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Members of the genus Garra, with about 185 species, are one of the most 
diverse genera of Cyprinidae, which is widely distributed from Southeast Asia 
to West Africa. Approximately 43 species of this genus have been recorded 
from the Middle East. This study investigated the molecular systematics of this 
genus in the Middle East based on mitochondrial cytochrome oxidase 1 
sequences. For this purpose, 78 sequences were obtained from the GenBank. 
Maximum likelihood and Bayesian trees were constructed with 10,000 
bootstrap replicates and 25,000,000 generations, respectively, in RaxML and 
MrBayes software. Genetic distances between the studied species were 
calculated. The PTP and mPTP model-based species delimitation approaches 
were determined. Phylogenetic tree results place species of this genus in their 
specific clades, while species delimitation results based on the PTP model 
combine a number of species and introduce them as a single entity, which is 
consistent with the results of other molecular studies. Therefore, the results 
of the analysis of COI sequences provide very suitable information for 
investigating the systematic status of the genus Garra, in addition to which, 
the use of other genetic sequences, including mitochondrial and nuclear, as 
well as morphological features, is also recommended for a comprehensive 
assessment of the systematic status of this genus. 
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جنس  هرد مولکولی  بر  Garraبندی  خاورمیانه،  توالی    در  اساس 

 COIمیتوکندریایی 

 

 چکیده 

گونه یکی از متنوع ترین جنس های کپورماهیان را تشکیل می دهد که به طور گسترده از    185با حدود    Garraاعضاء جنس  

گونه از این جنس از خاورمیانه گزارش شده است. این   43حدود جنوب شرقی آسیا تا غرب آفریقا از جمله خاورمیانه پراکنش دارد. 

پرداخته   1مطالعه به بررسی سیستماتیک مولکولی این جنس در خاورمیانه بر اساس توالی های میتوکندریایی سیتوکروم اکسیداز  

ترین درست نمایی و بیزین به از بانک ژن گرفته شد. درخت های بیش 1توالی ژن سیتوکروم اکسیداز  78است. بدین منظور، تعداد 

رسم گردید. فاصله ژنتیکی بین گونه های مورد    MrBayesو    RaxMLدر نرم افزارهای    25،000،000و    10،000ترتیب با تکرار  

ای بر اساس مدل های   از رسم درخت    mPTPو     PTPمطالعه محاسبه و تعیین حدود گونه  نیز صورت گرفت. نتایج حاصل 

فیلوژنتیکی، گونه های این جنس را در کلادهای مشخص خود قرار داده است اما نتایج حاصل از تعیین حدود گونه ای بر اساس 

تعدادی از گونه ها را در هم ادغام و به صورت یک واحد معرفی می کند، که با نتایج حاصل از سایر مطالعات مولکولی  PTPمدل 

اکسیداز   از آنالیز توالی های سیتوکروم  بنابراین نتایج حاصل  ، اطلاعات بسیار مناسبی را جهت بررسی وضعیت  1مطابقت دارد. 

ارائه می دهد که در کنار آن، استفاده از سایر توالی های ژنتیکی از جمله میتوکندریایی و هسته ای و   Garraسیستماتیکی جنس 

 همچنین ویژگی های ریخت شناسی در راستای ارزیابی جامع وضعیت سیستماتیکی این جنس نیز پیشنهاد می گردد. 
 

 

 .فیلوژنی، کپورماهیان، بارکدینگ، روابط خویشاوندیواژگان کلیدی: 
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  مقدمه 

مکنده    لویی( با دیسک گمترسانتی   20  تا  معمولا)هایی با اندازه متوسط  ماهی  Garra Hamilton, 1822کپور ماهیان سنگ لیس جنس  

های این جنس تخصص (. گونه Komarova et al., 2022( )1شکل  کنند ) ای زندگی می های رودخانههستند و عمدتا در ناحیه ریترون سیستم

تراشند ها میها و صخرهها را از سطح سنگ فیتونهای پهن مجهز به ساختار خراشنده شاخی، پری بالایی در خراشیدن جلبک دارند و با استفاده از آرواره 

(Komarova et al., 2022متنوع از  یکی  این جنس  با حدود  ترین جنس(.  کپورماهیان  خانواده  شناخته   185های  پراکنش گونه  و  است  شده 

از جنوبگسترده )ای  دارد  از جمله خاورمیانه  آفریقا،  تا غرب  آسیا  اساس  (.  Esmaeili et al., 2016; Komarova et al., 2022شرقی  بر 

( که بخش  Çiçek et al., 2024گونه از این جنس در منطقه گزارش شده است )   42های اخیر ماهیان آب شیرین خاورمیانه، حدود  لیستچک

(. اخیرا نیز یک گونه غارزی جدید از این جنس در عمان  Bayçelebi et al., 2021اند )توصیف شده   2000ها پس از سال  توجهی از آن قابل

 (.  Freyhof, 2025) شددر نظر گرفته می  G. longipinnisعنوان فرم غارزی گونه تر به توصیف شده است که پیش 

شوند  بندی می طبقه   G. rufaو    G. variabilis  ،G. tibanicaهای  تبار مجزا، شامل گروهاعضاء این جنس در خاورمیانه در سه کلاد تک

(Hamidan et al., 2014 .)    گروه اول شامل حدود شش گونه هستند که در حوضه های خلیج فارس و مدیترانه پراکنش دارند. گروه دوم شامل

شامل گونه    G. rufaاز شبه جزیره عربستان هستند و گروه  G. tibanicaو  G. buettikeri ،G. dunsirei ،G. smartiهمچون  گونه هایی

(. مطالعات مولکولی مبتنی بر توالی  Hamidan et al., 2014; Esmaeili et al., 2016های بسیار متنوع پراکنده در خلیج فارس می باشد )

- اند که تاریخچه بیوجغرافیایی این جنس در خاورمیانه پیچیده است و احتمالا شامل حداقل دو موج مستقل ورود از منطقه هندونشان داده  COIژن  

( دیسک گلویی در convergent reduction(. همچنین، کاهش همگرا )Hashemzadeh Segherloo et al., 2017الایی بوده است )م

های موازی با شرایط محیطی مختلف )از جمله زندگی دهنده سازگاریچندین دودمان مستقل این جنس در خاورمیانه مشاهده شده است که نشان

های این جنس در  (. مطالعات تاکسونومیک متعددی روی گونهHashemzadeh Segherloo et al., 2017جریان( است )های کمغارزی و آب

های مخفی های جدید، بازبینی جنس در ایران، کشف گونهویژه ایران و عمان انجام شده است که شامل توصیف گونههای مختلف خاورمیانه، به بخش 

(cryptic species در عمان و تعیین وضعیت تاکسونومیک گونه )جزیره عربستان بوده استهای شبه  (Sayyadzadeh et al., 2015, 2023; 

Sayyadzadeh and Esmaeili, 2021; Esmaeili et al., 2016; Mousavi-Sabet et al., 2016, 2019; Zamani-Faradonbe 

et al., 2021; Freyhof, 2025های مخفی، احتمال اند و وجود گونه خوبی مطالعه نشدهها هنوز به ها، بسیاری از جمعیت(. با وجود این پیشرفت

بازنگری جامع هیبریداسیون و عدم تطابق میان داده را برجسته می های مورفولوژیک و مولکولی، ضرورت  از توالی ژن  تر  استفاده  در    COIسازد. 

 ,.Pour Mozaffar et al., 2024; Nahavandi et alها نشان داده است )مطالعات شناسایی مولکولی ماهیان، کارایی بالایی در تفکیک گونه 

(. با این حال، تاکنون مطالعه جامعی که وضعیت سیستماتیک مولکولی این جنس را در مقیاس کل خاورمیانه بررسی کند، انجام نشده است.  2021

های میتوکندریایی ژن سیتوکروم اکسیداز  در خاورمیانه بر اساس توالی   Garraاز این رو، پژوهش حاضر با هدف بررسی سیستماتیک مولکولی جنس  

 ( انجام شده است. COI) 1زیرواحد 
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 ( Esmaeili et al., 2016بیانگر خصوصیات ظاهری جنس ) Garraتصویری از چندین گونه از جنس   .1شکل 

 

 ها مواد و روش

تعداد  به  مطالعه،  این  انجام  زیرواحد    77منظور  اکسیداز  سیتوکروم  ژن  به  COI)  1توالی  متعلق  جنس    33(  از  ژن    Garraگونه  بانک  از 

(GenBank( استخراج گردید  )گونه1  جدول .)  های مورد بررسی عمدتا از کشورهای خاورمیانه شامل ایران، عمان، عربستان سعودی، امارات متحده

تهیه   7.5.0نسخه   DIVA-GISافزار ها با استفاده از نرمعربی، عراق، ترکیه، سوریه، اردن، لبنان و یمن بودند. نقشه شماتیک کشورهای مبدأ توالی

 ClustalWبررسی و ویرایش شدند و سپس با استفاده از الگوریتم    7.2.5نسخه    BioEditافزار  ها ابتدا در نرم ارائه شده است.توالی  2شکل  گردید و در  

نرم  )هم  6نسخه    MEGAافزار  در  )alignردیف  گردیدند   )Hall, 1999 به نرم (.  از  نوکللوتیدی،  جایگزینی  مدل  بهترین  انتخاب  افزار منظور 

jModelTest    مدل    2.1.8نسخه و  شد  مناسببه   GTR+G+Iاستفاده  درختعنوان  گردید.  انتخاب  مدل  روش ترین  دو  به  فیلوژنتیک  های 

Maximum Likelihood (ML)    وBayesian Inference (BI)  تکرار    10000نمایی با  بازسازی شدند. درخت بیشترین درستbootstrap  

(  K2Pترسیم گردید. فاصله ژنتیکی )  3.1.2نسخه    MrBayesافزار  نسل در نرم   25,000,000و درخت بیزین با    7.2.5نسخه    RAxMLافزار  در نرم 

  KC789529با شماره دسترسی     Cyprinus carpioمحاسبه شد. از توالی گونه    6نسخه    MEGAافزار  های مورد مطالعه نیز در نرم بین گونه 

بیرونی )به  گونه ( استفاده گردید.به outgroupعنوان گروه  تعیین حدود  از دو روش  species delimitationای )منظور   ،)PTP    وmPTP    در

ها  استفاده شد. در هر دو مدل، هدف یافتن یک تعیین حدود گروهی است که احتمال تقسیم طول شاخه  http://mptp.h-its.org/#/treeسایت  وب

 را به حداکثر برساند. 
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 مورد اسنفاده در این مطالعه Garraهای جنس گونه COIهای ژن کشورهای مبدأ توالی  .2شکل 

 ، اسنفاده شده در مطالعه حاضر 1لیست توالی های سینوکروم اکسیداز  .1جدول 

 بانک ژن کشور  گونه  بانک ژن کشور  گونه 

Garra amirhosseini  ایران KX570873 Garra rufa  ترکیه KM214696 

Garra amirhosseini  ایران KX570874 Garra rufa  ایران KM214739 

Garra barreimiae عمان MN830403 Garra rufa  ترکیه KM214684 

Garra barreimiae عمان MN830867 Garra sahilia  عربستان KM214718 

Garra barreimiae  امارات KM214779 Garra sahilia  یمن KM214689 

Garra barreimiae  امارات KM214734 Garra sauvagei  سوریه KJ553531 

Garra buettikerii  عربستان KM214742 Garra Shamal عمان MN830854 

Garra buettikerii  عربستان KM214729 Garra Shamal عمان MN830426 

Garra culiciphaga  ترکیه KJ553522 Garra Shamal عمان MN830424 

Garra dunserei عمان KP069475 Garra Shamal عمان MN830861 

Garra dunsirei عمان KP069476 Garra Sharq عمان MN830873 

Garra dunsirei عمان KP069477 Garra Sharq عمان MN830875 

Garra elegans  عراق KM214702 Garra Sharq عمان MN830416 

Garra elegans  عراق KM214721 Garra Sharq عمان MN830417 

Garra festai لبنان KJ553308 Garra sindhae عمان KX244649 

Garra gallagheri عمان KX244645 Garra sindhae عمان KX244650 
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 بانک ژن کشور  گونه  بانک ژن کشور  گونه 

Garra gallagheri عمان KX244646 Garra sindhae عمان KX244651 

Garra gallagheri عمان KX244647 Garra sindhae عمان KX244652 

Garra ghorensis  اردن KM214788 Garra smartae عمان KM214732 

Garra gymnothorax  ایران KM214803 Garra smartae عمان KM214744 

Garra hormuzensis  ایران KM214791 Garra smartae عمان KM214699 

Garra hormuzensis  ایران KM214782 Garra tashanensis  ایران KY365750 

Garra kemali  ترکیه KJ553337 Garra tibanica  عربستان KM214749 

Garra klatti  ترکیه KJ553379 Garra tibanica  عربستان KM214686 

Garra longipinnis عمان KM214755 Garra turcica  ترکیه MH716240 

Garra longipinnis عمان KM214752 Garra turcica  ترکیه MH716239 

Garra longipinnis عمان KM214756 Garra typhlops  ایران KM214717 

Garra lorestanensis  ایران MG852038 Garra variabilis  سوریه KJ553567 

Garra mondica  ایران MG852030 Garra variabilis  سوریه KJ553391 

Garra mondica  ایران MG852031 Garra widdowsoni  عراق KM214769 

Garra nana  سوریه KJ553487 Garra widdowsoni  عراق KM214795 

Garra nudiventris  ایران KM214808 - - - 

Garra persica  ایران KT808682 - - - 

Garra persica  ایران KM214706 - - - 

Garra roseae  ایران MN258737 - - - 

Garra rossica  ایران KM214765 - - - 

 

 ننایج 

 Bayesian و  Maximum Likelihood  (ML) آمده از دو روشدست های بههای فیلوژنتیک، توپولوژی درخت بر اساس نتایج حاصل از تحلیل 

Inference   (BI)   ارائه شده است. در این درخت، مقادیر احتمال پسین  3شکل    رو، تنها درخت بیزین درتا حد زیادی مشابه یکدیگر بودند. از این (Posterior 

Probability) مربوط به تحلیل بیزین و مقادیر bootstrap اند. مقادیر بالای  ترتیب در کنار هر گره نشان داده شده نمایی به مربوط به تحلیل بیشترین درست

دهنده استحکام بالای روابط فیلوژنتیک  های اصلی مشاهده شد که نشان( در اکثر گره 70بالاتر از   bootstrap و   1ویژه احتمال پسین نزدیک به  )به  حمایت آماری

 .شده استبازسازی 

 : خوانی دارندوضوح قابل تشخیص هستند که با مطالعات قبلی نیز هم در محدوده خاورمیانه به  Garra تبار در جنسسه کلاد اصلی و تک 

های آبریز ایران، ترکیه، عراق، سوریه،  های ساکن حوضه دهد و عمدتا شامل گونه ترین کلاد را تشکیل می ترین و متنوع این گروه بزرگ  : Garra rufaگروه  

 .G و    G. rufa  ،G. elegans  ،G. hormuzensis  ،G. mondica  ،G. amirhosseini  ،G. persicaهایی مانند  اردن و لبنان است. گونه 

widdowsoni در این کلاد قرار گرفتند. 
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هایی مانند  جزیره عربستان )عمان، عربستان سعودی و امارات متحده عربی( است. گونه های شبه :  این گروه عمدتا شامل گونه Garra tibanicaگروه  

G. tibanica  ،G. barreimiae  ،G. dunsirei  ،G. smartae  ،G. sindhae  ،G. shamal  ،G. sharq  ،G. longipinnis    و G. 

gallagheri   در این کلاد جای گرفتند. 

 .G. variabilis ،G. klatti ،Gهایی مانند عنوان یک کلاد پایه و مجزا در درخت ظاهر شد و شامل گونه : این گروه بهGarra variabilis گروه 

kemali ،G. rossica   و G. roseae است. 

ها،  دلیل تعداد زیاد گونه های مورد مطالعه محاسبه گردید. به بین تمامی گونه  Kimura 2-parameter (K2P) شده بر اساس مدل فاصله ژنتیکی اصلاح 

شده دهد که کمترین فاصله ژنتیکی مشاهده ارائه شده است. بررسی این جدول نشان می  2جدول های نماینده هر سه کلاد اصلی در  فاصله ژنتیکی برخی از گونه 

است. این مقادیر پایین فاصله     G. elegans – G. mondica و  G. elegans – G. hormuzensis هایگونهدرصد بوده و مربوط به جفت   1برابر با  

 هایگونهدرصد ثبت شد که مربوط به جفت   18ها با یکدیگر است. در مقابل، بیشترین فاصله ژنتیکی برابر با  دهنده روابط بسیار نزدیک این گونهژنتیکی نشان

G. klatti – G. barreimiae  و G. klatti – G. elegans    کلادی بود  های درون طور کلی بالاتر از فاصله کلادی به های ژنتیکی بین باشد. فاصله می

 .کندکه از تفکیک سه گروه اصلی حمایت می 

ای مستقل  واحد گونه  24تعداد  PTP تفاوت قابل توجهی نشان داد. روش mPTP و  PTP ای با استفاده از دو روش مبتنی بر مدلنتایج تعیین حدود گونه 

که تا حد زیادی   (p = 0.001, Null-model score: 208.977, best score for single coalescent rate: 244.209) را شناسایی کرد

دهنده ادغام چندین گونه مورفولوژیک  ای را پیشنهاد کرد که نشانواحد گونه   13تعداد   mPTP های مورفولوژیک موجود مطابقت داشت. در مقابل، روشبا شناسایی

اند. تفاوت بین  با استفاده از نوارهای عمودی در کنار درخت فیلوژنتیک نمایش داده شده   2شکل  تر است. این نتایج در  ای بزرگنزدیک به هم در واحدهای گونه 

شناسی، ممکن است از نظر مولکولی هنوز به مرحله واگرایی شده بر اساس صفات ریخت های توصیف دهد که برخی از گونه نشان می  mPTP و  PTP نتایج

 .ای باشندکامل نرسیده باشند یا دارای تاریخچه تکاملی پیچیده 
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 گونه های مورد مطالعه  1درخت بیشنرین درست نمایی و بیزین حاصل از توالی های سینوکروم اکسیداز  . 3شکل 
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 COIدرصد فاصله ژننیکی  برخی از گونه های مورد مطالعه بر اساس توالی ژن مینوکندریایی  . 1جدول 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

G. barreimiae              

G. dunserei 13             

G. elegans 8 11            

G. hormuzensis 7 11 1           

G. kemali 17 16 16 15          

G. klatti 18 15 18 17 3         

G. mondica 7 11 1 1 16 17        

G. rossica 15 14 15 14 12 11 14       

G. roseae 15 14 15 14 12 12 14 5      

G. rufa 7 10 4 4 15 16 4 13 13     

G. shamal 11 14 8 8 18 18 9 15 16 8    

G. tashanensis 12 12 11 10 15 15 10 14 14 10 14   

G. tibanica 14 2 12 11 14 14 12 13 13 10 14 11  

G. variabilis 17 15 17 16 8 7 17 12 12 15 19 14 13 
 

 گیریو ننیجه  بحث

ها در خاورمیانه پراکنش شده آنهای شناختهاز گونه درصد  25گروه متنوعی از کپورماهیان را تشکیل می دهند که حدود   Garraاعضاء جنس  

های کوهسگتانی پرشگیب تا های متنوع آب شگیرین، از رودخانهدلیل توانایی بالای سگازگاری با زیسگتگاه(. این جنس بهÇiçek et al., 2024دارند )

های اخیر ها قرار گرفته اسگگت. کشگگف و توصگگیف چندین گونه غارزی در سگگالهای غارزی، مورد توجه خاص تاکسگگونومیسگگتها و محیطچشگگمه

(Mousavi-Sabet et al., 2016; Freyhof, 2025نشگان ) دهنده قدمت تکاملی نسگبتا بالای این جنس و همچنین پتانسگیل بالای آن برای

های خاورمیانه طی دو دهه اخیر، منجر به توصگگیف شگگده در ایران، عمان و سگگایر بخشمطالعات متعدد انجام  .های ایزوله اسگگتزایی در محیطگونه

 Sayyadzadeh etشگد، نشگان داده اسگت )تر تصگور میتر از آنچه پیشهای جدید متعددی شگده و وضگعیت سگیسگتماتیک این جنس را پیچیدهگونه

al., 2015, 2023; Sayyadzadeh and Esmaeili, 2021; Esmaeili et al., 2016; Mousavi-Sabet et al., 2019; Zamani-

Faradonbe et al., 2021 با این حال، تاکنون مطالعه جامعی که وضگعیت مولکولی این جنس را در مقیاس کل خاورمیانه بررسگی کند، انجام .)

تلاش کرده اسگگت تا این خر را تا حدی پر کند. نتایج حاصگگل از بازسگگازی  COIنشگگده بود. مطالعه حاضگگر با اسگگتفاده از توالی ژن میتوکندریایی  

 Hamidanهای  وضوح تایید کرد که با یافتهرا به  G. variabilisو    G. rufa  ،G. tibanicaتبار های فیلوژنتیک، سگه کلاد اصگلی و تکدرخت

های های حوضگهترین کلاد، عمدتا شگامل گونهعنوان متنوعبه  G. rufaخوانی دارد. گروه . هم(2016)  همکاران  و  Esmaeiliو (2014)  همکارانو 

عنوان  نیز به  G. variabilisشود. گروه جزیره عربستان محدود میبیشتر به شبه  G. tibanicaغربی و مرکزی خاورمیانه است، در حالی که گروه  

واحد  24تعداد   PTPتفاوت قابل توجهی نشان داد. روش    mPTPو   PTPهای ای با روشیک کلاد پایه و مجزا ظاهر شد. نتایج تعیین حدود گونه

واحد  13با پیشگنهاد تنها  mPTPهای مورفولوژیک موجود مطابقت داشگت، در حالی که روش ای را شگناسگایی کرد که تا حد زیادی با شگناسگاییگونه

تحگت یگک واحگد   G. smartaeو    G. dunsirei ،G. sindhaeهگای  عنوان مثگال، گونگهای، چنگدین گونگه نزدیگک بگه هم را ادغگام کرد. بگهگونگه

  G. dunsireiبگا   G. sindhaeو    G. smartaeمبنی بر مترادف بودن   (2023)همکگاران و     Sayyadzadehای قرار گرفتنگد کگه بگا نتگایجگونگه

شگناسگی، ممکن اسگت از نظر مولکولی هنوز به  شگده بر اسگاس صگفات ریختهای توصگیفدهد که برخی از گونهها نشگان میخوانی دارد. این یافتههم

بندی  طبقه  G. rufaکه معمولا در گروه    G. tashanensisمرحله واگرایی کامل نرسگیده باشگند یا دارای جریان ژنی محدود باشگند. گونه غارزی 

درصگد بود. این میزان واگرایی نسگبتا  14تا   10ها بین صگورت یک کلاد مجزا ظاهر شگد و فاصگله ژنتیکی آن با سگایر گونهشگود، در درخت حاضگر بهمی
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شگناسگی( را برای تعیین وضگعیت سگیسگتماتیک این تر صگفات ریختای و بررسگی دقیقتر )شگامل نشگانگرهای هسگتهبالا، ضگرورت انجام مطالعات جامع

نیز قابل توجه    G. mondicaو    G. hormuzensisبا    G. elegansدرصگد( بین   1سگازد. فاصگله ژنتیکی بسگیار پایین )حدود  گونه برجسگته می

ها یا کیفیت پایین دسگت آمده و ممکن اسگت ناشگی از شگناسگایی نادرسگت نمونههای قدیمی موجود در بانک ژن بهاسگت. این مقادیر بر اسگاس توالی

ها ضگروری به نظر شگناسگی و مولکولی برای این گروه از گونههای تلفیقی ریختهای تازه و انجام بررسگیها باشگد. بنابراین، دسگترسگی به نمونهتوالی

ای در جنس ابزار مناسگبی برای بررسگی روابط فیلوژنتیک و تعیین حدود گونه COIدهد که ژن طور کلی، نتایج مطالعه حاضگر نشگان میرسگد. بهمی

Garra  های تاکسگگونومیک این جنس را حل کند. اسگگتفاده همزمان از نشگگانگرهای میتوکندریایی و تواند تمام پیچیدگیتنهایی نمیاسگگت، اما به

 تری از وضعیت سیستماتیک این جنس در خاورمیانه ارائه دهد. تواند تصویر کاملشناسی دقیق، میهای ریختای همراه با دادههسته

خاورمیانه   Garraرا در جنس   G. variabilisو   G. rufa  ،G. tibanica، سگه کلاد اصگلی COIهای ژن  مطالعه حاضگر با اسگتفاده از توالی

شگده از نظر مولکولی ممکن اسگت مترادف باشگند. فاصگله ژنتیکی بالای های توصگیفای نشگان داد که برخی از گونهتایید کرد. نتایج تعیین حدود گونه

G. tashanensis  شگود در سگازد. پیشگنهاد میهای نزدیک به هم، ضگرورت انجام مطالعات تکمیلی را برجسگته میو فاصگله بسگیار پایین برخی گونه

شگناسگی برای بازنگری جامع وضگعیت سگیسگتماتیک این جنس های ریختای همراه با دادهمطالعات آینده از ترکیب نشگانگرهای میتوکندریایی و هسگته

 استفاده شود.
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