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 گرگان ،آبزیان آبهای داخلی  مرکزتحقیقات ذخایر(1

 کشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه تهران، کرج پردیس ، علوم دامیگروه  (2
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 چکـــیده  نوع مقـاله 

 ،معمولیکپور ماهی    سیتوکروم اکسیدازبا استفاده از ژن  (Barcoding) شناسهبه منظور تعیین    این مطالعه   مقاله پژوهشی اصیل 

  1390بین سه استان گلستان، مازندران و گیلان )به ترتیب در مناطق گمیشان، تجن و کیاشهر( در سال

نمونه باله دمی گونه کپور دریایی سواحل جنوبی خزر نشان    30نتایج حاصل از تعیین توالی  است.  انجام شده

رسد. بنابراین همه  درصد نمی  2حداقل به    آنها   فاصله ژنتیکیبوده و  ها از یک گونه  داد که تمامی نمونه

شند. در بررسی فاصله  بااز یک نوع بارکد برخوردار می   باشند و یک گونه می های کپور سه استان ازنمونه

و  2000/3و منطقه کیاشهر به ترتیب،  1،  75000/10منطقه گمیشان به ترتیب،  ،ی و هاپلوتیپینوکلئوتید

و میانگین اختلاف نوکلئوتیدی    01978/0بدست آمد. در بررسی تنوع نوکلئوتیدی بین دو منطقه    9333/0

منطقه گمیشان     187/12 در  هاپلوتیپی  تنوع  آمد.  کیاشهر    095/38بدست  منطقه  در  درصد    809/23و 

  5درصد( و منطقه کیاشهر با    53/61هاپلوتیپ ) 8هاپلوتیپ، منطقه گمیشان با    13محاسبه شد. از مجموع  

دهد که بین  کمترین مقدار هاپلوتیپ برخوردار بودند. نتایج این بررسی نشان می  درصد( از  46/38هاپلوتیپ ) 

وکلئوتیدی و هاپلوتیپی اختلاف معنی  های کپور دریایی دو منطقه گمیشان و کیاشهر از نظر تنوع ننمونه

 .(p<0.05)وجود داردداری 
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 مقدمه

اند و در  جزء ماهیان گرمابی بودهو  شوند  های لب شور نیز دیده می کپورماهیان بزرگترین خانواده ماهیان آب شیرین هستند و در ناحیه مصبی و آب

اطلاعات ژنتیکی مولکولی به عنوان   .(1)یابندمی  گراد باشد پرورشدرجه سانتی   35-  40الی15-  20بین    دمایکه    گرم و گرمسیریمناطق نیمه

رود و برای مناطق مختلف جهت کاربرد علمی و مدیریتی به عنوان یک ابزار  های آبی به کار میهای وضعیت اکولوژیک اکوسیستمیکی از شاخص

 ماهیان تنوع شناسایی جهتژنتیکی  هایروش و سنجی ریخت هایروش شامل مختلفی هایروش زا (2)د رو به کار می منحصر به فرد و توانمند

 خطا  با را  هابررسی و گرفته قرار محیطی  عوامل تأثیر تحت تاحدی  تواندماهیان می ریختی هایویژگی.  کرد استفاده توانیم های آنهاجمعیت و

 صورت به محیطی خطاهای و اثرات از دور به  را موجودات شناسی شجره و زیستی روابط توانژنتیکی می های روش توسعه با امروزه .کند مواجه
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های  سیستم مهاجرتی، روابط ها،جمعیت  ساختار بررسی به ها،ریزماهواره مثل  جمعیتی  نشانگرهای از استفاده با توانمثال می برای .سنجید ترواقعی

 بررسی برای همچنین  .داد پاسخ موجودات شناسیبوم با مرتبط سوالات از بسیاری و مدیریتی مهم واحدهای ها،جمعیت مؤثر اندازه مثلی، تولید

 Cyt b ، COI قبیل  از میتوکندریایی  ایهمثل ژن نشانگرهایی از توانمی تکاملی  مهم واحدهای  شناسایی و  تکاملی هایبحث و بندیرده روابط

    (3,4)کرد  استفاده دیپلوئید موجودات بندیرده مختلف هایگروه بیشتر برای ایهسته های ژن یا و پلوئیدپلی و دیپلوئید موجودات گروه دو هر برای

ماهی  های ناشناخته گونه DNAگذاری کند. با افزایش کاربرد بارکدپذیر میی ماهی را امکانهاتعیین هویت گونه  COIگذاری به وسیله ژن  بارکد

 گیرد، زیرا تغییرات آن نسبت بهمیتوکندریایی به طور گسترده در مطالعات تبارشناسی مورد استفاده قرار می COI توالی ژن.  آشکار خواهد شد

DNA و توزیع بررسی به ای  مطالعه در.  (5)های نزدیک داردفات بین گونههسته بسیار سریعتر بوده و در نتیجه توانایی بیشتری در بیان اختلا 

اکسیداز ژن ، درPCRل   محصو آنزیمی هضم از حاصل  هایهاپلوتیپ فراوانی  دریای جنوبی سواحل از ناحیه سه در  معمولی کپور سیتوکروم 

 گلستان استان دریایی کپور های نمونه بین  که است  حاکی ازآن بوده است. نتایجپرداخته شده1390سال در گیلان(  مازندران، گلستان، خزر)استان

تیدی و اختلاف  بررسی تنوع نوکلئو  ا هدفاین تحقیق ب  .(2)اندمشاهده نکرده داریمعنی اختلاف گونه هیچ هاهاپلوتیپ نظر فراوانی از مازندران و

 است. انجام شده بین سه استان حوزه جنوبی دریای خزر  (Cyprinus carpio)تیدی کپور معمولی نوکلئو

 ها و روش  مواد 

قطعه و      2 های صیادی مستفر در نوار ساحلی و به طور کاملا تصادفی از هر شرکت به تعداددر فصل صید با سرکشی به تعاونی  ، این بررسیدر  

انتخاب و من  10  در مجموع از هر استان  نمونه اقطعه  بندرکیاشهردر استان گیلانطق  منطقه    منطقه تجن در استان مازندران و،  برداری شامل 

نموده و جهت آزمایشات   تثبیندرصد    96متر جدا نموده و در الکل  سانتی  3  اندازهبه    ایاز قسمت باله دمی قطعه  بود. استان گلستان    گمیشان در

در داخل    گرم جدا نموده و   1ازهر نمونه    مربوط به بارکدینگ انجام شود.   هایبررسینموده تا    منتقلژنتیکی به پژوهشکده اکولوژی دریای خزر  

استخراج شده با استفاده از ژل آگارز از نظر کمی    DNAسپس،  .  (6)شد    نجامبا استفاده از روش فنل کلروفرم ا DNAاستخراج   د نموده وتیوب خر

  NCBI  ، ژنوم میتوکندری کپور معمولی به کار برده شد، از طریق شبکه اینترنتیانجام شد. جهت تکثیر توالی  PCRمراحل    شده وو کیفی بررسی  

 . بدست آمد

 ترادف ژنی پرایمر مورد نظر عبارتست از : 

  -  TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA پرایمرجلوبر

 - ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA′ پرایمر معکوس: 

  dNTP،2میکرولیتر    MgCl2   ،5/0میکرولیتر  PCR،  6/1 میکرولیتر بافر  5استخراجی،    DNAمیکرولیتر    2تا    1تکثیر قطعه ژن هدف،  چهت  

غلظت مواد مورداستفاده   میکرولیتر رسانده شد 50نهایت حجم آن با آب مقطر به  استفاده شد که در  Taqمیکرولیتر  5/0میکرولیتر از آغازگرها، 

تعیین  ها جهت نه، نمو PCRپس از بررسی کمی وکیفی محصول  است.آمده 2در جدول PCRسیکل حرارت مراحل   . (2 ) آمده است  1در جدول 

با استفاده از نرم    bp 650های بدست آمده از تعیین توالی قطعه  در نهایت داده  توالی توسط شرکت تکاپوزیست به کشور فرانسه فرستاده شد.

 مورد بررسی قرار گرفت.    MEGA4و Bio Editافزارهای 

 

 نتايج

DNA  و محصول بودند  خوردار  رها از کمیت و کیفیت خوبی بکلیه نمونه استخراج شده با استفاده از ژل آگارز از نظر کمی و کیفی بررسی شد و

PCR    18  و21 شماره  هاینمونه  به جز نتایج بررسی نشان داد که کلیه محصول حاصل    از نظر کمی وکیفی با استفاده از ژل آگارز بررسی و نیز  

 .(1)شکل   بق شکل ازکمیت و کیفیت خوبی بر خوردار بودندها مطابقیه نمونه

53

53
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 %1ژل آگارز ر روي استخراج شده ب  DNAكیفیت  .1شکل 

 هاپلوتیپی اختلاف

و کمترین اختلاف هاپلوتیپی    1برداری بیشترین اختلاف هاپلوتیپی در منطقه گمیشان با مقدار  نمونه، از میان مناطق  در بررسی اختلاف هاپلوتیپی

کمترین درصد    و  باشددرصد می 095/38 باتجن و گمیشان    بیشترین درصد فراوانی هاپلوتیپ در  .باشدمی  9333/0با    و کیاشهر  در منطقه تجن  

ها سه منطقه فاصله  نهدهد که به دلیل اینکه تمام نموباشد. نتایج حاصل از تعیین توالی نشان میمی 809/23فراوانی هاپلوتیپ در استان گیلان با  

 گانه یک نوع بارکدی مناطق سهب اینتایج آنالیز حاصل از توالی  باشند.ها از یک گونه میاشد، در نتیجه تمام نمونهبدرصد می  2ژنتیکی آنها کمتر از 

داری  ها از نظر ژنتیکی با یکدیگر اختلاف معنیجفت باز قرار داشتند زیرا توالی  650همه آنها در محدوده  حاکی از آن بود که  که    دندنشان دا  را

 . (2)شکلیک شاخه از نظر نمودار درختی قرار داشتند نداشتند و همگی در

CCGGTGGATCTGTATTTGGTGCCTGAGCCGGATAGTAGGAACCGCCTTAAGCCTCCTCATTCGGGCCGAACTTAGCCAACCCGGGTCGCTTCTAGGTGATGACCAAATTTAT

AACGTTATCGTCACTGCCCACGCCTTTGTAATAATTTTCTTTATAGTATGCCTATCCTTATTGGAGGATTTGGAAACTGACTTGTACCACTAATAATCGGAGCCCCAGACAT

AGCATTCCCACGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTACTACCCCCATCATTCCTTCTACTCCTAGCTTCTTCTGGTGTTGAAGCTGGAGCCGGAACAGGATGAACCGTATAC

CCACCTCTTGCAGGGAACTTAGCCCACGCAGGAGCATCAGTAGACCTAACAATTTTCTCACTTCACCTAGCAGGTGTTTCATCAATTCTAGGGGCAATCAACTTTATTACTA

CAACCATCAACATGAAACCCCCAGCCATCTCTCAATACCAAACACCCCTGTTCGTCTGATCCGTGCTTGTAACCGCCGTATTGCTCCTTCTATCATTACCTGTTTTAGCCGCA

GGAATTACAATGCTCCTAACAGACCGAAACCTTAATACCACATTCTTTGACCCGGCAGGAGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACACTTATTCTGATTCTTTGGCCTGCAAA

AAAATCTCTAA 

 carpio    باركد كپور معمولی دريايی گونه   . 2شکل

  کمتر وکلوتید به دلیل تعداد جفت باز سه ن بودند کهمتعلق به منطقه کیاشهر ناخالص  20و 19 و 18 هاینمونه  جزها به تمام نمونه  3مطابق شکل 

 .  باشددرصد می 01/0کمتر از  آنهاها در یک شاخه قرار گرفتند زیرا میانگین فاصله ژنتیکی باشد. بقیه نمونهباز ( می  400ها )کمتراز از دیگر نمونه
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 carpioنموداردرختی جنس كپور گونه  . 3شکل 

   

 

 گیري بحث و نتیجه

 های جمعیت و ها گونه ژنتیکی شناسایی ذخایر که بود خواهد  همراه موفقیت با زمانی پروری  آبزی توسعه و آبزیان بر ذخایر  صحیح  مدیریت اعمال

 برحفظ علاوه تواندمی مولکولی باشد هایداده مثل قوی و دقیق هایروش  پایه بر که صورتی در استراتژی این .(7)شود   مطالعه هرمنطقه بومی

 شناسایی هایروش تریناز نوین یکی بارکدگذاری DNA برساند. تکنیک حداکثر و پایدار حد به را برداری بهره و برداشت میزان زیستی، تنوع

 برای (9)  (2003)همکاران و  Hebert.   (5)نمایداستفاده می هاگونه سریع و دقیق شناسایی برای میتوکندریایی،  DNAاز که است موجودات

 سیستم یک عنوان به(Co) 1واحد زیر اکسیداز  سیتوکروم ژن  پایه بر میتوکندریایی، DNA از با استفاده را DNA بارکدگذاری  تکنیک  بار اولین

محققین بسیاری در تمام دنیا روش بارکدینگ را برای    کردند. پیشنهاد جانوری هایگونه اکثریت حداقل یا همه تمایز برای زیستی جهانی شناسایی

 Aquilino (10))ماهیان است. از جمله    DNAشناسایی ماهیان مورد بررسی قرار داده و نتایج آنها بیانگر مناسب بودن این روش برای شناسایی  

et al, 2011)های  اعلام نمودند که بارکدDNA    ژنCOI  هایی  ها و همچنین برای شناسایی قطعی گونهبرای تعیین هویت دقیق و سریع ماهی

ای برای تعیین هویت  به عنوان نشانه   COIژن    (11)(Fas macco, 2011)بندی در آینده دارند موثر است. همچنین  که نیاز به بررسی طبقه

ای به عنوان ابزاری  به صورت بالقوه  DNAگذاری  که روش بارکد نشان دادها  های مصرفی در ژاپن مورد مطالعه قرار دادند نتایج آنانواع ماهی

 های مختلف از جمله  برای تایید طبقه بندی کامل گونه ماهیان در بازار ژاپن مفید واقع شده است. اطلاعات ژنتیکی مولکولی با استفاده از روش

DNAبندی های ردهای جهت حل دشواریبراین از توان قابل ملاحظهند میباشد. بنامها بسیار سودکندری برای روشن شدن حد و مرز گونهمیتو

درصد صید استان گلستان را   70و بیش از   تجاری در کشور است  مهم  هایکپور معمولی یکی از گونهماهی    .(13 ,12) خوردار استلی برکپور معمو

نتایج این   خزر جنوبی از اهمیت خاصی برخوردار است.  ماهی کپور معمولی در آبهای دریایاز این رو تعیین بارکد  .  (14)  .میدهد به خود اختصاص

داد،   نشان  نمونهپژوهش  بین  هاپلوتیپکه  فراوانی  نظر  از  تجن  و  گمیشان  مناطق  دریایی  کپور  معنیهای  اختلاف  گونه  هیچ  وجود داری  ها 

های تالاب گمیشان بالا بودن فراوانی هاپلوتیپ در نمونه  P<0.05).  (دارندداری  یهای منطقه کیاشهر اختلاف معنولی با نمونه  (p>0.05)ندارد
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 (Laloii et al,2006) توسطباشد که نتایج مشابه آن و منطقه تجن نسبت به منطقه کیاشهر به دلیل بالابودن جریان ژنی در این مناطق می

های تالاب گمیشان و منطقه تجن نسبت به منطقه کیاشهر نشان دهنده در نمونه رسد بالابودن تنوع هاپلوتیپ. به نظر میاستگزارش شده  (15)

به بندر کیاشهر باشد   mtDNAتنوع پذیری بالای   بالا بودن   .Ghelichpoor et al)(16) (2010مطابق مطالعات  .  این دو منطقه نسبت 

کند و با  می خنثی را ژنتیکی بر تنوع مصنوعی تکثیر منفی تأثیرات که دانسته منطقه این در بالا ژنی جریان هاپلوتیپی در این مناطق را گویای

های سواحل  کپور معمولی نشان داد که نمونهND-5/6 و     ND-3/4های حاصل از ارزیابی دو ژن  تجزیه و تحلیل داده  .داردمطالعات ما مطابقت  

تج رودخانه  و  گلستان  استان  سواحل  انزلی،  تالاب  با  گیلان  معنیاستان  اختلاف  دارای  هاپلوتیپ  فراوانی  لحاظ  از  گرگانرود  با  بوده  ن  دار 

با توجه به نتایج بدست آمده اذعان داشتند که جمعیت یکسانی از کپور معمولی در مناطق  مورد بررسی وجود نداشته و بطور کلی  (.p<0.05است)

های منطقه گمیشان با نمونه اختلاف نوکلئوتیدی در  برداری بیشترین درصدمیان مناطق نمونه .  (17)سه گروه ژنتیکی از این گونه شناسایی شدند

مقدار و درصد اختلاف نوکلئوتیدی در  دیده شد.48889/2و کمترین درصد اختلاف نوکلئوتیدی در نمونه های منطقه تجن با    10  /75000مقدار

بودن اختلاف  بالا  (16)(Ghelichpoor et al,2010)و Laloii et al,2006)((15)مطابق با مطالعات  باشد و می  2000/3های کیاشهر  نمونه

تیدی با انجام آمیزش اختلافات نوکلئوتیدی  بودن تنوع نوکلئوها به دلیل بالاباشد و گونهبودن جریان ژن در این مناطق مینوکلئوتیدی به دلیل بالا

 و کمترین میزان تنوع نوکلئوتیدی بین مناطق    1178/0با    گمیشان-تجن  بین مناطق  بیشترین میزان تنوع نوکلئوتیدی  کنند.  مختلفی ایجاد می

 میانگین اختلاف نوکلئوتیدی بیشترین میزان بین مناطق  از نظر  .باشدمی   01978/0  کیاشهر  –گمیشان و بین مناطق  00995/0تجن با  -کیاشهر

 کیاشهر  –گمیشان اختلاف نوکلئوتیدی بین مناطق  بیشترین  و   باشدتجن می  -کیاشهر و کمترین میزان بین مناطق 187/12  کیاشهر  –گمیشان

  یک طرف به دلیل بالا بودن جریان ژنی و   از  (16)(Ghelichpoor et al, 2010)  و  مطالعات  با  مطابق  نوکلئوتیدی  اختلاف  بالابودن  .باشدمی

باشد  باشد که از بیشترین میزان صید برخوردار می واحل شرق استان گلستان می از طرف دیگر به دلیل این است که زیستگاه اصلی گونه کپور در س

گردد. اما نتایج حاصل از این  این امر باعث تنوع و اختلافات ژنتیکی زیادی می  باشد و بنابراین تبادل جریان ژنی و آمیزش در این مناطق زیاد می 

نمونهتنوع هاپلوتیپ بررسی نشان داد که میزان فراوانی و های مختلف نشان  برداری یکسان نبوده است. وجود هاپلوتیپها در مناطق مختلف 

، تجن  های مناطق کیاشهرمعمولی وجود دارد. میانگین فاصله ژنتیکی بین نمونه  میتوکندریایی( ماهی کپور  DNA)  mtDNA دهد که تنوع در  یم

 0044/0مقدار از بیشترین میزان فاصله ژنتیکی و منطقه تجن با   03/0طقه گمیشان با  شد و منبامی  03/0و   0044/0و    02/0 گمیشان به ترتیپ   و

Laloii et (15))های منطقه گمیشان مطابق مطالعاتمقدار از کمترین میزان  فاصله ژنتیکی برخوردار بودند. بالابودن فاصله ژنتیکی بین نمونه

al, 2006) و (Ghelichpoor et al. 2010)(16)  نتایج این بررسی     باشد.های منطقه گمیشان میبالا بودن جریان ژنی بین نمونهبه دلیل

توان بیان کرد که دریاچه خزر مساحتی محدود دارد و به اصطلاح  برداری است. در تفسیر آن چنین میبودن بارکد در مناطق نمونه  سانبیانگر یک

شود که نتایج های مختلف از آن بسیار ناچیز میندارد بنابراین احتمال جدا شدن گونههای آزاد جهان  بباشد و ارتباطی با آیک دریاچه بسته می

برداری است. نتایج دیگر محققان در سایر کشورها در زمینه بارکدینگ گونه کپور  این بررسی نشان دهنده یکسان بودن بارکدها در مناطق نمونه

ها با نتایج بدست آمده ارتباط دارد به طوریکه هر چه تعداد نمونه بیشتر باشد، ارتباط بیشتری با نتایج دارد. در هر مطالعه، تعداد نمونه  .دهدنشان می

  توان به نتایج مورد نظر رسید. در این بررسی تعداد نمونه مورد عدد نمونه از هر گونه می  5-10حداقل بین  (9)(Hebert et al, 2003)نظراز  

رسد و تعداد نمونه جمع آوری  داربودن آن قابل قبول به نظر میباشد که با توجه نتایج آماری و معنیعدد می  10بررسی در هر منطقه نمونه برداری  

ها  ونهبه منظور شناسایی گ (NJ)نمودار درختی   ،در این پژوهش های ژنتیکی)بارکدینگ( بوده است.پیشنهادی برای بررسی تعداد شده متناسب با

مستقیم  یابی  لیو ترکیبی از توا  Dloopبیست نژاد یا جمعیت از کپور معمولی ویتنام را با استفاده از نا حیه    . به جفت در نظر گرفته شده است

mtDNA    و تجزیه و تحلیلsscp  جفت بازی از ناحیه 745آنان یک قطعه    ، مورد بررسی قرار دادDloop  د  عدد ماهی را مور 111بوط به    مر

ولی با تنوع   92/0±02/0میانگین   بالا های کپور ویتنام دارای تنوع هاپلوتیپجمعیت  .شناسایی گردید هاپلوتیپ 19مطالعه قرار داده که در مجموع  

شده  مختلف انجامطق  مطالعات متعدد دیگر در خصوص ماهی کپور معمولی منا باشند بر اساس این و( می1/0 ±نوکلئوتیدی پایین ) میا نگین صفر  
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خصوصیات قابل   دهد که کپور اروپایی منشاء آسیایی داشته و شده نشان میتحقیقات انجام  .(20)است که نتایج تقریبا مشابهی به دست آمده است

مناطق مختلف بیانگر آن  تیپی در  در مجموع مقایسه الگوی ژنوتیپی هاپلو  شند.باها کپور اروپایی این است که فاقد تنوع ژنتیکی میتوجه نمونه

های گوناگون  باشد که احتمالا تغییرات تنوع ژنتیکی در جمعیتها در نواحی مختلف تحت تاثیر عوامل فیزیکی و اکولوژیکی میاست که توزیع نمونه

ه و... مجزا هستند فاصله  هایی که از لحاظ خصوصیات ظاهری تولیدمثلی زیستگارا تحت تاثیر قرار داده است. که در برخی موارد میان جمعیت

سه استان در نمودار درختی در   های کپورتمام نمونه زیرا باشدهای کپور گونه کارپیو از یک نوع می. بارکد تمام نمونه(21)تکاملی اندك وجود دارد 

گردد که تفاوت  گونه جدید معرفی میباشد. یک گونه درصورتی به عنوان یک می  01/0شان کمتر از یک شاخه قرار گرفتند. تفاوت فاصله ژنتیکی

  باشد و می  نیاز درصد تغییرات احتیاج به یک میلیون سال زمان  1درصد برسد و در طبیعت برای ایجاد حداقل    2شان با یکدیگر به  فاصله ژنتیکی

نوع  بارکد برخوردار    باشند و از یکنه میهای سه استان از یک گوباشد. بنابراین همه نمونهمیلیون سال زمان لازم می  2درصد به اندازه    2برای  

 باشند به دلیل اینکه تعداد جفت باز سه نمونه کمترناخالص می که متعلق به استان گیلان و 20و19 و 18 ها به غیر از شمارهتمام نمونه  باشند.می

درصد   01/0شان کمتر از گرفتند چون میانگین فاصله ژنتیکی ها در یک شاخه قرار بقیه نمونه باشد.می باز (400ها )کمتراز از جفت باز دیگر نمونه

اقیانوس بزرگ تیتیس   از طرفی دریای خزر باقیمانده از  و  .باشدلازم می  برای ایجاد تغییرات ژنتیکی حداقل چندین میلیون سال زمان  .باشدمی

 .باشندیک نوع بارکد برخوردار می  باشند پس درنتیجه ازیک گونه می بنابراین همگی از یک خانواده و  .باشدمی

 گیري كلی  نتیجه

اند چون  ها از یک گونه تشکیل شدهنمونه باله دمی گونه کپور دریایی سواحل جنوبی خزر نشان داد که تمامی نمونه  30نتایج حاصل از تعیین توالی  

ش به حداقل  اشود که تفاوت فاصله ژنتیکیجدید معرفی می زمانی یک نمونه به عنوان یک گونه .رسددرصد نمی 2حداقل به  آنها فاصله ژنتیکی

  شند. اباز یک نوع بارکد برخوردار می  باشند وهای کپور سه استان از یک گونه می درصد برسد. بنابراین همه نمونه 2یا بیش از  2
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A B S T R A C T  ARTICLE TYPE 
This study was performed to determine the identification (barcoding) using 

cytochrome oxidase gene of common carp, between three provinces of Golestan, 

Mazandaran and Gilan (respectively in Gomishan, Tajan and Kiashahr) in 2011. The 

results of sequencing showed that all samples from the three regions had a genetic 

distance less than 2%, so all samples were from the same species. The results of 

sequencing 30 tail samples of carp species on the southern shores of the Caspian Sea 

showed that all samples are of the same species and their genetic distance does not 

reach at least 2%. Therefore, all carp samples of the three provinces are of the same 

species and have the same type of barcode. In the study of nucleotide and haplotypic 

distance, Gomishan region was 10.75000, 1 and Kiashahr region were 3.200 and 

0.9333, respectively. In the study of nucleotide diversity between the two regions, 

0.01978 and the average nucleotide difference was 12.187. Haplotypic diversity in 

Gomishan region was 38.095 and in Kiashahr region was 23.809%. Out of 13 

haplotypes, Gomishan region with 8 haplotypes (61.53%) and Kiashahr region with 

5 haplotypes (38.46%) had the lowest haplotypes.The results of this study show that 

there is a significant difference between carp samples in Gomishan and Kiashahr 

regions in terms of nucleotide and haplotypic diversity (P <0.05). 

 Original Research 

  

 ARTICLE HISTORY 
 Received: 22 June 

2023 

 

 Accepted: 23 July 2023  

 ePublished: 23 Aug 

2023 

 

KEYWORDS: Barcode, Common carp, Nucleotide and haplotype diversity, 

Caspian Sea 

  


