homology in respect to 

mitochondrial cytochrome b gene, since the average variation among these specimens was negligible, ranged 
from 0 to 0.1%.  These results indicate that this taxon has recently been introduced to Iran and a strong gene flow 

still present within its various populations.  
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