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های کارون، کرخه و دز در مقايسه با ماهيان در حوضه Garraشناسی ماهيان در اين مطالعه شجره

Garra rufa ،Garra mondica  وGarra typhlops های دجله، مند، کرخه و دز بررسی در حوضه

شده با استفاده از  های يادهای مختلف حوضهاز قسمت Garraن جنس قطعه از ماهيا 66تعداد . شد

برای بررسی روابط . مورد ارزيابی قرار گرفت( COI)واحد يک  سيتوکروم اکسيداز زير توالی ژن

 Maximum)و احتمال بيشينه ( Neighbour-Joining)های الحاق همسايگی شناسی از روششجره

Likelihood)ها از روش ترسيم شبکه هاپلوتايپی و برای مقايسه بين هاپلوتايپ ، برای بررسی روابط

های مورد در بين نمونه. استفاده شد K2Pهای مورد مطالعه از فاصله ژنتيکی مقدار تمايز در بين گونه

های ژنتيکی در بررسی فاصله. شناسی مشاهده شدسه گروه شجره و هاپلوتايپ 11در مجموع  بررسی

های کارون، دز و کرخه های متعلق به حوضهو نمونه G. rufaر فاصله ژنتيکی در بين گروهی، مقدابين

(Garra gymnothorax) ،78/5 بين  31/16ترين فاصله ژنتيکی مشاهده شده برابر بيش. درصد بودG. 

gymnothorax  وGarra tibanica درصد بين  51/1ترين فاصله ژنتيکی برابر با و کمG. mondica  و

Garra elegans های فاصله ژنتيکی بين هاپلوتايپ. مشاهده شدG. gymnothorax 33/1 درصد بود .

های در حوضه Garra توان گفت که ماهيان جنسدست آمده از اين مطالعه میبر پايه نتايج به

های ريخت شناسی موجود در ساير که با تفاوت تفاوت دارند Garra rufaکارون، دز و کرخه با 

فرات و  ،های دجلهکه پراکنش وسيعی در حوضه G. rufaدر مقايسه با گونه . العات مطابقت داردمط

های کارون، دز و تنها در حوضه G. gymnothoraxهای ايرانی مثل مند و کر دارد، گونه حوضه

ضه احتمالاً اين گونه در حو G. typhlopsکرخه پراکنش داشته و با توجه به روابط نزديک با گونه 

در مجموع با توجه به اينکه در اين مطالعه تنها از يک ژن . دز و کرخه تکامل يافته است-کارون

ويژه نشانگرهای هديگر، ب هاینظر می رسد جهت قضاوت بهتر لازم است از ژناست بهاستفاده شده

چنين و هم يابی نسل جديد نيز استفاده شدههای توالی، رودوپسين و يا روشRAG7ژن  ای مثلهسته

  .هايی تهيه و بررسی شوداز ساير نقاط حوضه کارون، دز و کرخه و ساير منابع آبی مجاور نمونه

 

 های کلیدیواژه
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در سراسر  Garraجنس  ،Cyprinidaeدر میان ماهیان خانواده 

ای آفریقا یافت خاورمیانه، جنوب شرق آسیا و مناطق حاره

گونه  از این جنس در جهان  121تاکنون   (.Coad 2016)شود  می

 ;Esmaeili et al. 2016)است گونه در ایران گزارش شده 11و 

Mousavi-Sabet et al. 2016 .)های ایرانی جنس گونهGarra  را

و  Garra variabilisشناسی عمده توان در دو گروه شجرهمی

Garra rufa بندی کرد تقسیم(Hashemzadeh Segherloo et al. 

 .Gهای شامل گونه G. variabilisشناسی گروه شجره(. 2017

variabilis ،Garra nudiventris  وGarra rossica گروه  بوده و

G. rufa های شامل گونهG. rufa ،Garra mondica ،Garra 

persica ،Garra typhlops ،Garra lorestanensis ،Garra 

gymnothorax ،Garra tashanensis و Garra amirhosseini 

 .Esmaeili et al. 2016; Hashemzadeh Segherloo et al) است

2017; Mousavi-Sabet et al. 2016 .)گونه G. variabilis  در

 .Gهای است، اما گونهدر غرب ایران گزارش شده حوضه دجله

rossica  وG. nudiventris   در نواحی شرقی ایران پراکنش دارند

های خلیج فارس و کر در حوضه G. rufaهای گروه و گونه

بر پایه (. Hashemzadeh Segherloo et al. 2017)اند گزارش شده

دز سه تا چهار گونه از -در حوضه کارون های موجودگزارش

 .G. typhlops ،G. lorestanensis Gشامل  Garraماهیان جنس 

gymnothorax  وG. rufa  وجود دارند(Berg 1949; Abdoli 

2000; Farashi et al. 2014; Mousavi-Sabet and Eagderi 

2016 .) 

(1949 )Berg  بر پایه بررسی الگوی فلس پوشی ناحیه سیینه-

برداری شیده از حوضیه دز در دزفیول و    ای در ماهیان نمونه

شده را  ساکن مناطق یاد Garra ایذه در حوضه کارون ماهیان

G. rufa gymnothorax ه شده یبرپایه اطلاعات ارا. نامیده است

(Berg 1949)، کارون در بیین   -زیرگونه موجود در حوضه دز

س اسیت، ولیی در   ای و در ناحیه سینه فاقد فلی های سینهباله

هیای سیینه ای فلیس وجیود     در ناحیه بین بالیه  G. rufaگونه 

. کندمعرفی می G. rufaماهیان کارون را  Abdoli (2000) .دارد

 (1949) معرفیی شیده توسیط    G. rufa gymnothoraxامیروزه  

Berg  عنوان بهG. gymnothorax  شناخته شده و مورد پذیرش

 . (Eschmeyer et al. 2016)قرار گرفته است 

صفات ریختی ممکن است تحت تأثیر محیط  ،معمولاً در ماهیان

تر ریشه محیطی داشته های مشاهده شده بیشتغییر کند و تفاوت

دیگر  که توسط عوامل ژنتیکی کنترل شود، از سویباشد تا آن

های ریختی ریشه در عوامل ژنتیکی و تاریخ ممکن است تفاوت

های یادشده در مورد ماهیان تفاوت. تکاملی نیز داشته باشند

ممکن است نشان  G. rufaحوضه کارون، دز و کرخه و گونه 

های های محیطی و یا تفاوتهایی در سازگاریدهنده تفاوت

در این مطالعه تلاش بر این بود که با استفاده از . ژنتیکی باشد

 Cytochrome )واحد یک  توالی ژن سیتوکروم اکسیداز زیر

Oxydase subunit 1) های احتمالی ماهیان حوضه کارون تفاوت

G. rufa gymnothorax ،و  های رودخانه کرخه، دزبا نمونه

علت انتخاب این ژن این . های دجله و مند بررسی شودحوضه

ها در بیش برای شناسایی گونه CO1بود که استفاده از توالی ژن 

 ;Ward et al. 2005)داران موثر بوده است درصد مهره 49از 

Hajibabaei et al. 2006; Hubert et al. 2008) . 

 

 هایسال در مطالعه این در استفاده مورد ماهیان از بردارینمونه

 9)کارون  حوضه هایرودخانه از 1149و  1149 ،1134 ،1131

: نمونه 2)، دز (N31:55:05.67 E50:36:07.37: نمونه

N33:38:41.44, E48:54:10.18 وN33:03:53.63 

E48:37:52.89) کرخه ،(نمونه 9 :N33:31:08.56 E48:46:22.6) 

رودخانه مند  بختیاری و لرستان، و محال چهار هایاستان در

 12)رودخانه دجله  و (N28:43:59 E51:47:58: نمونه 1)بوشهر 

 N35:07:19.40و N35:04:01.34 E46:36:10.37: نمونه

E46:14:12.45 )الکتروشوکر از استفاده با( 1 شکل) اندر کردست 

 عصاره در ابتدا نظر مورد های نمونه. پذیرفت انجام پشتی کوله

 ایسینه باله برداری،نمونه زمان در .دندش هوشبی میخک گل

 برای درصد 41 اتانل الکل در و قطع ماهیان راست سمت

 ایسینه باله از که ماهیانی چنین،هم. شد تثبیت ژنتیکی مطالعات

-الگوهای فلس بررسی جهت گرفت، صورت بردارینمونه هاآن

  مقدمه

  هامواد و روش
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 با DNA استخراج .شدند نگهداری درصد 19 فرمالین در پوشی

 Estoup) گرفت صورت( Chelex 100) کیلاکس روش از استفاده

et al. 1996.) از 1 اکسیداز سیتوکروم ژن قطعه تکثیر برای 

 با( 1جدول ) (RCO1) معکوس و (FCO1) پیشرو آغازگرهای

 Hashemzadeh Segherloo)شد  استفاده قبلی مطالعات به توجه

et al. 2012). ژن  توالی تعیین عملیات انجام برایCOI، این ابتدا 

 به PCR واکنش هر .شد آغازگرهای یادشده تکثیر استفاده با ژن

 میکرولیتر 9/2 مقطر،آب میکرولیتر 13 شامل میکرولیتر، 29 حجم

 9/9 مولار،میلی 99 منیزیم میکرولیتر کلرید 19X ،9/9بافر

میکرولیتر از  9/9 آغازگر، هر مولارمیلی 19 محلول از میکرولیتر

بیوتگ  آنزیم میکرولیتر 9/9مولار، میلی 29( dNTP)بازهای آلی 

 Estoup et)بود  DNA میکرولیتر دو و (میکرولیتر در واحد پنج)

al. 1996.) چرخه یک شامل پلیمراز زنجیره واکنش دمایی شرایط 

 درجه 49 چرخه 19 گراد،سانتی درجه 49 دمای در ایدقیقه 19

 72و  (دقیقه یک)  گرادسانتی درجه 99 ،(دقیقه یک)  گرادسانتی

 ایدقیقه 19 چرخه یک نهایت در و (دقیقه یک)گراد درجه سانتی

 از قطعه ، یکPCRواکنش  نتیجه در .بود گرادسانتی درجه 72 در

. شد تکثیر باز،جفت 1199 تقریبی طول به میتوکندریایی ومژن

 با COI ژن انتهای توالی شناسی، شجره هایبررسی انجام برای

 و با دستگاه( 1جدول )آغازگرهای پیشرو و معکوس  از استفاده

ABI3100 استفاده با چشمی صورتبه خام هایتوالی. شد تعیین 

 انطباق عملیات .شدند شویرای  Bioedit V 7.2.5افزارنرم از

 منظوربه. شد انجام MEGA7افزار نرم از استفاده با COI هایتوالی

 شناسی، شجره بررسی در استفاده برای مشابه هایتوالی یافتن

  BLASTجستجوی از استفاده با آمده دستبه هایهاپلوتایپ

(Altschul et al. 1997 )ژن  بانک در(NCBI )هایتوالی سایر با 

شده و تعدادی از  مقایسه کپورماهیان هایگونه برای ودموج

 Danio rerioو گونه  Garraهای جنس های متعلق به گونهتوالی

عنوان گروه خارجی جهت استفاده در این مطالعه انتخاب شدند به

 به بازجفت 197 طولبه توالی قطعه یک پایان، در .(2جدول )

 در موجود هایتوالی و عهمطال مورد ماهیان بین در که آمد دست

 مقایسه برای کمی شاخص برای ایجاد. بود مشترک ژن، بانک

 K2P (Kimura 1980)ژنتیکی  فاصله ها،گونه بین در تمایز مقدار

 .Kumar et al) شد محاسبه  MEGA7افزارنرم از استفاده با

 با بوسترپ آماری روش از شناسیشجره آزمون برای (.2016

 الحاق دارنگاره ترسیم برای ترتیببه تکرار 999 و 1999

Maximum Likelihood (ML )و (Neighbor-joining)همسایگی 

 مقدار دارای هایشاخه شده ترسیم درخت در که شد، استفاده

 بین روابط مشاهده برای. شدند حذف درصد 99 از کمتر بوسترپ

 شبکه ایگونه بین و ایگونه درون سطح در هاهاپلوتایپ

 Clement) شد ترسیم TCS 1.2.1 افزارنرم از استفاده با یپیهاپلوتا

et al. 2000.) تعداد شبکه، یک در هاهاپلوتایپ تمام مشاهده برای 

آزمون  .شد تنظیم جهش 29 در افزارنرم در جهشی هایگام

saturation افزار با استفاده از نرمXia and Lemey DAMBE 

 .انجام شد (2009)

 

 COIآغازگرهای مورد استفاده جهت تکثیر ژن  -1جدول 

 توالی پرایمر نوع و نام آغازگر

 ʹ5ʹ -AACCTCTGTCTTCGGGGCTA-3 (FCOI20)پرایمر پیشرو 

 ʹ5ʹ-AGTGGTTATGYGGCTGGCTT-3 (RCOI20)پرایمر معکوس 

 

 

 (NCBI)های برگرفته از بانک ژن گونه -2جدول 

 کد دسترسی گونه کد دسترسی گونه

Danio rerio KM244705.1 Garra nana KJ553487.1 

Garra barreimiae KM214734.1 Garra nasuta JX074219.1 

Garra congoensis HM418166.1 Garra orientalis AP011202.1 

Garra cyrano JX074214.1 Garra persica KM214807.1 

Garra elegans KM214702.1 Garra rufa KM214692.1 

Garra festai KJ553590.1 Garra sahilia KM214718.1 

Garra ghorensis KJ553348.1 Garra tibanica KM214748.1 

Garra gotyla JF915613.1 Garra turcica KM214696.1 

Garra jordanica KJ553525.1 Garra typhlops KM214776.1 
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دریای خزر

km 400دریای  مان

N
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 ق نمونه برداریمناط -1شکل 
 

چنین سه و هم G. rufaدر مجموع، پنج هاپلوتایپ برای 

 .Gو دو هاپلوتایپ برای G. gymnothoraxهاپلوتایپ برای گونه 

mondica  ترکیب نوکلئوتیدها در توالی(. 1شکل )مشاهده شد-

 9/21، (T)درصد نوکلئوتید تیمین  9/23های بررسی شده شامل 

( A)درصد نوکلئوتید آدنین  7/21، (C)تید سیتوزین درصد نوکلئو

باز مورد جفت 197از . بود( G)درصد نوکلئوتید گوانین  9/13و 

نوکلئوتید دارای  112باز متغیر بودند که جفت 179بررسی تعداد 

بودند، به این مفهوم که این نقاط  Parsimony informativeحالت 

ها دارای و حداقل دوتای آنحاوی حداقل دو نوع نوکلئوتید بوده 

های مورد بررسی اشباع در توالی. تر هستندفراوانی دو یا بیش

(Saturation) توجهی در بین رمزهای ژنتیکی مشاهده نشد قابل

(ISS<ISSC; P<0.01) .های مورد بهترین مدل تکاملی برای توالی

مدل ( AIC)استفاده در این مطالعه بر پایه معیار اطلاعاتی آکایکه 

GTR+G+I هر دو روش . بودMaximum Likelihood  و الحاق

دست دادند و به همین دلیل تنها نتایج مشابهی را به همسایگی

همراه با مقادیر بوسترپ بالاتر  Maximum Likelihoodدارنگاره 

در (. 2شکل )است ه شدهیدرصد برای هر دو دارنگاره ارا 99از 

های العه همراه با تعدادی از گونههر دو دارنگاره، ماهیان مورد مط

( Monophyletic)ای برگرفته از بانک ژن در یک گروه تک شجره

های ترتیب در دارنگارهدرصد به 39و  49با مقادیر بوسترپ 

Maximum Likelihood   شکل )و الحاق همسایگی قرار گرفتند

توان سه های بررسی شده در این مطالعه میدر بین نمونه(. 1

 G. rufaهای شامل گروه( subclade)شناسی گروه شجرهگروهزیر

(I) و مند با مقادیر بوسترپ ( پالنگان)های کرخه، دجله در حوضه

در حوضه مند و دجله با  G. mondica (II) درصد، 47و  49

-در حوضه  G. gymnothorax(III) درصد و 43مقدار بوسترپ 

درصد  11و  12های کارون، دز و کرخه با مقادیر بوسترپ 

 .G هایگونه Iشناسی در گروه شجره(. 2شکل )مشاهده کرد 

rufa  وG. persicaشناسی ، در گروه شجرهII های گونهG. 

mondica ،G. elegans  وG. turcica شناسی و در گروه شجرهIII 

در . حضور دارند G. typhlopsو  G. gymnothoraxهای گونه

، مقدار فاصله (1جدول )گروهی های ژنتیکی بینبررسی فاصله

درصد و  G. persica ،91/2و  G. rufaدر بین  CO1ژنتیکی ژن 

-بیش. درصد است G. gymnothorax ،37/9و  G. rufaدر بین 

 .Gو  G. gymnothoraxدر بین  14/12ترین فاصله ژنتیکی برابر 

tibanica  درصد در بین  91/1و کمترین فاصله ژنتیکی برابر باG. 

mondica  وG. elegans  فاصله ژنتیکی (. 1جدول )مشاهده شد

G. gymnothorax های نسبت به گونهG. rufa  وG. mondica به-

قرار گرفتن (. 1جدول )درصد است  33/9و  37/9ترتیب برابر با 

شناسی در یک زیرگروه شجره G. gymnothoraxهای هاپلوتلیپ

های نسبت به گونهمستقل در کنار فاصله ژنتیکی قابل توجه آن 

هایی دهنده جدایی تکاملی این گونه از گونهدیگر به نوعی نشان

  Berg (1949) برای اولین بار. است G. mondicaو  G. rufaمثل 

عنوان یکی از ماهیان پائین دست کارون در منطقه ایذه را به

  نتایج و بحث
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معرفی  G. rufa gymnothoraxبه نام  G. rufaهای گونه زیرگونه

-شده هم عدم وجود فلس در ناحیه سینه گذاری یادنام علت. کرد

-های متعلق به منطقه کارون و وجود فلس در ناحیه سینهای نمونه

امروزه در منابع علمی مثل کاتالوگ . بوده است G. rufaای گونه 

 .Gعنوان و سایر انتشارات علمی از ماهیان یاشده بهماهیان 

gymnothorax شود یاد می(Eschmeyer et al. 2016 .) نتایج این

شناسی عنوان های ریختدهد، در کنار تفاوتمطالعه نیز نشان می

و  G. gymnothoraxهای ژنتیکی قابل توجهی در بین شده تفاوت

 (. 2و شکل  1جدول )وجود دارد  G. rufaگونه 

، مشخص شده شیریندر مورد ماهیان آب در مطالعات بارکدینگ

های داخل یک گونه در سطح جمعیت CO1است مقدار تمایز ژن 

است و  (درصد 27/9طور متوسط به)درصد  92/7تا  صفرحدود 

-به)درصد  11/14تا  صفرهای یک جنس ر بین گونهها دتفاوت

در مورد . (Hubert et al. 2008) است( درصد 1/3طور متوسط 

ای گونهماهیان دریایی هم مقادیر تمایز ژنتیکی در سطح درون

 11/29تا  صفرای گونهدرصد و در سطح بین 93/19ا ت صفر

گزارش شده و در بیش از ( درصد 41/4طور متوسط به)درصد 

ای کمتر های بررسی شده مقدار تمایز درون گونهدرصد گونه 49

 (. Ward et al. 2005)درصد بوده است  دواز 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ها به ه شده در کنار شاخهیاعداد ارا. ژن سیتوکروم اکسیداز زیرواحد یک 5ʹجفت باز انتهای  197ترسیم شده برای  Maximum Likelihoodدارنگاره  -2شکل 

درصد نمایش  99تر از در این دارنگاره تنها ضرایب بوسترپ بزرگ. و الحاق همسایگی هستند Maximum Likelihoodهای ترتیب ضرایب بوسترپ دارنگاره

 .شناسی مشاهده شده در این مطالعه هستندهای شجرهدهنده گروههای دارنگاره نشانخطوط آبی درمقابل خوشه. انده شدهداد

G.rufa

G.rufaG2 Shoorab_Karkheh

G.rufaG1 Shoorab_Karkheh

45 1 palangan

46 1 palanan

176 2 Marun

58 1 palangan

45 2 palangan

G.persica

G.turcica

G.elegans

G. mondica Mond

G. mondica Mond

G.jordanica

G.ghorensis

G.barreimiae

G.sahilia

G.typhlops

Karkheh

Dez_Karun

Dez_Karkheh

G.festai

G.nana

G.tibanica

G.congoensis

G.nasuta isolate

G.gotyla

G.orientalis

G.cyrano

D.rerio

80-81

88-91

100-100

70-69

76-77

96-97

88-89

98-98

62-63

94-85

55-58

53-

65-65

95-97

0.050
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 .ه شده به درصد استیارقام ارا. های مختلفدر بین گونه K2Pفواصل ژنتیکی  -1جدول 

 

1 2 1 9 9 1 7 3 4 19 11 12 11 19 19 11 17 13 

G.gymnothorax (1)  

                  G. mondica  (2)  33/9  

                 G.rufa (1)  37/9  91/9  

                G. persica (9)  79/9  11/9  91/2  

               G. turcica (9)  37/9  23/2  29/1  71/1  

              G.elegans (1)  49/9  91/1  19/9  11/9  14/2  

             G.jordanica (7)  29/1  49/9  11/9  21/9  39/9  49/9  

            G.festai (3)  11/1  11/1  14/9  29/9  41/9  14/1  14/1  

           G.ghorensis (4)  79/7  14/1  71/9  49/9  91/9  14/1  71/1  13/1  

          G.barriemiae (19)  44/7  99/7  21/1  41/9  24/1  91/7  99/7  11/7  14/3  

         G.nana (11)  21/7  77/1  41/9  29/9  49/9  29/7  91/7  99/9  11/7  71/3  

        G.sahilia (12)  11/7  13/1  91/1  94/1  93/1  11/7  11/7  39/1  39/1  17/3  19/7  

       G.orientalis (11)  99/19  12/3  39/4  91/3  11/3  79/4  49/19  19/3  14/4  97/11  23/4  97/19  

      G.nasuta (19)  13/19  97/19  92/19  93/4  19/19  27/19  97/19  49/3  14/4  13/12  19/19  19/11  97/3  

     G.gotyla (19)  71/11  43/3  91/4  11/3  37/3  27/4  91/11  12/3  19/19  39/11  31/4  91/19  31/1  99/7  

    G.congoensis (11)  99/19  31/4  11/4  13/3  37/3  99/19  91/11  37/4  99/19  91/11  91/4  33/3  34/3  39/4  42/7  

   G.tibanica (17)  14/12  72/11  99/19  49/4  34/19  11/12  72/11  72/19  12/12  19/12  97/11  19/12  72/19  93/19  17/4  34/11  

  G.cyrano (13)  11/11  14/4  11/19  33/4  11/4  93/19  13/19  11/4  37/4  17/11  33/4  99/19  11/9  31/1  97/1  33/3  99/19  

 G. typhlops (14)  12/9  19/1  91/9  11/9  71/9  19/1  77/9  19/9  99/1  11/7  79/9  29/9  99/4  34/3  27/4  11/4  49/99  14/4  

 
 

 

G. rufa 

Palanga

n 46-1 

G. 

gymnoth

orax 

Sezar-

Karun 

G. 

gymnoth

orax 
Sezar-

Karkheh 

G. 

gymnoth

orax 
Karkheh 

G. 

typhlops

- Sezar 

G. festai 

G. 

persica 

G. rufa 

Karkheh 
(Shoorab

-e-Olia) 

G. rufa 

Palanga

n 45-1 

G. rufa 

Palanga

n 45-2 

G. 

turcica 

G. 

elegans 

G.  

mondica

2 

G.  

mondica

1 

G. rufa 

Marun 

G. rufa 

Palanga

n 

58-1 

G. 

ghorensi

s 

G. 

jordanic

a 

1 2 

14 
13 

9 

15 

9 6 

7 1 

1 

1 

1 

3 

13 3 

6 

4 

2 2 

4 

2 

1 2 

16 

15 

7 

 
 

( جهش)دهنده تعداد نوکلئوتیدهای متفاوت اعدادی که در کنار خطوط قرار دارند نشان. ماهیان مورد بررسی COIشبکه هاپلوتایپی ترسیم شده برای ژن  -1شکل 

های دهنده هاپلوتایپگ نشانرنهای سیاهدایره. های مشاهده شده در این مطالعه هستنددهنده هاپلوتایپهای خاکستری نشاندایره. ها هستنددر بین نمونه

 .شوندهای متفاوت ختم مینامشخصی است که به مسیرهای جهشی و در نتیجه گونه
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توان به موارد محدودی نسبت داد دامنه وسیع مقادیر تمایز را می

توجهی ای دارای تمایز قابلگونهای و بینگونهکه در سطح درون

-شناسی در یک گروه ردههای سنتی مثل ریختبوده و در بررسی

ها نفوذ ژنتیکی رخ داده است بندی قرار گرفته و یا در مورد آن

(Hubert et al. 2008) .( 2008) برای مثال در مطالعهHubert et 

al. درصد افراد بررسی شده مقدار  41 در ،ایگونهدر سطح درون

 (2016) مطالعه در. درصد بود یکتمایز ژنتیکی کمتر از 

Birecikligil et al. تا  دوهای ماهیان در بین گونه تمایز مقدار

توان با توجه به این موضوع، می .استدرصد عنوان شده چهار

های درصدی هاپلوتایپ مشاهده شده در حوضه 37/9تفاوت 

-، نشانG. rufaهای کرخه، دز و کارون را نسبت به هاپلوتایپ

های ن گونه، در حدی دانست که در بیCO1دهنده تمایز ژن 

البته باید به این نکته توجه داشت . مختلف یک جنس وجود دارد

ممکن است تغییر ( تمایز)بندی که در برخی موارد، مرزهای رده

، ضرائب تمایز در .Hubert et al (2008) مثلاً در مطالعه. کند

درصد، در سطح بین گونه 92/7ای از صفر تا گونهسطح درون

های یک درصد و در بین جنس 11/14ا های یک جنس از صفر ت

دهنده این نشان. درصد متغیر بوده است 22/21تا  17/2خانواده از 

آن است که در موارد معدودی نیز ممکن است بین اختلافات 

ریخت شناسی و اختلافات ژنتیکی، مطابقت وجود نداشته باشد، 

و تفکیک ، در CO1اما روش بارکدینگ، با استفاده از توالی ژن 

 Ward et)داران موثر بوده است درصد مهره 49بیش از شناسایی 

al. 2005; Hajibabaei et al. 2006; Hubert et al. 2008 .) 

های بندیشده در این مطالعه، با توجه به گروه علاوه بر نتایج یاد

که فاصله ژنتیکی  مشاهده شده در دارنگاره و با توجه به این

 .Gدر مقایسه با ماهی کور غار لرستان  G. gymnothoraxماهیان 

typhlops است تا فاصله ( درصد 12/9: 41/1-19/9)تر نزدیک

، (درصد 91/9)و ماهی کور غار لرستان  G. rufaژنتیکی گروه 

 .Gتوان عنوان نمود که ماهی کور غار با گونه می بنابراین

gymnothorax الاً شناسی رابطه نزدیکی داشته و احتماز نظر شجره

دست آمده در این با توجه به نتایج به .دارای منشأ مشترکی هستند

را علاوه بر  G. gymnothoraxتوان پراکنش گونه مطالعه می

در . های کرخه و دز نیز معرفی کردرودخانه کارون در رودخانه

مطالعات گذشته پراکنش این گونه تنها در حوضه کارون گزارش 

  (. Hashemzadeh Segherloo et al. 2017)شده بود 

های مورد مطالعه تهیه با توجه به شبکه هاپلوتایپی که برای گونه

شده در رودخانه سیروان  های مشاهدهاست، هاپلوتایپشده

و مارون، از یک تا سه نوکلئوتید با هاپلوتایپ مربوط به ( پالنگان)

در  G. rufaکه با توجه به این. بانک ژن فاصله دارند G. rufaگونه 

های فرعی در شبکه صورت شاخههای پالنگان و مارون بهرودخانه

هاپلوتایپی به هاپلوتایپ موجود در بانک ژن متصل بوده و 

های توان هاپلوتایپ هاپلوتایپ یادشده جایگاه مرکزی دارد می

های نسبتاً جدید در نظر رودخانه پالنگان و مارون را از هاپلوتایپ

ترین ارتباط را با وتایپی، هاپلوتایپی که بیشدر شبکه هاپل. گرفت

ترین هاپلوتایپ عنوان قدیمیها داشته باشد بهسایر هاپلوتایپ

های متعلق به رودخانه در این رابطه هاپلوتایپ. شود شناخته می

شوراب علیا در حوضه کرخه با هاپلوتایپ موجود در بانک ژن 

قعیت مرکزی هستند، مشابه بوده و در شبکه هاپلوتایپی دارای مو

. این امر ممکن است نشاندهنده قدمت بالاتر این هاپلوتایپ باشد

 G. mondicaهای مشاهده شده برای گونه در رابطه با هاپلوتایپ

های جدید به های این گونه را از هاپلوتایپتوان هاپلوتایپمی

شمار آورد، اما در این قضاوت باید با احتیاط برخورد شود، زیرا 

های موجود شناسایی نشده و این مطالعه همه هاپلوتایپ در

توان نتایج را قطعی نمی بنابراینبرداری محدود بوده است و نمونه

مشاهده شده برای گونه  در شبکه هاپلوتایپی، هاپلوتایپ. دانست

G. gymnothorax  در رودخانه کرخه در مسیر جهش از سایر

های دز و در رودخانه G. gymnothoraxهای گونه هاپلوتایپ

ها قرار دارد و همین موضوع ممکن است کارون به سایر گونه

از نظر (. 1شکل )دهنده قدیمی بودن این هاپلوتایپ باشد نشان

جغرافیایی در حوضه دز هر دو نوع هاپلوتایپ مشاهده شده در 

که حوضه با توجه به این. های کارون و کرخه، وجود داردحوضه

حوضه کرخه و کارون قرار دارد ممکن است بتوان  دز در بین دو

اما . های یادشده را رودخانه دز عنوان نمودمرکز منشأ هاپلوتایپ

ها در این مطالعه محدود بوده و باید یادآوری شود که تعداد نمونه

به همین . توان با قطعیت در مورد روابط یادشده قضاوت نمودنمی

تری در های بیشده باید از نمونهدلیل برای تأیید نتایج مشاهده ش

 .شده استفاده شود های یادنقاط مختلف حوضه
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محدود به  G. gymnothoraxاز نظر جغرافیایی پراکنش گونه 

های کارون، دز و کرخه است و با وجود ارتباط نزدیک این حوضه

توان توجیه خاصی در مورد های دجله، نمیحوضه با حوضه

شاید بتوان فرضیاتی مثل فرضیات . مودپراکنش محدود آن طرح ن

ای و جدایی شناختی و یا حتی تغییرات درون حوضهزیست

شناسی با توجه به رابطه شجره. ها در گذشته را مطرح نمودحوضه

-در حوضه G. typhlopsو گونه  G. gymnothoraxگونه  نزدیک

 .Gتوان این فرض را مطرح نمود که احتمالاً گونه دز، می

gymnothorax کرخه تکامل یافته و از -کارون-در حوضه دز

شواهد این موضوع . استشده اجزای بومی فون ماهیان منطقه یاد

و عدم  G. typhlopsتوان رابطه تکاملی این گونه با گونه را می

 عنوان نمود گزارش این گونه در سایر نقاط خاورمیانه

(Hashemzadeh Segherloo et al. 2017 .)که گونهینبا فرض ا-

از نیاکان مشترکی در  G. gymnothoraxو  G. typhlopsهای 

های این اند و تمایز بین نمونهکرخه مشتق شده-کارون-حوضه دز

های مولکولی موجود برای ها بر پایه ضرایب ساعتگونه

میلیون  9-1نیازمند زمان تکاملی ( Levin et al. 2012)کپورماهیان 

و  G. typhlopsهای نیاکان مشترک گونهتوان وجود سال است، می

G. gymnothorax کرخه در بازه -کارون-های دزرا در حوضه

 . زمانی یادشده محتمل دانست

شناسی مادری در مجموع نتایج این مطالعه تنها نشان دهنده شجره

گاهی ممکن (. Hallerman 2003)های مورد مطالعه است نمونه

های میتوکندریایی به دلیل ر ژنشناسی مبتنی باست روابط شجره

بندی ناقص گیری، نفوذ ژنتیکی و یا دستهفرایندهایی مثل دورگ

دهنده واقعیت نباشد، که نشان( Takahashi et al. 2001)ها تیره

این مطالعه هم با توجه به موارد یادشده ممکن است در معرض 

استفاده از پیگیری مطالعات با  بنابراین. ابهامات مشابهی قرار گیرد

ها و توالی های مولکولی مثل ریزماهوارهسایر نشانگرها و روش

های بررسی مجموعه و یا روش RAG7ای مثل ژن های هستهژن

 Next)یابی نسل جدید های توالیژنوم شامل انواع روش

Generation Sequencing ) برای درک بهتر روابط زیستی و شجره

 .شناسی قابل توصیه است
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