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 چکیده

است که اعضای آن از شرق سیبری تا غرب  Leuciscidaeهای مهم خانواده کپورماهیان سرمخروطی یکی از جنس Rutilusجنس 

های حد و وجود جمعیت های بالای ریختیهای این جنس به دلیل شباهتها و جمعیتاند. همواره شناسایی گونهاروپا پراکنده شده

های ریختی اعضای این جنس بررسی شده است اما ساز بوده است. اگر چه در مطالعات مختلف ویژگیواسط برای محققان مشکل

ی اعضای آن در جنوب دریای خزر مورد بررسی قرار نگرفته است. بنابراین به منظور بررسی وضعیت و تبارشناس یمولکول یشناسهیآرا

ی اعضای این هانمونه ژن سیتوکروم اکسیداز سی انجام شد. ای با استفاده از توالیدر جنوب دریای خزر مطالعه Rutilusاعضای 

. پس از تکثیر ژن شد یداریو آستارا خر یبندرترکمن، بندرگز، بابلسر، نور، رامسر، بندر انزل یشهرها یاز تور پره مناطق ساحل جنس

COIهای موجود در بانک ژن های حاصله و دیگر توالیبا استفاده از توالی یابی شد.، قطعه مذکور توالیNCBI های تبارشناسی درخت

با توجه به نتایج بدست آمده  و شبکه هاپلوتایپی ترسیم شد. Maximum likelihood، تخمین inference Bayesianبه روش 

و  R. rutilusهای قرار گرفتند. همچنین حضور گونه R. frisiiهای تعیین توالی شده از حوضه جنوبی دریای خزر در خوشه نمونه

R. kutum .دار در ژن با توجه به عدم تفاوت معنی در مناطق مورد بررسی تأیید نشدCOI رسد به نظر می بالا اریبس یپیتنوع فنوت و

در بین اعضای ساکن و مهاجر  یهاتیدارا بودن جمع ،یاز شور یتحمل درجات مختلف ک،یاکولوژ یتیسیاز پلاست یناشاین اختلاف 

 این جنس باشد.

  COI ی: ایران، فاصله ژنتیکی، فنوتیپ، کپورماهیان، دیکل هایواژه
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 مقدمه

درصد از فون ماهیان    15گونه معتبر در حدود  41جنس و  14با دارا بودن  Leuciscidaeخانواده کپورماهیان سر مخروطی  

شکیل می آب صادی این  یکی از جنس Rutilus(. جنس Jouladeh-Roudbar et al., 2015; 2020) دهدهای داخلی ایران را ت های اقت

های شور، لب شور و شیرین یافت     گونه معتبر بوده و اعضای آن در سراسر اوراسیا، در آب     10خانواده است که در حال حاضر دارای   

سیبری       Eschmeyer et al., 2018; Coad, 2018; Levin et al., 2017شود ) می شرق  شغال این گونه از  ستره جغرافیایی تحت ا (. گ

 (. Kottelat & Freyhof, 2007; Ketmaier et al., 2008; Levin et al., 2017کند )شروع شده و تا غرب اروپا ادامه پیدا می

ضه    شش گونه از این جنس در حو سیاه حداقل  شمال   -های دریای  سپین، آرال و اقیانوس منجمد  شده     آزوف، کا صیف  ی تو

 ;Reshetnikov et al., 2003ها اغلب در مطالعات مختلف به چالش کشتتیده شتتده و مورد بحد بوده استتت )استتت. اعتبار این گونه

Mina et al., 2006; Kottelat & Freyhof, 2007; Coad, 2018; Jouladeh-Roudbar et al., 2020 از طرفی دیگر ساختار جمعیتی .)

( هستتتند که برای anadromousهای ستتاکن و یا رود کو) )ها دارای جمعیتستتپین کاملا  پیچیده بوده و اغلب آنکا-های پونتوگونه

(. به طور سنتی جمعیت غیر Levin et al., 2017) شوندهای حوضه دریای سیاه، آزوف، آرال و کاسپین وارد میتخمریزی به رودخانه

(. اخیرا  مطالعات نسبتا  جامع و کاملی در ارتباط Levin et al., 2017; Coad, 2018)شناخته شده است  R. rutilusمهاجر به عنوان 

شناسی   با فیلوژنی مولکولی و فایلوژئوگرافی این جنس در گستره زیستی آن صورت گرفته است که نتایج قابل تأملی از وضعیت آرایه     

سیا ارائه می    ضای این جنس در اورا سه دودمان       Ketmaier et al., 2008; Levin et al., 2017دهد )اع شده  ساس نتایج ارائه  (. بر ا

صلی از جنس   ست.         Rutilusا شده ا سایی  هایی که در دریای  گروه گونه-3و  .R. frisii ،2- Rutilus rutilus s. strدودمان  -1شنا

اند. بر  و اقیانوس منجمد شمالی پراکنده شده  های سیبری  آزوف و آرال، آبهای داخلی آسیای مرکزی، رودخانه -آگنان، کاسپین، سیاه  

 .Rهای داری وجود ندارد. بنابراین گونهدستتتته ستتتوم اختلاف ژنتیکی معنی Cytbاستتتاس نتایج بدستتتت آمده از تعیین توالی ژن 

stoumboudae ،R. r. aralensis ،R. schelkovnikovi  از درجه اعتبار ساقط و مترادفRutilus rutilus .قرارگرفتند  

سون    ساس مطالعات مختلف تاکنون تاک  Rutilus caspicus (Yakovlev 1870) ،Rutilus lacustris (Pallas 1814) ،Rutilusهایبر ا

kutum Kamenskii, 1901 ،Rutilus rutilus (Linnaeus 1758) ،R. r. caspius natio kurensis Berg 1932  وR. r. caspius 

natio knipowitschi Pravdin 1927   سپین و رودخانه ست )  از دریای کا شده ا  ,Bogutskaya & Nasekaهای منتهی به آن گزارش 

2004; Kottelat & Freyhof, 2007; Coad 2018; Jouladeh-Roudbar et al., 2020 .) 

را با مشکل   هاهای متفاوتی هستند که باعد شده شناسایی و تفکیک آن    ها از لحاظ ریختی دارای ویژگیاغلب این تاکسون 

رغم اینکه (. علیBerg 1949; Abdolhay et al., 2010; Kashefi et al., 2012; Kohestan-Eskandari et al., 2014مواجه کند )

ضعیت آرایه     جمعیت شده اند اما در مورد و سی و مطالعه  سی آن   های این جنس در مطالعات مختلف از لحاظ ریختی برر ها در شنا

های نامبرده شده معتبر بوده و در  ای صورت نگرفته و مشخص نیست کدام تاکسون یا تاکسون     اسپین مطالعه حوضه جنوبی دریای ک 

ی این جنس در جنوب دریای  تبارشناس   و یشناس  هیآراشوند. لذا این مطالعه به منظور بررسی وضعیت    های جنوبی یافت میقسمت 

 هدف گذاری شد. از توالی ژن سیتوکروم اکسیداز سی کاسپین برای روشن شدن وضعیت نمایندگان آن با استفاده

  



 39 /1401 تابستان ،72، پیاپی2، شماره 35فصلنامه علمی زیست شناسی کاربردی، دوره 

 

 هامواد و روش

شامل    متفاوت یختیر یژگیوهای بالغ با نمونه 1397-1398سال   هایتحقیق در خلال سال  این انجام برایبرداری: نمونه

شت  باله شعاع  ،یخط جانب یتعداد فلس رو ش    ،یانهیس  باله شعاع  ،یپ ش ساحلی    Rutilusز جنس ا بدن،رنگ  و یخار آب از مناطق 

نمونه(، بندر   3نمونه(، محمود آباد ) 3نمونه(، رامستتر ) 3نمونه(، نور ) 1نمونه(، بابلستتر ) 2نمونه(، بندرگز ) 2شتتهرهای بندرترکمن )

سمت راست بدن    ای (. قسمتی از باله سینه  1 شکل و  1 جدول)نمونه( از صیادان تور پره خریداری شد    3نمونه( و آستارا )  3انزلی )

 درصد تثبیت و جهت انجام مطالعات مولکولی به آزمایشگاه منتقل شد.   96های خریداری شده در اتانول نمونه

 

 ستگاهیا هر در مطالعه مورد یها نمونه یختیر یها یژگیو -1 جدول

 

 بدن رنگ یآبشش خار یجانب خط یرو فلس یا نهیس باله شعاع یپشت باله شعاع دیص محل فیرد

1 
 بندرترکمن

 کرم 14 47 14 9

 یانقره 14 48 19 9 2

3 
 بندرگز

 ییطلا-یانقره 11 54 15 10

 یانقره 15 51 14 9 4

 ییطلا-یانقره 13 49 18 8 بابلسر 5

6 

 نور

 ییطلا-یانقره 14 53 19 10

 کرم 14 50 17 10 7

 کرم 12 52 14 10 8

9 

 رامسر

 کرم 11 50 15 9

 کرم 14 49 19 9 10

 یانقره 14 53 18 8 11

12 

 آباد محمود

 ییطلا-یانقره 13 58 18 10

 کرم 11 48 18 9 13

 یانقره 15 58 16 9 14

15 

 یانزل بندر

 کرم 11 46 17 9

 کرم 13 54 19 10 16

 یانقره 12 55 19 9 17

18 

 آستارا

 یانقره 12 54 15 8

 ییطلا-یانقره 14 49 14 9 19

 یانقره 12 49 15 10 20
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 -7و  یبندر انزل -6رامسر،  -5نور،  -4بابلسر،  -3بندرگز،  -2بندرترکمن،  -1 های نمونه برداری؛موقعیت جغرافیایی ایستگاه -1شکل 

 .آستارا

 

 

ستفاده از       پس از تبخیر الکل از باله: DNAاستخراج   های تثبیت شده، قسمتی از باله، در آب مقطر هموژن شد، سپس با ا

شرکت   ستخراج   BIO-RADکیت  صل کردن از کیفیت و کمیت    DNAا شد. برای اطمینان حا ستخراجی از   DNAانجام  های ا

 دقیقه استفاده شد. 45درصد به مدت  7/0های اسپکتروفتومتری و الکتروفورز افقی ژل آگارز  روش

یداز   :PCRکنش وا فت             برای تکثیر ژن ستتتیتوکروم اکستتت غازگر ر ها از آ نه  یایی نمو ندر -'FishF1-(5ستتتی میتوک

TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3')  و برگشتFishR1-(5'-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3')   

شد    ستفاده  شد که  50در حجم  PCR(. حجم واکنش  نهایی  Ward et al. 2005) ا شش میکرولیتر بافر    میکرولیتر انجام  از مقدار 

X10 ،3 ( 2میکرولیتر منیزیم کلریدMgCl( دو میکرولیتر پرایمر رفت و دو میکرولیتر پرایمر برگشت ،)یک میکرولیتر  10 ،)پیکومول

(10 mM )dNTPs ،6/0  تک پلیمراز مایی واکنش       DNAمیکرولیتر  2( و lµ u/5) میکرولیتر آنزیم  مه د نا ند. بر ای یرهزنجالگو بود

شت اولیه در      سر صورت وا سی و چهار چرخه )     94پلیمراز به  سیوس برای پنج دقیقه، به دنبال آن  سل شت  درجه  سر  94ی در ساز وا

ثانیه( و در  60درجه سلسیوس برای    72ثانیه، گسترش در   30درجه سلسیوس برای    57ثانیه، اتصال در   60درجه سلسیوس برای   

پنج میکرولیتر از  COIدقیقه بود. برای اطمینان از تکثیر موفق ناحیه  10ستتلستتیوس به مدت درجه  72نهایت، گستتترش نهایی در 

 درصد بارگذاری و سپس الکتروفورز شد و در ادامه در معرض تابش نور     1رنگ آمیزی روی ژل آگارز  Dyeهمراه با  PCRمحصول  

U.V   .قرار داده شد 

صول اطمینان از تکثیر موفق یابی: توالی صول   25و بدون آلودگی قطعه مورد نظر  پس از ح سط   PCRمیکرولیتر از مح تو

شرکت ماکروژن    سازی  شد. قطعه تکثیر     سازی و جهت توالی خالص (MacroGen, Korea)کیت خالص  شرکت ارسال  یابی به همان 

 یابی شدند.توالی  FishR1شده با استفاده از پرایمر 
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ستفاده از با استتتتفاده از   هاهاوالیوالیتتها: آنالیز داده ژن های های توالیتوالی  یکپارچکییکپارچکیعملیات عملیات . شتتتدندویرایش ویرایش   Geneious Prime 2020  افزارافزارنرمنرمبا ا

COI   با استفاده از با استفاده ازClustalW multiple alignment  در نرم افزارBioEdit v. 7.2.5 نجام شدنجام شدا (Hall 1999)های های  منظور یافتن توالیمنظور یافتن توالی  . به. به

شابه مشتتابه  سیم درختجهت ترستتیم درختم سیتبارشتتناستتی  جهت تر شنا شدهتوالی ویرایش شتتده، ، تبار ستفاده با استتتفاده   توالی ویرایش  ستجوی از جستتتجوی با ا سایر با ستتایر  NCBI جهانی جهانی در بانک در بانک  BLASTاز ج با 

شدند     این جنساین جنس  هایهایتوالیتوالی سه  شدندمقای سه  ستفاده از نرم افزار  مقای شد )  jModelTest . مدل تجزیه و تحلیل با ا (. Darriba et al. 2012انتخاب 

از روش  های تبارشناسیهای تبارشناسی  ترسیم درختترسیم درخت برای تجزیه و تحلیل پیشنهاد شد. برای    T92+Gافزار، مدل براساس نتیجه حاصله از این نرم  

inference Bayesian افزار در نرمMrBayes v. 3.2 (Huelsenbeck & Ronquist, 2001 و تکرار )میلیون نسل و برای  5Maximum 

likelihood افزار از نرمRaxML GUI v. 2.0 (Silvestro & Michalak, 2012 و )هزار تکرار استتتفاده شتتد. برای تعیین فاصتتله     5

صله  نوکلئوت ستفاده   MEGA v. 7.0افزار افزار نرمنرمدر در  K2P  از روشاز روشیدی توالی های حا ستفادها سیم  همچنین همچنین  ..(Kumar et al. 2016) شدشد   ا برای تر

ستفاده گردید )  FigTree v. 1.5افزار های بدست آمده نیز از نرم درخت (. برای تجزیه و تحلیل مرزبندی گونه ای از Rambaut 2009ا

شبکه هاپلوتاپی نیز از نرم افزار        200و تعداد  bPTPروش  شد. برای ترسیم  ستفاده  سل ا شد. گونه    v. 1.7  PopARTهزار ن ستفاده  ا

Squalius cephalus به عنوان برون گروه در نظر گرفته شد. نیز 

 

 نتایج

صحیح آن   توال نییتع جینتا پس از دریافت شرکت ماکروژن و ت ست آمد. علاوه    20جفت باز از  630ها، ی از  نمونه برای آنالیز بد

ضای این جنس از بانک جهانی   112بر این  شدند که در نتیجه از       NCBIتوالی دیگر اع شد و با توالی های فوق همردیف  ستخراج  ا

سم( و     123جفت باز،  630مجموع  شکلی )پلی مورفی شک  507جایگاه دارای چند سم( بودند.   جایگاه ثابت و فاقد چند لی )منومورفی

ی  تبارشناس   هایدرختشناسایی شد. پس از ترسیم       Parsim-informativeجایگاه به عنوان  108باز مورد بررسی   630همچنین از 

Maximum likelihood  وBayesian inference       ستند. بنابراین شابهی ه شکل م شخص گردیدکه دارای  انتخاب، اعداد   BIدرخت  م

سترپ ) BI posterior probability) نیاحتمال پس  با توجه  (. 2)شکل   دگردی درجره پیش از هر گ( حاصله  ML bootstrap( و بوت ا

 .R. rutilus ،R. lacustiris ،R. ylikiensis ،R. panosi ،R. virgo ،R. albus ،Rگونه  10های تبارشناسی،   به نتایج حاصله از درخت 

basaki ،R. aulai ،R. pigu  وR. frisii       در خوشتتته های مجزا که با میزان بالایBI  وML     تایج مرزبندی قرار گرفتند. همچنین ن

 دو گونه پیش بینی شد. R. lacustirisهای ذکر شده گونه واحد بود اما برای خوشه نیز برای تمامی خوشه bPTPای گونه

درصتتد،  8/24درصتتد، آدنین  2/30کیب باز تیمین های بررستتی شتتده نشتتان داد ترعلاوه بر این نتایج تحلیل بازهای توالی

تجزیه و مورد مورد   Rutilusهای جنس های جنس ای گونهای گونهبین گونهبین گونه  K2P  فاصله ژنتیکیفاصله ژنتیکیدرصد است. همچنین    6/25درصد و سیتوزین    5/19گوانین 

و کمترین  R. panosiو  R. albusبین دو گونه  20/3تحلیل در این مطالعه نشتتان داد که بیشتتترین میزان فاصتتله ژنتیکی به میزان 

 .Rای برای همچنین فاصتتله درون گونه (.2 جدولاستتت )  R. aulaو   R. basakiبین دو گونه  82/0میزان فاصتتله ژنتیکی به مقدار 

frisii   درصد  03/0به میزان ،R. rutilus 16/0   ،درصدR. panosi 27/0  درصد ،R. albus 25/0  وR. lacustris 20/0    درصد محاسبه

 به نمایش درآمده است. 3هاپلوتایپی ترسیم شده نیز در شکل شد. شبکه 
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های استفاده . شماره دسترسی نمونهBayesian inferenceو  Maximum likelihoodدرخت تبارشناسی ترسیم شده به روش  -2شکل 

وجود نداشتند با علامت * مشخص شده  MLدر مقابل خوشه ها درج شده است، شاخه هایی که در درخت  NCBIشده ازبانک 

 نیز به نوار خاکستری رنگ به نمایش درآمده است. bPTP یگونه ا یمرزبند جینتااست. 
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 مورد بررسی در این مطالعه.  COIهایبا استفاده از توالی Rutilusاعضای جنس  ی ترسیم شدهپیشبکه هاپلوتا -3شکل 

 

 

 

 
 دونکناریفر و بابلسر نیماباز سواحل  دشدهیص ،Rutilus frisii خزر یایدر دیسف یماه یجانب ینما -4 شکل

 

 

 
 ارس رودخانه از شده دیص ،Rutilus lacustirisکلمه  یماه یجانب ینما -5 شکل
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 COI. ژنتفاوت در بر اساس درصد  Rutilusبررسی جنس های مورد در بین گونهK2P میانگین فاصله ژنتیکی  -2 جدول

 

 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1  گونه  ردیف

1  R. frisii            

2  R. rutilus  2/28          

3  R. ylikiensis  2/81 2/59         

4  R. virgo  2/61 2/39 0/91        

5  R. panosi  2/85 2/69 1/24 1/63       

6  R. albus  3/08 2/73 1/86 1/09 2/53      

7  R. lacustris  2/47 1/24 2/77 2/57 2/81 2/94     

8  R. basaki  3/03 2/50 1/49 0/92 2/22 1/08 2/78    

9  R. aula  3/13 2/49 1/97 1/39 2/51 1/53 2/88 0/82   

10  R. pingus  2/65 2/45 2/95 2/76 3/00 3/20 2/45 3/18 3/08  

 4/70 4/81 4/81 4/20 4/78 4/60 4/73 4/40 4/27 4/24  برون گروه  11

 

 بحث و نتیجه گیری

سون     شد تاکنون تاک شاره   Rutilus caspicus (Yakovlev, 1870)، Rutilus lacustris (Pallas 1814)های همانطور که ا

Rutilus kutum Kamenskii, 1901 ،Rutilus rutilus (Linnaeus, 1758) ،R. r. caspius natio kurensis Berg, 1932 وR. r. caspius 

natio knipowitschi Pravdin, 1927      ( ست شده ا شور ایران گزارش   ;Bogutskaya & Naseka, 2004; Kottelat & Freyhof, 2007از ک

Coad, 2018; Jouladeh-Roudbar et al., 2020 های تبارشتتناستتی  (. با توجه به نتایج بدستتت آمده از ترستتیم درختML وBI   ،

صله ژنتیکی  و همچنین  bPTPای مرزبندی گونه ضه جنوبی دریای خزر اختلاف      K2Pمیانگین فا ساکن حو شان داد جمعیت های  ن

های  درصد( در بین نمونه  03/0(. گواه این مسأله فاصله درون جمعیتی بسیار اندک )   2و شکل   2)جدول  نداردداری با یکدیگر معنی

  R. lacustris(، 4)شکل  R. rutilus، R. frisii گونهاعتبار سه های تبارشناسی ترسیم شده، بررسی شده است. با توجه به نتایج درخت

شکل   ض  از( و 5) ست. همچنین تمامی نمونه  حو سپین به نظر قابل تأیید ا ضه جنوبی دریای    ه دریای کا شده از حو های تعیین توالی 

را  R. rutilusهای مورد بررسی، حضور گونه نمونهیک از اند. علاوه بر این توالی هیچقرار گرفته R. frisiiخزر با ساپورت بالا در خوشه 

 (2017)و همکاران  Levinای مشابه  برداری شده در حوضه جنوبی دریای خزر تایید نکرد. پیش از این نیز در مطالعه  در مناطق نمونه

 را تأیید نکرده بودند. Rutilusحضور گونه دیگر از جنس 

در حوضه جنوبی دریای خزر اشاره    Rutilusتنوع ریختی بالای اعضای جنس   همانطور که اشاره شد در مطالعات مختلف به  

رسد این تنوع فنوتیپی (. به نظر میAbdolhay et al., 2010; Kashefi et al., 2012; Kohestan-Eskandari et al., 2014شده است )

ست و          شوری ا سیتی اکولوژیک، تحمل درجات مختلفی از  ستی شی از پلا سیار بالا نا ساکن و مهاجر باعد    ب دارا بودن جمعیت های 
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ست   -در حوضه هایی مانند پونتو  Rutilusایجاد جمعیت های مختلف با ویژگی های متفاوت در بین اعضای جنس   سپین گردیده ا کا

(Reshetnikov et al., 2003; Bogutskaya & Naseka, 2004; Mina et al., 2006; Kottelat & Freyhof, 2007; Levin, 2017 .) 

سنجی جمعیت های جنس      سه آن با نتایج دیگر مطالعات ریخت  سی نتایج این مطالعه و مقای سوال   Rutilusپس از برر این 

ست؟ به       ضای این جنس چی سد، که علت اختلاف زیاد در ویژگی های ریختی و عدم اختلاف در ژنوم میتوکندریای اع به ذهن می ر

نظر می رسد تغییرات فنوتیپی اعضای این جنس ممکن است در خلال مراحل تکامل لاروی در آب شیرین، لب شور و یا شور اتفاق         

رخی مطالعات تغییرات ستتریع فنوتیپی در هنگام معرفی جمعیت ستتاکن آب شتتیرین به دریاچه های لب بیافتد. به عنوان مثال در ب

 ;Kozhara & Mironovsky, 1995شورگزارش شده که باعد ایجاد ویژگی های فنوتیپی مشابه جمعیت های مهاجر گردیده است )     

Kozhara, 1997; Levin 2017 سد به عن صلی نمود تغییرات فنوتیپی در جمعیت  (. یکی از مواردی که به نظر می ر وان یکی از علل ا

شد فرآیند     ساکن این جنس با ستخوان های مهاجر و یا  شا درون یساز ا ست. با توجه به  Intramembranous ossificationیی )غ ( ا

( اندام  mineralizationاینکه محیط یونی آب شتتیرین و دریا با یکدیگر کاملا  متفاوت استتت به نظر می رستتد مرفیت معدنی شتتدن )

ستخوان  های ماهیان می تواند تحت تاثیر این محیط قرار بگیرد. شک  با دریافت مواد معدنی محیطی مقدمه شدن  یا س  لیت از  یاریب

 (. Brighton & Hunt, 1991در بدن ماهیان است ) هااستخوان

باشتتتد    Rutilusبین جمعیت های    COIن یکی دیگر از مواردی که می تواند توجیه کننده عدم وجود اختلاف ژنتیکی در ژ     

ست )    شأ اکولوژیک برای جمعیت های آن ا شبکه هاپلوتایپی دو       Levin et al., 2017وجود من سیم  صله از تر (. با توجه به نتایج حا

ستتاکن دریای   دارای تعداد نستتبتا  بالای هاپلوتایب بودند. به نظر می رستتد وجود هاپلوتایب های متفاوت R. rutilusو  R. frisiiگونه 

( برای اعضای   palaeorefugiumپناهگاه )-سیاه و کاسپین می تواند به علت قرار گرفتن جغرافیای پونتوکاسپین به عنوان یک دیرینه   

شد. در مطالعات متفاوتی از این منطقه به عنوان      سایخبندان با سترش مجدد در پ این جنس برای گذر از دوران یخبندان و احتمالا  گ

ست )      یک پناهگاه شده ا سیا در دوره های متفاوت یخبندان یاد   ;Bernatchez, 2001; Kotlik et al., 2004مهم برای جانداران اورا

Culling et al., 2006; Hänfling et al., 2009; Timoshkina et al., 2009های این جنس(. از طرفی برخی گونه (R. virgo  وR. 

basakiتواند نشان دهنده کلونیزه شدن جمعیت فعلی به وسیله    وجود تعداد کم هاپلوتایب می .ب بودند( دارای تعداد اندکی هاپلوتای

 (. Levin et al., 2017باشد ) (founder effect)والدینی تحت تاثیر عواملی مانند اثر بنیانگذار 

ی مورد بررسی در جنوب دریای  مطالعه اختلاف معنی داری را در بین جمعیت هادر مجموع با توجه به نتایج حاصله از این در مجموع با توجه به نتایج حاصله از این  

به عنوان گونه معتبر در نظر گرفته شده    R. frisiiبنابراین بر اساس تقدم در نام گذاری پیشنهاد می گردد گونه بنابراین بر اساس تقدم در نام گذاری پیشنهاد می گردد گونه   کاسپین نشان نداد.   

های نامبرده شتتده به عنوان مترادف آن در نظر گرفته شتتوند. البته پپیشتتنهاد فوق بر استتاس نتایج تعیین توالی ژن و دیگر تاکستتون

های های  گردد برای بهتر مشخص شدن وضعیت آرایه شناختی اعضای این جنس از ژنگردد برای بهتر مشخص شدن وضعیت آرایه شناختی اعضای این جنس از ژن  بنابراین پیشنهاد میبنابراین پیشنهاد می ارائه شد،   COIمیتوکندریای 

 تری ارائه نمود.تری ارائه نمود.ری کاملری کاملگیگیای نیز استفاده شود تا بتوان نتیجهای نیز استفاده شود تا بتوان نتیجههستههسته
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Abstract 

Rutilus is one of the most important genera of the Leuciscidae family, whose members are 

distributed from Eastern Siberia to Western Europe. Due to the similarity of morphologic 

characters and the existence of intermediate populations, it has always been difficult for researchers 

to identify the species and populations of this genus. Although several studies have been conducted 

based on morphological characters of members of this genus, the molecular systematics and 

phylogeny of Rutilus in the southern Caspian Sea have not been studied. A study was performed 

by using the COI gene sequence to investigate the status of Rutilus members in the southern 

Caspian Sea. Samples of members of this genus were purchased from the beaches of Bandar-e-

Turkmen, Bandar-e-Gaz, Babolsar, Nour, Ramsar, Bandar-e-Anzali, and Astara. After amplifying 

the COI gene, the fragment was sequenced. Using the sequence results and other sequences in the 

NCBI gene bank, phylogeny trees were plotted by the Bayesian inference method, Maximum 

likelihood estimation, and haplotype network. The sequenced specimens from the southern basin 

of the Caspian Sea were placed in the R. frisii clade. Also, the presence of R. rutilus and R. kutum 

species in the studied areas was not confirmed. Due to the insignificant difference in COI gene and 

phenotypic diversity, it seems the differences are due to ecological plasticity, tolerance to salted 

waters coupled with degrees of salinity, and having resident and migratory populations among 

members of this genus. 
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