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 چکیده

کاهش ذخایر آبزیان در نقاط مختلف جهان موجب شده است که پژوهشگران علوم شیلاتی پیش از هر گونه اقدام عملی در راستای مدیریت 
های با ارزش آن منطقه از طریق  های مانگرو، به بررسی و تعیین ساختار ژنتیکی گونهجنگلماهیان  زینتی و  ماهیان  ذخایر آبزیان اقتصادی،  

، پیش از  مذکورهای مختلف اقتصادی خلیج فارس از جمله شش گونه  های مولکولی بپردازند. بنابراین، شناخت ساختار ژنتیکی گونهروش
به  ذخایر ضروری  این  افزایش  و  حفظ  برای  عملی  اقدام  میهرگونه  میتوکندریایی   .رسدنظر  ژنوم  از  خاصی  نواحی  پژوهش،  این   در 

(mtDNA)16  به نامSrDNA  فای شده و بازهای قابل جفت باز آمپلی  600-650ر و تعیین توالی شد. در این فرآیند، حدود  موفقیت تکثی  با
فرد شش های منحصربهترین زیستگاهبرداری از مناطق هدف که شامل اصلیاعتماد از هر ژن برای بررسی فایلوژنی انتخاب گردیدند. نمونه

گونه این  شد.  انجام  است،  فارس  خلیج  در  مطالعه  مورد  شامل  گونه  معمولیها   ،  (Eleutheronema tetradactylum)راشگو 
معمولی  ،   (Sparidentex hasta)صبیتی شوریده(Pomadasys kaakan)سنگسر   ،(Otolithes ruber) ،   منقوط ماهی  میش 

(Protonibea diacanthus)    و حلوا سفید(Pampus argenteus)    ترین موجودات دریایی در این منطقه مهم  ازها  باشند. این گونهمی
طبق روش استاندارد، از هر نمونه حداقل پنج قطعه از باله شنای    .های طبیعی آنها صورت گرفتبرداری در زیستگاه شوند و نمونهشناخته می

 Eleutheronema)  ها جدا شد. در این تحقیق، گونه راشگوهای مولکولی و شناسایی دقیق گونههای مورد مطالعه برای انجام تحلیلگونه

tetradactylum  )  ای از میش ماهیان  به همراه نمونههایی از مالزی و جین در کلاید سوم  به عنوان یک هاپلوتایپ مجزا در کنار نمونه
ماهی  ای از میشدر منطقه خوزستان در مقایسه با نمونه  Protonibea diacanthus)الب )غماهی  ای از میششناسایی گردید. همچنین نمونه

دهنده غالب بودن گونه منقوط در غرب خلیج فارس در استان هرمزگان مشاهده شد که نشان   (Argyrosomus hololepidotus)معمولی  
توان  اگر این فرضیه به اثبات برسد، می  .در شرق خلیج فارس است   (Argyrosomus hololepidotus)ماهی معمولی  نسبت به گونه میش

منطقه خلیج فارس مورد بررسی قرار داد. این گونه به همراه ماهی شوریده، در  اندمیک جدید و وتایپمورف یا گونه این گونه را به عنوان یک
کند. ماهی سنگسر معمولی با هایی از کشور هند، کلاید دوم را کامل میبا اختلاف یازده درصدی، به همراه نمونه کلاستر خواهری قالب

های این گونه از هرمزگان و خوزستان ، در کلاید اول قرار گرفت و اختلافی در بین نمونهمذکور دیگراختلاف بالاتری نسبت به پنج گونه  
های بین جمعیتی ای از چین اختلاف نه درصدی را نشان داد که نمایانگر عدم مهاجرت و کاهش انتقال آللمشاهده نشد. اما این گونه با نمونه

با اختلاف چهارده درصدی کلاستر    لاید با اختلاف دوازده درصدی و با گونه صبیتیاگرچه این گونه با گونه حلوا سفید در همین ک. است
ماهیان،   اطلاعات ارزشمندی درباره ساختار جمعیتی  تواندمی  16SrDNAدهد که استفاده از توالی  خواهری را نشان داد. این تحقیق نشان می

توانند به مدیریت بهتر ها میافته این یهمچنین  .  و وضعیت اکولوژیک این منابع فراهم کند  روابط ژنتیکی بین گونه ها در منطقه خلیج فارس
 .کمک کنندهای مدیریتی و حفاظتی ریزیو برنامهمنابع آبزی و حفظ تنوع زیستی 

 
   PCR ،mtDNA ،16SrDNAتنوع ژنتیکی، خلیج فارس،  کلمات کلیدی:
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 مقدمه 
عنوان یکی از منابع تأمین نیازهای    به آبزیان دریایی استفاده از

ای طولانی دارد.  پروتئینی در بسیاری از کشورهای جهان، سابقه
این سالبا  در  اخیر،حال،  تقاضا های  بی و افزایش  رویه،  صید 

ذخایر آبزیان را با خطرات جدی مواجه کرده است. برای مقابله با  
های ارزیابی ذخایر  ها، نهادهای مرتبط به بررسی دادهاین چالش

آبزیان  وری پایدار بهره و مدیریت صید هایی برایپرداخته و مدل
آگاهی و بررسی  .  (Tavakoli- Kolour, 2022)  دهندارائه می

آبزیان و ماهیان  مداوم وضعیت ژنتیکی آبزیان برای حفظ ذخایر  
بهرهو مدیریت گونهزینتی   ری و صید  برداهایی که در معرض 

. ) et alAzahar(2022 ,.  رویه قرار دارند، امری ضروری استبی
گونه حدود  تعیین  و  در شناسایی  ها 

جغرافیای  شناسی،زیست هایزمینه 
ها  ای دارد، زیرا گونهاهمیت ویژه حفاظت و شناسیبوم زیستی،

کمی برای  اساسی  زیستی  واحدهای  تنوع  مدیریت  و  سازی 
میبه لحاظ روند شمار  از  حدود    .  تعیین  و  شناسایی  تاریخی، 

طبقهگونه توسط  ویژگیها  از  استفاده  با  های  شناسان 
 Mer Mosharraf Hossain)  است  گردیده انجام    شناسیریخت 

et al., 2022)  .  بالایی تخصص  نیازمند  فرآیندها  و    بودهاین 
از گروه. با اینهستندبر  زمان از نظر  حال، بسیاری  های متنوع 

ماندهریخت  ناشناخته  هنوز  گونهشناسی  شامل  و  های  اند 
طبقهنشدهتوصیف  که  هستند  زمینه  ای  این  در  موجود  بندی 

است تحلیلی  .  (Habib et al., 2023)  متناقض  رویکردهای 
مانند تعیین   DNA بارکدگذاری مولکولی،  و  شناسایی  برای 

اند و اکنون  توسعه یافته ی آبزیان و ماهیان زینتیهاحدود گونه
و   جانورانبندی مرتبط با  برای حل بسیاری از مشکلات طبقه 

 Chen et)  گیرند های گیاهی مختلف مورد استفاده قرار میگونه

al., 2022)  .دهه در  مولکولی  ابزارهای نشانگرهای  اخیر  های 
قدرتمند و دقیقی را برای مطالعات فیلوژنی، فیلوجغرافیا و ژنتیک  

. ) et alFadli(2023 ,.  اندجمعیت در اختیار محققان قرار داده
از   آبزیان  ذخایر  ژنتیکی  تنوع  و  فیلوجغرافیا  بررسی  برای 

های میتوکندریایی و  نشانگرهای مختلف مولکولی نظیر توالی ژن 
های میتوکندریایی  توالی ژن .  شودها استفاده میمیکروساتلایت

اکسیداز زیرواحد یک سیتوکروم   16Sتوالی  و   (COI) مانند 

rRNA     جمعیتی جمعیتی و بیندرون  تنوع هایبه شناسایی
ها یکی  استفاده از این ژن.  (Fitri et al., 2024)  کنندکمک می

رایج روشاز  به  ترین  مربوط  سوالات  به  پاسخگویی  برای  ها 
از جمله   ها و ژنتیک جمعیت ماهیانبندی، شناسایی گونهطبقه 

 16S  مطالعه حاضر با استفاده از توالی ژنوم  .است  ماهیان زینتی

rRNA     از گونه  شش  بین  ژنتیکی  فاصله  ارتباط  بررسی  به 
با یکدیگر و نیز دیگر نقاط گزارش   ماهیان اقتصادی خلیج فارس

نقاط دنیا پرداخته است. همچنین این تحقیق به  سایر  از  شده  
حفظ تنوع زیستی   ،های بومی برداری بهینه از گونه مدیریت بهره

 .ها کمک خواهد کردحفاظت پایدار از این گونهنیز و 
 

 هامواد و روش
 برداری روش نمونه

اصلیبرداری نمونه  که  نظر  مورد  و  هدف  مناطق  از  و  ها  ترین 
مورد نظر در    فرد شش گونههای منحصربه ترین زیـستگـاهمهم

، انجام گرفت. از هر نمونه، طبق روش استاین پروژه در ایران  
های مورد مطالعه  استاندارد، حداقل پنج قطعه از باله شنای گونه

(Zhang and Hanne, 2011)    مولکولی کار  انجام  جهت 
برداشته شد. سپس در الکل اتیلیک خالص نگهداری گردید و در  

آزمایش انجام  جهت  آزمایشگاه    هاینهایت  به  مولکولی، 
در  پژوهشکده اکولوژی خلیج فارس و دریای عمان منتقل شدند.  

ترتیب بهکلروفرم    -به روش فنل  DNAپژوهش، استخراج    نیا
تکثیر بخشی   جهت.  (Taggart et al., 1990)انجام گردید    ذیل

 .16Sbr   (Simon et alو   16Sarاز پرایمرهای   16Sاز ژن  

1991)  16SarF 5’-gcctgtttaacaaaaacat 16SbrR 5’-

ccggtctgaactcagatcatgt-3’   بدین صورت که استفاده شد. 
هر   ت  کیدرون  جفت   تریکرولیم  1ی  حاو  هایوبیاز  از 

که طراحی شده    یال اسبی سر بزرگ  یاختصاصی ماه   یآغازگرها
 استخراجی،   DNA  نانوگرم  100  ،کومولیپ   30)بود  

PCR  (10X  ،)بافر    تریکرولیم  u/μ Taq 5)،5/2تریکرولیم2/0
  2MgClتر یکرولیم8/0و    مولار(  لییم10)  dNTP  تریکرولیم  5/0
مولار(    50) نهامیلی  در  و  شد  ت  ت یافزوده  هر  با    وب،یحجم 

ها    وبی. سپس تمیکرولیتر رسانده شد  25  افزودن آب مقطر به
قرار گرفتند.    کلریترموساو در  شده    فوژیسانتر  هیثان10به مدت

استفاده در دس  یحرارت  چرخه از:    PCR  تگاه مورد  بود  عبارت 
  4گراد به مدت یدرجه سانت 94 یدما واسرشت سازی اولیه در

 ی  ساز  واسرشته  یشامل دماها  چرخه  30آن،    یو در پ   قهیدق

سانت  95 مدت  ی درجه  به  در   هیثان  45 اتصال  ه،یثان  30گراد 
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سانت  55ی  اختصاص  یدماها تکث  گراد،   یدرجه  و   72 ریبسط 
نهایی   ریبسط و تکث  تیدر نهادقیقه.    2  گراد به مدتیدرجه سانت
به    ،یاستحصال  PCR محصول  ،دقیقه انجام گردید   5به مدت  

  آن، با استفاده از ژل آگارز  تیف یوجود و سنجش ک  یمنظور بررس
دست آمده  به  PCRمحصول    قرار گرفت.  یابیدرصد مورد ارز  2

  15درجه سانتی گراد انتقال یافتند. سپس    -20به فریزر با دمای  
  Biogeneجهت تعیین توالی به شرکت    PCRنمونه محصول  

انجام گردید.   با روش سانگر  توالی  تعیین  ارسال گردید و  کره 
سایر   از  مطالعه  مورد  ژن  توالی  فیلوجغرافیایی  بررسی  جهت 

های دریافتی با  ( دریافت گردید.توالیNCBIمناطق از بانک ژن )
 Clustal Wکمک نرم افزار ویرایش و سپس با کمک الگوریتم 

  Nexusهمردیف و به فرمت  BioEditتعبیه شده در نرم افزار 
ذخیره شدند. جهت ترسیم درخت های فیلوجغرافیایی حداکثر  

( افزار  MLاحتمال  نرم  از   )RaxMl    کاذب    1000با تکرار 
(Bootstrap  تکاملی مدل  و   )GTR+G  .شد برای    استفاده 

، دو توالی از هر سه کلاد اصلی  (K2Pمحاسبه فاصله ژنتیکی)
 Megaانتخاب و میانگین فاصله بین گروه ها با کمک نرم افزاز 

 انجام شد. 

 

 نتایج
انجام مراحل تکثیر و توالی یابی قطعات    ،DNAپس از استخراج

ها ویرایش و  هدف و همچنین دریافت تعدادی از بانک ژن، توالی
در تحلیل ها انتخاب     16SrDNAتوالی از ژن    15الاین شدند.  

تنها  گردید   نمونه   500که  با  تطابق  برای  ژن  این  از  های  باز 
با استفاده از   درخت فیلوژنتیک.  دریافتی از بانک ژن حفظ شدند

احتمال بازسازی شد و    به  (ML) روش حداکثر  طور جداگانه 
ها در دو کلاد اصلی قرار دارند که هر  نتایج نشان داد که توالی

شناسی وتحلیل ریختتجزیه.  یک دارای حمایت بالایی هستند
روش از  استفاده  با  تکاملی  بر    Neighbor-Joining درخت 

، وجود سه شاخه اصلی را  Kimura 2-parameter   اساس فاصله
و حلوا سفید به    سنگسر  هایگونه  هاینمونه  که  دهد نشان می

همراه گونه صبیتی به عنوان گروه خواهری دیگر در یک کلاید  
در کلاید    .(درصد  12/0-14/0  ژنتیکی  اختلاف  با)  قرار گرفتند

-17  ژنتیکی   اختلاف  به همراه ماهی شوریده با  ماهیان  میش  دوم
گرفتند و در    قرار  مذکور  گونه  سه  و  گونه  این  بین  درصدی  13/0

به   جداگانه  هاپلوتایپ  یک  صورت  به  راشگو  گونه  آخر  کلاید 
نمونه  کنار  در  از خوزستان  منقوط  ماهی  میش  از  همراه  هایی 

توجه در این مالزی و چین در شاخه سوم قرار گرفت. نکته قابل
میش شناسایی  در  تحقیق،  خوزستان  منطقه  در  منقوط  ماهی 

ای از میش ماهی معمولی در استان هرمزگان  مقایسه با نمونه
یافته نشان این  با  است.  دهنده شناسایی یک هاپلوتایپ جدید 
های ثبت شده در بانک  توجه از دیگر نمونه اختلاف ژنتیکی قابل
است.   ژن  نمونه جهانی  بین  و  همچنین  فارس  خلیج  های 

این موضوع های هندی اختلاف چندانی مشاهده نشد که  نمونه 
  دهنده تنوع ژنتیکی محدود در این نواحی باشد تواند نشانمی

 .(2و    1، جداول 4الی   1های )شکل

 

 

 
 شش گونه از ماهیان مورد مطالعه PCR: محصول 1شکل 
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 Pomadasys kaakan hormozgan

 Pomadasys kaakan khuzestan

 DQ299914.1 Pomadasys kaakan 16S china

 Pampus argenteus hormozgan

 MH401695.1 Pampus argenteus 16S india

 Pampus argenteus khuzestan

 Sparidentex hasta Hormozgan

 Sparidentex hasta khuzestan

 AF247431.1 Sparidentex hasta 16S usa

 Otolithes ruber Hormozgan

 Otolithes ruber khuzestan

 EF528217.1 Otolithes ruber 16S india

 EF028701.1 Protonibea diacanthus 16S india

 Protonibea diacanthus hormozgan

 Protonibea diacanthus khuzestan 2

 GU018118.1 E. tetradactylum 16S china

 KM198908.1 E. tetradactylum 16S malaysia

 Protonibea diacanthus khuzestan 1

 E. tetradactylum hormozgan

 E. tetradactylum khuzestan

 AF404837.1 Acipenser stellatus
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100

100

100

100
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   Neighbor-Joiningگونه مورد مطالعه به روش شش 16SrDNA: درخت تکاملی ژن 2شکل 

 

 . (NCBI): کدهای دسترسی پنج گونه ماهی مورد مطالعه در بانک جهانی ژن1جدول 

 کد دسترسی  بانک جهانی ژن   نام ژن نام علمی ماهی نام ماهی ردیف 

 Pampus argenteus 16SrDNA NCBI MT111711.1 حلوا سفید  1

 Eleutheronema tetradactylum 16SrDNA NCBI MT111714.1 راشگو معمولی  2
 Pomadasys kaakan 16SrDNA NCBI MT111715.1 سنگسر معمولی  3

 Protonibea diacanthus 16SrDNA NCBI MT111717.1 میش ماهی منقوط  4

 Otolithes ruber 16SrDNA NCBI MT111718.1 شوریده  5
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 های گزارش شده  شش گونه مورد مطالعه نسبت به یکدیگر و نسبت به گونه 16SrDNAژن فاصله ژنتیکی : درصد 2جدول  

21 20 19 18 17 16 15 14 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 3 2 1  

                     1.Pomadasys kaakan hormozgan 

                    0.00 2. Pomadasys kaakan khuzestan 

                   
0.1

4 

0.1

4 
3. Sparideritex hasta Hormozgan 

                  0.00 
0.1

4 

0.1

4 
4 . Sparidentex hasta khuzestan 

                 0.18 0.18 0.16 0.16 5 . Otolithes ruber Hormozgan 

                0.00 0.18 0.18 0.16 0.16 6 . Otolithes ruber khuzestan 

               0.17 0.17 0.16 0.16 0.12 0.12 7. Pampus argenteus hormozg 

              0.11 0.16 0.16 0.11 0.11 0.11 0.11 8. Pampus argenteus khuzestan 

             0.12 0.13 0.15 0.15 0.11 0.11 
0.1

4 

0.1

4 
9. Protonibea diacanthus hormozgan 

            0.18 0.21 0.21 0.22 0.22 0.24 0.24 0.21 0.21 10. .Protonibea diacanthus khuzestan 1 

           0.19 0.00 0.12 0.13 0.11 0.11 0.15 0.15 
0.1

4 

0.1

4 
11. .Protonibea dacanthus khuzestan 2 

          0.13 0.06 0.13 0.15 0.15 0.16 0.16 0.18 0.18 0.15 0.15 12.  E. tetradactylum hormozgan 

         0.00 0.13 0.06 0.13 0.15 0.15 0.16 0.16 0.18 0.18 0.15 0.15 13.  .E. tetradactylum khuzestan 

        0.15 0.15 0.13 0.21 0.13 0.11 0.01 0.17 0.17 0.15 0.15 0.13 0.13 14 . MH401695.1 Pampus argenteus 16s india 

       0.14 0.13 0.13 0.07 0.20 0.07 0.10 0.13 0.12 0.12 0.12 0.12 0.13 0.13 
15. EF028701.1 Protonibea diacanthus 16s 

india 

      0.13 0.17 0.09 0.09 0.14 0.15 0.14 0.13 0.16 0.15 0.15 0.18 0.18 0.12 0.12 16 . GU018118.1E. tetradactylum 16s china 

     0.03 0.17 0.20 0.12 0.12 0.20 0.15 0.19 0.17 0.19 0.21 0.21 0.23 0.23 0.15 0.15 
17 . KM198908.1 E. tetradactylum 16s 

malaysia 

    0.18 0.15 0.14 0.12 0.16 0.16 0.13 0.23 0.13 0.12 0.12 0.17 0.17 0.15 0.15 0.09 0.09 
18 . DQ299914.1 Pomadasys kaakan 16s 

china 

   0.18 0.21 0.16 0.14 0.18 0.16 0.16 0.13 0.21 0.13 0.17 0.18 0.07 0.06 0.20 0.20 0.17 0.17 19.  .EF528217.1 Otolithes ruber 16s india 

  0.21 0.15 0.23 0.18 0.12 0.15 0.18 0.18 0.15 0.24 0.15 0.12 0.16 0.18 0.18 0.00 0.00 0.15 0.15 20. .AF247431.1 Sparidentex hasta 16s usa 

 0.25 0.26 0.26 0.27 0.21 0.24 0.25 0.24 0.24 0.24 0.30 0.23 0.24 0.25 0.26 0.26 0.25 0.25 0.23 0.23 21 . AF404837.1 Acipenser stellatus 

 
های  گونه های مختلف مورد مطالعه در این تحقیق نسبت به یکدیگر و نسبت به گونه 16SrDNAهای ژن :  همردیفی قسمتی از توالی3شکل 

 گزارش شده 
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متعلق به  18متعلق به شش گونه مورد مطالعه، هاپلوتایپ  شماره    16SrDNA: رسم درخت شبکه تنوع هاپلوتایپی با استفاده از ژنوم 4شکل 

 out groupبه عنوان  ( A.estellatus (ماهی خاویاری اوزون برون

 

 بحث  
باعث گردیده   نقاط جهان  از  بسیاری  آبزیان در  ذخایر  کاهش 
است تا محققین علوم شیلاتی جهت مدیریت ذخایر آبزیان، قبل  

های با  از هر اقدام عملی، به مطالعه و تعیین ساختار ژنتیکی گونه 
های مولکولی روی آورند که در  ارزش آن منطقه از طریق روش 

بهرهبرنامه صنعت  های  دریایی،  آبزیان  ذخایر  از  برداری 
نژادی، دارای اهمیت بالایی است  های اصلاحپروری و برنامهآبزی 

.(Panprommin et al., 2023)   در اکثر موجودات، برای تعیین
روند.  کار میبه DNA های مربوط به توالیروابط تکاملی، داده

گیرند،  کمتر تحت تأثیر انتخاب طبیعی قرار می  چونها  این داده

توانند روابط فیلوژنی و ساختار ژنتیکی واقعی را بهتر نمایان  می
 این تحقیق، بخشی از ژنوم  رد (Zhang et al., 2023).   سازند

mtDNA   16  به نامSrDNA    با موفقیت تکثیر و تعیین توالی
جفت باز قابل    560جفت باز تکثیر شده و    650گردید. حدود  

فیلوژنی   بررسی  برای  توالاطمینان  و  بانک  ها  انتخاب شد  در 
برای  (.  3  و شکل  1) جدول    ثبت شدند  (NCBI) جهانی ژن

مورد   گونه  بین شش  ژنتیکی  فاصله  تعیین  و  ژنتیکی  مطالعه 
فایلوژنی از درخت    استفاده شد Neighbor-Joining بررسی، 

داد (2)شکل   نشان  نتایج  یک    .  عنوان  به  راشگو  گونه  که 
در کلاید    ینچهایی از مالزی و  هاپلوتایپ جداگانه در کنار نمونه
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قرار دارد. همچنین وجود میش ماهی منقوط در منطقه   سوم
خوزستان در مقایسه با میش ماهی معمولی در استان هرمزگان  

نسبت   دهنده غالب بودن گونه منقوط در غرب خلیج فارسنشان
اگر این فرضیه به   .است  ماهی معمولی در شرق آنبه گونه میش

می برسد،  یا  اثبات  و  گونه  یک  عنوان  به  را  گونه  این  توان 
مورفوتایپ جدید و اندمیک منطقه خلیج فارس مورد بررسی قرار 
داد. این گونه به همراه ماهی شوریده در قالب کلاسترخواهری با  

هایی از کشور هند کلاید  اختلاف یازده درصدی همراه با نمونه 
کنند که با توجه به فاصله جغرافیایی کم این  دوم را کامل می
این  سایر  منطقه نسبت به نبود. در  انتظار  از  حال،  مناطق دور 

گونه بین  بالا  تا  متوسط  هاپلوتایپی  بررسی  تنوع  مورد  های 
 (.  4مشاهده گردید )شکل 

های  در این پژوهش، تنوع هاپلوتایپی متوسط تا بالا بین گونه
مورد بررسی مشاهده شد. این میزان تنوع اغلب به بزرگ بودن  
اندازه جمعیت و پراکندگی گسترده در فواصل زیاد نسبت داده  

فرد در طول های منحصربه شود که منجر به حفظ هاپلوتایپمی
تواند  گردد. تراز تنوع هاپلوتایپی میرشد و پراکنش جمعیت می

از صفر )تمام افراد جمعیت دارای هاپلوتایپ یکسان( تا یک )تمام  
هاپلوتایپ دارای  جمعیت  باشد افراد  متغیر  متفاوت(    های 

(Hairani et al., 2023)جهش، )  تکاملی   پویایی   براین،. علاوه  
 موجود  بر مختلف سطوح در که( طبیعی انتخاب ژنتیکی، رانش
  تنوع   متفاوت  الگوهای  بروز  باعث  است  ممکن هستند،  گذارتاثیر

تنوع (Huang et al., 2023)شوند    ژنتیکی همچنین   .
های مورد بررسی مشاهده گردید. به  هاپلوتایپی متوسط بین گونه

بالا   هاپلوتیپی  تنوع  میزان  طورکلی،   های گونه  برای  متوسط تا 
 بودن  بزرگ  به  اغلب  بالا،   تنوع  این  .نیست  معمول  غیر  دریایی
  های گونه  در   زیاد  فواصل  در  گسترده  پراکندگی   و  جمعیت  اندازه

 از   بسیاری  نگهداری  به  منجر  که  شودمی  داده  نسبت  دریایی
 جمعیت  پراکنش  و  رشد  طول  در  فردمنحصربه  هایهاپلوتیپ

البته اندازه جمعیت  .  (Mahboobeh et al., 2023)  گرددمی
جغراف مختلف  مناطق  در  است  یا  یممکن  کاهش  دلیل  به  ایی 

مرگ مانند  کاهنده  عوامل  از  ناشی  جمعیت  و  افزایش  ومیر 
در حال   به طور مرتب  ،افزاینده مانند ورود نوپاها و رشد فردی

نیز ژنتیکی  تنوع  سطوح  نتیجه  در  و  بوده  دستخوش   ،تغییر 
گردد   رانش   جهش،)  تکاملی  پویایی   براین،علاوه  . تغییراتی 

 موجود  بر  مختلف  سطوح  در  که (  طبیعی  انتخاب  ژنتیکی،
ممکنتاثیر  تنوع   متفاوت  الگوهای  بروز  باعث  است  گذارند، 

ماهی سنگسر    همچنین.  ) et alXiao(2022 ,.شوند    ژنتیکی

در کلاید    مذکورمعمولی با اختلاف بالاتری نسبت به پنح گونه  
از   گونه  این  های  نمونه  بین  در  اختلافی  و  گرفت  قرار  اول 

ای از هرمزگان و خوزستان مشاهده نشد، ولی این گونه با نمونه
اختلاف   داد  9چین  نشان  را  نشان  درصدی  عدم  که  دهنده 

  2) جدول    استهای بین جمعیتی  مهاجرت و کاهش انتقال آلل
(. اگرچه این گونه با گونه حلوا سفید در همین کلاید با اختلاف  
دوازده درصدی و نیز با گونه صبیتی با اختلاف چهارده درصدی  

عوامل محیطی مانند وجود دهد.  کلاستر خواهری را نشان می
توانند بر تنوع و ساختار ژنتیکی  سدهای فیزیکی و گیاهی نیز می

های  جنگل خوریات و  .  های مختلف تأثیرگذار باشندجمعیت گونه 
حرا به عنوان مناطق نوزادگاهی و تغذیه لارو ماهیان، تأثیر زیادی  

. در (Ram et al., 2020)  بر میزان تنوع ژنتیکی آبزیان دارند
گیرد  قرار می  Aهمین ارتباط این گونه از لحاظ تجاری در گرید  

نسبت   به  بالایی  گونه  سایرو  میزان صید  از  بررسی  های مورد 
تواند در این مطالعه مورد توجه برخوردار است که این امر نیز می

دست آمده، انعکاس واقعی  های بهحال، اگر دادهقرار گیرد. با این
گیری توان نتیجه های مورد نظر باشد، میاز ترکیب ژنتیکی گونه

های مورد بررسی و ارتباط فایلوژنی آنها،  کرد که ترکیب ژنی گونه
هاپلوتایپ جداسازی  ولی  نبود،  انتظار  از  از دور  مختلف  های 

های  های شش گونه از ماهیان منطقه در مقایسه با نمونهنمونه 
تامل   قابل  بسیار  شده،   DNA وتحلیلتجزیه.  استثبت 

های مختلف  دهنده واگرایی ژنتیکی میان گونهمیتوکندری نشان
های ژنتیکی آنها در منطقه خلیج فارس است.  و شناسایی قرابت

می تحلیل  نوع  انتخاب  این  برای  مهم  ابزاری  عنوان  به  تواند 
برنامه در  آبزیان مورد  مولدین  بازسازی ذخایر  و  اصلاحی  های 

گیرد قرار  داده  .  (Pinasti et al., 2021)  استفاده  های  اگر 
های مورد نظر دست آمده نمایانگر واقعی ترکیب ژنتیکی گونه به

در نهایت،  .باشند، ارتباط فایلوژنی آنها دور از انتظار نخواهد بود
های شش گونه ماهیان  های مختلف از نمونه شناسایی هاپلوتایپ

قابل نکته  یک  عنوان  به  نیازمند منطقه  که  است  مطرح  توجه 
ها درباره تنوع ژنتیکی و  تحقیقات بیشتر برای تأیید یا رد فرضیه 

 .هاستساختار جمعیتی این گونه
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Abstract 
The decline of aquatic resources in various parts of the world has prompted fisheries researchers to study and 
determine the genetic structure of valuable species in their regions using molecular methods before taking 
practical steps to manage economically important fish stocks, ornamental fish and mangrove forest fish. 
Therefore, understanding the genetic structure of various economically important species in the Persian Gulf, 
including the six mentioned species, appears to be essential before taking practical measures to conserve and 
improve these resources. This study examines specific regions of the mitochondrial genome (mtDNA), known as 
16SrDNA, were successfully amplified and sequenced. Approximately 600 to 650 base pairs were amplified and 
reliable bases from each gene were selected for phylogenetic analysis. Sampling was conducted in target areas 
encompassing the key unique habitats of the six studied species in the Persian Gulf. Species 
include Eleutheronema tetradactylum (Rashgo), Sparidentex hasta (Sobiti), Pomadasys kaakan  
(Sangsar), Otolithes ruber (Shorideh), Protonibea diacanthus (Mish mahi manqoot), and Pampus 
argenteus (Halva sefid). These species are considered as some of the most important marine organisms in this 
region, and the sampling was carried out in their natural habitats. According to standard methods, at least five fin 
pieces of the fin from each specimen of the studied species were separated for molecular analysis and precise 
species identification. In this research, Eleutheronema tetradactylum was identified as a distinct haplotype 
alongside samples from Malaysia and China in Clyde III, along with a sample of Protonibea diacanthus. In 
addition, a dominant sample of Protonibea diacanthus was observed in the Khuzestan region compared to a 
sample of the common mish mahi (Argyrosomus hololepidotus) in Hormozgan province, suggestion that the 
spotted species in the western Persian Gulf versus the common mish mahi in the eastern Persian Gulf. If this 
hypothesis is confirmed, this species can be considered a new and endemic species or morphotype of the Persian 
Gulf region. This species, along with the Otolithes ruber, completes the second clade with a divergence of eleven 
percent, alongside samples from India. The common pomfret (Pomadasys kaakan), with greater divergence 
compared to the other five mentioned species, was placed in the first clade, and no differences were observed 
among samples of this species from Hormozgan and Khuzestan. However, this species showed a nine percent 
divergence with a sample from China, indicating a lack of migration and reduced allele transfer between 
populations. Although this species exhibited a twelve percent divergence with the silver pomfret (Pampus 
argenteus) in the same clade, and a fourteen percent divergence with the Sparidentex hasta, indicating sister 
clustering. This research demonstrates that the use of 16SrDNA sequencing can provide valuable information 
about the population structure of fish, genetic relationships among species in the Persian Gulf region and the 
ecological status of these resources. Furthermore, these findings can aid in better management of aquatic 
resources and conservation planning efforts. 
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