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 Neogastropoda    های کلادبررسی فیلوژنی و زمان اشتقاق گونه

 های خلیج فارسدر آب
 

 

 گروه بیولوژی دریا، دانشکده علوم دریایی و اقیانوسی، دانشگاه علوم و فنون دریاایی ررمشاهر  : منا ایزدیان ،

 93135-99111 : صندوق پستی

 گروه بیولوژی دریا، دانشکده علوم دریایی و اقیانوسی، دانشگاه علاوم و فناون دریاایی    : *حسین ذوالقرنین

 93135-99111 : صندوق پستی، ررمشهر

 گروه بیولوژی دریا، دانشکده علوم دریایی و اقیانوسی، دانشگاه علوم و فنون دریاایی   :سیدمحمدباقر نبوی

 93135-99111 : صندوق پستی، ررمشهر

 گروه بیولوژی دریا، دانشکده علوم و فناون دریاایی، دانشاگاه دزاد اساومی واهاد  هاران        :اردلانآریا اشجع

 11831-33133 صندوق پستی:، شمال

 زیستی، دانشگاه دزاد اسومی واهدشناسی، دانشکده علومگروه زیست :کلرودیسیاهسیامک یوسفی 

 پیشوا -ورامین
 

 1319 فروردین اریخ پذیرش:            1313 دی اریخ دریافت: 

 چکیده

هاایی از ایا    باشد. خااوااده پایان میاز رده شکم Caenogastropodaهای زیررده یکی از راسته Neogastropodaکلاد 

ها ها و ویز تخمی  زمان اشتقاق آنفیلاژوی آنهای های جنابی ایران حضار دارود که در ای  بررسی برای اولی  بار به مقایسهکلاد در آب

ها وماوه DNAفارس صارت گرفت. ای خلیجدر سااحل صخره 2939و  2931های برداری در سالپرداخته شد. به ای  منظار وماوه

 ساسس   تکثیار و  S rRNA21( و COI) Iسایتاکرو  اکسایداز   Iپس از شناسایی مارفالاژیک، استخراج شد، قطعه ژوای زیار واحاد    

 Maximumهاای فیلااژوی   آوالیزهای فیلاژوی اوجاا  شاد و درخات    BEASTو  PAUPافزارهاییابی گردید. با استفاده از ور تاالی

Parsimony  وBayesian  تاالی  7رسم گردید. در مجماع تعدادCOI  تاالی  9وS21  دست آمد که به گاوه از ای  کلاد 4متعلق به

حاضر در  Neogastropodaشاود. وتایج وشان داد که اعضاء کلاد فارس گزارش میبار از منطقه شمالی خلیجها برای اولی  ای  تاالی

در ایا  مطالعاه در    Neogastropodaکه قدمت ویای مشترک کالاد  طاریبه ،اوداشتقاق یافته 2خلیج فارس، در اواسط دوران ائاس 

  .را یک کلاد ماوافیلتیک معرفی کرد Neogastropodaها کلاد رسیچنی  برمیلیان سال پیش تخمی  زده شد. هم 47حدود 
 

  فارس، فیلوژنی، اشتقاق، خلیجI، سیتوکروم اکسیداز Neogastropoda کلمات کلیدی:

                                                           
Eocene 1 
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 مقدمه
پایان دریایی خلیج فارس بسیار متنوع و های شکمگونه       

فراوانند و منبع غذایی مهمی را برای زنجیره بعدی مصرف 

های گروه . یکی از(Al-Khayat، 8002) اندآورده وجودبه کنندگان

باشد که می Neogastropodaپایان در خلیج فارس مهم شکم

 Columbellidae و Nassariidae، Muricidae هایخانواده از اعضایی

 شوند.ها مشاهده میمتعلق به این کلاد، در این آب

Neogastropod ها معمولاً با سیفون ورودی طویلی که دارند

چنین ساختار سیفونی بر روی پایه یص هستند. همقابل تشخ

 Neogastropodaگرفته است. تقریباً تمامی اعضا کلاد  قرار صدف

 ها در دریاهای گرمسیری زندگی دریازی هستند. اکثر آن

سیفون  .خوارندای لاشهها شکارچی و عدهکنند و اغلب آنمی

خوردگی ای قابل ارتجاع است که از یک چینها لولهدراز آن

جبه شکل گرفته و برای مکش آب به داخل حفره جبه استفاده 

. این جانداران تنها یک (8002و همکاران،  Cunha) شودمی

های آبششی دار دارند. رشتهدندانه دهلیز، یک کلیه و یک آبشش

اند. رادولا تنها بر روی یک سمت از محور مرکزی گسترش یافته

، Barnes) باشدمی ردیف عرضی هر روی تنها دارای دو دندانک بر

1228.) 

Rocroi (8002 )و  Bouchetبندی که توسط در رده       

منتشر شد، مفهوم کلاد مورد استفاده قرار گرفت که حاصل 

های بندیباشد. برخلاف اکثر ردهمی اخیر فیلوژنتیکی هایبررسی

 های ریختی انجام شده بودپایان که براساس ویژگیپیشین شکم

های تاکسونومیک مانند راسته، فوق راسته و زیرراسته و از مرتبه

 "بندی طبیعیگروه"این زمینه، مفهوم کلاد،  در ،شداستفاده می

 statistical cluster) ایخوشه آماری هایبراساس تحلیل جانداران

analysis) باشد. در روش تاکسونومی میBouchet  وRocroi 

خانواده استفاده ای بین رده و فوقلفظ کلاد برای مرتبه( 8002)

 شود.می

 

 هاشمواد و رو

از  1929و  1928های سال برداری طینمونه :بردارینمونه       

حداکثر فارس در زمان ای سواحل شمالی خلیجبسترهای صخره

برداری در های نمونهجزر انجام گرفت که مشخصات ایستگاه

نشان  1 برداری در شکلهای نمونهموقعیت ایستگاه و 1جدول 

 از آن درصد فیکس شد. 22ها در اتانول داده شده است. نمونه

باشد و این های دارای اپرکولوم میجایی که صدف در این گونه

شود، های درونی میالکل به بافتدرپوش مانع از رسیدن کامل 

خوبی نفوذ کند و ها جداسازی شد تا الکل بهاپرکولوم نمونه

. (Layton ،8018) طور کامل فیکس شوندهای داخلی بهبافت

های فیکس شده به آزمایشگاه دپارتمان در نهایت نمونه

در کشور نیوزیلند انتقال  OTAGOجانورشناسی در دانشگاه 

 یافتند. 

 

 برداریهای نمونهنام و مشخصات ایستگاه :1جدول

 ردیف نام ایستگاه شهر استان طول جغرافیایی عرض جغرافیایی

 1 نیروهوایی بوشهر بوشهر 20°20ʹ66ʺ 29°82ʹ22ʺ

 8 اسکله بوشهر بوشهر 28°20ʹ11ʺ 23°82ʹ93ʺ

 9 تیو بوشهر بوشهر 28°20ʹ22ʺ 22°82ʹ19ʺ

 1 بندر رستمی تنگستان بوشهر 00°21ʹ21ʺ 26°82ʹ66ʺ

 2 اولی جنوبی دیر بوشهر 20°21ʹ11ʺ 29°83ʹ99ʺ

 6 نایبند عسلویه بوشهر 63°28ʹ11ʺ 18°83ʹ08ʺ

 3 مقام بندر لنگه هرمزگان 12°29ʹ01ʺ 22°86ʹ86ʺ

 2 بستانه بندر لنگه هرمزگان 22°28ʹ92ʺ 18°83ʹ11ʺ

 2 قشم  قشم هرمزگان 18°26ʹ32ʺ 29°86ʹ06ʺ

 10 ساحل سیمرغ قشم هرمزگان 16°26ʹ93ʺ 21°86ʹ18ʺ

 11 شیب دراز قشم هرمزگان 22°22ʹ26ʺ 11°86ʹ11ʺ

      

انتقال به آزمایشگاه  از پس هانمونه :مورفولوژیک شناسایی       

 کلیدهای با استفاده از و شدند بررسی مورفولوژیک شناسایی جهت

، Sea Shells of Eastern Arabia  (Bosch:شامل شناسایی

1222)،Sea Shore of Kuwait Persian Gulf  

https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_analysis
https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_analysis
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(Jones ،1226) ،Encyclopedia of Marine Gastropods 

(Robin ،8002 )زادهحسین) فارسخلیج تناننرم اطلس و 

 .شدند شناسایی تاحدگونه (1932 همکاران، و صحافی

 

 
 برداریهای نمونه: موقعیت ایستگاه1شکل 

 

ها، پس از شناسایی مورفولوژیک نمونه: مطالعات مولکولی       

انجام شد. پس از  Chelexبا استفاده از پودر  DNAاستخراج

وسیله الکتروفورز و استخراج شده به DNAارزیابی کمی و کیفی 

انجام  S rRNA16و COIاسپکتروفوتومتر، تکثیر قطعه ژنی 

( جهت 1994) Folmerگرفت. به این منظور از پرایمر جهانی 

( برای تکثیر 1991) Palumbiو از پرایمر  COIتکثیر قطعه ژنی 

، یک میکرولیتر PCRاستفاده شد. جهت تهیه محلول  S16ژن 

استخراجی، یک میکرولیتر از هر یک از  DNAانوگرم( از ن 10)

مولار(، میلی 10) dNTPمیکرولیتر  2/0پیکومول(،  10پرایمرها )

میکرولیتر بافر  2/8(، u/μ2پلیمراز ) Taqمیکرولیتر آنزیم  9/0

(X10 )PCR  2و یک میکرولیترMgCl(20 استفاده میلی )مولار

میکرولیتر رسانده  82ه شد که در نهایت حجم آن با آب مقطر ب

ها از . در مواردی که نمونه(Møller  ،8006و  McPherson) شد

کیفیت مناسبی برخوردار نبودند، از روش و مواد دیگری در 

طور مثال برای رفع ای پلیمراز استفاده شد. بهواکنش زنجیره

تنان های نرم، که در تکثیر ژنBSAها از عمل محدودکننده

سازی قرار مورد خالص PCRکاربرد دارد، استفاده شد. محصول 

 ارسال شد. OTAGOگرفت و جهت توالی یابی در دانشگاه 

به این منظور ابتدا : هاها در پایگاه دادهثبت توالی       

شد و با توجه به میزان  NCBI1 ،BLAST8ها در سایت توالی

چنین رسم ها و همنهای نزدیک به آفاصله ژنتیکی از توالی

ها گردید. در ابتدا قالب درخت در این سایت اقدام به ثبت نمونه

9خواندن
 CLC Sequenceافزاردست آمده، توسط نرمبه هایتوالی 

Viewer v6.5.4  (Knudsen  ،8018و همکاران)تعیین شد.  1

 NCBIها در پایگاه داده توالی DDBJ2سپس از طریق سایت 

خوانا و S16توالی  9و  COIتوالی  3ثبت گردید. در مجموع 

 از بار نخستین برای هادست آمد که این توالیقابل تحلیل به

است. مراحل ثبت چهار مورد از شده گزارش فارسخلیج منطقه

 به پایان رسیده و با جهانی ژن ها تاکنون در بانکاین توالی

6دسترسی هایشماره
 LC060521، LC029913.1، LC027607.1 

 مشاهده قابل www.ncbi.nih.gov درسایت LC060622و 

 هستند.

 هایروش استفاده از با آنالیز فیلوژنی: فیلوژنی درخت رسم       

Maximum Parsimony  وBayesian  انجام شد. پیش از انجام

                                                           
1NCBI=National Center for Biotechnology Information 
2Basic Local Alignment Search Tool 
3Fram 
4 www.clcbio.com 
5DDBJ=DNA Data Bank of Japan 
6Accession number 

http://www.ncbi.nih.gov/
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 MrModeltest v2.3، با استفاده از برنامه BIو  MPآنالیزهای

(Nylander ،8001)  و براساس معیار اطلاعاتیAIC (Akaike 

Information Criterion) و AICc های داده مناسب برای هایمدل

. طبق این آزمون (Nylander ،8001) مورد نظر، انتخاب شدند

های برای داده( 1220و همکاران،  Rodriguez) GTR+I+G مدل

 این پژوهش انتخاب شد. 

افزارهای فیلوژنی به ها جهت استفاده در نرمکلیه توالی       

های ها به همراه توالیبرای داده MPدرآمد. آنالیز  Nexusفرمت 

، 4b10 (Swofford نسخه 1PAUPافزار مرجع با استفاده از نرم

 برای رسمافزار تخصصی افزار که نرمانجام گرفت. این نرم (8009

افزاری برای رسم است، پرکاربردترین بسته نرم MP هایدرخت

برای انجام (. Swofford ،8009)باشد های تکاملی میدرخت

سازی آنالیزها از الگوریتم مبادله شاخه به شاخه روش دونیمه

( TBR=Tree-Bisection-Reconnectionدرخت و اتصال مجدد )

( استفاده شد که heuristic searchو روش جستجوی اکتشافی )

کند. توالی اضافی را نیز بررسی می 100صورت تصادفی به

 تکرار بوت استرپ بررسی شدند. 1000با  MPکلادهای 

 (8018 همکاران، و Drummond) BEAST v1.8.2 افزارنرم از       

 برای 8(TMRCA) مشترک نیای جدیدترین زمان تخمین برای

 افزارنرم این .شد استفاده فیلوژنی هایدرخت در موردنظر هایهوگر

 است قادر و دهدمی انجام را  Bayesian MCMCآنالیز چنینهم

 که دهد انجام زمانهم طوربه را واگرایی زمان تعیین و درخت رسم

و  MrBayes (Ronquist افزارنرم به نسبت افزارنرم این مزیت

Huelsenbeck ،8009) باشدمی (Sotelo 8002 همکاران، و) .

جهت تنظیم ساعت مولکولی، پس از بررسی منابع موجود، از 

درصد در میلیون سال در این  8/1تا  92/0 9نرخ جایگزینی

 90 برای . آنالیز(8002همکاران،  و Donald) شد آنالیزها استفاده

 انجام شد. گیرینمونه مرحله 1000 هر در و اجرا میلیون نسل

 

     نتایج

ها پس از شناسایی مورفولوژیک، مشخص شد که نمونه       

، Thais savignyi، Mitrellablandaمتعلق به چهار گونه 

Nassariuspersicus و sp.  Hexaplex ها هستند که تصاویر آن

 آمده است. 8در شکل 

                                                           
1 Phylogenetic Analysis Using Parsimony 
2 Time to the Most Recent Common Ancestor (TMRCA) 
3Substitutional Rates 

 خوانا و قابل تحلیل  S16توالی  9و  COIتوالی  3در مجموع 

 خلیج منطقه از بار نخستین برای هادست آمد که این توالیبه

ها است. مراحل ثبت چهار مورد از این توالی شده گزارش فارس

 هایشماره به پایان رسیده و با جهانی ژن تاکنون در بانک

و  LC060521 ،LC029913.1 ،LC027607.1 1دسترسی

LC060622 سایت در www.ncbi.nih.gov هستند. مشاهده قابل 

دست آمده و به COIتوالی  3درخت فیلوژنی رسم شده از        

 HoSp4های های گزارش شده پیشین نشان داد که نمونهتوالی

شناسایی شده  Thalessasavignyiعنوان گونه که به BuAu36و 

بودند، با توالی این گونه از امارات متحده عربی مطابقت زیادی 

قرار گرفتن در کلادی با ارزش بوت استرپ داشته و با 

100=MP  مطالعات مورفولوژیک را تایید  1و احتمال پسین

از نظر مورفولوژیک در حد  HoAu1کردند. از سوی دیگر نمونه 

اما تنها یک گونه از این  ،شناسایی شده بود Hexaplexجنس 

جنس در بانک ژن وجود داشت که تفاوت زیادی را با گونه مورد 

 ،Chicoreusهای مختلف جنس ر نشان داد. این نمونه با گونهنظ
  Muricidaeمتعلق به خانواده  Hexaplexکه همانند جنس 

و احتمال  MP=62باشد، در یک کلاد با ارزش بوت استرپ می

ترین شباهت را با گونه که بیشقرار گرفت. اما با آن 1پسین 

Chicoreusramosus های یک از گونهاز هند نشان داد، با هیچ

 این جنس نیز مطابقت کافی نداشت. 

، HoWi20های های فیلوژنی در مورد نمونهبررسی       

HoWi22  وBuAu30  که هر سه از نظر مورفولوژیک به عنوان

هایی بین شناسایی شده بودند، تفاوت Nassariuspersicusگونه 

ترتیب که  های استان هرمزگان و بوشهر نشان داد. به ایننمونه

با شباهت زیاد  HoWi22و  HoWi20دو نمونه استان هرمزگان، 

های جنس به یکدیگر تفاوت بسیار زیادی با تمامی گونه

Nassarius ها گروه نشان دادند و حتی با هیچ یک از آن

از بوشهر  BuAu30که نمونه حالیمونوفیلتیک تشکیل ندادند. در

گروه مونوفیلتیک تشکیل  از چین Nassariussufflatusبا گونه 

 های این جنس یک کلاد تشکیلچنین با سایر گونهداد و هم

در  Nassariuspersicus گونه از توالی هیچ است ذکر شایان داد.

 بانک ژن جهت مقایسه وجود نداشت.

که در بررسی مورفولوژیک گونه  BuAu46نمونه        

Mitrellablanda های تشخیص داده شده بود، اگرچه با گونه

ها یک از آندر یک کلاد قرار گرفت، با هیچ Mitrellaجنس 

ترین شباهت را با گروه مونوفیلتیک تشکیل نداد. این نمونه بیش

                                                           
4Accession number 

http://www.ncbi.nih.gov/
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آرام نشان داد  -از منطقه اقیانوسی هند Euplicaturturinaگونه 

ن مورد نیز و با آن در یک گروه مونوفیلتیک قرار گرفت. در ای

در بانک ژن وجود نداشت.  Mitrellablandaتوالیی از گونه 

های دیگر از خانواده یک از گونهبا هیچ BuAu46نمونه 

Columbelldidae .های رسم شده درخت نیز مطابقت نداشت

 نشان داده شده است. 2تا  9های برای این کلاد در شکل

 

 
 COI برای توالی قطعه ژنی PAUPافزار رسم شده با استفاده از نرم MP: درخت3شکل

 

ترین نیای قدمت نزدیک BEASTافزار با استفاده از نرم   

میلیون سال پیش  Neogastropoda ،12/13مشترک کلاد 

 Muricidae ،80/91تخمین زده شد. زمان انشعاب نیای خانواده 

 89/12به  Thaisمیلیون سال پیش برآورد شد. زمان واگرایی 

میلیون سال زمان  92/82گردد. میلیون سال پیش بازمی

است. به همین ترتیب زمان برآورد  Nassariusاشتقاق در کلاد 
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(.1)شکل  باشدمیلیون سال پیش می 911 شده برای ریشه درخت

     

 
 COIبرای توالی قطعه ژنی BEASTافزار رسم شده با استفاده از نرم BA: درخت4شکل

 
دست آمد. در این مورد بهS rRNA16توالی  9از این کلاد        

از امارات  Thalessa savgnyiبا گونه  BuAu36نیز تطبیق نمونه 

های مجدداً بدون تطابق با گونه BuAu46واضح بود. نمونه 

ها در یک کلاد قرار گرفت. با آن Mitrella جنس مختلف

 Nassarius persicusنیز توالی از گونهS rRNA16درمورد ژن 

های جنس با سایر گونه BuAu30گزارش نشده بود و نمونه 

Nassarius درخت رسم شده برای این  .در یک کلاد قرار گرفت

 نمایش داده شده است. 2 قطعه ژنی در شکل
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 S rRNA11توالی قطعه ژنیPAUPافزار رسم شده با استفاده از نرم MP: درخت5شکل 

 

   بحث

های گونه مولکولی فیلوژنی بار نخستین پژوهش برای این در       

فارس  خلیج هایآب در Neogastropodaمتعلق به کلاد 

بندی و شناسایی تمامی مطالعات گذشته برای رده ،بررسی شد

های ریختی این موجودات صورت ها، تنها با توجه به ویژگیآن

های ایران ای از آبرو هیچ توالی گزارش شدهگرفته بود. از این

همین علت تر در دسترس نبود. بهبرای مقایسه و مطالعه بیش

های هایی از گونهحداکثر تلاش انجام گرفت تا با یافتن توالی

ها به این ناحیه ترین آبهای مورد بررسی از نزدیکنمونه

شود و برای رسم درخت  ها استخراجتوالی ترینشبیه جغرافیایی،

های ارد اطلاعاتی از گونهکار رود. در برخی موو مقایسه به

فارس موجود های همجوار با خلیجبررسی شده در سایر کشور

هایی از کشورهای حاشیه بود، در پاره دیگر از موارد توالی

دست آمد. ولی در موارد دیگری هیچ توالی از اقیانوس هند به

های اطراف در بانک ژن ثبت نشده بود و حتی در برخی آب

ای از منطقه الی از گونه مورد نظر از هیچموارد حتی هیچ تو

جهان تاکنون گزارش نشده بود. در این شرایط سعی بر این 

 ها استفاده شود.ترین مناطق و گونهشد تا از نزدیک

 BuAu36و  HoSp4هاینمونه Neogastropodaدر کلاد        

 طور که مطالعات مورفولوژیک نیز نشان داده بود با گونههمان

Thalessa savignyi  از امارات متحده عربی مطابقت زیادی

ها درحدی است که باید داشت، اما تفاوت موجود بین آن

ای جدید را نیز در نظر گرفت و با احتمال پدید آمدن گونه

مورد جهت  تری ارائه نمود. در اینتر نظر قاطعهای بیشبررسی

های مناسب در بانک ژن های مذکور، توالیبررسی منشاء نمونه

در بانک  Nassarius persicusوجود نداشت. هیچ توالی از گونه 

، HoWi20های ژن وجود نداشت تا بتوان برای مقایسه نمونه

HoWi22  وBuAu30 ها را های مورفولوژیک آنکه بررسی

همین متعلق به این گونه دانسته بود، از آن استفاده کرد. به

در رسم درخت استفاده  Nassariusجنس  یهاگونه سایر از علت

ها در یک با آن BuAu30شد که نمونه متعلق به استان بوشهر 

ها تطابق نداشت. اما یک از آنکلاد قرار گرفت و طبیعتاً با هیچ

متعلق به استان  که دیگر آن است که دو نمونه ملاحظه قابل نکته

فاحشی  هرمزگان بودند، ضمن شباهت زیاد با یکدیگر تفاوت

های این جنس نشان دادند و دریک کلاد مجزا با تمامی گونه

تر برروی تر و دقیقهای بیشلزوم بررسی تفاوت این گرفتند. قرار

 های استان هرمزگان نشان خصوص در آباین گونه را، به

نیز هیچ توالی از گونه  BuAu46دهد. در مورد نمونه می

Mitrella blanda  نداشت و این نمونه با در بانک ژن وجود

های این جنس در یک کلاد قرار گرفت و طبیعتاً با سایر گونه

های در بررسی HoAu1ها مطابق نبود. نمونه یک از آنهیچ

با آن که  ،شناسایی شد Hexaplexمورفولوژیک در حد جنس 

توالی  118باشد، تمامی این جنس دارای تعداد زیادی گونه می

 Hexaplexاین جنس متعلق به گونه  موجود در بانک ژن از

trunculus اما  ،بود که در رسم درخت نیز از آن استفاده شد

 (.2تا  9های )شکل بررسی نشان داد زیادی با نمونه مورد تفاوت
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تقریباً  Neogastropoda کلاد اعضا از موجود هایفسیل       

دوره ها به اوایل کامل هستند و نظریه تعلق مبدا تکاملی آن

کنند. باشد، حمایت میای میکرتاسه را که مورد تایید گسترده

که اعضا این کلاد در اواخر دوره  کندمی بیان نظریه این چنینهم

 و Cunha) اندیافته تنوع سرعتبه پالئوسن دوره و کرتاسه

 .(8002همکاران، 

نشان داد که اعضاء  BEASTافزار آنالیزهای حاصل از نرم        

حاضر در خلیج فارس، در اواسط دوران  Neogastropodaکلاد 

مشترک  نیای قدمت کهطوریبه اندیافته اشتقاق (Eocene) ائوسن

 میلیون 13در این مطالعه در حدود  Neogastropodaکلاد 

را  Neogastropodaها کلاد سال پیش تخمین زده شد. بررسی

مونوفیلتیک نشان داد و نتایج حاصل از آنالیزهای مولکولی با 

( نیز در 8009) Strongبندی سنتی مطابق بود. نتایج رده

پایان انجام داد، بیان کرد که مطالعاتی که بر روی فیلوژنی شکم

باشد. این نتایج با نتایج مونوفیلتیک می Neogastropodaکلاد 

 دارد. مطالعه حاضر کاملاً مطابقت
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