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 هچکید
باشند شکم پایان بزرگترین رده این شاخه می .بی مهرگان محسوب می شونداز ای دومین شاخه تنان از نظر تنوع گونهنرم

 نهیشیتنان پگسترده از نرم یرده نیا یلوژنیو ف یمولکول ییشناسا وجود با این ،فارس دارند جیدر خل یاپراکنش گسترده که
منظقه جزر و مدی  در یانپاشکم یلوژنیف یزو آنال یمولکول ییشناسااین مطالعه با هدف  منطقه ندارد. نیدر ا یچندان طولان

بدین منظور پنج نمونه شکم پا جمع آوری شد. پس از نمونه برداری ویژگی های مورفولوژیک هر انجام گرفت.  خارگ یرهجز
تکثیر و  COIنمونه ها با استفاده از کیت، استخراج و قطعه ژنی میتوکندریائی  DNAنمونه ثبت گردید. سپس در آزمایشگاه 

ها بیشترین شباهت را با دو توالی از خانواده ن توالیفیلوژنی نشان داد که ای توالی یابی شد. شناسایی مولکولی و آنالیز
Planaxidae های مولکولی می تواند که بررسی گرفت نتیجه چنین های این مطالعه می تواندر خلیج فارس دارند. از یافته

 روش بسیار جدید و قدرتمندی برای شناسایی و دسته بندی موجودات باشد.
 

 ، آنالیز فیلوژنیCOI، جزیره خارگ، Planaxis sulcatusشکم پایان،  واژه های کلیدی:
 

 مقدمه
ست که تنها از  یمهن یایدر یکفارس  یجخل سته ا ب

. آزاد در ارتباط استتت یهرمز با آب ها یکتنگه بار یقطر
 یمهن یایدر ینا یبالا یاربس یدما و شور ینوسانات فصل
آن را خاص و منحصتتر به فرد  یکاکولوژ یطبستتته شتترا

موجودات زنده را در  یاتکه ح یسخت یطکرده است، شرا
 یآب ی یکرهپ ینا یستتتیبر تنوع زو  آن دشتتوار ستتاخته

تنوع  یمطالعه رو یتامر اهم ینگذارده استتتت. هم یرتاث
 یانپاشتتکم. (1) کند یمنطقه را دوچندان م ینا یستتتیز

 یکنل ،فتتارس دارنتتد یجدر خل یپراکنش گستتتترده ا
رده گستتترده از نرم  ینا یلوژنیو ف یمولکول ییشتتناستتا

نان به منطقه ندارد.  یندر ا یچندان طولان یشتتتینهپ ،ت
شکم یژهو سایی  ستر و  یانپاشنا ضور در ب که به علت ح

 یتوانند به عنوان شاخص یمکان م ییرقدرت اندک در تغ
های انستتان بر  یتمخرب فعال یرثأت یینمهم به منظور تع

هر  یشتتک شتتناستتایی گونه ها یستتواحب به کار روند. ب
آن ها انجام  یاست که رو یمطالعات یتمام ساسمنطقه ا

فت. جز هد گر  یجخل یرانیا یراز جزا یکیخارگ  یرهخوا
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می  کیلومتری شتتتمار یربی بوشتتتهر ۷6 واقع در فارس
شتتناستتایی  ینهدر زم یمطالعه ا یناز ا یشکه پ باشتتد
ست. ینا در یانپاشکم در مطالعه  منطقه صورت نگرفته ا

جهت انجام مطالعه فیلوژنیک  COIحاضتتتر از قطعه ژنی 
امروز توالی این ژن به عنوان یک نشتتانگر  استتتفاده شتتد.

 (.5) ژنتیکی مورد استفاده قرار می گیرد
 

 ها روشمواد و 

از پنج ایستگاه  1395 بهار در پنج نمونه از شکم پایان
ایستگاه مشخصات در جزیره خارگ جمع آوری گردید. 

نمونه نشان داده شده است.  1 های نمونه برداری در جدور
برداری در ایستگاه های مورد نظر بر اساس جدور جزر و 

نمونه ها  مد منطقه و در زمان جزر و مد کامب انجام شد.
درجه منجمد  -18دمای آوری در بلا فاصله پس از جمع 

و به آزمایشگاه منتقب شد. شناسائی مورفولوژیک نمونه ها 
 ( انجام شد.2تنان خلیج فارس )با استفاده از اطلس نرم

 
 .خارگ رهیجز یمد و جزر نیب هیناح در یبردار نمونه ستگاهیا 5 مختصات - 1 جدور

عرض 
 (oN)جغرافیایی

 شماره ایستگاه نام ایستگاه (oEطور جغرافیایی)

29 ̊16.383’ N 50 ̊1۷.292’ E 1 پلاژ کارمندی 
29 ̊15.485’ N 50 ̊1۷.504’ E 2 جاده ارتیک 

29 ̊15.196’ N 50 ̊1۷.۷10’ E 3 جاده سنتافی 
29 ̊14.526’ N 50 ̊1۷.۷55’ E 4 اسکله دایبو 
29 ̊14.301’ N 50 ̊19.5۷9’ E 5 پارک فرفره 

با  DNAجهت انجام مطالعات مولکولی، استخراج  
 سپس انجام گرفت. DNAاستفاده از کیت استخراج 

با استفاده از پرایمر  (PCR) پلیمراز ای زنجیره واکنش
 انجام COI ژنی قطعه تکثیر جهتFolmer (6 )جهانی 
 مرحله: شامب نظر مورد واکنش برای حرارتی رنامهب. گرفت

 2 مدت به سلسیوس درجه 95: اولیه سازی واسرشته
 به سلسیوس درجه 95: سازی واسرشته مرحله و دقیقه
 به سلسیوس درجه40: الحاق ی مرحله دقیقه، 1 مدت
 به گراد سانتی درجه ۷2: بسط ی مرحله ثانیه، 40 مدت
 درجه ۷2: نهائی بسط ی مرحله نهایتا   و ثانیه 40 مدت
 چرخه 35 ها چرخه تعداد و دقیقه 5 مدت به گراد سانتی

 آگارز ژر روی شده تکثیر محصولات. شد گرفته نظر در
 ها ژر تصاویر ثبت از پس. شدند الکتروفورز درصد 5/1

 کیفیت و ، اندازهGel Documantation دستگاه توسط
 مناسب PCR محصولات نهایتا . گردید مشخص ها نمونه
 ارسار جنوبی کره ماکروژن شرکت به یابی توالی جهت
توالی های به دست آمده مورد آنالیز فیلوژنی قرار شدند. 

این کار ابتدا توالی های به دست آمده با  برایگرفتند. 
 همردیفبا یکدیگر  Clustal W (۷)استفاده از نرم افزار 

رم افزار نبا استفاده از . جهت شناسائی، نمونه ها شدند

 BLAST  (Basic Local Alignment Searchآنلاین 

Toolسپس با استفاده از توالی ه ( مورد بررسی قرار گرفت
های مطالعه حاضر و توالی های ثبت شده از خانواده 

Planaxidae  در بانک ژن جهانی به عنوان توالی های
آنالیز (.  1مرجع، درخت فیلوژنی ترسیم شد )شکب

با استفاده پس از تشکیب ماتریس دادها، توالی ها فیلوژنی 
( و maximum likelihood)از روش های حداکثر احتمار 

و روش ( maximum parsimonyحداکثر پارسیمونی )
Bayesian   .پیش از انجام آنالیزهای انجام شدML  و
Bayesian  برنامه  3/2با استفاده از نسخهMrModeltest 

 AIC (Akaike  و بر اساس معیار اطلاعاتی (8)

Information Criterion مدر های مناسب برای داده )
. طبق این آزمون مدر (8) های مورد نظر، انتخاب شدند

HKY = Hasegawa-Kishino-Yano   (9) انتخاب شد .
برای داده های به دست آمده همراه  ML و MP آنالیزهای

انجام  MEGA6 با توالی مرجع با استفاده از نرم افزار 
در  1000این روش تعداد بوت استراپ  . در(10) گرفت

 MrBayesبا نرم افزار   Bayesianآنالیز  .نظر گرفته شد
انجام شد. تمام درخت های ترسیم  (11) 2/3نسخه ی 

شده طی آنالیزهای فیلوژنی با استفاده از نرم افزار 
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Tree View   درخت فیلوژنی  (.12)قابب مشاهده بود
توالی دیگری نیز با استفاده از توالی های مطالعه حاضر و 

-های ثبت شده ی برخی دیگر از خانواده های رده شکم
روش ژن جهانی ترسیم شد. این درخت با پایان در بانک 

( و با استفاده از maximum likelihood)حداکثر احتمار 
ترسیم شد و تعداد بوت استراپ    MEGA6 (10) نرم افزار 
 .(2)شکب  در نظر گرفته شد 1000

 
 نتایج

 مورفولوژیک ویژگی های
پنج نمونه مطالعه حاضر بر اساس ویژگی های 

شباهت دارند.  Planaxis sulcatusمورفولوژیک به گونه 
 آن رنگ و متر میلی 28 تا 18 حدود در گونه این اندازه

 های پیچ و دار دندانه خارجی لب. بود سیاه خاکستری
 مخطط دهانه داخب و هداشت مارپیچی نوارهای با همراه
 گونه این در. بود ناف بدون و مخروطی ضخیم، صدف بود،
 ای برجسته مارپیچی نوارهای و هبود بزرگ بدنی پیچ

 پیچه ایلب. داد می تشکیب را صدف سطح تزئینات
 یا قهوه تا اریوانی و شفاف دهانه درون. بود شده فرسوده
 خاکستری مارپیچی نوارهای دارای صدف سطح و بود رنگ
 ودهت آهیانه ناحیه در. بود قرمز به مایب خاکستری با تیره

 و شاخی آن درپوش. داشت قرار برجسته و ضخیم آهکی
 . بود ای رشته صدف خارجی لایه و رنگ ای قهوه

 

 آنالیز فیلوژنی
 ای زنجیره واکنش طی COIژنی  قطعتته تکثیر از

شد. پس از توالی  اصبح bp ۷10طور با باندهائی پلیمراز
به دستتت آمده، این توالی ها با  PCRیابی پنج محصتتور 

کدیگر  هانی هم ی نک ژن ج با های مرجع در  با توالی  و 
ردیف  شدند. هم ردیفی این توالی ها نشان داد که قطعه 

عه شتتتتده ) COIژنی  طال نه م  ,GAS1در هر پنج نمو

GAS2, GAS3, GAS4, GAS5با یکدیگر با  (   یتوال و 
شده از LC167817و   LC060527 یها خانواده  گزارش 

Planaxidae شابه فارس  یجدر خل ستم (. کلاد شکب ) ا
با کلاد   عه   Planaxisحاصتتتب از نمونه های این مطال

sulcatus  رابطه خواهری داشته و هر دو کلاد ذکر شده با
، اعتبار حداکثر پارستتتیمونی  99اعتبار حداکثر احتمار %

سین % %100 شدند. 100و احتمار پ شتیبانی  سیم  پ تر
درخت فیلوژنی حاصتتتب از توالی های مطالعه حاضتتتر و 

خانواده بت شتتتده برخی دیگر از  های ث های رده توالی 
نی نیز انجام شتتتد که نمونه پایان در بانک ژن جهاشتتتکم

یک کلاد کاملا  مجزا را تشکیب Planaxidae های خانواده 
شد. این  83می دهند که این کلاد با اعتبار % شتیبانی  پ

اعتبار بالا نشان می دهد که این خانواده از لحاظ ژنتیکی 
ست و  شده ا سایر خانواده های این رده تفکیک  کاملا  از 

ن مان ها  خانواده  خانواده با برخی  طه  Cerithiidaeد  راب
 (.شکب خواهری دارد )

 
 یها گونه نام و رنگ پر صورت به حاضر مطالعه یها نمونه نام.  COI یژن قطعه از Maximum Likelihood  درخت -1شکب 
 حداکثر استراپ بوت یدرصدها. است دهیگرد مشخص یژن بانک در ها آن مسلسب شماره با همراه کیتالیا صورت به کنترر
شد داده نشان ها گره ریز ای یرواحتمار پسین  /درخت 1000 از یمونیپارس حداکثر /درخت 1000 از احتمار
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 یها گونه نام و رنگ پر صورت به حاضر مطالعه یها نمونه نام.  COI یژن قطعه از Maximum Likelihood  درخت -2شکب 
 حداکثر استراپ بوت یدرصدها. است دهیگرد مشخص یژن بانک در ها آن مسلسب شماره با همراه کیتالیا صورت به کنترر

 .شد داده نشان ها گره ریز ای یرو درخت 1000 از احتمار
 

 بحث
پایان در ایران بر ایلب مطالعات شتتناستتایی شتتکم

ولی اساس بررسی های مورفولوژیک صورت گرفته است، 
امروزه بررستتی های مولکولی و فیلوژنیک در شتتناستتایی 

شکم پایان و یافتن ارتباط تکاملی خانواده ها و گونه های 
 COI. ژن میتوکندریایی (13) استتتت هیافت توستتتعهآنها 

سزایی  امروز توالی دارد.  در مطالعات فیلوژنیککاربرد به 
سترده ای به عنوان یک طوراین ژن به  شانگر گ ژنتیکی  ن

 مورد استفاده قرار می گیرد. 
( تحقیقی بتته منظور 1394ایزدیتتان و همکتتاران )

شتتمالی  در ستتواحب Neritaجنس  شتتناستتایی گونه های
جام فارس ان ها خلیج  نه  ند. نمو ناستتتایی  داد مورد شتتت

یک فت و مولکولی مورفولوژ توالی  6در مجموع . قرار گر
 هاتوالی این که آمد به دستتت Neritaگونه  3متعلق به 

 گزارش خلیج فارس شتتتمالی منطقه از بار اولین برای

صب . نتایجگردید سایی از حا سه  2مولکولی  شنا گونه از 
گونه با شتتناستتایی مورفولوژیک مطابق بود، ولی در یک 

شاهده آنها میان گونه تفاوتهایی سه این (3) شد م . مقای
شان می  ضر ن شده در تحقیق حا مطالعه با مطالعه انجام 

شه سایی  دهد که همی شنا سایی مورفولوژیک و  شنا بین 
مولکولی مطابقت کامب وجود ندارد و بررستتی مولکولی و 
فیلوژنی بعد جدیدی در شتتناستتایی و قرابت گونه ها ارائه 

  .می دهد
عه دیگری توستتتط  طال یاندر م کاران،  ایزد و هم

 خانواده گونه های موفولوژیک و مولکولی شتتتناستتتایی

Cerithiidae شتتمار خلیج فارس  صتتخره ای ستتواحب در
 Cerithium گونه دو که داد نشتتان نتایج. صتتورت گرفت

scabridum و Cerithium caeruleum از نتتظتتر کتته 

 ازنظر مولکولی می باشتتتند، مجزا گونه دو مورفولوژیک

 .(4) هستند هم به شبیه بسیار
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مده در این تحقیق در مورد  بدستتتت آ های  توالی 
بار در  Planaxidaeخانواده  فارس و برای اولین  خلیج 

 جزیره خارگ گزارش شد.
ناستتتائی های در این مطالعه بر خلاف آنچه از شتتت

 GAS1،GAS2نمونه های  مورفولوژیک به دستتتت آمد،

،GAS3،GAS4 وGAS5  تیکی بتته گونتته لحتتاظ ژن از 
Planaxis sulcatus  بلکه کلاد حاصب از  شباهت نداشته

رابطه  Planaxis sulcatusنمونه های این مطالعه با کلاد  
شت سی های . به طورخواهری دا  در شده انجام کلی برر

 پژوهش های مختلف نشتتان در گونه های مختلف مورد

مورفولوژیک  شتتناستتایی های موارد اکثر در که داده اند
شته در شده انجام سان مولکولی مطالعات نتایج با گذ  یک

ستند شاهده بین آنها اختلافاتی نیز مواردی در ولی، ه  م

 همزمان بررستتی مطالعه لزوم نشتتان دهنده که شتتودمی
می باشتتتد، همچنان که در  مورفولوژیک و مولکولی های

رو می  از این مطالعه حاضتتر این تفاوت مشتتهود استتت.
که بررستتی های مولکولی روش  گرفت نتیجه چنین توان

بوده و  جانورانشتتناستتایی و دستتته بندی برای  کارآمدی
همزمان و در کنار بررسی های مورفولوژیک مورد بایستی 

برای بررسی های فیلوژنیک همچنین استفاده قرار گیرند. 
مولکولی از ژن های متفاوتی استتتتفاده می شتتتود، که با 
نتایج حاصتتب شتتده از این مطالعه می توان چنین نتیجه 

شانگرمی تواند  COIگیری کرد که ژن  سبی جهت  ن منا
 بررسی های فیلوژنیک مولکولی باشد.
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