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 چکیده
 Luciobarbus esocinus ،L. schejch ،L. xanthopterus ،Mesopotamichthys شامل هااز گونه یبرخ یرانا یانکپورماه یندر ب

sharpeyi  وTor grypus یانماه یتوکندریاییم شناسیشجره یگاهجا یپژوهش بررس ینبرخوردار هستند. هدف ا یعتدر طب یاز رشد خوب 
 تهیه منظور( استفاده شد. بهCOI) یک واحد یرز یدازاکس یتوکرومژن س یها یمطالعه از توال یناست. در ا یربتو ش یبن ان،سونگ، گط

و  T. grypus هاینشان داد که گونه یجانجام شد. نتا یریندر تالاب شادگان و رودخانه قصرش بردارینمونه یانکپورماه یکیبارکد ژنت
M. sharpeyi در رابطه با ژن مورد  یکینزد یاربس یدهد رابطه تکاملینشان م یجنتا ینهستند. علاوه بر ا یکبه هم نزد یاز نظر تکامل

 دهندهنشان تواندیامر م ین( که اK2P یکیفاصله ژنت درصد 6/0وجود دارد ) L. xanthopterusو  L. esocinus هایگونه یناستفاده در ب
نمود  انبیتوان یم یکیشده و فواصل ژنت یمترس هایها باشد. با توجه به دارنگارهاز آن یکیدورگ بودن  یاه و شد یاد هایگونه یراخ یزمات

 هستند. یکپالئارکت یا یمنشأ غرب یسونگ و گطان دارا یانماه ینبوده و همچن یمنشأ شرق یدارا یربتو ش یبن یانکه ماه

 .یزتما یک، یرواحدز یدازاکس یتوکرومس یتوکندری،م ی،شجره شناس یان،کپورماه واژگان کلیدی:
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 مقدمه  . 1

های شیرین ایران تنوع بالایی از ماهیان در آب
(. Tahami et al., 2011)  بومی ارزشمند وجود دارد

ماهیان مورد بررسی در این پژوهش متعلق به خانواده 
 حدودهستند. تاکنون  (Cyprinidaeکپورماهیان )

های داخلی ایران گزارش شده است، گونه از آب 300
است  زادها از کپورماهیان بومگونه آن 45که 

(Esmaeili et al., 2018.) زادهای بومتعدادی از گونه 
دجله دارای رشد قابل توجهی  ویژه در حوضهایران به

بوده و یا در بین افراد بومی دارای ارزش خوراکی و 
از این  .(Abdoli, 2000)ند طرفداران زیادی هست

 Luciobarbusهای سونگ توان به گونهماهیان می

esocinus Heckel, 1843 دولنج ،Luciobarbus 

schejch Heckel, 1843 شیربت ،Tor grypus 

(Heckel, 1843) بنی ،Mesopotamichthys 

sharpeyi (Günther, 1874) گطان ،
Luciobarbus xanthopterus Heckel, 1843 

 (. Coad, 2018) اشاره کرد
یکی از تهدیدهایی که ذخایر ژنتیکی این ماهیان را 

کند، ورود ماهیان غیربومی و مهاجمی مثل تهدید می
های این ماهیان است که تیلاپیا و کاراس به زیستگاه

تواند اثرات مخربی را بر پیکره تنوع ژنتیکی این می
نتیکی ماهیان های ژها وارد کرده و در نهایت ارزشگونه

برداری تجاری از بین بومی را برای اصلاح نژاد و بهره
و Carrasius های های متعلق به جنسگونه. ببرد

Tilapia دلیل از جمله ماهیان غیربومی هستند که به
پذیری با رشد سریع، مقاومت بالا به آلودگی، سازش

های جدید و تغذیه از مواد غذایی مختلف زیستگاه
 Tahamiاند )حوضه آبریز گزارش شده 12 حداقل از

et al., 2011.)  
، L. esocinusهای در این مطالعه گونه

L. schejch ،L. xanthopterus ،T. grypus و 
M. sharpeyi  از نظر ژنتیکی شناسایی و جایگاه

به این  گیرد.میها مورد بررسی قرار شناسی آنشجره
سیتوکروم  های ژنمنظور در این تحقیق از توالی

 COI: Cyrochromeاکسیداز زیرواحد یک )

Oxidaze subunit one استفاده شد. هدف از تهیه )
ای هها و کشف گونهها بهبود شناسایی گونهاین توالی

جدید از طریق مطالعه الگوهای تمایز توالی در یک 
 Hashemzadehمنطقه استاندارد در ژنوم است )

Segherloo et al., 2012 مورد جانوران، (. در
جفت بازی از ژن  648 تحقیقات به یک قطعه

توان آن معطوف شده است، که می COI میتوکندریایی
را به راحتی با استفاده از تعداد محدودی آغازگر در 

( Kerr et al., 2007های مختلف تکثیر کرد )گونه
های جانوری مختلف ارزیابی کارایی این ژن در گروه

 ،درصد جانوران مطالعه شده 90از شده است و در بیش 
 این روش کارامد بوده است. 

 
 ها. مواد و روش2

های ماهی گطان و بنی با برداری نمونهنمونه
-استفاده از دام ثابت از تالاب شادگان انجام شد. نمونه

های قصر های ماهیان سونگ و شیربت از رودخانه
 (.1کل )ششیرین با استفاده از تور پرتابی تهیه شدند 

 ای ماهیانای از باله سینهبرداری قطعهبعد از نمونه
درصد تثبیت شد.  95صید شده، قطع و در الکل اتانل 

ا ههای باله به آزمایشگاه الکل نمونهبعد از انتقال نمونه
مجدداً تعویض گردید و تا زمان استخراج در دمای 

های گراد نگهداری شدند. نمونهدرجه سانتی 20منفی 
DNA  با استفاده از روشChelex100  استخراج شد

(Estoup, 1996 برای تکثیر ژن .)COI ،
 FCOI (5'-AACCTCTGTCTTCGG آغازگرهای 

GGCTA -3')  وRCOI (5'-TTGAGCCTCC 

GTGAAGTGTG -3′)  مورد استفاده قرار گرفتند
(Hashemzadeh Segherloo et al., 2012برای .) 

 ژن این ، ابتداCOIژن  توالی عملیات تعیین انجام

میکرولیتر،  25به حجم  PCRواکنش  هر شد. تکثیر
بافر  میکرولیتر 5/2میکرولیتر آب مقطر،  18شامل 
10X ،5/0 مولار، میلی 50 میکرولیتر کلریدمنیزیم

 5/0آغازگر،  هر مولارمیلی 10 محلول از میکرولیتر 5/0
 5/0مولار، میلی dNTP 25میکرولیتر محلول 

 دو و در میکرولیتر( واحد 5بیوتگ ) آنزیم ترمیکرولی

 (. شرایطEstoup, 1996بود ) DNAمیکرولیتر 

 10 چرخه یک شامل مرازپلی زنجیره واکنش دمایی

 چرخه 35 گراد،سانتی درجه 94 دمای در ایدقیقه

-سانتی درجه 55 دقیقه(، گراد )یکسانتی درجه 94

 دقیقه( )یک گرادسانتی درجه 72 و دقیقه( گراد )یک

 درجه 72 در ایدقیقه 15 چرخه یک نهایت در و

 از قطعه ، یکPCRواکنش  نتیجه در بود. گرادسانتی

 باز جفت 1300 تقریبی طولبه ژنوم میتوکندریایی
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 از توالی عملیات تعیین انجام برای برای. شد تکثیر

 های خامشد. توالی استفاده (FCOI)پیشرو  آغازگر

های مشابه موجود به توالی با توجه چشمی صورت به
-نرم از با استفاده های کروماتوگرامدر بانک ژن و فایل

 انطباق عملیات شدند. ویرایش Bioedit V7.1.3افزار 

-نرم از استفاده با COIهای توالی

( انجام Thompson, 1997)  ClustalX(1.83)افزار
 در استفاده برای مشابه هایتوالی یافتن منظورشد. به

 با آمده دستهب هایهاپلوتایپ شناسی،شجره بررسی

 با NCBIژن  بانک در  Blastجستجوی از استفاده

های کپورماهیان گونه برای موجود هایتوالی سایر
(Cyprinidae) ( مقایسه شدندAltschul and 

Madden, 1997در موجود هایژن از تعدادی ( و 

 استفاده مورد بندیرده هایبررسی در نیز بانک ژن

 کردن و یکپارچه انطباق از (. پس2گرفت )شکل  قرار

 انتخاب شد، باز جفت 648طول  به قطعه یک ها،توالی

 در موجود هایتوالی و مطالعه مورد ماهیان بین در که

 برای کمی شاخصی که این بود. برای مشترك بانک ژن
 از باشد، دست در هاگونه بین در مقدارتمایز مقایسه
محاسبه شده  K2P  (Kimura, 1980)ژنتیکی فاصله

 Kumarاستفاده شد ) MEGA7افزار با استفاده از نرم

et al., 2016های روش از دارنگاره ترسیم (. برای
Maximum Likelihood ،Maximum 

Parsimony  وNeighbor-Joining موجود در نرم-

 COIژن  هایتوالی از شد. استفاده MEGA7 افزار

، Hypophtalmichthys molitrixماهیان 
Hypophtalmichthys nobolis ،Mylopharyn-

godon piceus  وCtenopharyngodon idella به
 اعتبار تایید های خارجی استفاده شد. برایعنوان گروه

 شد. استفاده تکرار بوتسترپ 500 از دارنگاره هایشاخه
برای استفاده در  ترین مدل تکاملیبرای انتخاب مناسب

افزار های موجود در نرماز آزمون مدل MLروش 
MEGA7  .زمان مدت تخمین برایاستفاده شد 

شناسی فسیل اطلاعات ازجدیدترین هاگونه تمایز
(www.wahre-staerke.com )این استفاده شد. به 

استفاده شد   Beast v1.7.5افزارنرم از منظور
(Drummond and Rambaut, 2007). پارامترهای 

-توالی تکامل برای SRD06مدل  شامل استفاده مورد

  Yuleفرض و پیش UCLNمولکولی  ساعت مدل ها،
ماندند  باقی تغییر بدون پارامترها سایر و بود

(Tsigenopoulos et al., 2010شبیه .) سازی ساعت
 گیرینمونه که شد نسل انجام میلیون 10 در مولکولی

 درصد 25نهایت  در و شدمی انجام نسل 1000 در هر
ساعت  تنظیم در بیشتر دقت برای هانمونه اولیه

 شدند. حذف مولکولی

 
 و بحث. نتایج 3 

در این بررسی در مجموع  نه هاپلوتایپ به طول 
 های یادبه دست آمد که هاپلوتایپ نوکلئوتید 770

 ,KM590441شده تحت کدهای دسترسی 

 .است بردارینمونه هایمکان یبیتقر یتموقع ۀنشان دهند یاهس یرۀ. دابرداریمناطق نمونه یتموقع – 1شکل 
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KM590443, KM590444, KM590445, 
KM590446, KM590447, KM590449, 

KM590450, KM590451 ( در بانک ژنNCBI )

 هایروش با شده ترسیم دارنگاره سه هرذخیره شدند. 

( و ML(، ماکزیمم لایکلیهود )NJالحاق همسایگی )

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus schejch

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus esocinus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus xanthopterus

Barbus barbus

Barbus lacerta

Barbus lacerta

LC189864.1 Labeo rohita

KJ406530.1 Catla catla

AP011313.1 Hypselobarbus jerdoni

JX444718.1 Tor tambroides

AP011372.1 Tor tambroides

KJ936789.1 Tor barakae

KR868706.1 Tor khudree

KF305826.1 Tor sinensis

KR868705.1 Tor tor

AP011326.1 Tor putitora

KU870466.1 Tor mosal

KM590428.1 Carasobarbus sublimus

KU553349.1 Neolissochilus hexagonolepis

AP011195.1 Labeobarbus intermedius

HQ235947.1 Barbus ethiopicus

AP011324.1 Labeobarbus sp.

Mesopotamichties sharpeyi

Mesopotamichties sharpeyi

Mesopotamichties sharpeyi

Tor grypus

Tor grypus

Tor grypus

Tor grypus

Tor grypus

Tor grypus

Tor grypus

AP009047.1 Cyprinus carpio

LC189788.1 Ctenopharyngodon idella

EU979307.1 Mylopharyngodon piceus

HM776365.1 Hypophthalmichthys nobilis

HM776359.1 Hypophthalmichthys molitrix

99/99/100

99//100

99/99/100

94/89/93

87//89

99/99/100

76/89/76

74/94/72

61/51/54

99/99/100

51/52

65//69

58//61

99/99/100

89/90/88

99/98/100

77/55/74

63//61

83/90/73

94/74/97

98/99

54/73/

97/93/93

99/99/100

95/94/92

80/82/78

66//57

64//66

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus xanthopterus

Luciobarbus schejch

 
      

       
   

 
      

    

بررسی. اعداد ارائه شده در کنار  دست آمده در این های بهبرای توالی (NJ)شده به روش الحاق همسایگی رسیم تدارنگاره  – 1شکل 

،  MLهای به ترتیب از سمت چپ به راست متعلق به دارنگاره بوتسترپ اعداد بار تکرار هستند. 500ها ضرایب بوتسترپ با شاخه

MP  وNJ  ژن  بانک در هاپلوتایپ ها دسترسی علمی کدهای اسامی کنار در ارائه شده هستند. کدهای(NCBI) .هستند 
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  بودند ( دارای شکل مشابهیMPپارسیمونی ) ماکزیمم
 نشان یادشده هایدارنگاره از یکی تنها که  (2)شکل 

 MLبهترین مدل تکاملی برای روش  .است شده داده
(. 1بود )جدول  HKY+G+Iمدل  BICبر پایه آماره 

سه  T. grypusهای در این مطالعه در بین نمونه
یک   M. sharpeyiهاپلوتایپ و در مورد گونه

کمترین  T. grypusهاپلوتایپ مشاهده شد. گونه 
دارد که   M. sharpeyiی ژنتیکی را با ماهی فاصله

های (. در دارنگاره2درصد است )جدول  2/4برابر با 

به  M. sharpeyiو  T. grypusهای ترسیم شده گونه
درصد  77صورت دو خوشه خواهری با ضرایب بوتسترپ

همسایگی( و درصد )الحاق  74)ماکزیمم لایکلیهود( 
درصد )ماکزیمم پارسیمونی( در کنارهم قرار  55

ا هایی از ماهیان آفریقاند. در کنار این خوشه گونهگرفته
اند )ضرایب قرار گرفته Carrassobarbusو ماهی 
 مجموعه ماهیان خوشه یاد .درصد( 63تا  61بوتسترپ 

ای را یک گروه تک شجره Torشده با ماهیان جنس 
 97و  77، 94دهند )ضرایب بوتسترپ: تشکیل می

 .Maximum likelihoodروش  یبرا یمورد بررس یتکامل هایمدل -1جدول 
 BIC Gammaآماره  مدل BIC Gammaآماره  مدل

HKY+G+I 37/8287 12/1 GTR+I 02/8365 n/a 

TN93+G+I 39/8294 16/1 T92+I 20/8380 n/a 

GTR+G+I 60/8305 07/1 K2+I 49/8393 n/a 

HKY+G 41/8312 16/0 JC+G+I 26/9136 05/2 

TN93+G 66/8313 15/0 JC+G 81/9141 17/0 

T92+G+I 50/8315 03/1 JC+I 79/9166 n/a 

GTR+G 76/8324 16/0 K2 36/9196 n/a 

K2+G+I 14/8332 06/1 T92 02/9200 n/a 

G 39/8336 16/0 GTR 77/9204 n/a 

K2+G 29/8349 17/0 HKY 23/9208 n/a 

HKY+I 38/8349 n/a TN93 07/9220 n/a 

TN93+I 71/8352 n/a JC 29/9908 n/a 

 

 

 .به درصد MEGA7 افزاربا نرم K2Pمحاسبه شده بر اساس مدل  ایگونه ینب یکیفاصله ژنت – 2جدول 
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( که NJو  ML ،MPهای ترتیب در دارنگارهدرصد به
ای ههای یادشده با گونهدهنده قرابت گونهاین امر نشان

آسیایی )شرقی( است. در کنار این موضوع نزدیک بودن 
به ماهیان  M. sharpeyiو  T. grypusهای گونه

ا است با توجه هدهنده جد مشترك آنآفریقایی نشان
به ساعت مولکولی تنظیم شده بر پایه داده های موجود 

شود که جدایی شناسی برآورد میدر پایگاه فسیل
های شیربت و بنی در حدود های آفریقایی و گونهگونه

میلیون سال پیش رخ داده است که این زمان به  7/12
طور تقریبی با زمان ارتباط آسیا و آفریقا از طریق 

 Hashemzadehسرخ همپوشانی دارد ) دریای

Segherloo et al., 2017 ساعت مولکولی تنظیم .)
 –دهد که گروه ماهیان آفریقاییشده نشان می

میلیون سال پیش از  3/20ای در حدود خاورمیانه
اند. رابطه نزدیک ماهی ماهیان شرق آسیا متمایز شده

T. grypus  و ماهیM. sharpeyi شاید نشان-

های یادشده در ین موضوع باشد که گونهدهنده ا
-خاورمیانه و منطقه بین النهرین تمایز و تکامل یافته

قرار گرفتن  (2012و همکاران ) Faddagh اند.
 Carrassobarbus luteusماهیان بنی، شیربت و 

  در یک خوشه را گزارش دادند.
 Wang، (200و همکاران )  Durand همچنین

و همکاران   Tsigenopoulosو  (2013و همکاران )
، به نتایج مشابهی Cyt-bبا استفاده از ژن  ( 2010)

 دهند کهدست پیدا کردند؛ این نتایج نیز نشان می
-ماهیان شیربت و بنی در یک خوشه یا گروه شجره

این دو گونه را Coad (2018 )گیرند. شناسی قرار می
داند. منشأ ماهیان نمی Barbusجنس متعلق به

باشد ولی این ماهیان شیربت و بنی از شرق آسیا می
ها از جد مشترکی مشتق در مناطق دجله و فرات بعد

ای قرار ها در یک گروه تک شجرهاند، زیرا آنشده
های ها پس از جدایی از گونهاند و انشقاق آنگرفته

شرقی اتفاق افتاده است. ماهیان هندی با ضریب 
قرار گرفتند که ارتباط  در یک خوشه 100بوتسترپ 

دهد، همچنین با ماهیان ها را نشان مینزدیک این گونه
ای هشیربت و بنی نزدیکی زیادی ندارند، زیرا در خوشه

توان ماهی بنی را کاملاً مجزا قرار دارند. در مجموع می
 از نظر ژنتیکی به ماهیان شیربت نزدیک دانست.

 L. esocinusهای در این مطالعه در بین نمونه
سه   L. pectoralisگونهیک هاپلوتایپ و در مورد 

( L. esocinusهاپلوتایپ مشاهده شد. ماهی سونگ )
ترتیب بیشترین به (L. xanthopterus)و ماهی گطان 

دارند که برابر  M. piceusاختلاف ژنتیکی را با ماهی 
درصد است و همچنین کمترین اختلاف را با  7/16با 

درصد است  5/0دارند که برابر با  L. pectoralisماهی 
(. همچنین اختلاف بین ماهیان سونگ و 1)جدول 

ی دهندهباشد که این خود نشاندرصد می 6/0گطان 
باشد. بین ماهیان مورد ارتباط نزدیک این دو گونه می

مطالعه حداکثر اختلاف بین ماهیان بنی و سونگ 
ونگ و گطان بود. هرچند که اختلاف ماهی س 59/16

های موجود در رابطه با ماهیان درصد( با گزارش 6/0)
-ها میآب شیرین مطابقت دارد، اما فاصله نزدیک آن

ها باشد و یا ایجاد یکی دهنده تمایز جدید آنتواند نشان
گیری که این موضوع باید با ها در پی دورگاز آن

های ژنتیکی پیگیری و روشن استفاده از سایر روش
زیرا نشانگرهای میتوکندریایی که تنها از یک والد  شود،

توانند پاسخ روشنی در رابطه با نمی ،رسندبه ارث می
 ,Hallermanشجره پدری موجودات ارائه دهند )

2003 .) 
و  Barbusهای های متعلق به جنسگونه

Luciobarbus  با ضرایب بوتسترپ بالا )ضرایب
ای شجرهتک درصد( در یک گروه 97تا  93بوتسترپ 

قرار می گیرند که این مشاهده با سایر مطالعاتی که در 
مورد این گروه انجام شده است مطابقت دارد. از نظر 

کروموزوم و  Barbus 50های جنس کروموزومی گونه
کروموزوم دارند.  Luciobarbus 100های جنس گونه

در اثر  Luciobarbusدهد که جنس این نشان می
است.  مشتق شده Barbusن از جنس پلویئداسیوپلی

توان از را می Luciobarbusهمچنین منشأ ماهیان 
معتقد است که Karaman (1971 )اروپا دانست. 

-های ماهیان سونگ و گطان در واقع یک گونه میگونه

براین باور است که این Almaça (1991 )باشند، اما 
و  Faddaghباشند، همچنین دو گونه از هم جدا می

ای به این های هستهبا توجه به داده( 2012همکاران )
نتیجه رسیدند که این دو گونه از نظر ژنتیکی بسیار 

ها علت این نزدیکی را دورگ باشند آننزدیک می
دانند. تنها تفاوت ماهی سونگ و دولنج در گیری می
ر تها درشتها است که در ماهی دولنج فلساندازه فلس

فلس ها ریز هستند )مکاتبه شخصی  و در ماهی سونگ
های (. در مورد ماهی گطان تفاوتJoerg Freyhofبا 



       165                                                         7139تابستان ، 2، شماره 71شیلات، مجله منابع طبیعی ایران، دوره 

های ژنتیکی در ریختی بیشتری وجود دارد اما تفاوت
ژن میتوکندریایی بررسی شده قابل توجه نیست. با 

رابطه نزدیک میتوکندریایی در بین ماهیان توجه به
یوه توان دو فرض را در مورد شسونگ و گطان می

پیدایش ماهی گطان مطرح نمود. در فرض اول دو گونه 
یادشده اخیراً از هم جدا شده اند و در نتیجه زمان کافی 
برای تمایز و تجمع جهش ها در ژن مورد بررسی وجود 

توان عنوان نمود که نداشته است، اما در فرض دوم می
گیری در بین ماهی سونگ ماهی گطان در نتیجه دورگ

های این وجود آمده است. دادهمجهول بهای و گونه
مطالعه برای ارایه نتیجه گیری قابل اعتماد کافی نیست 
و برای آزمون این فرضیات نیاز به انجام مطالعاتی با 

 ژنوم هسته ای وجود دارد. 
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