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رودخانۀ جاجرود با استفاده از  (Salmo trutta L. 1758)قرمز آلای خالشناسی ماهی قزلشجره 

 D-Loopتوالی ناحیۀ 

 2، اصغر عبدلی1، اسماعیل پیرعلی*1زاده، ایرج هاشم1اصلغفار خسروانی

   25/3/95/ پذیرش مقاله:   18/1/94دریافت مقاله: 

 هرکردگروه شیلات و محیط زیست، دانشکدۀ منابع طبیعی و علوم زمین، دانشگاه شهرکرد، ش 1
 گروه تنوع زیستی و مدیریت اکوسیستم، پژوهشکدۀ علوم محیطی، دانشگاه شهید بهشتی، تهران2
 ihashem@nres.sku.ac.irمسئول مکاتبات: *

 

ا استفاده از توالی کامل ر رودخانۀ جاجرود حوضۀ دریاچۀ نمک بد Salmo trutta L.1758قرمز آلای خالشناسی ماهی قزلدر این بررسی روابط شجرهچکیده. 

-یت ماهی قزلر گرفت. نتایج نشان داد که جمعهای این گونه در ایران تحت بررسی قراقطعه ماهی در مقایسه با دیگر جمعیت 5ژنوم میتوکندریایی  D-Loopناحیۀ 

ودخانۀ ه در جمعیت رشدمشاهده شناختی دانوب است. هاپلوتایپانی این ماهی متعلق به گروه شجرههای ایرقرمز رودخانۀ جاجرود نیز مثل دیگر جمعیتآلای خال

زر خهای حوضۀ یتۀ نمک به جمعقرمز حوضآلای خالآمده ماهی قزلدستشده در جمعیت رودخانۀ کرج است. با توجه به نتایج بهشجاجرود مشابه هاپلوتایپ گزار

ط آن ر حوضۀ خزر و روابدهای کرج و جاجرود تأیید نشد. با توجه به مشاهده نشدن هاپلوتایپ جمعیت Salmo macrostigmaگونه  نسبت داده شد و نسبت آن با

توجه به  شند. باجود داشته باخزر هم و های قدیمی دانست که ممکن است در حوضۀهای ایرانی و دانوبی شاید بتوان این هاپلوتایپ را از هاپلوتایپبا دیگر هاپلوتایپ

که این  ان عنوان کردتوۀ نمک میقرمز حوضآلای خالهای جغرافیایی و نیز با توجه به نوع هاپلوتایپ ماهی قزلشناسی، ویژگیهای موجود در رابطه با زیستبحث

 اند. ها احتمالاً بومی حوضۀ نمک بوده و توسط انسان به حوضۀ یادشده معرفی نشدهجمعیت
 

 آلا، حوضۀ خزر، هاپلوتایپ قدیمی، بومیوم میتوکندری، ماهی قزل. ژنهای کلیدیواژه
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Abstract. In this study the phylogenetic relationship of the Jajrud River Brown trout Salmo trutta L. 1758 in the Namak 

Lake basin was analyzed using complete D-Loop sequence of the mitochondrial genome, in comparison with other 

Iranian populations of the species. According to the results, Jajrud brown trout, like other Iranian brown trout 

populations, belongs to the Danube phylogenetic lineage. The observed haplotype in the Jajrud population is similar to 

the reported haplotype in the Karaj River. The results showed that the Namak Lake basin brown trout affined to the 

Caspian populations, while its relationship to Salmo macrostigma was not confirmed. Although the Karaj and Jajrud 

River haplotypes have not been observed in the Caspian Sea basin, because of its relationship to other Iranian and 

Danube haplotypes, it is plausible to consider this haplotype as an old haplotype that also may exist in the Caspian Sea 

basin. According to the biology of brown trout, geographic characteristics, and based on the properties of the Namak 

haplotype, it may be inferred that the Namak basin brown trout populations are native to the habitat and not introduced. 
 
Keywords. mitochondrial genome, trout, Caspian basin, old haplotype, native 
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 مقدمه

متعلق به  Salmo trutta L. 1758قرمز آلای خالماهی قزل

های ( است و در میان گونهSalmonidaeخانوادۀ آزادماهیان )

ترین دامنۀ پراکنش طبیعی را دارد. این ماهی واده گستردهاین خان

های رودخانۀ آمودریا در از ایسلند در غرب تا سرچشمه

ارتفاعات افغانستان در شرق و از شمال کشورهای روسیه و نروژ 

صورت طبیعی قابل های اطلس در شمال قاره آفریقا بهتا کوه

ت گروه (. تاکنون هفBernatchez, 2001مشاهده است )

های اطلس، مدیترانه، آدریاتیک، شناسی شامل گروهشجره

دوئرو، مرمره، دانوب و بالکان با استفاده از توالی ناحیۀ کنترلی 

(D-Loop ژنوم میتوکندریایی شناسایی شده است )Suarez et 

al., 2001;) Maric et al., 2006های (. در ایران جمعیت

رومیه و نمک وجود دارند بومی این ماهی در سه حوضۀ خزر، ا

های یاد شده در حوضۀ خزر، ارومیه و رودخانۀ کرج و جمعیت

شناسی دانوب هستند، ولی در حوضۀ نمک متعلق به گروه شجره

-نسبت به دیگر اعضای این گروه تمایز نسبتاً زیادی را نشان می

(. گفتنی Hashemzadeh Segherloo et al., 2012دهند )

شناختی دارای سه شکل بوم Salmo truttaاست که گونۀ 

از تکثیر در رودخانه گروهی در است؛ به این مفهوم که پس

های قرمزی روی پهلوها و بدن رودخانه باقی مانده و دارای لکه

نامند. گروهی دیگر از می S. trutta farioشوند و آنها را می

ی هاگذرانی در رودخانه به محیطماهیان بعد از مدتی زیستبچه

 S. trutta caspiusکنند که آنها را دریایی مهاجرت می
-نامند. برخی نیز به دریاچه)درمورد ماهی آزاد دریای خزر( می

 S. truttaکنند که آنها را های آب شیرین مهاجرت می

lacostris  می( نامندElliot, 1994.) 

های بومی های ارومیه و خزر جمعیتدر منابع موجود جمعیت

شوند، ولی دربارۀ جمعیت رودخانۀ کرج نظرهای می شناخته

( 1977(. سعادتی )Coad, 2015متفاوتی مطرح شده است )

کند که جمعیت منشأ آنها را از حوضۀ خزر معرفی  و عنوان می

 Salmo truttaحوضۀ نمک نژاد متمایز ماهی آزاد دریای خزر

caspius ( استSaadati, 1977.)   پژوهشگران دیگر ماهی

 S. trutta macro stigmaقرمز حوضۀ نمک را آلای خاللقز

بار در کشور الجزایر مورد بررسی و توصیف اند که اولیندانسته

-(. همچنین بیان شده است که قزلCoad, 2015شده است )

های آبریز قرمز حوضۀ نمک احتمالاً ازطریق حوضۀآلای خال

ه یافته است، خلیج فارس و از حوضۀ مدیترانه به حوضۀ نمک را

قرمز در آلای خال( با توجه به فقدان قزل1977ولی سعادتی )

های های آبریز خلیج فارس و همچنین با توجه به شباهتحوضۀ

قرمز حوضۀ نمک و خزر آنها را مشابه آلای خالموجود بین قزل

با بررسی الکتروفورتیک  1988داند. اوزینوف هم در سال می

ای جمعیت حوضۀ جود منشأ مدیترانهآنها شواهدی مبنی بر و

(.  در مطالعات جدید، Coad, 2015نمک این نوع نیافته است )

های حوضۀ نمک با رابطۀ بسیار نزدیک یکی از جمعیت

 Hashemzadehهای حوضۀ خزر و ارومیه تأیید شد )جمعیت

Segherloo et al., 2012 اما یکی از سؤالاتی که باتوجه به ،)

آلای یابی ماهی قزلتوان طرح کرد نحوه راهیاظهارات قدیمی م

های خال قرمز به حوضۀ نمک است. این موضوع که آیا جمعیت

حوضۀ نمک بومی هستند یا معرفی شده کاملاً روشن نیست.  

کند که جمعیت رودخانۀ ظاهراً بیان می 1969نیومان در سال 

سازی شده است در رودخانۀ کرج ذخیره 1869کرج حدود سال 

(Coad, 2015با توجه به کارهای هاشم .) زاده سقرلو و

مشخص شد که منشأ احتمالی این جمعیت از  (1391) همکاران

شدن این جمعیت و منشأ حوضۀ خزر است اما در مورد معرفی

توان با دقیق آن تردید وجود دارد. برای پاسخ به این سؤال می

ا جمعیت های حوضۀ نمک و مقایسۀ آنها ببررسی دیگر جمعیت

های حوضۀ خزر که ازنظر کرج و نیز با بررسی جمعیت

جغرافیایی به جمعیت کرج نزدیک هستند، به این سؤال پاسخ 

 داد.  

در این مطالعه تلاش شده است با بررسی جمعیت رودخانۀ 

جاجرود حوضۀ نمک، که متعلق به حوضۀ نمک است و فاصلۀ 

یی اساشناسی آن شننزدیکی به رودخانۀ هراز دارد، جایگاه شجره

-لخا آلایشود و رابطه و نقش احتمالی آن در انتقال ماهی قزل

 قرمز به حوضۀ نمک مورد بحث قرار گیرد.

 هامواد و روش

در رودخانۀ جاجرود با  1390برداری در مرداد عملیات نمونه

پشتی انجام شد. برای جلوگیری از استفاده از الکتروشوکر کوله

متر  100از خویشاوند، عملیات صید در بیش برداری افرادنمونه

برداری باله (. در زمان نمونه1از طول رودخانه انجام شد )شکل 

ها قطع شد و در ای و یا بالۀ شکمی یک سمت بدن ماهیسینه
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های مولکولی تثبیت شد. درصد جهت بررسی 96الکل اتانول 

مل طور کاها بهبرداری، الکل نمونهاز نمونهساعت پس 12

تعویض شد. با توجه به اینکه حتی در الکل در دمای معمولی نیز 

های یادشده در فریزر تخریب شود، نمونه DNAممکن است 

 5برای بررسی مولکولی گراد نگهداری شدند. درجۀ سانتی -20

 های یادشده استفاده شد.نمونه از باله

 

N
دریای خزر

کویر مرکزی
نمک

چالوس بابلرود

کرخه

لوت

اترك

حوضه نمک کرج

قره چای

قمرود

رود شور

دریاچه نمک

36˚N

35˚N

34˚N

33˚N

48˚E 49˚E 50˚E 51˚E 52˚E

100 Km

 
ان دهندۀ موقعیت (. دایرۀ سیاه نش1383فرهنگ جغرافیایی رودهای کشور )های مجاور )نسبت به حوضه های جاجرود، کرج و حوضۀ نمکموقعیت رودخانه -1شکل 

 برداری است.تقریبی نمونه

Fig. 1. Position of the Jajrud and Karaj Rivers and Namak Lake basin relative to adjacent basins (the map is produced 

based on data provided in “the Gazetteer of rivers in the I.R. of Iran, (2005). The black circle denotes the approximate 

sampling locality. 

 

استفاده شد  Chelex 100/200از روش  DNAبرای استخراج 

(Estoup et al., 1996 برای انجام این مطالعه از ناحیۀ .)

های اینترون یا توالی( که از D-Loopکنترلی میتوکندری )

دلیل ضریب جهش بالاتر شود و بهبدون کارکرد محسوب می

های موظف )اگزون( برای انجام مطالعات روابط نسبت به توالی

ای مفید است، استفاده شد شناسی درون گونهشجره

(Hallerman, 2003 برای تکثیر ناحیۀ .)D-Loop  از

-’BrtD-F20 (5آغازگرهای 

GAGATTTTAACTCCCACCCT-3’)  وBrtD-R20 

(5’-TAGGGTCCATCTTAACAGCT-3’  که ناحیۀ )

استفاده شد کنند، طور کامل تکثیر مییادشده را به

(Hashemzadeh Segherloo et al., 2012 هر واکنش .)

 18میکرولیتر شامل  25( به حجم PCRزنجیرۀ پلیمراز )

ولیتر میکر 10X ،5/0میکرولیتر بافر  5/2مقطر، میکرولیتر آب

میکرولیتر از هر آغازگر با غلظت  5/0، (50mMکلریدمنیزیم )

 dNTP (25 nM ،)5/0میکرولیتر  5/0مولار، میلی 10

 2( و www.sinaclon.com ;U500میکرولیتر آنزیم پلیمراز )

 PCRهای دمایی که جهت انجام بود. چرخه DNAمیکرولیتر 

 ;A & Eبه دستگاه ترموسایکلر داده شد  )

http://aelabuk.comدقیقه در  10مدت ( شامل یک مرحله به

-درجۀ سانتی 94چرخه شامل  35گراد، درجۀ سانتی 94دمای 

مدت یک دقیقه و گراد بهدرجۀ سانتی 52دقیقه،  1مدت گراد به

دقیقه و در نهایت یک مرحله  1مدت گراد بهدرجۀ سانتی 72

 قه بود.  دقی 10مدت گراد بهدرجۀ سانتی 72بسط نهایی در 

نمونه  5از تکثیر ناحیۀ کنترلی و بررسی موفقیت عمل تکثیر، پس

( جهت www.fazabiotech.comازطریق شرکت فزاپژوه )

ه ینکاتعیین توالی به خارج از کشور ارسال شدند. با توجه به 

ن جفت باز است، تعیی 1020قطعۀ تکثیرشده دارای طول حدود 

 وشرو ده از هردو آغازگر پیصورت دوطرفه و با استفاتوالی به

 پسرو انجام شد. 

استفاده  Bioedit V7.0.0افزار ها از نرمبرای ویرایش توالی

های ها با توجه به فایلشد. ویرایش بازهای مبهم در توالی
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های همین گونه که در مطالعات کروماتوگرام و با توجه به توالی

های مشابه ن توالیاند، انجام شد. برای یافتگذشته گزارش شده

( استفاده شد NCBIدر بانک ژن ) BLASTجوی از جست

(Altschul et al., 1997برای تطبیق .)کردن ردیفدادن یا هم

افزارهای مورد های لازم برای دیگر نرمها و ایجاد فایلتوالی

 Thompsonاستفاده شد ) ClustalX 1.8افزار استفاده، از نرم

et al., 2002 .) 

ها و ترسیم در بین توالی K2Pمحاسبۀ فواصل ژنتیکی  برای

 Tamura etاستفاده شد ) MEGA 6افزار ها از نرمدارنگاره

al., 2013 در ترسیم دارنگاره الحاق همسایگی که مبتنی بر .)

و  K2P( از فاصله Hallerman, 2003فاصلۀ ژنتیکی است  )

تکرار  1000ا های دارنگاره از آزمون بوسترپ ببرای تأیید شاخه

استفاده شد. برای ترسیم دارنگاره ماکزیمم پارسیمونی طبق 

و بیشترین تعداد  10افزار تعداد دارنگارۀ اولیه تنظیمات اولیۀ نرم

دارنگاره بود و  100کرد افزار حفظ میهایی که باید نرمدارنگاره

 تکرار انجام شد.  500آزمون بوسترپ نیز با 

به مثابه  Salmo salar و  Salmo ohridanusهای از گونه

های خارجی استفاده شد. برای مشاهدۀ روابط بین گروه

فاده است ها )اشکال مختلف توالی( شبکۀ هاپلوتایپی باهاپلوتایپ

 (.Clement et al., 2000ترسیم شد ) TCS1.21افزار از نرم

 

 نتایج

در این مطالعه فقط یک هاپلوتایپ مشاهده شد که مشابه 

قرمز در آلای خالشده برای جمعیت قزلایپ گزارشهاپلوت

پ (. ترکیب نوکلئوتیدی هاپلوتای1رودخانۀ کرج است )جدول 

درصد  C ،4/31درصد  G ،6/22درصد  4/14شده شامل مشاهده

A درصد  6/31وT  .است 

شده به دو روش الحاق همسایگی و های ترسیمدارنگاره

اما  (2لمشابه بودند )شک ماکزیمم پارسیمونی دارای شکل تقریباً

شده با روش ماکزیمم پارسیمونی برخلاف دارنگارۀ ترسیم

د. ی بوتومشده با روش الحاق همسایگی فاقد پلیدازنگاره ترسیم

هاپلوتایپ جمعیت رودخانۀ جاجرود در هر دو دارنگاره، 

شناسی های ایرانی در گروه شجرهدرکنار دیگر هاپلوتایپ

)ماکزیمم  100ین گروه با ضرایب دانوب قرار گرفت و ا

 (.2درصد )الحاق همسایگی( تأیید شد )شکل  96پارسیمونی( و 

در دارنگاره در گروه  Salmo trutta macrostigmaماهی  

شناسی های شجرهشناسی آدریاتیک قرار گرفت. گروهشجره

صورت دو گروه خواهری قرار دوئرو و اطلس در دارنگاره به

درصد در روش الحاق  78یب بوسترپ گرفتند که با ضر

درصد در روش ماکزیمم پارسیمونی  100همسایگی و با ضریب 

 (. 2تأیید شدند )شکل 

و  درصد 86شناسی مدیترانه نیز با ضریب بوسترپ گروه شجره

م های الحاق همسایگی و ماکزیمترتیب در روشدرصد به 100

 وهمونی گرپارسیمونی تأیید شد. در دارنگاره ماکزیمم پارسی

رار قای شناسی آدریاتیک در گروه خواهری تیرۀ مدیترانهشجره

 د.نش گرفت، اما این رابطه در دارنگارۀ الحاق همسایگی تأیید

فواصل ژنتیکی در بین هاپلوتایپ رودخانۀ جاجرود و دیگر 

درصد برپایۀ فاصلۀ ژنتیکی  2/0تا  1/0های ایرانی از هاپلوتایپ

K2P های ایرانی گین فاصلۀ ژنتیکی هاپلوتایپمتغیر بود. میان

های شجره شناسی مورد ها و گروهنسبت به دیگر هاپلوتایپ

( و کمترین 1درصد متغیر بود )جدول 02/1تا  42/0استفاده از 

شناسی دانوب های ایرانی و گروه شجرهفاصله در بین هاپلوتایپ

یرانی و های امشاهده شد. بیشترین فاصله نیز در بین هاپلوتایپ

 (. 1شناسی مرمره مشاهده شد )جدول گروه شجره

( Ca+Oو  Baشده با دو هاپلوتایپ خزری )هاپلوتایپ مشاهده

 با فاصلۀ یک جهش از هرکدام مرتبط است و ازسوی دیگر به

(، خلیج Ar-S. trutta oxianusهای حوضۀ آرال )هاپلوتایپ

باط واسطۀ دو جهش ارت( بهDa1a( و دانوب )Da26فارس )

 لوتایپیهای موجود در شبکۀ هاپ(. با توجه به داده3دارد )شکل 

ی هاپهای ایرانی و دیگر هاپلوتایبیشتر ارتباطات هاپلوتایپ

شناسی دانوب از مسیر هاپلوتایپ حوضۀ نمک گروه شجره

(Naمی )(.3گذرد )شکل 

 بحث

در این مطالعه مشاهده شد که هاپلوتایپ موجود در رودخانۀ 

شناسی های متعلق به گروه شجرهیز از هاپلوتایپجاجرود ن

زاده سقرلو و دانوب است که این نتیجه با گزارش هاشم

های در بارۀ جمعیت رودخانۀ کرج و حوضۀ( 1391همکاران )

های حوضۀ ارومیه و خزر مطابقت دارد. در باب منشأ جمعیت

نمک نظرهای مختلفی مطرح شده است. گروهی از محققان 

  .(Coad, 2015اند )ا را از حوضۀ مدیترانه دانستهمنشأ آنه
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GQ357906.1 Salmo trutta_DaDA1

AY185570.1 Salmo trutta_Da2

AY185568.1 Salmo trutta_Da1a

GQ357907.1 Salmo trutta_DaDA2

DQ841194.1 Salmo trutta_Da26

AY185573.1 Salmo trutta_Da22

JF276032.1 Salmo trutta_Iran8

EU329721.1 Salmo trutta oxianus_AFE2

AY185571.1 Salmo trutta_Da3

AY185572.1 Salmo trutta_Da9

EU329720.1 Salmo trutta oxianus_AFA2

JF276030.1 Salmo trutta_Namak1

JF276028.1 Salmo trutta_Iran9

JF276029.1 Salmo trutta_Iran6

JF276033.1 Salmo trutta_Orumieh2

JF276031.1 Salmo trutta_Iran7

JF276034.1 Salmo trutta_Orumieh1

Salmo trutta_Jajrood

EF530518.1 Salmo trutta_DUcs6

EF530517.1 Salmo trutta_DUcs5

EF530524.1 Salmo trutta_DUcs12

EF530525.1 Salmo trutta_DUcs13

EF530506.1 Salmo trutta_ATcs46

EF530477.1 Salmo trutta_ATcs15

EF530487.1 Salmo trutta_ATcs25

AY836328.1 Salmo trutta_ATcs12

AY836346.1 Salmo trutta_ADcs17

AY836345.1 Salmo trutta_ADcs16

JN807337.1 Salmo trutta macrostigma

JN807337.1 Salmo trutta macrostigma

AY836349.1 Salmo trutta_ADcs20

AY836355.1 Salmo trutta_MEcs6

AY836364.1 Salmo trutta_MEcs15

AY836350.1 Salmo trutta_MEcs1

AY926573.1 Salmo letnica

AY926570.1 Salmo letnica

EF469832.1 Salmo obtusirostris

AY926561.1 Salmo ohridanus

KF792729.1 Salmo salar
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شناسی جرههای شهای ایرانی و گروهبه جمعیت حوضۀ نمک، دیگر هاپلوتایپ های متعلقبرای هاپلوتایپ  ماکزیمم پارسیمونی شده با روشدارنگارۀ ترسیم -2شکل

نتز متعلق به دارنگاره ماکزیمم درصد است. اعداد بوسترپ خارج از پرا 50بوسترپ بالاتر از  های دارنگاره مقادیرآلای خال قرمز. اعداد روی شاخهمختلف قزل

شده در کنار اسامی علمی هستند. کدهای ارائه  (Neigbohr-joiningشده با روش الحاق همسایگی )و اعداد داخل پرانتز متعلق به دارنگاره ترسیم پارسیمونی

ژن و  گزارش شده در بانک های ایرانیهای سیاه رنگ و دایره خاکستری به ترتیب هاپلوتایپ( هستند. دایرهNCBIانک ژن )ها در بکدهای دسترسی هاپلوتایپ

 دهند.هاپلوتایپ مشاهده شده در این مطالعه را نشان می

 

Fig. 2. Maximum Parsimony dendrogram reconstructed for the haplotypes belonging to Namak Basin, other Iranian 

basin, and other phylogenetic lineages of Brown trout. The figures denoted on the branches are bootstrap values greater 

than 50 %. The figures standing out of the parentheses are bootstrap values for Maximum Parsimony and the figures 

between parentheses are boot strap values of the Neighbor-Joining threes. The cods before the specific names are 

GenBank (NCBI) accession nos. The black and grey circles denote previously reported Iranian from the GenBank and 

the haplotype observed in this study, respectively. 
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 Khosravani Asli et al. Phylogenetic position of Brown trout                                        قرمز آلای خالشناسی ماهی قزلو همکاران. جایگاه شجره خسروانی اصل

 

و   Salmo trutta macrostigmaهای قرمز و همچنین گونهآلای خالهای مختلف قزلمحاسبه شده برای شجره K2Pمیانگین فواصل ژنتیکی  – 1جدول 
Salmo salar افزار با استفاده از نرمMEGA6  

Table 1. Mean between group K2P genetic distances calculated using MEGA6 for different phylogenetic groups of 
Brown trout and Salmo trutta macrostigma and S. salar.  
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-دهنده یک هاپلوتایپ شناختههای سیاه نشانهای دانوب. در این شبکه هرکدام از دایرههای ایرانی و هاپلوتایپشبکه هاپلوتایپی ترسیم شده برای هاپلوتایپ – 3شکل 

 Caحوضۀ ارومیه، O حوضۀ خزر،  Caیا جهش گزارش نشده هستند. اختصارات ارائه شده در شکل شامل  دهنده یک هاپلوتایپشده و هر کدام از دوایر سفید نشان

+ O  ،حوضۀ خزر و ارومیهAr  حوضۀ دریای آرال وDa دهنده اند به همراه اعداد کنار خطوط نشانگروه دانوبی هستند. خطوطی که بین هر دو دایره ترسیم شده
 تعداد اختلاف جهشی هستند.

Fig. 3. Haplotype network drawn for the Iranian and Danube haplotypes. On the network each black circle denotes a 
previously reported haplotype and each white circle shows an unreported haplotype or mutation. The abbreviations are 
Ca: Caspian basin; O: Orumieh basin; Ca+O: Caspian + Orumieh; Ar: Aral Sea basin; Da: Danube lineage. Each line 
interconnecting two circles and the related numbers beside it indicate mutational differences.  

 

 
قرمز حوضۀ آلای خال( دربارۀ منشأ ماهی قزل1977سعادتی )

ها به ماهی آزاد دریای خزر کند که این جمعیتنمک عنوان می

Salmo trutta caspius  نزدیکی دارد، که با مشاهدات این

قرمز آلای خالمطالعه مطابقت دارد. برخی محققان ماهی قزل

 ,Coadاند )هدانست S. trutta macrostigmaحوضۀ نمک را 

طور کند، همان( که نتایج این مطالعه نظر آنها را رد می2015

 S. truttaتوان مشاهده کرد، که در دارنگاره می

macrostigma شناسی آدریاتیک رابطۀ نزدیکی با گروه شجره

قرمز حوضۀ نمک در گروه آلای خالدارد، ولی ماهی قزل

 شناسی دانوب قرار گرفته است.شجره

قرمز وجود آلای خالهای قزلدیگری که درباب جمعیت بحث 

یابی آنها به حوضۀ نمک است؛ به این مفهوم که دارد نحوۀ راه

آیا حضور آن در حوضۀ نمک طبیعی است یا خیر. این موضوع 

 شناختی، روابط ژنتیکی و توان از سه دیدگاه زیسترا می

هی زنده(، های ارتباطی و تجهیزات حمل ماامکانات )زیرساخت

 جغرافیا و تاریخچۀ معرفی ماهی در ایران بررسی کرد:

 S. macrostigma مرمره مدیترانه اطلس آدریاتیک دوئرو دانوب ایران نمک شناسی گروه شجره

         0 نمک
        0 17/0 ایران

       0 42/0 26/0 دانوب
      0 11/1 88/0 88/0 دوئرو

     0 72/0 99/0 85/0 79/0 آدریاتیک
    0 79/0 56/0 13/1 85/0 91/0 اطلس

   0 77/0 51/0 73/0 11/1 92/0 86/0 مدیترانه
  0 69/0 96/0 42/0 9/0 02/1 02/1 96/0 مرمره

S. macrostigma 9/0 96/0 16/1 84/0 39/0 79/0 45/0 62/0 0 
S. salar 78/4 78/4 82/4 76/4 45/4 97/4 73/4 12/4 66/4 
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شناسی قرمز، از نظر زیستآلای خالدر دیدگاه اول، ماهی قزل

و نیازهای مرتبط، گونه بسیار حساسی است که برای زنده ماندن 

 ,Elliotبه آب خنک با مقدار اکسیژن محلول بالا  نیاز دارد )

باید در شرایط خاص و در زمان ( و درصورت انتقال 1994

صورت زنده از محدودی منتقل شود تا بتوان ماهی یادشده را به

گاه دیگر انتقال داد. با درنظرگرفتن گاه به زیستیک زیست

ها و مسیرهای ارتباطی در ایران در زمان مورد ادعا وضعیت راه

)اواسط قرن نوزدهم( و با توجه به امکانات ترابری  و تجهیزات 

دست داشتن ماهی، احتمال اینکه این انتقال بهنگاهلازم برای زنده

رسد؛ زیرا درصورت نظر میانسان صورت گرفته باشد بعید به

استفاده از وسائل ترابری مرسوم در زمان یادشده و با توجه به 

آلا در بازۀ وضعیت مسیرهای ارتباطی، عمل انتقال ماهی قزل

 هی زنده دوراز انتظار است. زمانی مناسب برای انتقال ما

ضۀ های حوازسوی دیگر، باتوجه به جغرافیای پراکنش رودخانه

های های خزری در همۀ رودخانهخزر و با فرض وجود جمعیت

ه ز باین حوضۀ چند مسیر انتقال شامل انتقال از رودخانۀ هرا

سردابرود به -جاجرود و کرج، انتقال از رودخانۀ چالوس

ر دود های سفیدرجرود و یا انتقال از سرشاخهرودخانۀ کرج و جا

توان متصور شد. شاید استان قزوین به حوضۀ نمک را می

 هراز ترین مسیر انتقال از طریق رودخانۀترین و محتملنزدیک

ا ر بلاهای آن در پارك ملی باشد، زیرا این رودخانه و سرشاخه

ال، حنهای رودخانۀ جاجرود فاصله کمتری دارند. باایسرشاخه

تانی وهسکانتقال ماهی با امکانات و در زمان یادشده با توجه به 

 رسد. بودن این مناطق بعید به نظر می

قرمز آلای خالشده در ماهی قزلدرباب هاپلوتایپ مشاهده

های جاجرود و کرج باید گفت که هاپلوتایپ یادشده رودخانه

-لعۀ نمونههای قدیمی حوضۀ خزر است و در مطااز هاپلوتایپ

زاده رود حوضۀ خزر )هاشمهای رودخانۀ هراز، بابلرود و شیرین

( هاپلوتایپ یادشده در حوضۀ خزر 1391سقرلو و همکاران 

که هاپلوتایپ حوضۀ نمک در مشاهده نشده است. با توجه به این

توان آن را یکی از های یادشده مشاهده نشده است، میرودخانه

دلیل نیز همینوضۀ خزر دانست و بههای نادر در حهاپلوتایپ

شاید بتوان ادعا نمود که انتقال یک هاپلوتایپ نادر به دست 

رسد زیرا در انسان به حوضۀ نمک دور از انتظار و بعید به نظر می

شده در حوضۀ خزر و ارومیه یک های مطالعههمۀ رودخانه

 هاپلوتایپ معمولی مشترك مشاهده شده است

 (Hashemzadeh et al., 2012 نکتۀ جالب دربارۀ .)

ر هاپلوتایپ حوضۀ نمک نحوۀ قرارگیری و ارتباط آن با دیگ

 (.3ل های دانوبی است )شکهای ایرانی و هاپلوتایپهاپلوتایپ

 ارشدر حوضۀ خزر در رودخانۀ بابلرود یک هاپلوتایپ نادر گز

شده است که هاپلوتایپ رودخانۀ جاجرود و کرج نسبت به 

 حد دشده و هاپلوتایپ معمولی حوضۀ خزر جایگاههاپلوتایپ یا

ی مولواسط دارد؛ به این مفهوم که مسیر جهش از هاپلوتایپ مع

 (Baد )از عبور از هاپلوتایپ نمک به هاپلوتایپ بابلروخزر پس

 (.3رسد )شکلمی

ی هاازسوی دیگر، این هاپلوتایپ با یک واسطه به هاپلوتایپ 

متصل است  (Ar)  ضۀ آرال(، دانوب و حوDa26خلیج فارس )

ایۀ ا برپدهندۀ قدمت این هاپلوتایپ باشد؛ زیرتواند نشانکه می

ه ی کهایاصول و معیارهای ترسیم شبکۀ هاپلوتایپی، هاپلوتایپ

 ا ازاند، یهای دیگر قرار داشتهدر مسیر جهش بین هاپلوتایپ

شوند و ارتباطات بیشتری برخوردارند، قدیمی محسوب می

در  اند یا در شبکههایی که ارتباط کمتری داشتههاپلوتایپ

نظر  های جدید درگیرند، هاپلوتایپای قرار میموقعیت حاشیه

 (. Freeland, 2005شوند )گرفته می

توان از مشاهدات این مطالعه و دیگر مطالعات در مجموع، می

آلای های ماهی قزلمنتشر شده به این نتیجه رسید که جمعیت

های قدیمی است و با توجه به احتمالاً از جمعیت حوضۀ نمک

نشدن یا نادربودن هاپلوتایپ آنها در حوضۀ خزر، گزارش

رسد، احتمال انتقال مصنوعی آنها به این حوضۀ بعید به نظر می

-اما با توجه به موقعیت این هاپلوتایپ نسبت به دیگر هاپلوتایپ

ضۀ خزر مطرح توان احتمال وجود آن را در حوهای ایرانی می

یابی جمعیت حوضۀ کرد. اثبات این مسئله و مسیر تاریخی راه

 ویژه درهای حوضۀ خزر بهر جمعیتنمک نیازمند مطالعه دیگ

های رودخانۀ چالوس های مسیر هراز، سردابرود و شاخهرودخانه

 است.  

 

 سپاسگزاری

دانند از معاونت پژوهشی دانشگاه نگارندگان بر خود لازم می

رکرد، پژوهشکده علوم محیطی دانشگاه شهیدبهشتی، دفتر شه

تنوع زیستی و حیات وحش سازمان حفاظت محیط زیست و 

ادارۀ کل محیط زیست استان تهران که امکان انجام این مطالعه 

را فراهم کردند، قدردانی کنند. این پژوهش با استفاده از پژوهانه 
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( رودخانۀ جاجرود Salmo trutta L. 1758قرمز )آلای خالشناسی ماهی قزل. شجره1395زاده، ا.، پیرعلی، ا. و عبدلی، ا. اصل، غ.، هاشمخسروانی

 .   39-47: 3های نوین در علوم زیستی یافته – .Loop-Dبا استفاده از توالی ناحیۀ 
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