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 مقدمه | 1

یک گونه دریایی است که وارد ( G. aculateusخاره )ماهی سه

های مختلف های آب شیرین شده است و در بین جمعیتزیستگاه

در اروپا، شمال ماهیان، دارای بیشترین دامنه پراکنش است. این گونه 

-های اقیانوسی، ساحلی و آب شیرین میساکن زیستگاهامریکا و آسیا 

های ماهیان طورکلی، جمعیت(. بهÖstlund-Nilsson, 2006د )باش

اند  ن مهاجر مشتق شدههای یوری هالیخاره آب شیرین از جمعیت سه

های آب شیرین به دام انداخته که طی ذوب آخرین یخبندان در دریاچه

تنوع یک شکل هستند(  اند و برخلاف اجداد دریایی خود )که نسبتاًشده

د که شورفولوژی و رفتار ماهیان در آنها مشاهده میای از مو گسترده

 ;Bell, 1988وجود آمده است )-طی مدت زمان بسیار کوتاه به

Sal'nikov, 1995 .) 

ب ژنتیکی و الگوی پراکنش ماهی آخرین عصر یخبندان بر ترکی

خاره طی دوره  ماهی سهثیر گذاشت و سرانجام خاره در اروپا نیز تأ- سه

هزار سال قبل از میلاد(  10میلیون سال پیش و  6/2پلیستوسن )حدود 

(. Bell and Foster, 1994; Mcphail, 1993) وجود آمد هدر اروپا ب

های دریایی مکررا های قاره ای سراسر اروپا از جمعیتطی این مدت آب

 متفاوتهای که باعث جداسازی جمعیت شدند طور مستقل کلونیزه و به

های ای در جنوب اروپا و در آب های قارهبگردید. این کلونیزه شدن آ

وجود آمدن  هباعث بهمچنین دریایی مدیترانه نیز اتفاق افتاده است. 

شود که مرز بین پراکنش فیزیوجغرافیایی مجزایی از این گونه می

 برای پناهگاهی مدیترانه دریای مدیترانه و دریای سیاه است. دریای

 (.Fishbase, 2010)است  بوده یکپالئوآرکت دوره در خارهسه ماهیان

عنوان  ای اقلیمی، جنوب دریای خزر را بههمطالعات فیلوژنی و مدل

 Parvizi etپناهگاهی طی آخرین عصر یخبندان شناسایی کرده است )

al., 2018; Leroy and Arpe, 2007 .)از یکی گونه طرف دیگر، ایناز 

  آن ورود منشأ باشد.ینیز م خزر جنـوبی دریای حوضه غیربومی های گونه

شناسیکاربردیماهیهایپژوهشهنشری
 

Journal homepage: http://jair.gonbad.ac.ir 
 

 وزارت علوم، تحقیقات و فناوری

کاووس دانشگاه گنبد  
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شناخته شده نیست، اما وجود ردیف کامل صفحات جانبی احتمال منشا 

 .(Bell, 2001کند )دریایی را تقویت می

 است 1991 سال بـه مربـوط جنـوبی خـزر در گونه این حضور اولین

گزارشات نشان داد که این گونه از گردید.  مشاهده بهشهر منطقه در که

یای خزر )سواحل بهشهر، رودخانه سواحل جنوب شرق تا جنوب غرب در

بندرترکمن،  رود و خلیج گرگان، قره سو، دست گرگان قسمت پایینتجن، 

رود، هراز، چالوس، تنکابن، لنگرود، تالار،  دست بابل تالاب گمیشان، پایین

شود. تعداد زیادی شیرود، شفارود، تالاب انزلی و ساحل آستارا( یافت می

ترک کرده، به رودخانه اترک در ترکمنستان  از این ماهیان دریای خزر را

 (. Abdoli, 1993a,bروند )می

توجه مورفولوژیک، فیزیولوژیک و  سازگاری قابل خاره، ماهیان سه

 بدن، فرم رنگ، در بالایی تنوعزمان کوتاه دارند و  در مدت رفتاری زیادی

 شودمی دیده ماهیان این در جانبی صفحات تعداد و خارها تعداد

(Barrett et al., 2011 .)و زیستگاه تغذیه، زندگی، یبه نحوه تنوع این 

 محیطی عوامل دلیل به تغییرات این از برخی .بستگی دارد تولیدمثل

باشند می ژنتیکی عوامل براساس دیگر برخی که درحالی باشندمی

(Coad, 2015.) در بسیاری از مطالعات فیلوجغرافیایی ،mtDNA به- 

عنوان نشانگر  لا و عدم وجود نوترکیبی در آن بهبا دلیل سرعت جهش

محققین  اکثر(. Mäkinen and Merilä, 2008رود )کار می منتخب به

های مختلف میتوکندریایی، ژن سیتوکروم  اعتقاد دارند از میان ژن

لعات یک ژن محافظت شـده اسـت و بـرای مطا (COI) 1اکسیداز

گیرد  رده مورد استفاده قرار میطور گست تاکسونومیکی وفیلوژنتیکی به

(Gharibkhani et al., 2010) توالی .COIهای  ، علاوه بر تفکیک گونه

 Hebert etهای زیر سطح گونه را نیزجدا کند ) تواند گروه نزدیک، می

al., 2003.)  

خاره در جنوب دریای  مطالعات متعددی بر روی ماهیان سهتاکنون 

های مورفولوژیک و نها به بررسی ویژگیخزر انجام شده است اما بیشتر آ

 ;Ghasemzadeh, 2006دوشکلی جنسی آنها معطوف شده است )

Alali, 2006; Patimar et al., 2010 تنها مطالعه مولکولی بر روی .)

( Izadi, 2020این گونه در حوزه جنوبی دریای خزر توسط ایزدی )

ولوژیکی ماهی رشد و صفات مورف انجام شده است که علاوه بر مطالعه

نیز پرداخته  bیابی ژن سیتوکروم  خاره به بررسی آن به روش توالی سه

اندک مولکولی بر جمعیت ماهیان خلاف مطالعات بسیار بر است.

خاره در سواحل ایران، مطالعات مولکولی بسیار جامعی بر این گونه  سه

 ,.Watanabe et alهای دنیا انجام شده است ) ماهیان در کل آب

2003; Mäkinen et al., 2006; Mäkinen and Merilä, 2008, 

Araguas et al., 2012, Drevecky et al., 2013; Lescak et al., 

2015; Rezansoff et al., 2015; Fang et al., 2018.)  از طرف

خاره در جنوب  ات پیشین بر روی جمعیت ماهیان سهدیگر، مطالع

واحل شمالی دریای مدیترانه( )س Rhoneفرانسه، بالادست رودخانه 

های نشان داده است که آنها در فاصله ژنتیکی زیادی از سایر جمعیت

های اروپا بسیار متمایز هستند مدیترانه قرار دارند و با سایر جمعیت

(Mäkinen et al., 2006; Mäkinen and Merilä, 2008; Fang et 

al., 2018امل سریع ماهی م شده بر روی تک(. بیشتر مطالعات انجا

های شمالی معطوف شده خاره و سازگاری به آب شیرین به جمعیت سه

های جنوب اروپا که هیچ مطالعه جالب توجهی در جمعیت حالیت دراس

خاره  دوده جنوبی دامنه پراکنش ماهی سهویژه دریای مدیترانه که مح به

در دهد انجام شده است، همچنین را در پالئوآرکتیک غربی تشکیل می

های ماهی سه خاره با شیب تندی جنوب دریای مدیترانه جمعیت

 کاهش یافته است.

-فیزیو مورفولوژیک، تنوع بالای میزان گسترده، جغرافیایی  پراکنش

خاره را به یک  دسترسی منابع ژنومی وسیع ماهی سهلوژیک و رفتاری و 

سی تکامل، ، زیست شناهای بیوجغرافیاییآل برای آنالیز گونه کاندید ایده

ای تبدل کرده نتیک جمعیت و مطالعات ژنومیک مقایسهفیزیولوژی، ژ

 ,Orti 1994; Mckinnon and Rundle, 2002; Gibsonاست )

2005; Fang et al., 2018های فوق در مورد این  رغم اهمیت (. علی

طور کامل  های مختلف باید بهها گونه، تاریخچه کلونیزه شدن آنها در آب

های خاره ازآبتوجه به اینکه پیشنهاد شده است ماهی سهباحل شود. 

. از طرفی، (Fishbase, 2010) های ایران شده استاروپا وارد آب

های بسیار مهم یک گونه مهاجم یا معرفی شده از اولویت شناسایی منشأ

های  منظور مدیریت مؤثر گونه بهشناسی حفاظت است و  در زمینه زیست

انیسم کلونیزه شدن آنها را بشناسیم. همچنین لازم معرفی شده باید مک

های شیرین است از پایه ژنتیکی سازگاری بسیار سریع این گونه در آب

منظور  یی شود. بنابراین، تحقیق حاضر بهویژه در جنوب اروپا گره گشا به

خاره جنوب دریای خزر با جمعیت  قایسه ژنتیکی جمعیت با ماهیان سهم

 اروپا انجام شد.

هاموادوروش | 2
خاره از خلیج  قطعه ماهی سه 10تعداد  1397ماه و اسفندماه  بهمندر 

نمونه از  10و  (گرگان در جنوب شرق دریای خزر )سواحل شمال ایران

تالاب کامارگ در شمال دریای مدیترانه )سواحل جنوب فرانسه( با 

ند. ( و در اتانول مطلق تثبیت شد1استفاده از تور دستی صید )شکل

گاه اکولوژی ماهیان سپس، جهت انجام کارهای آزمایشگاهی به آزمایش

دارای میـانگین عمق  گرگان خلیج کاووس انتقال یافتند.دانشگاه گنبد

-ppt 13/5باشد. شوری آب حدود  متر می 6/3متر و حداکثر عمق  5/1

و آبان  12-14، فروردین 8-10باشد. درجه حرارت در ماه بهمن می 12

 (Sharbati and Shabani, 2015)گراد است  درجه سانتی 16-15

(. تالاب کامارگ در دلتای رودخانه رون در سواحل دریای 1)شکل

مدیترانه در فرانسه واقع شده است. در زمستان عمق آب این تالاب به 

متر اما  2حداکثر عمق آن حدود رسد متر می 1سانتی متر تا  20

-(. شوری آب بهVerhoeven, 1980) متر است1میانگین آن کمتر از 

طور  هاست اما ممکن است در هنگام خشکی ب ppt  5طورکلی کمتر از

 قابل توجهی بالاتر رود. سطح آب تالاب کامارگ در طول سال نسبتاً

های دی و بهمن که سردترین ماه ثابت است. میانگین دمای هوا در ماه

 23ن ماه سال حدود تری گراد، در مرداد، گرم درجه سانتی 6سال است 

دهد ندرت رخ می این منظقه بهگراد است و یخبندان در  درجه سانتی

(Aguesse, 1958 )(.1)شکل 

 انجامسازی  کلروفرم با تغییرات و بهینه  به روش فنل DNAاستخراج 
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استخراج شده با  DNAبررسی کیفیت  (.Taggart, 1992شد )

 1روش الکتروفورز افقی )شرکت پایا پژوهش طوس( روی ژل آگارز 

بـا اسـتفاده از جـذب نـوری در طـول  DNAغلظـت  .ام شددرصد انج

، Pico200نانومتر با استفاده از دستگاه پیکودراپ ) 280تا  260مـوج 

 .گیری شد انگستان( اندازه

رفت و برگشت  ، از یک جفت آغازگرCOIمنظور تکثیر ژن  به 

(TelF1 :5´-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC -

( ´TelR1: 5´-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3 و ´3

 ای پلیمراززنجیرهچند  (. واکنشHubert et al., 2008استفاده شد )

(PCR)  میکرولیتری با حجم  200در یک میکروتیوبµl 30  با شرایط

 pM 10 ،µl 15از هر آغازگر با غلظت  µl 2/1آزمایشگاهی شامل 

 µlو الگو  DNAاز  µl 5/1، مقدار Taq 2X Mastermix red، محلول 

( BIORADآب مقطر دیونیزه شده در دستگاه ترموسایکلر ) 1/11

ای دقیقه 3شامل یک چرخه  PCRشرایط دمایی واکنش انجام شد. 

ثانیه در دمای  30)چرخه  C 95 ،35°  سازی اولیه در دمایواسرشته

°C 95  ،ثانیه در دمای  40برای واسرشته سازی°C 56  برای هم

برای بسط( و  C 72°دقیقه در دمای  1گر و سرشته سازی و اتصال آغاز

نهایی  طمنظور بس به C  72° ای در دمایدقیقه 5در نهایت یک چرخه 

 از محصول µl 3، منظور اطمینان از تکثیر ناحیه مورد نظر انجام شد. به

PCR  روی ژل آگارز یک درصد الکتروفورز و توسط اتیدیوم بروماید

حاصل از تکثیر قطعه های ده باندسپس برای مشاه ،آمیزی گردیدرنگ

یابی قطعه منظور توالی به د.قرار داده ش UV معرض تابشمورد نظر، در

میکرولیتر از  20و مقدار  جمعیت هر از نمونه 6 تعداد حداقلنظر، مورد

های مربوط  پیکبه شرکت ژنتیک کدون ارسال گردید.  PCRمحصول 

منظور یافتن  بهیرایش شد. و Chromasافزار  کمک نرم یابی به به توالی

توالی ، شناسیهای مشابه برای استفاده در ترسیم درخت تبارتوالی

با  NCBI در بانک ژن BLASTکمک ابزار اینترنتی  ویرایش شده به

 .Gتوالی از گونه  33تعداد و شد های موجود مقایسه سایر توالی

aculeatus  ناسی (. درخت تبارش1انتخاب گردید )جدول از بانک ژن

یت های خزر ، شامل جمعCOIحاصل از روش حداکثر تشابه برای ژن 

های استخراج شده از بانک ژنی با پشتوانه تکرار  و کامارگ و هاپلوتایپ

1000 (Bootstarp( به روش پیوند همجواری )Neighbor joining و )

( UPGMAوزنی از روش میانگین حسابی )غیر روش جفت گروه 

 Pungitiusگونه  COIهمچنین، از توالی ژن  (.2ترسیم شد )شکل 

pungitius  با شماره دسترسیMG423235 گروه   عنوان برون به

ها  های آماری و اطلاعات مربوط به توالی (. ویژگی1استفاده شد )جدول 

DnaSP-5 (Librado and Rozas, 2009 ) افراز با استفاده از نرم

گونه برحسب جفت  بین گونه و همچنین فواصل دروناستخراج گردید. 

 Mega-6.06افزار  ( با استفاده از نرمK2Pباز و فاصله دوعامله کیمورا )

  محاسبه گردید.
 

(:C(:موقیعیتمکانیخلیجگرگان،)B،پایین(:ماهیصیدشدهازتالابکامارگ،)Aیجگرگان،)صیدشدهازخل(G. aculeatus)الا(:ماهیسهخاره،بA)-1شکل

عیتمکانیتالابکامارگموقی
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 هایدانلودشدهازبانکژنرهدسترسیبانکژنوموقعیتمکانیتوالیشما -1جدول

شمارهدسترسیموقعیتمکانیشمارهشمارهدسترسیموقعیتمکانیشماره

1 NorthSea. German Bight KJ204893 

KJ204898 

9 USA. Alaska KP823154 

KP823155 
2 NorthSea. Netherlands KR862755 

KR862756 
10 Canada. Alberta KP823160 

KP823161 
KP823170 

3 Denmark. Baltic Sea KR862757 11 Canada.  
Little Campbell River 

KP823200 
KP823201 

KP823202 
4 Poland. Baltic Sea KR862758 

KR862759 
KR862762 

12 Canada. PaqLake KP823212 
KP823213 
KP823214 

5 Lithuania. Minija KR862748 
KR862749 

13 Canada. Qubec EU524631 

6 Japan GU440325 14 Canada. NewBrunswick KC015397 KC015395 

7 France. Lower Normandy 

 
KR862750. 
KR862766 

15 Sweden KJ128495 
KJ128494 

8 Germany 
Bavaria. Swabia 

HM902127 
HM902131 

16 Norway KP823142 
KP823143 

 

نتایج | 3
دست آمده برای  هطول قطعات ب COIژن نتایج حاصل از تعیین توالی 

مدیترانه پس از تصحیح و هم  یابی شده از دریای خزر و نمونه توالی 10

 1ها در خلیج گرگان، جفت باز بود. تعداد هاپلوتایپ 680سازی،  ردیف

الاب دست آمد. تنوع هاپلوتایپی در ت عدد به 2کامارگ عدد و در تالاب 

تنوع هاپلوتایپی کل و برای خلیج گرگان صفر و  66667/0کامارگ 

دست آمد. تنوع نوکلئوتیدی برای جمعیت خلیج گرگان  به 42857/0

 00236/0و تنوع نوکلئوتیدی کل  00369/0صفر، جمعیت کامارگ 

: (A) ترتیب، برای میانگین ترکیب بازی به(. 2محاسبه شد )جدول 

85/23 ،(T) :3/30 ،(C) :55/28  و(G) :25/17محتوای محاسبه شد .

C+G  تمایز ژنتیکی(. 3جدول ) دست آمد به 8/45نیز (Fst)  و جریان

خلیج گرگان و های بین نمونه (Hudson et al., 1992) (Nm)ژنی 

برآورد حداکثر محاسبه شد.  5/0و  333/0ترتیب،  بهو  تالاب کامارگ

نشان داده  4در جدول  COIبازهای ژن  احتمال ماتریس جایگزینی

ترین احتمال جایگزینی روی دترمینان ماتریس برای  شده است. بیش

 بود. T/G C/Gترین احتمال جایگزینی برای  و کم G/Aجایگزینی باز 

فاصله ژنتیکی بر حسب تعداد نوکلئوتید و فاصله دو پارامتر کیمورا 

ه بین جمعیت خلیج گرگان با تالاب کامارگ دارای کمترین فاصل

( محاسبه شد و اما 006/0( و با کانادا دارای بیشترین فاصله )002/0)

(، با آلمان 002/0فاصله ژنتیکی دریای خزر با شمال آمریکا و ژاپن )

 (. 5( محاسبه شد )جدول 007/0)

 

بکامارگخلیجگرگانوتالاهاینمونه ،دربین(G. aculeatusماهیسهخاره)یهااطلاعاتژنتیکینمونه -2جدول
 کل تالاب کامارگ خلیج گرگان اطلاعات ژنتیکی

 649 634 664 های نوکلئوتیدیشمار جایگاه

 3 3 0 های متغیرتعداد جایگاه

 k 0 2 28571/1ضریب 

 2 2 1 تعداد هاپلوتایپ

 42857/0 66667/0 0 تنوع هاپلوتایپی

 00236/0 00369/0 0 تنوع نوکلئوتیدی
 

 

 خلیجگرگانوتالابکامارگ(G. aculeatusماهیسهخاره)هاینمونهدربینCOIهایمختلفبرایژنتیددرصدنوکلئو-3جدول

 کل تالاب کامارگ خلیج گرگان باز آلی

A 1/24 6/23 85/23 

T 3/30 3/30 3/30 

C 3/28 8/28 55/28 

G 2/17 3/17 25/17 

C+G 5/45 1/46 8/45 
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40|                                                                                                                           ....بااستفادهاز (Gasterosteus aculeatus) خارهمقایسهژنتیکیماهیسه

 
خلیجگرگانوتالابکامارگ(G. aculeatusماهیسهخاره)هاینمونهدربینCOIدرتوالیژنTransition / Transversionمحاسبهنرخجایگزینی-4جدول

 A T C G نرخ جایگزینی

A - 891/3 794/3 223/16 

T 804/2 - 211/18 095/2 

C 804/2 681/18 - 095/2 

G 714/21 891/3 794/3 - 

 

 COIبراساسدرصدتمایزتوالیژن(G. aculeatusسهخاره)ماهیموردمطالعههایجمعیتدربینK2Pمیانگینفاصلهژنتیکی-5جدول

 ژاپن اروپا )آلمان( دریای بالتیک امریکای شمالی )آلاسکا( دریای شمال کانادا تالاب کامارگ خلیج گرگان موقعیت مکانی

 002/0 004/0 003/0 002/0 003/0 002/0 002/0  خلیج گرگان

 002/0 003/0 002/0 001/0 002/0 002/0  003/0 تالاب کامارگ

 001/0 003/0 002/0 002/0 002/0  006/0 005/0 کانادا

 002/0 002/0 000/0 002/0  005/0 004/0 005/0 دریای شمال

 000/0 003/0 0002/0  003/0 002/0 003/0 002/0 امریکای شمالی )آلاسکا(

 002/0 002/0  002/0 001/0 005/0 003/0 005/0 دریای بالتیک

 003/0  002/0 004/0 003/0 007/0 005/0 007/0 پا )آلمان(ارو

  004/0 002/0 000/0 003/0 002/0 003/0 002/0 ژاپن



های هر توالی دلیل تشابه به طی ترسیم درخت تبارشناسی،

 آنها برای آنالیزها مورد استفاده قرار تا دو عدد از جمعیت، تنها یک

خاره را به دو  ، ماهیان سهCOIی ژن یاباساس این نتایج، توالیبر گرفت.

های شمال اروپا )شامل کلید تقسیم کرد: یک کلید مربوط به نمونه

دریای شمال، دریای بالتیک و شمال فرانسه( و دیگری کلید شامل 

دلیل درجه حمایت پایین کلیدهای  های باقی مانده. البته بهسایر نمونه

خوبی روابط بین  ته است بهشود این ژن نتوانسدست آمده نتیجه می هب

های خوبی از هم تفکیک کند. جمعیت ها را حل کند و آنها را بهجمعیت

ماهیان خلیج گرگان و تالاب کامارگ در یک زیر کلید جداگانه قرار 

های کبک و نیوبرانسویک کانادا در فاصله بیشتری گرفتند و با جمعیت

 (.2قرار داشتند )شکل 


Pungitius pungitiusگونهبابرون(G. aculeatusماهیسهخاره)(NJ)بهروشپیوندهمجواریسیتبارشنادرخت-2شکل

گیریبحثونتیجه | 4
ها در دو منطقه دست آمده، تعداد و تنوع هاپلوتایپ هطبق نتایج ببر

دهنده  یج گرگان بسیار اندک بود که نشانویژه درخل مطالعه بهمورد 

خاره در خلیج گرگان و  های ماهیان سهجمعیتتنوع ژنتیکی پایین 

هر دو روش میکروساتلایت و  طور مشابه، باشد. بهتالاب کامارگ می

جمعیت میزان تنوع ژنتیکی پایینی را در  mtDNAهای یابی ژن توالی

خاره در خزر  همانند جمعیت سه خاره آلبرتای کانادا که ماهیان سه

باشند نیز نشان داد که ناشناخته می از ماهیان غیربومی با منشأ جنوبی

معرفی جدید این گونه در   باشد که به Founderدلیل اثر  تواند بهمی

ای  دوره (bottleneck)آلبرتا مربوط باشد یا به پدیده گردن بطری 

(. از Rezansoff et al., 2015می گردد )مرتبط با مرگ زمستانه بر

کی قابل توجهی در دودمان طرف دیگر، در تحقیقی افزایش تنوع ژنتی

رسد  نظر می دمان اجدادی آنها مشاهده شد و بهاروپایی نسبت به دو

وجود آمده باشد  هتنوع ژنتیکی مشاهده شده در اروپا طی چندین زمان ب

دلیل افزایش اندازه جمعیت در اثر گسترش جغرافیایی  به که احتمالاً

 Fang etباشد )ن میجمعیت آنها در اواخر پلیوستوسن یا اوایل هولوس

al., 2018.) 
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گرگان و  های مختلف برای هر دو جمعیت خلیجدرصد نوکلئوتید

برای جمعیت ماهیان  C+Gتالاب کامارگ مشابه بود. میانگین درصد 

دست آمد. اثبات شده است  هب 8/45خاره دو منطقه مورد مطالعه  سه

تر است و در یک گونه بیشتر باشد آن گونه اجدادی CGهرچه نسبت 

ایج مطالعه حاضر نیز با آن مطابقت دارد قدمت بیشتری دارد که نت

(Rodriguez et al., 2000 .)توجه به اینکه شاخص باFST  بیانگر میزان

زان ها در سطوح مختلف است و درصورتی که میتمایز ژنتیکی جمعیت

ها دهنده تمایز ژنتیکی بالا بین جمعیت باشد نشان 15/0آن بالاتر از 

بین دو جمعیت  333/0با برابر  FST( در نتیجه، Wright, 1978است )

گرگان و تالاب کامارگ بیانگر تمایز بالای ژنتیکی  خاره خلیج ماهیان سه

دلیل فاصله جغرافیایی زیاد و عدم مهاجرت  تواند بهبین آنها است که می

 بین دو منطقه مورد مطالعه باشد. 

های مختلف و  فاصله ژنتیکی بین جمعیتدر مطالعه حاضر، نتایج 

های ایران )خلیج  که جمعیت چنین درخت تبارشناسی نشان دادهم

گرگان( و جنوب فرانسه )تالاب کامارگ( تا حد زیادی نزدیک هم 

که این  درحالیترین فاصله بین آنها دیده شده است.  هستند و کم

ها با جمعیت شمال اروپا تفاوت بسیار بارزی دارند. موافق با  جمعیت

 cytیابی ژن دست آمده از توالی هنای نتایج بنتایج تحقیق حاضر، بر مب

b، وغرب آسیا )دریای آزوف(  های های خزر و کامارگ با نمونه نمونه 

 ,Izadiهم هستند ) شمال آمریکا )کانادا و آلاسکا(، بیشتر شبیه به

های رشد  ولکولی، صفات مرفولوژیکی و منحنیعلاوه بر روش م (.2020

جنوب خاره در دریای  ماهی سه معیتنیز بیانگر وجود مشابهت در ج

سن نیز  باشد. همچنین منحنی طول و شرق خزر و شمال مدیترانه می

داری برای دو جمعیت نداشتند که بیانگر آهنگ رشد  تفاوت معنی

 ,Izadiیکسان برای هر دو جمعیت خلیج گرگان و تالاب کامارگ بود )

2020.) 

ا به درستی شناسایی خاره در اروپ های ماهیان سهتاریخچه جمعیت

با روش میکروساتلایت  2006نشده بود، تا اینکه مطالعه ای در سال 

های مختلف اروپا نشان داد تفاوت ژنتیکی مهمی را بین جمعیت

(Mäkinen et al., 2006 طی آنالیز .)mtDNA 172 خاره  ماهی سه

( Lineageدودمان ) برداری شده از پراکنش اروپایی این ماهی، سه نمونه

، اروپایی و دریای سیاه شناسایی شد که نواحی Ttans-Atlanticاصلی 

آنها طی  خود اختصاص دادند و احتمالاً وسیعی را به جغرافیایی نسبتاً

هزار سال پیش(.  130-170اند )دوره پلیوستوسن از هم متفاوت شده

البته علاوه بر آنها، چند جمعیت آب شیرین در بعضی مناطق مدیترانه 

 Mäkinen andهای مجزایی بودند )ده شد که دارای هاپلوتایپمشاه

Merilä, 2008 .)عنوان یید شد که منطقه مدیترانه بهأدر این مطالعه ت 

 باشد. احتمالاً خاره آب شیرین می پناهگاه یخبندان برای ماهیان سه

های آب شیرین در اسکاندیناوی، غرب،  کلونیزه شدن جمعیت أمنش

شوند به دوران که جزو دودمان اروپایی محسوب می مرکز و شرق اروپا

که منشا کلونیزه  حالیبرمی گردد، در (postglacial)پس از یخبندان 

گردد.  مدیترانه به دوره پلیوستوسن برمیهای آب شیرین شدن جمعیت

-های آب شیرین مجزا در مناطق مدیترانه نشان وجود این جمعیت

از آخرین یخبندان متمایز ن قبل دهنده این است که دودمان آب شیری

 Mäkinen) دارند مستقلی أمنش شیرین آب های جمعیت احتمالاً و اند شده

and Merilä, 2008دهند که  های بیوجغرافیایی نشان می(. حتی آنالیز

دنبال انتهای آخرین یخبندان  ب اطلس بهکلونیزه شدن شمال اروپا و غر

مطالعه  در تحقیقی دیگر، به هستند. های جنوب اروپا از پناهگاه احتمالاً

های دنیا و همچنین پراکنش  خاره در تمام آب روابط فیلوژنی ماهیان سه

داخته شد. نتایج نشان پر SNPهای جغرافیایی آنها با استفاده از نشانگر

های اطلس غربی، های امروزی شامل تمام جمعیتجمعیت أداد که منش

باشد که ز اقیانوس آرام شرقی میاطلس شرقی، شمال و جنوب اروپا ا

-هزار سال اخیر به 60مربوط به اواخر دوره پلیوستوسن است و طی 

(. علاوه بر کلید آرام، Mäkinen and Merilä, 2008اند ) وجود آمده

یک کلید مونوفیلتیک وجود داشت خود به دو زیرکلید اصلی تقسیم 

رد و شامل شود که یکی جنوب اروپا است که قدمت بیشتری دامی

، مدیترانه و دریای سیاه است و دیگری، Pensinsulaهای جمعیت

Trans-Atlantic باشد و از تر میهای جواناست که شامل جمعیت

و اطلس غربی  Barentsدریای سفید، بالتیک، دریای شمال، دریای 

یابی  که با استفاده از توالی ای دیگرتشکیل شده است. در مطالعه

mtDNA  یید شد که جمعیت اطلس جدیدتر بوده و أتشده است انجام

هزار سال  90-260وجود آمده است ) های اقیانوس آرام بهاز جمعیت

(. نتایج تحقیق حاضر و همچنین ایزدی Orti et al., 1994پیش( )

(Izadi, 2020) های تالاب  ا نتایج فوق مطابقت دارد و نمونهنیز ب

رگان که در یک کلید قرار دارند و های خلیج گکامارگ همراه با نمونه

بیشتری نسبت به نمونه  زیادی هم دارند در فاصله ژنتیکی قدمت تقریباً

( Trans-Atlanticخاره دریای شمال، سفید و اطلس )کلید  ماهیان سه

(، Fang et al., 2018و همکاران )فانگ قرار دارند. در مطالعه 

سوی، ایبری و مدیترانه های جنوب اروپا خود به سه کلید فرانجمعیت

خود به  Rhoneشوند که تنها یک جمعیت در رودخانه تقسیم می

های اروپا در که از سایر جمعیت دهدتنهایی کلید فرانسوی تشکیل می

هزار سال پیش شروع به متمایزشدن کرده است.  6/42تا  4/23حدود 

انه اند، بالادست رودخ که تحقیقات پیشین نیز اثبات کرده طوری به

Rhone گیرد و پناهگاه ها قرار می در فاصله ژنتیکی زیادی از سایر گروه

 ,.Mäkinen et alخاره است ) یخبندان آب شیرین برای ماهیان سه

2006; Mäkinen and Merilä, 2008 از طرف دیگر، مطالعات .)

های بیوجغرافیایی و های البرز پیچیدگی فیلوجغرافیایی در شمال کوه

های دهد و ایجاد دودمانها را مورد بحث قرار می زیستگاهاکولوژیکی 

دهد. همچنین، تأیید شده متفاوت در جنوب دریای خزر را گزارش می

عنوان پناهگاهی طی آخرین دوره یخبندان  است جنوب دریای خزر به

 ;Ahmadzadeh et al., 2013; Katouzian, 2016بوده است )

Parvizi et al., 2018.) 

گرگان و تالاب کامارگ  خاره خلیج ، جمعیت ماهیان سهدر نتیجه

یک زیر کلید مجزایی را هرچند با درجه حمایت پایین تشکیل دادند و 

های و از جمعیت های کانادا داشتند های آب ارتباط نزدیکی با جمعیت

در  جمعیتکه این دو  رودشمال اروپا متمایز بودند و حتی گمان می

تنوع ژنتیکی پایین در هر دو  .ای مشترک باشنداین دو منطقه دارای نی

 شدن اندازه یا کوچک و دلیل جریان ژنی محدود آنها تواند بهجمعیت می
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 Clavero et)ها باشد  دلیل از بین رفتن زیستگاه ثر جمعیت آنها بهؤم

al., 2009; Araguas et al., 2012) های  گونه در آب اینکه این بسا چه

ای مهاجم است که خود دلیل محکمی بر وجود تنوع ژنتیکی ایران گونه

هایی شود گونهباشد. حتی پیش بینی مییک محیط آبی می پایین در

شوند از منبع طور موفقیت آمیزی به محیط جدید کلونیزه می که به

های مثال گوپی نعنوا شوند. بهاصلی خود از نظر ژنتیکی متمایز می

(Poecilia reticulata) رغم تنوع ژنتیکی  غیربومی در استرالیا علی

 ;Lee, 2002اند )ود سازگاری خوبی پیدا کردهپایین به محیط جدید خ

Price and Sol, 2008 ،تغییرات آب و هوایی (. علاوه بر موانع رفتاری

ثیر گذارد أها تتواند بر الگوی پراکنش جمعیتشناسی می و وقایع زمین

(Avise et al., 2009; Hewitt, 2000 در پاسخ به تغییرات آب و .)

ها  تجوی شرایط مساعدتر در پناهگاههوایی، موجودات زنده در جس

 (.Parvizi et al., 2018دهند )پراکنش خود را به آن سمت تغییر می

های ماهیان  جمعیت أدر مطالعه بررسی منش توان گفتبنابراین می

ها حل روابط بین کلید COIیابی خاره خلیج گرگان به روش توالی سه

درستی شناسایی نشد.  گان هم بهجمعیت ماهیان خلیج گر أنشد و منش

طور مشابه، جمعیت آلبرتا کانادا در فاصله بسیار نزدیکی با جمعیت  به

دلیل میزان حمایت  امریکای شمالی قرار داشت اما به سواحل غربی

 ,.Rezansoff et alپایین درخت فیلوژنی منشا اصلی آن شناخته نشد )

ت ماهیان ق، این فرضیه که جمعی(. در مورد جمعیت ماهیان فو2015

خاره آلبرتا طی کلونیزه شدن طبیعی در طول آخرین دوره یخبندان  سه

توان گفت ممکن است کلونیزه شدن اند نباید رد شود و می وجود آمده هب

 Rezansoffهای آلبرتا اتفاق افتاده باشد )پس از یخبندان در رودخانه

et al., 2015 .)های وجود اینکه نشانگر باmtDNA عات برای مطال

دلیل اینکه یک لوکوس منفرد  روند اما به کار می ها به فیلوژنیک گونه

باشد که وراثت مادری دارد و هر درختی که رسم غیرقابل نوترکیب می

دهد در نتیجه  های ماده را نشان میهای جمعیتشود تنها دودمانمی

تاریخچه فیلوژنی غالب یک جمعیت را به  mtDNAممکن است 

( و Leache et al., 2016; Fang et al., 2018دهد )درستی نشان ن

ها در این تحقیق نامشخص باقی ماند. همین دلیل روابط بین کلید به

خاره خلیج گرگان و تالاب کامارگ با  نیاز است ماهیان سهبنابراین، 

سنجش قرار گیرند و حتی  مورداستفاده از سایر نشانگرهای ژنتیکی 

مستقیم  ز شرق تا غرب خزر جنوبی و مقایسهتر ا برداری گسترده ونهنم

تر تواند به روشنهای دیگر کشورها می از آب خاره آنها با ماهیان سه

های دنیا  خاره دریای خزر با کل آب شدن روابط فیلوژنی ماهیان سه

 کمک کند.

پستالکترونیکنویسنده
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با  (Gasterosteus aculeatus) خاره مقایسه ژنتیکی ماهی سه شیرنگی س.آ.

حل در خلیج گرگان )سوا( COIیابی ژن سیتوکروم اکسیداز ) استفاده از توالی

نشریه  .جنوبی دریای خزر( و تالاب کامارگ )سواحل شمالی دریای مدیترانه(

 .  8(4:) 36-45، 1399س. شناسی کاربردی دانشگاه گنبدکاوو های ماهی پژوهش

Shirangi S.A. Genetic comparison of Three-spined 

stickleback (Gasterosteus aculeatus) by using sequencing of 

Cytochrome Oxidase 1 (COI) gene in Gorgan bay (Southern 

Caspian Sea shores) and Camargue wetland (Northern 

Mediterranean Sea shores). Journal of Applied Ichthyological 
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Abstract 
Three-spined stickleback (G. aculeatus) is one the main model species which can be 

easily cultured in laboratory condition. Since it is invasive species in the Caspian Sea 

and the origin of its entrance is not clear. Furthermore, the three-spined population in 

South of France in Delta of Rhone River (Camargue wetland) is distinctive from other 

European populations especially Mediterranean population, therefore, Genetic 

comparison of three-spined stickleback between Gorgan bay (Iranian Coasts) and 

Camargue Wetland (South France Coasts) was studied by COI sequencing in this 

study. For this reason, 10 individual fish were sampled from each studied region and 

kept in Ethanol 96% until the time of experimental performance. After DNA 

extraction and PCR Reaction by one pair of Cytochrome Oxidase 1 (COI), Results of 

sequencing showed that the amplified sequence has 680 bp. The low number of 

haplotype and low haplotype diversity in both studied region dedicated the low 

genetic diversity of those populations. Level of FST as a Genetic distinction was 0.333 

which is indicated high Genetic distinction of both populations. Inspite of low Genetic 

distance (0.002) between two groups based on Kimura 2 Parameters method (K2P), 

phylogeny tree showed that the fish population of Gorgan bay and Camargue wetland 

formed a distinctive sub-clade. Even it is hypothesized that these two populations 

have mutual origin but due to low supportive degree (bootstrap) the relationship 

between clades was not solved and the origin of three-spined sticklebacks of Gorgan 

bay was not properly evaluated. 

Keywords: G. aculeatus, Caspian Sea, Camargue Wetland, Cytochrome oxidase 1, 

invasive species 
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