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  (Rhinopomatidaeخانواده  ) Rhinopmaهای دم موشی جنس تبارزایی خفاش
 D-loopدر ایران براساس ژن  

 
 
 
 

 ایران ، کرمانشاه، دانشگاه رازی، دانشکده علوم، گروه زیست شناسی: * وحید اکملی  •
 

 1395  آذرتاریخ پذیرش:           1395 شهریور  تاریخ دریافت: 

 
 

 چکیده
این  یهاگونهشوند. محسوب می خردخفاشان زنده کلاد  ترینعنوان قدیميبه  Rhinopomaموشی جنس  های دمخفاش  

پاكستان،   ران،یالوانت، عراق،  آفریقا، خاورمیانه،    غرب  و  شمال  ،دنیای قدیم  استوایيجنس در نواحي گرم استوایي یا نیمه 
از ژن  ساکن هستند.  و سوماترا  تایلند  ،افغانستان، هندوستان این جنس  اعضای  تبارشناسی  بررسی روابط   D-Loop  برای 

استفاده قرار گرفت. بعد از   مورد  DNA  آوری و برای استخراجنمونه از مناطق مختلف جمع  36در این مطالعه    استفاده شد.
دست آمد. میانگین ترکیب نوکلئوتیدهاي بهنوکلئوتید    577طول    و توالی به  ردیفی انجام شدیابی، همتوالینظر و    مورد  قطعه  تکثیر

A  ،C  ،T    وGکه   جایگاه متغیر  168جایگاه،    577  تعداد  از   بود.  % 01/12  و  %60/28  ، %16/24  ،%23/35  ترتیب برابر، به  
 دست آمده در این مطالعه وجودنتایج به.  بود  (parsimony informative)حاوی باراطلاعاتی    پارسیمونيجایگاه از نظر    148

چنین مطالعه تبارزایی سه گونه در ایران را تایید نمود. هم R. muscatellumو  R. microphyllum  ،R. hardwickeiسه گونه 
  این حالت با رابطه  باشند کههای خواهری میتاکسون  R. muscatellumو    R. microphyllum  نشان داد که  Rhinopomaجنس  

R. hardwickei    وR. muscatellum  هم ها بهتاکسون  نیترکیعنوان نزدبه  بینیبراساس تشابه اندازه بدن و مورفولوژی    که
   است.تناقض در شوند، درنظر گرفته می

 
 

 

  یابی، ژن ناحیه کنترلپژواک جاخردخفاش، تبارزایی، خفاش دم موشی،  کلمات کلیدی: 

 مقدمه 
به خفاش          دومین راسته   عنوان ها  پرنده،  از    بعد   بزرگ   پستانداران 

  جایابی   پژواک   و   پرواز   قدرت   داشتن   خاطر به   گروه   این   باشند. جوندگان می 

 (Echolocation دارای تنوع گسترده ) که تاکنون  طوری باشند به ای می
از   است   1300بیش  شده  شناسایی  ،  Wettererو    Simmons)   گونه 

  خانواده (.  Simmons  ،2005؛  2007و همکاران،    Reeder  ؛ 2010
 ترینیمیقد  عنوانبه   اغلب  (Rhinopomatidae)  موشیی دم هاخفاش 

و    Hulva)  شوندی م  گرفته  درنظر   زنده  یهاخردخفاش   کلاد
.  معرفی شد  Dobsonتوسط    1872سال  ( که در  2007همکاران،  

خفاش  این  و  در  طویل  بسیار  دم  پرده   یااستوانه ها    ی است. 
و    گیردی م  بر  دم را در   سوم قاعده تر از یككم  راني كوچك ومیان
است.   ماندهباقي آزاد  خفاش   دم  شکاف این  غارها،  در    ی هاها 

خانه  و  دیوارها  بهسنگي،  به ها  گروهي  مصورت  .  برندی سر 
استفاده  از طریق  موشي روي دیواره غارها  دم   یهااستقرار خفاش 

پا م  بقیه  از  هارو این خفاش یناز اباشد،  ی توأم انگشتان دست و 

طور کامل  به  توانندی که نم  چرا   متمایز هستند   خوار حشره   یهاخفاش 
این جنس در نواحي گرم    ی ها گونه   از سقف غارها آویزان شوند.

آفریقا، خاورمیانه،    غرب شمال و    ، دنیای قدیم   استوایي استوایي یا نیمه 
  و سوماترا   تایلند   ، پاكستان، افغانستان، هندوستان   ران، ی ا لوانت، عراق،  

   (. DeBlase ،1980)ساکن هستند  
سال  که در    است Rhinopoma داراي جنس   تنهااین خانواده         
 سه گونه    ، این جنس برای    ها مدت .  شد   معرفی    Geoffroyتوسط    1813

 (R. microphyllum  ، R. hardwickei   و  R. muscatellum )    معرفی شده
مطالعات بود  De Vree   (1994  )و     Van Cakenbergheجامع   . 

 .R  گونه   4  دارای   جنس این  که  ی نشان داد  ا موزه ی  ها نمونه براساس  

microphyllum ،  R. hardwickei ، R. macinnesi  و   R. muscatellum  
همکاران   Hulva  . است  ،  R. cystops   (Thomasگونه  ،  ( 2007)   و 

مترادف  1903 قبلاً  که   )R. hardwickei    مطالعات براساس  بود، 
  . یک گونه معتبر معرفی کردند   عنوان به مولکولی و مورفومتری،  

Benda   گونه جدید  ،  ( 2009)   و همکارانR. hadramauticum    را از
یمن  جنوب  اکنون    . کردند   توصیف شرقي  جنس  بنابراین  در این 

 v_akmali@razi.ac.ir :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 
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جهان   در  خود  پراکنش  دامنه    باشد ی گونه م   دارای شش سرتاسر 

(Akmali    ،2011و همکاران.)   این جنس  گزارش شده از    ی ها گونه
  خفاش دم   ، ( R. microphyllum)   بزرگ   موشي دم   در ایران شامل خفاش 

   کوچک   موشي   دم   خفاش   و   ( R. muscatellum)   مسقطي   کوچک موشي  

 (R. hardwickei  ) ( 1باشد )شکل  ی م  . 
در این مطالعه سعی شده است با استفاده از توالی ژن ناحیه         

های این جنس در ایران  روابط فیلوژنتیک گونه  D-Loopکنترل یا  
های حفاظت شده  این ژن شامل بخش زیرا    مورد ارزیابی قرار گیرد،

و   فیلوجغرافي در مطالعات  نه تنها  های بسیار متغیر است که  و بخش 
، بلکه  شود ی م استفاده  هاي فیلوجغرافیایي درون یك گونه  گروه جدایی  

گیرد  نیز مورد استفاده قرار می نزدیك    ی ها گونه در مطالعات تبارزایی  
 (Xu    ،؛  2010و همکارانMatson     وBaker  ،2010    ؛Wilkinson   
 (. Fleming   ،1996و 
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 های دم موشی را نشان می دهد:: تصویر خفاش1شکل 
 ، Rhinopoma microphyllum)) موشي بزرگالف: خفاش دم
 و  Rhinopoma hardwickei)) موشي کوچکب: خفاش دم
 (Rhinopoma muscatellum) موشي مسقطيج: خفاش دم

 

  

 ها مواد و روش
-نمونه خفاش دم موشی گونه   36طورکلی در این مطالعه  ه ب        

 .R   و   R. microphyllum ،  R. hardwickei  ، R. muscatellumای  ه

cystops   جمع مختلف  مناطق  روابط  از  تعیین  برای  و  آوری 
)جدول شد  استفاده  خفاش   بردارينمونه   (. 1  فیلوژنتیک  با از  ها 

-انجام شد. برای این  (mistnet)استفاده از توردستي و  تورنامرئي  
نمونهک زمان  در  سه  ار  پانچ  یک  خفاش  بال  هر  از  برداری 

  سپس استخراج % انتقال داده شدند. 96متری تهیه و به الکل میلی

DNA  کیت  با   بافتی  هاینمونه  از   (GenNetBio™ .گرفت صورت   )  
تحقیق    در یا  این  کنترل  ناحیه  ژن  کمک    D-Loopتکثیر  با 

 و  D1-Pro   (5′-CCACCATCAGCACCCAAAGC-3′)آغازگرهای
Dl-R1  (5′-TACCAAAGCCATGACACCACAGTT-3′  انجام  )

مراز در  ای پلی(. واکنش زنجیره 2011و همکاران،    Akmali)شد  
به حجم واكنشي  با  20مخلوط  و   Prime Taq Masterمیکرولیتر 

Mix 2x, Cat No: G-2000 (Genetbio)    انجام شد که واکنش شامل
از هر کدام از  میکرولیتر  75/0از مسترمیکس،  میکرولیتر  10

بافت    DNAمیکرولیتر    1  پرایمرها،   از  شده  استخراج  ژنومي 
بود. شرایط دمایي    آب مقطر فاقد یونلیتر    میکرو   5/7هدف و  

واسرشت  PCRواكنش  بهینه   دماي  )شامل  اولیه   Initialسازی 

denaturation،)ºC 94  واسرشت   4مدت  به سازی  دقیقه، 
(Denaturation،)  ºC94  آغازگر    30مدت  به اتصال  دماي  ثانیه، 
(Annealing،)ºC 52  پرایمرها   30مدت  به اتصال  دماي  ثانیه، 
(Extension،)º C 72  پرایمرها    45مدت  به بسط  دمای  و  ثانیه 
(Final Extension  )º C 72  است.    دقیقه   5مدت  به   واکنش بوده 

PCR  ،35    ،محصولچرخه تكرار شد. در مرحله بعد  PCR    را
برماید دقیقه در محلول اتیدیوم    15مدت  و ژل را بهروي ژل برده  

 Gelبعد از رنگ گرفتن، ژل به كمك دستگاه  آمیزی کرده و  رنگ

Doc  شد. آن تهیه از مشاهده و سپس عكس 
 

 در این مطالعه  Rhinopomaهای متعلق به جنس : نام و تعداد گونه، مکان و موقعیت جغرافیایی نمونه1جدول 

 (E) طول جغرافیایی ( Nجغرافیایی )عرض مکان  تعداد  گونه 

R. microphyllum 2 47 ′55 °32 استان ایلام  -دهلران°  35 ′ 

R. microphyllum                      

R. muscatellum 

1 
3 

 ′58 °46 ′48 °32 استان ایلام  -بیشه دراز

R. microphyllum 1 34 °54 ′45 °28 استان فارس  -داراب′ 

R. microphyllum 1 29 °47 ′29 °34 استان کرمانشاه  -نوجیوران′ 
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R. microphyllum 1 28 °47 ′25 °34 استان کرمانشاه  -بیستون′ 

R. microphyllum 1 15 °46 ′35 °34 استان کرمانشاه  -هشیلان′ 

R. microphyllum                     

R. muscatellum 

1 

3 
 ′47 °60 ′22 °27 استان سیستان و بلوچستان  -دامین ایرانشهر

R. microphyllum                      
R. muscatellum 

1 

2 
 ′27 °57 ′51 °28 استان کرمان -جیرفت

R. microphyllum                     

R. hardwickii 

2 

3 
 ′50 °48 ′15 °32 استان خوزستان  -گتوند

R. microphyllum                    

R. muscatellum 

1 

1 
 ′19 °54 ′43 °27 استان فارس  -لار

R. microphyllum                   

R. muscatellum 

1 

1 
 ′21 °53 ′47 °28 استان فارس  -تادوان

R. microphyllum 1 44 °51 ′34 °29 استان فارس  -کازرون′ 

R. microphyllum 1 15 °54 ′12 °27 استان هرمزگان -بستک′ 

R. muscatellum 4 15 °61 ′56 °30 استان سیستان و بلوچستان  -کوه خواجه زابل′ 

R. cystops 4 38 °35 ′44 °30 لیوانت  -دره اردن′ 

شده    PCRمحصولات          با    میکرولیتر  20  حجمبا  تخلیص 
تعیین شرکت ماکروژن کره جنوبي    ABI 3700  از دستگاه  استفاده

،  BioEdit  (Hallافزار  ی مورد نظر در نرمهای توال   توالي شدند.
توسط دستگاه خوب خوانده  1999 نواحی که  و  بازبینی شدند   )

مورد پایین  کیفیت  با  نواحی  و  بود  نگرفتند.    نشده  قرار  استفاده 
  معکوس  رشتهو    (Forward)   روپیش  رشته دست آمده  ی به هایتوال

(Reverse)  یعنی  (Reverse complement  )توالی   سپس  شدند.  ردیفهم  

  سپس   دست آمد.بهنوکلئوتید    577طول   نهایی برای هر نمونه به

 و   (MP)  پارسیموني  حداکثر  ،(Bayesian)  بیزین   تبارزایی  هايتحلیل
  پارسیموني   حداکثر  تحلیل شد.  انجام  (ML)  نمایيحداکثردرست 

  Bayesian  استنتاج  PAUP   (Swofford  ،2002 ،)افزار  توسط نرم 

،  Huelsenbeck  و  Mr Bayes 3.1.1   (Ronquistافزارنرم   توسط
تحلیل   ( 2003 نرم نمایي  حداکثردرست   و   ,PHYMLافزارتوسط 

version 3.0   (Guindon    وGascuel  ،2003  .شد انجام  براي  ( 
با    Bootstrap  ها ازگره  یدیی آزمایش قابلیت اطمینان یا آزمون تأ

های  برای رسم درخت  استفاده شد.   تکرار   بار   2000یا    1000
بیزین و حداکثر احتمال ابتدا باید مدل تکاملی تعیین گردد که با  

مورد    jModelTest 0.1.1   (Posada  ،2008  )88 افزارنرم مدل 
استراتژي  با  مدل  نوع  تعیین  گرفت.  قرار  مختلف  ارزیابی  های 

می  معیار  صورت  از  مطالعه  این  در  که   Akaikeگیرد 

information criteria  (AIC  .برای تعیین بهترین مدل استفاده شد ) 

نسل و نمونه برداری طی    5000000استنتاج بیزین برای         
گذاشتن    1000هر   كنار  از  پس  گرفت.  صورت    % 25نسل 

با   و  تولید  پسینی  احتمال  با  توافق  درخت  یک  اولیه،  درختان 
( مشاهده  Rambaut  ،2009)  FigTree v1.3.1افزار   استفاده از نرم

م شد. )وفاصله    توسط   یاگونهبین  (Kimura-2-parameterلکولي 

در  .  شد محاسبه    (2007و همکاران،    Tamura)  Mega6افزار نرم
جنس   تبارزایی  گونه    Rhinopomaمطالعه  دو   Hipposiderosاز 

armiger   وRhinolophus ferrumequinum    ( به عنوان برون گروهOut 

group .استفاده شد )   
 

 نتایج  

توالی نهایی   رو و معکوس پیش  هایردیفی توالی بعد از هم       

طول   بهنوکلئوتید    577به  نمونه  هر  آمد.  برای    577از  دست 

  دون توالي نوکلئوتیدي ب   36رفته در    کارکنترل به   جایگاه ژن ناحیه 

توالي  جایگاه    389مولکولي،    آنالیز  در  هاگروه  برون  احتساب 

 بودند  مورف یا متغیرجایگاه پلي  168مونومورف یا غیرمتغیر و  

نظر    148که   از   اطلاعاتی   بار  حاویپارسیموني  جایگاه 

(parsimony informative)  دست آمده  به   هايهاپلوتایپ  تعداد  . بود

ها بود که در  گروه برونبه  و دو هاپلوتایپ هم مربوط عدد بود    23

شد. استفاده  متغیر  148از    آنالیز  اطلاعاتی  سایت  بار  ،  حاوی 

سایت دارای سه واریانت و    39سایت دارای دو واریانت،    107

میانگین ترکیب نوکلئوتیدهاي   بود.   واریانت  سایت دارای چهار   دو

A  ،C  ،T    وG    خفاش کنترل  ناحیه ژن در  دم ،  موشي،  های 

برابر  به   % 01/12و  %  28/ 60  ،%16/24،  %23/35ترتیب 

گونهمی بین  هاپلوتایپي  هیچ  از  باشد.  نبود.  مشترک    23ها 

،  R. microphyllumبه گونه    هاپلوتایپ، هفت هاپلوتایپ مربوط 

، سه هاپلوتایپ  R. muscatellumبه گونه    هاپلوتایپ مربوط   12

گونه   مربوط  به 

R. hardwickei  متعلق هاپلوتایپ  یک  گونه    و    R. cystopsبه 

ژنتیکي توالي   تعدادباشد.  می فاصله  میانگین  نوکلئوتیدي،    هاي 

(K2P)  هاپلوتایپگونه درون تعداد  تفاوت  اي،  میانگین  ها، 

مورفیک در  هاي پليتعداد جایگاهو  نوکلئوتیدي، تنوع نوکلئوتیدي  

ها ژنتیکي بین گونه خلاصه شده است. میانگین فاصله    2جدول  

فاصله  انجام شد.     Kimura-2-parameterوسیله مدلبه میانگین 

گونه مي   اي بین  دوگونهنشان  که   .R   و  R. hardwickei  دهد 

cystopsیا    ،یکدیگر داشتهرا از    ( 88/15±81/1)  واگرایي  ترینکم

گونه به به  نسبت  لحاظ ژنتیکي  از  به   يهاعبارتي    یکدیگر دیگر 

مينزدیک گونهتر  دو  سپس   .Rو   R. microphyllumباشند، 

muscatellum   به  از ژنتیکي  نزدیکلحاظ  و  یکدیگر   .Rتر 

muscatellum    و R. cystops بیش از  نیز  را  واگرایي  ترین 

 . ( 3)جدول  ندیکدیگر دار

 کنترل  ناحیهجفت باز ژن میتوکندریایي  577موشی براساس های دم: تنوع ژنتیکي خفاش2جدول
 R. muscatellum R. hardwickei R. microphyllum R. cystops 
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 4 15 3 14 های نوکلئوتیدی تعداد توالی

 1 7 3 12 ها هاپلوتایپ تعداد

 - %41/0 %60/0 %81/0 ای گونه درون میانگین فاصله ژنتیکی

 - 848/0 0/1 978/0 یپی اتنوع هاپلوت

 - 0031/0 0061/0 0075/0 تنوع نوکلئوتیدی 

 - 752/1 333/3 190/4 میانگین تفاوت نوکلئوتیدی 

 - 7 5 17 مورفیک پلیهای جایگاهتعداد 

 - 3 0 10 های پارسیمونی آگاهی بخشتعداد جایگاه

        

روش تحلیل         تبارزایی  پارسیموني    حداكثرهای  هاي 
(Maximum parsimony،)  نمایيدرست   حداكثر  (Maximum 

likelihood)   استنتاج    و( انجام شد و  Bayesian inferenceبیزین   )
بر دو کلاد    مشتملها توپولوژي یکساني را ارایه دادند که  همه آن

مي  فرعی  کلاد  چهار  و  اجماع   باشد. اصلی  حداکثر    درخت 

تأ(  majority-rule consensus 50%)پارسیموني   آزمون  ییدی  و 
Bootstrap    به   2000با تکرار  آمدمرتبه  توپولوژی  دست  در   .

و    A1و زیرکلادهای    Bو    Aدست آمده وجود دو کلاد اصلی  به
A2 ،B1  وB2  باشد. قابل مشاهده می 

 موشي ي خفاش دمهاگونه ینببا خطاي معیار  (K2Pیکي )فاصله ژنت: میانگین 3جدول 

ها گونه  R. cystops R. microphyllum R. muscatellum 

R. cystops -   

R. microphyllum 59/20 ± 04/2  -  

R. muscatellum 55/22 ± 27/2  82/17 ± 92/1  - 

R. hardwickei 88/15 ± 81/1  62/21 ± 05/2  92/21 ± 23/2  

 صورت درصد ارایه شده است. به یکيفاصله ژنت                                        
 

و کلاد    R. hardwickeiو    R. cystopsهای  شامل گونه   Aکلاد         
B   های  شامل گونهR. microphyllum    وR. muscatellum  باشد.  می

پارسیمونی  براساس  توالی  هایداده بار    دارای  هاییگاه جا  و  معیار 
منجربه   شد   442  طول  با  اجماع  درخت   ایجاد   اطلاعاتی 

(CI=7541/0، HI=2059/0 ،  RI =9162/0    وRC  =7276/0  .)
نیا است  جنس تک دهد که این  نشان ميحداکثر پارسیموني  درخت  

 (.  2شود )شکل نیایی حمایت می % این تک 100 و با احتمال
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همراه با  موشي های دمهاي خفاشبین گونهدهنده روابط تبارزایی نشان  (majority-rule consensus 50%)درخت اجماع حداکثر پارسیموني: 2شکل 

 مرتبه تکرارBootstrap  (2000 ) تأییدی آزمون 

استنتاج   نمایي حداكثر درست   مستقل  فیلوژنتیکآنالیز    دو        و 
با   نشان دادند    حداکثر پارسیمونيبیزین نیز توپوگرافی مشابهی 

که در اینجا درخت استنتاج بیزین آورده شده است. برای ترسیم  
درختان توالي   88ابتدا    این  براي  مورد  مدل  نوکلئوتیدي  هاي 

در  که  گرفت  قرار  معیار  آزمون  براساس   Akaikeنهایت 

Information Criterion     مدلTIM2+G    .شد مقادیر  انتخاب 
مدل این  پارامترهای  شده  بازها شامل    محاسبه    فرکانس 

(A=3549/0،  C=2246/0،  G=1304/0    وT=2900 /0  ،)

  ، 2079/3،  [AT]=2079/3=[AC])  بازها  نشینیجاتخمین نرخ  
[AC]=0210 /3،  [CG]=0000/1 ،  [CT]=8860 /10 و  
[GT]=0000/1)  گاما  توزیع  پارامتر  تخمین  و  (gamma 

shape=3580/0 .( تشکیل دو کلاد  3درخت بیزین )شکل   ( است
را داد که    B2و    A2  ،B1و    A1و زیر کلاد های    Bو    Aاصلی  
  شامل   B  کلاد  و  R. hardwickei  و R. cystopsهای  شامل گونه   Aکلاد  

 باشد. می  R. muscatellumو   R. microphyllumهایگونه 
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  در تحلیل  هاگرههای غیر بولد احتمالات پسین شماره  دهد.نشان مي راها گونهکه روابط تبارزایی بین  بیزیندرخت حاصل از آنالیز  :3شکل 

( را نشان  مرتبه تکرار 1000با نمایی )های حداکثر درستها در تحلیلگره bootstrapهای بولد شده، مقدار و شماره  دندهیمبیزین را نشان 
 . دن دهیم

 بحث

خفاش         مورد خانواده  در  گزارش  دم نخستین  و  های  موشی 
که    صورت   Dobson   (1872)توسط  Rhinopomaجنس   گرفت 

گونه   یک  و  یک جنس  تنها  ریختی  از صفات  تنوعي  براساس 
یک تنوع فنوتیپي را    ابتدابراي این خانواده معرفی کرد. توماس  

براساس و  داد  شرح  گروه  این  داخل   .Rگونه    پنج  آن  در 

microphyllum  ،R. hardwickei  ،R. cystops  ،R. sumatrae   و R. 

muscatellum  ( داد  تشخیص   Hill سپس.  ( Thomas  ،1903را 

ی روي این خانواده انجام داد و نتیجه  اگسترده ( مطالعه  1977)
، باشدی مزیرگونه    11شامل سه گونه و    Rhinopomaگرفت جنس  

این   زیرگونه،    R. microphyllumشامل    هاگونه که  پنج   .Rبا 

hardwickei    با چهار زیرگونه وR. muscatellum    با دو زیرگونه
سرانجام    هاگونه با اصلاحاتي در تعداد    Koopman   (1993)است.

زیرگونه را براي این جنس توصیف نمود. مطالعه    11سه گونه و  
  De Vreeو  Van Cakenberghe  جامع در مورد این خانواده توسط

گذاري شده این  هاي نامصورت گرفت که همه تاکسون(  1994)
را شامل   بررسی شدی مخانواده  که  .  داد  نشان  محققین  این  های 

  .R. microphyllum،  hardwickei   R  گونه  4  شامل  Rhinopoma  جنس
R. macinnesi     و R. muscatellum    باشدی مبا تعدادي زیرگونه  .

مطالعات   از  مورفولوژیکي  مولکولاخیراً  مطالعات  کنار  در  ی 
  شود ی مها استفاده  تاکسونومیکی خفاش  دقیق وضعیتبراي تعیین  

(Akmali    ،؛2014و همکاران  Xu  ؛2010همکاران،    و  Furman  
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و    Hulva؛  2009همکاران،    و    Piaggio؛  2009همکاران،    و
همکاران،  Russell؛  2007  همکاران، این  .  (2005  و  در 

و    bاز سیتوکروم    ژهی وبه  DNAمطالعات از مارکرهاي مبتني بر  
Control region   است.  به شده  استفاده  متداول    ه مطالع صورت 

همکاران،    Hulva)  میتوکندریایی دودمان  (2007و  سه  وجود   ،
 ً به  عمیقا را  ریختیهاگونه   عنوان یکسان  که    (morphospecies)  ی 
،  Koopman  ؛De Vree  ،1994و    Van Cakenberghe)  توسط
  گونه جز  به )  کند، تایید میه استارائه شد  (Hill   ،1977؛  1993

R. macinnesiآن  بر  (. علاوه داخل  این،  در  واگرایی شدیدی  ها 
عدم تجانس بین الگوهای فیلوجغرافیایی  ،  R. hardwickeiدودمان  

کلاد   در  ژنتیکی  و  آفریقا  R. hardwickeiفنوتیپی  و  ،  لوانت 
دودمان  داخل  در  شدید   واگرایی 

R. muscatellum   ، نمونه بین  بسیارکم   .R  یهافاصله 

microphyllum  این  نشده  بینیپیش  ژنتیکی   هموژنیتی  دهندهنشان  که 

یافتند. است،  توالي  گونه  این مطالعه،  کنترل  در  ناحیه  های ژن 
(Control regionنماینده ) هایی از سه گونهR. microphyllum ، R. 

hardwickei   وR. muscatellum     در ایران و گونهR. cystops      از
براساس   گرفت.  قرار  بررسی  مورد  فاصله  لوانت  میانگین 

شد  اگونهبین مشخص  دو ی   .R   و   R. hardwickei  گونه   که 

cystopsداشتهکم یکدیگر  از  را  واگرایي  به   ، ترین  از  یا  عبارتي 
گونه  به  نسبت  ژنتیکي  به   یهالحاظ  تر نزدیک  یکدیگردیگر 

سپس دو    .باشدی ماخیرتر    هاآن  زایي بینگونه در نتیجه    ،باشندیم
ژنتیکي   از    R. muscatellumو    R. microphyllumگونه لحاظ 

عنوان که در درخت تبارزایی نیز به  باشندیم  یکدیگر نزدیکبه
  R. muscatellum  گونه   وگروه خواهری در کنار هم قرار گرفتند. د

 دن دهیمنشان  ترین واگرایي را از یکدیگر  نیز بیشR. cystops و  
که    دهدی نشان م  یاگونه فاصله درون چنین میانگینهم  . ( 3)جدول  

و    R. muscatellumبه    مربوط ای  گونه  ترین واگرایي درون بیش
درون کم واگرایي  مربوطگونهترین     R. microphyllumبه  ای 
حداكثر  های  آمده با روش   دستهای به از مقایسه درخت .  باشدیم

ها توپولوژي  و بیزین که همه آن  نمایيحداكثر درست پارسیموني،  
  و   باشدی منیا  یکساني را ارایه دادند، مشخص شد این جنس تک

و  دو کلاد اصلی  . تمام درختان حاصله،  شودی م% حمایت  100
زیرکلاد   نشان  چهار  اثبات  که    دادندرا  را  گونه  چهار  وجود 

قرار    Aدر کلاد    R. hardwickeiو    R. cystopsی  هاکنند. گونهمی
-majority %50)پارسیموني  اجماع حداکثر  درخت گیرند که در  می

rule consensus)   و با    باشندیمیکدیگر    گروه خواهریBootstrap  
می   100 تایید  گونه  %  دو   .Rو    R. microphyllumشوند. 

muscatellum    درخت این  در  کلاد  نیز  که    ردی گی مقرار    Bدر 
ه  نشان داد  اما مطالعات ریختی.  باشندی میکدیگر    گروه خواهری 

در صفات ریختی از یکدیگر متمایز هستند  دو گونهاین  است که
باشد   R. hardwickei  به   تربیش  R. muscatellumو   می    شبیه 

(DeBlase  ،1980.)   فیلوگروه خواهری   .Rهای  وضعیت 

microphyllum   و  R. muscatellum   سنتی خانواده،    باتوجه به نظم
اندازه    براساس تشابه  R. muscatellum  و   R. hardwickei  کهجایی

مورفولوژی  و  نزدبه   بینی  بدن  به تاکسون  نی ترک ی عنوان   همها 

ی  بندخوشه   لی تحل  طورکههمان  دارد.  تناقض  شوند،می   گرفته  درنظر
  و روش   یدسی اقل  فاصله  مربع  اساس رب   ( Akmali  ،2010()4)شکل

   .دهدمی نشان ( Between group linkageارتباط بین گروهی )
( مطالعه  همکاران،  Hulvaدر  در  (  2007  و  ژنتیکی  واگرایی 

را به دو کلاد  گونه ریختی   این  ،R. hardwickei  گونه سنتی  داخل
. در این مطالعه نیز مشخص شد  کرد  تقسیمعربی    ایرانی و کلاد

مجزا   گونه  دو  محققین،  این  مطالعه  در  شده  ایجاد  کلاد  دو  که 
ژنتیکی    باشندیم فاصله  کنترل   هاآنکه  ناحیه  ژن    براساس 

(Control region  برابر )ی  هات ی جمعکه    باشدی مدرصد    88/15
)لوانت( را    عربی ی  هاتی جمع  و  R. hardwickeiایرانی را گونه  

R. cystops  . .مطالعه   گویند همکاران،  Hulva)   در  (  2007  و 
با حدود    لوانت یمن و    یهاتی پیوستگی ژنتیکی مشخصی بین جمع

درصورتی  3000 دارد،  وجود  فاصله  فاصله  کیلومتر  که 
کم نمونهجغرافیایی  بین  )حدود    یهاتر  ایران  و    1200لوانت 

بین   ژنتیکی  فاصله  )حداقل  عمیق  ژنتیکی  تفاوت  با  کیلومتر(
آنهاپلوتیپ است  ( جهشمرحله    34  های  م  .همراه    رود ی انتظار 

فیلوجغرافی حقیقی و محل   دو گروه، ساختار  این  بین  واگرایی 
نقش    . دهدشرق نشان  غرب تا جنوب جدایی خاورمیانه را از شمال

فارس و دریای عمان در این جدایی را نباید نادیده گرفت  خلیج  
ر دو  د  Myotis myotisکه ایجاد تمایز ژنتیکی در خفاش طورهمان

ت  توسط  نگهسوی  الطارق    ( 2002)  همکارانو     Castellaجبل 
است. شده  و    شناخته  ژنتیکی  فواصل  به  ی هادرخت باتوجه 

تایید  مورد  ایران  در  جنس  این  از  گونه  سه  وجود  تبارزایی 
 متعلق     R. cystopsی لوانت نیز به گونه  هانمونه . در ضمن  باشدیم

 . شدی مشناخته  R. hardwickei عنوانبه قبلاً  که باشدیم

 
 ( Akmali  ،2010)ارتباط بین گروهی  و روش  یدس یاساس مربع فاصله اقلرب  ی بند خوشه  لی تحل:  4  شکل
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