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Abstract 

In this study, we investigated the genetic diversity of two populations of ornamental fish, Aphanius dispar and A. 

ginaonis, from the Geno hot springs in Hormozgan and the Mirahmad hot springs and Ben-e Jaberi drainage in 

Bushehr Province, southern Iran. The haplotype frequencies of the mitochondrial control region were 

determined. The structure and organization of the control region in Aphanius were found to be similar to those of 

other teleost fish. The population structure of both ecologically significant species in Hormozgan and Bushehr 

Provinces was examined. The results revealed that A. dispar is effectively distinct from A. ginaonis. Based on 

phylogenetic analyses, AMOVA indicated that the variance was significantly (P < 0.001) distributed among 

groups (64.15%), among populations within groups (11.84%), and within populations (24.0%). The two A. dispar 

populations from the Ben-e Jaberi drainage and the Mirahmad hot springs were well-differentiated based on 

haplotype diversity. Regional patterns of differentiation had not been previously explored in this geographic 

context for Aphanius dispar. 

 

Keywords: Mitochondrial control region, Aphanius dispar, Aphanius ginaonis, population genetics, Southern 

Iran. 
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 : پژوهشی –مقاله علمی  

 Aphanius dispar (Rüppell, 1828) های زینتی بومی ماهی ای  گونه   بین ژنتیکی    های تفاوت

میتوکندریایی   با استفاده از تحلیل ناحیه کنترل  Aphanius ginaonis (Holly, 1929)  و
(mtDNA) 
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 چکیده

آب گرم گنو در   هایرا در چشمه  A. ginaonis  و   Aphanius dispar های زینتی ماهی   در این مطالعه، تنوع ژنتیکی دو جمعیت از

های ناحیه کنترل . فراوانی هاپلوتایپگردیددر استان بوشهر در جنوب ایران بررسی    بنه جابری  هرمزگان و آبگرم میراحمد و زهکش

است. ساختار جمعیتی هر   (teleost) مشابه سایر ماهیان استخوانی  Aphanius   دهی ناحیه کنترلمیتوکندریایی تعیین شد. ساختار و سازمان

 .A   مؤثر از  به طور A. dispar  های هرمزگان و بوشهر مورد بررسی قرار گرفت. نتایج نشان داد کهمهم در استان  اکولوژیکدو گونه  

ginaonis  فیلوژنتیکهای  متمایز است. بر اساس تحلیل  ،  AMOVA   معناداری  به طورنشان داد که واریانس (P<0.001)     ها بین گروه

از زهکش بنه    A. dispar   ( تقسیم شده است. دو جمعیت٪0/24ها )( و درون جمعیت ٪84/11ها )ها درون گروه(، بین جمعیت 15/64٪)

گذاری قبلاً در این زمینه ای تفاوت خوبی تفکیک شدند. الگوهای منطقهحمد بر اساس تنوع هاپلوتایپی بهاجابری و چشمه آب گرم میر

 . بررسی نشده بود Aphanius dispar جغرافیایی برای

 

 . رانیجنوب ا ت،یجمع کی، ژنتAphanius dispar  ،Aphanius ginaonis ،ییا یتوکندریکنترل م هیناح :یدیکل کلمات
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   مقدمه  
ماه  Cyprinodontidaeخانواده م  1یاستخوان  انیاز   انیدر 

گروهمهره که    ی داران،  فرآ  یبرا  ژهی وبهاست    یندهایمطالعه 
  ندها یفرآ  نیا  )et al.,  Jawad(2025است  د یمف  2ی زتکاملیر

  ی هات یدر جمع  ییایجغراف  راتییو تغ  یکیساختار ژنت  یالگوها
با شرا  ییزاونهگ  ی ندهایفرآ  ا ی  یعیطب  ک یاکولوژ  طیکه همراه 

هستند م  ،مختلف   جنس .(Meyer, 1993)  دهند یشکل 

Aphanius   تنها جنس از خانواده Cyprinodontidae    است
ا در  نام  با و    شودیم   افتی  رانیکه  گونه    ، شده  یگذارشش 

  ز:ها عبارتند اگونه نیاشودیم  یندگ ینما

-   Aphanius ginaonis (Holly, 1929)   

-   Aphanius mento (Heckel, 1843)   

-   Aphanius dispar (Rüppell, 1828)   

-   Aphanius vladykovi (Coad, 1988)   

-   Aphanius sophiae (Heckel, 1849)   

-   Aphanius persicus (Jenkins, 1910)   

-   Aphanius isfahanensis (Esmaeili et al., 2014)   

 
 ران ی در جنوب ا  A. dispar و   A. ginaonisها،گونه  نیا  انیم  در

 .A   .اندپراکنده شده  3بسته   ی ها( در حوضه یساحل   یها)استان 

ginaonis زاد است که به چشمه آب گرم گنو در  گونه بوم کی
 .Aبندرعباس در تنگه هرمز محدود شده است. در مقابل،   یکینزد

 dispar  در    یزندگ  ییتوانا)دارای     4پذیر شوری  یماه  کی
وس شور  یع یمحدوده  به   یاز  که  است  تمامآب(  در    ی ظاهر 

 جیشور خللب  ی آب گرم و آبها یهاچشمه  ،ی ساحل یهازهکش
 یاقد مراحل پراکنش لاروف  .ginaonis   A.شودیم   افتیفارس  

 Zare)  محدود است  ز یمهاجرت بزرگسالان آن ن  یی است و توانا 

et al., 2015). 
  ی هایژگیوعمدتاً بر اساس    ران یا 5داردندان  انیماه  بر  مطالعات

ر  یشناسخت یر اما  است،  شده    انی ماه  نیا  یشناسختیانجام 
 شه یاساس هم  نیها تنها بر اگونه  ییکارانه است و شناسا محافظه

  ازاستفاده    ن،یبنابرا(.   Jawad et al., 2025) ستین  ریپذامکان
  یهامنبع داده  ،(یکیمطالعات ژنت)  یشناسخت یر  ریغ   یهاروش

 
1 - Teleostean 
2- Micro-evolutionary 
3 - Endorheic basins 
4- Euryhaline 
5 -Tooth-carps 

برا  یلیتکم صح  ترق یدق   ییشناسا  یرا    انی ماه  ترح یو 
 کیلوژنتی. کاربرد مطالعات فکندیفراهم م   Aphaniusجنس
سال  یمولکول قابل  ریاخ  یهادر  به  یتوجهتوجه  جلب را  خود 

 Maltagliati 1999; Gilles et al., 2001; Kim)  کرده است

et al., 2002 ) 
  هایشاخص ای برای تخمین  مولکولی به طور فزاینده  نشانگرهای

شناسی حفاظت هستند،  ها که مرتبط با زیست ژنتیکی جمعیت 
شوند. ژنتیک جمعیت لزوماً با تغییرات ژنوتیپی کار گرفته میبه

سروکار دارد، اما به تعریف، تنها تغییرات فنوتیپی قابل مشاهده  
به    یهستند. رابطه بین فنوتیپ و ژنوتیپ از لحاظ سادگی از صفت

است صفت   ممکن  فنوتیپ  انتها،  یک  در  است.  متفاوت  دیگر 
در میان    .شده از یک بخش از ژنوم باشدمشاهده DNA توالی

به دلیل وراثت  6میتوکندریایی   DNAمولکولی، توالی  نشانگرهای
 7مادری و نرخ جهش بالا، در شناسایی ساختار جمعیتی مادری

 ;Avise, 1994; Jones and Avise , 2001) مفید بوده است

Rogers, and Harpending,  1992)   به را  آن  ویژگی  این 
  لیدل  به  . ابزاری مرتبط با مطالعات جمعیتی تبدیل کرده است

اندازه    تواندیمولکول م  نی، اmtDNAمولکول    دیهاپلوئ  تیماه
  ص یتشخ  یاهسته  DNA  چهارمکی  زانیرا به م  تیمؤثر جمع

قرار    8ی کیرانش ژنت  یروین  ریشدت تحت تأثبه  جه،یدهد و در نت
همچنردیگیم فرد منحصربه  ی های توال  یدارا  mtDNA  نی. 

 9سرعت به انزوا  ست که ممکن است به هاتی( در جمعپیپلوتا)ها
 (.   Moritz, 1994پاسخ دهد )

تکامل  لی دلبه  میتوکندری  کنترل    هیناح در    ترعیسر  ی نرخ 
در ژنوم   نیکدکننده پروتئ  یها و ژن  tRNA  یهابا ژن  سهیمقا

است  منحصربه   ،ییایتوکندریم  ;Sbisa et al., 1997)فرد 

Escoffier,2004  .)کنترل   هیناح  یهاپیهاپلوتا  یفراوان
mtDNA    عنوان مف  یکیبه  برا  نیدتریاز  مطالعات    یمناطق 

ژن   ن ی تر شده در نظر گرفته شده است و احتمالاً شناخته   یتیجمع
آن    ینیاز نظر ساختار و عملکرد محصول پروتئ  یی ایتوکندریم

ثابت کرده    یکیژنت  نشانگر   نی(. اParson et al., 1998)  است
خانواده   ان یرا در ماه یتوال راتییاز تغ ی است که سطوح مناسب

که    یامطالعه  چ یه  تاکنون.  دهد ینشان م  10کپور دندان داران

 
6 -  mitochondrial control region) mtDNA( 
7 - matrilineal 
8 - Genetic drift 
9 - Isolation 
10- Cyprinodontidae 
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 .Aدر استان بوشهر و  را    A. dispar  راتییو تغ  یکیساختار ژنت

ginaonis    یمولکول  ی هادر استان هرمزگان با استفاده از روش  
اهداف پژوهش    ن،یکرده باشد، انجام نشده است. بنابرا  یبررس

 به دو موضوع است:    یابیحاضر دست

مهم   اکولوژیکدو گونه    نیا  نیب  یاگونه  یهاتفاوت  یی. شناسا1
 ران یهرمزگان و بوشهر در جنوب ا یهادر استان

از استان   نده ینما  یدو ماه   یهاتیجمع  یکیساختار ژنت  نیی. تع2
داده از  استفاده  با    DNAکنترل    هیناح  یتوال  یهابوشهر 

بوشهر به طور    یهات یجمع  ا یآ  کهنیا  یو بررس  ییایتوکندریم
 ر یخ  ا یهستند   زیمتما گریکدیمؤثر از 

 

  هامواد و روش
 برداری نمونه

های جغرافیایی مرتبط برداری و موقعیتهای تقریبی نمونهمکان
استان نمونهدر  دارند.  قرار  هرمزگان  و  بوشهر  از های  برداری 

ها در سه مکان مختلف در بخش شمالی خلیج فارس انجام  ماهی

 :ها عبارتند ازاین مکان. ( 1)جدول  شد

  °56شمالی؛    80  °27مختصات: )حمد اچشمه آب گرم میر .1
 ( در استان بوشهر متر 154شرقی، ارتفاع:  82

  8280  °56شمالی؛    83  °27زهکش بنه جابری )مختصات:   .2
 متر( در استان بوشهر   154شرقی، ارتفاع: 

تنگه هرمز  .3 بندرعباس در  چشمه آب گرم گنو در نزدیکی 
14°27)مختصات:   ارتفاع:    46́°55شمالی و    ́   197شرقی، 

 متر( در استان هرمزگان 

 
  17های نر و ماده( و  )گونه   A. dispar  نمونه از    25در مجموع،  

از   استان    A. ginaonisنمونه  با  از  هرمزگان  و  بوشهر  های 
روش  و  دستی  تور  پرتابی،  تور  قلاب،  از  دستی  استفاده  های 

نگهداری شده و به    ٪95ها در الکل  آوری شدند. تمام نمونهجمع 
تجزیه برای  بیوتکنولوژی  داده  آزمایشگاه  انتقال  بیشتر  وتحلیل 

 . (1شدند )شکل 
 

 
 در مناطق مختلف جنوب ایران   داربرداری از ماهیان دندانهای نمونهمکان  : ۱شکل 

 
  PCR  ، تکثیرDNA   استخراج

DNA  ها استخراج شد. هر نمونه ای و بالهکل از بافت ماهیچه
گراد در بافر استخراج درجه سانتی  55هموژنیزه شده و در دمای  

مولار با  میلی   Tris-HCl 100مولار،میلی   EDTA 50 )سدیم
مولار،  میلی  HCl-NaCl  ،SDS 10٪ 700  با  5/7به   pH تنظیم

-  ومیلی  140مرکاپتواتانول )برماید     CATBمولار 

بر  میلی  12/0پروتئینازکا  و    1٪آمونیوم(  متیلتریستیل  گرم 
سپسمیلی شد.  انکوبه  و     DNAلیتر(  کلروفرم  از  استفاده  با 

اتانول خالصرسوب  بافر DNA .سازی شددهی   TE  10   در 

حل شد.    EDTA ،  (0/8pH= )  مولارمیلی Tris  ،10    مولارمیلی

 
1 - Proteinase K 
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د  ایآمیزی اتیدیوم برومبا استفاده از رنگ  DNA مقدار و کیفیت
     .تعیین شد

ا  ب Aphanius هاینمونه ناحیه کنترل میتوکندریایی ′5انتهای 
 تکثیر شد. شرایط  (PCR) ای پلیمرازاستفاده از واکنش زنجیره 

PCR   1گراد،  درجه سانتی  94دقیقه در    1چرخه بود:    35شامل  
در   سانتی  50دقیقه  و  درجه  در   1گراد  درجه   72دقیقه 

استفادهسانتی مورد  پرایمرهای  -L (5′ گراد. 

ACTCTCACCCCTAGCTCCCAAAG-3′) و H (5′-

CCTGAAGTAGGAACCAGATGCCAG-3′) بودند 

(Ostellari et al., 1996) . 

همراه با نشانگرهای استاندارد    %1بر ژل آگاروز   PCR محصولات
خوبی تکثیرشده برش داده شده و مطابق  اجرا شدند و باندهای به
سازنده شدند.  خالص (QiaGenکیت)  دستورالعمل  سازی 

از خالص    PCRمحصولات استفاده  با  مستقیماً  شده  سازی 
ها قبل از تحلیل  یابی شدند. تمام توالیپرایمرهای تکثیر توالی

 .دقت بررسی شدندبه

 
  های توالیتحلیل داده

استفاده از با   Aphanius  های ناحیه کنترل میتوکندریاییتوالی

ژنی  در    BLASTجستجوی توالی  1بانک  با  مقایسه  های  و 

   ClustalWافزارها با استفاده از نرمتأیید شدند. توالی  همنتشر

(Thompson et al., 1997  )ده و سپس به صورت  تراز شهم

شدن  اصلاح  همفاصلهد.  دستی  از  ناشی  عنوان های  به  ترازی 

شدندداده گرفته  نظر  در  مفقوده  با    فیلوژنتیکروابط    .های 

نرم از  و     Mega4    (Tamura et al., 2007; )  افزاراستفاده 

2   (; i, 1987Saitou and Ne(NJ)  یروش نزدیکترین همجوار

Nei, 1973; Nei  &Tajima,1983; Tajima, 1989b  )

 تامورا  های ژنتیکی با استفاده از مدلتخمین زده شدند. فاصله

(Tamura et al., 1997)   خاص برای   به طورکه    اصلاح شدند

بازتولید تکامل ناحیه کنترل میتوکندریایی طراحی شده است. از 

ریشه    Midpointگزینه درختبرای  )به  دهی  شد  استفاده  ها 

توالی زیاد  تفاوت  گونه دلیل  بین  گروهها  از  استفاده  های  ها، 

 ..(پذیر نبودای امکانگونه خارجی درون
 

 
1 - GenBank 
2- Neighbor-Joining (NJ) 

 جینتا
  mtDNAیها پیهاپلوتا  ن یها بتفاوت 

م  هیناح  یهایتوال نمونه   18از   (mtCR) یی ایتوکندریکنترل 
 جفت باز  510  یبیبه طول تقر mtCR یهایشد. توال  نییتع

(bp)  93/21:  شامل)%(    نیانگیم  یاهیپا  ب یدست آمد. ترکبه  
و   (A) نیآدن 67/33،  (T)   نیمیت 21/29،  (C)   نیتوزیس

بودند   3یانتقال  باز،  یهاینیگزی جا  شتریب(، بود.  G)  نیگوان  19/15
مشاهده    13و    23  بیترتبه  transversionو    هایو تعداد انتقال

 4چندشکل (  ٪8/8)  یدینوکلئوت  ت یموقع  510شد. در مجموع،  

و   تعر  پیهاپلوتا  11بودند  )  فی را  تنوع 6،  1،  4کردند   .)
استاندارد(   یاخط±نیانگی)م  نیانگیم  یدینوکلئوت

  نیانگیم  ی پهاپلوتای  تنوع  و  022547/0±013356/0
نمونه    18از    پهاپلوتای  11  مجموع،  در.  بود  8000/0±0/1138
   .(1شدند )جدول  ییشناسا

  ت یمقدار را در جمع  نیشتریب   یجفت  ی هاتعداد تفاوت  نیانگیم
( جمع   نکمتری   و(  09/23  ±70/50گنو  در  را  بنه    تیمقدار 
 (G+C)/(A+T) درصد  نیانگمی.  داشت(  3/79±50/7)    یجابر

به    یبود. نسبت انتقال  هاتیجمع  ریاز سا  شتریگنو ب  تیدر جمع
transversion  اما  بودمقدار    نیکمتردارای  گنو    تیدر جمع  ،

 ن ی شتر ی ب   ت ی جمع   ن ی شده در ا  مشاهده  یهاونیورس  تعداد ترانس
 . (1بود )جدول 

 (90/0)بیشترین مقدار در جمعیت گنو  دارای  هاپلوتایپی    تنوع
)درحالی  بود مقدار  کمترین  جابری  0/0که  بنه  جمعیت  در   )

( در 022/0مشاهده شد. تنوع نوکلئوتیدی نیز بیشترین مقدار )
( در جمعیت بنه جابری بود 0/ 0جمعیت گنو و کمترین مقدار )

 .(2)جدول 
و در   (71896/0)  ها در گنو بیشترینبین جمعیت    FSTمقدار

 .(3بود )جدول  (64738/0) بنه جابری کمترین
 

 (AMOVA)  تحلیل واریانس مولکولی
ها که به سه  داده (AMOVA) وتحلیل واریانس مولکولیتجزیه 

بودند،   شده  تقسیم  طور  جمعیت  به  واریانس  که  داد  نشان 
جمعیت(  P<0.001)  معناداری درون %84/11)ها  بین  و   )
  (. 4( تقسیم شده است )جدول %01/24)  هاجمعیت 

 
3- Transition 
4 - Polymorphic 
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 Aphanius  دو گونه هیپا یهایژگ یو :۱جدول 

 

 Aphaniusتنوع نوکلئوتیدی و هاپلوتایپی در دو گونه : ۲جدول  

 تنوع هاپلوتایپی تنوع نوکلئوتیدی  موقعیت

 8000/0 ± 1138/0 6790/0 ±4650/0 حمد امیر

 0000/0 ± 0000/0 000/0 ± 0000/00 بنه جابری 

  0.0764 ± 0.9000 02254/0 ± 01335/0 گنو

 Aphaniusها در دو گونه بین جمعیت  FSTادیر : مق3 جدول

 گنو  بنه جابری حمد امیر موقعیت

   0 حمد امیر

  0 64738/0 بنه جابری 

  0 71896/0 69889/0 گنو
 

که برای    Aphaniusجمعیت 3برای    AMOVAهای الگوریتم وسیلهبهشده گروه جمعیتی استنباط 3مربوط به  های تثبیتشاخص: 4جدول 

 (p<0.001*) . های ناحیه کنترل میتوکندریایی آزمایش شدندتوالی

 منبع تغییرات (.d.f) درجه آزادی  مجموع مربعات  واریانس ءاجزا  درصد تغییرات

15/64 Va 67834/7  688/77 1 ها( ها )گونهبین گروه 

84/11 Vb 41772/11  606/10 1 ها ها درون گروهبین جمعیت 

00/24   Vc  87302/2  095/43 15 ها درون جمعیت 

 کل  ۱۷ 3۸۹/۱3۱ ۹۶۹۰۸/۱۱ -

 

، فیلوژنتیکهای  ها بر اساس تحلیلها در گروهبا ادغام جمعیت
AMOVA     معناداری طور  به  واریانس  که  داد  نشان 

(P<0.001)   گروه جمعیت%64/ 15)ها  بین  بین  درون  (،  ها 
( تقسیم شده است %0/24)ها  و درون جمعیت  (%84/11)  ها گروه
آزمون مانتل همبستگی مثبتی بین    .اند(ها نشان داده نشده)داده

مربوط     Pبا مقادیر   Aphaniusهایجفتی بین گونه   FSTمقادیر
. طراحی و    (Weir, & Cockerham 1984) دادنشان     FSTبه

و  6و    5جداول  ) :AMOVA نتایج گونه  دو  برای  ترکیب   .)
  .جایگشت( 1023های معناداری )آزمون 

 
 

 A. ginaonisو   A. disparشامل   Aphaniusهای تحلیل واریانس مولکولی جمعیت: 5جدول 

 FSC FST FCT های معناداری آزمون
 64151/0 75996/0 41/33 حمد، بنه جابری و گنو امیر

 P 0098/0  0000/0 32551/0 مقدار

 

 A. ginaonisو   A. disparشامل  Aphanius های تحلیل واریانس مولکولی جمعیت : ۶جدول

 گنو چشمه آبگرم  بنه جابری زهکش  حمد امیرچشمه ابگرم  موقعیت

 P<0.01 P<0.001  حمد امیر

 P<0.001  0000/0 ± 0009/0 بنه جابری 

  0000/0 ± 0000/0 0000/0 ± 0000/0 گنو

 

  

 حمد امیر جمعیت 
(A. dispar) 

 بنه جابری
(A. dispar) 

 گنو 
(A. ginaonis) 

 انحراف معیار میانگین

(s.d.) 
 P  مقدار

  00/1 00/6 7 5 6 های ژنی تعداد نسخه

  00/0 511 511 511 511 ها تعداد لوکوس

  00/1 509 509 508 510 های قابل استفاده تعداد لوکوس

 P<0.001 009/12 333/12 33 0 4 ی های چندشکلتعداد لوکوس
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 گیریو نتیجه  بحث

ممکن   ییایتوکندریکنترل م  هیمطالعه حاضر نشان داد که ناح
  ار یبس Aphanius جنس  کی ستماتیس  یسازروشن  یاست برا

 یهات یجمع  یکیاست که ساختار ژنت  یامطالعه  ن یباشد. ا  دیمف
Aphanius dispar و A. ginaonis ی. توالکندیم  نییرا تع  

م  هناحی  ′5  یانتها  یدینوکلئوت طور   ییایتوکندریکنترل   به 
بوشهر و هرمزگان    یهااز استان   تیفرد از هر جمع  6در    نیانگیم
 .شد نییتع

شباهت   1ی پیفنوتپذیری  انعطاف و  ب  متوسط  گونه،    نیکم  دو 
تفاوت    ، هانمونه   یاخوشه   لیها را ساده کرد. تحل گونه  ییشناسا

 A. ginaonis و A. dispar یهانمونه   نیب  را  یواضح  یکیژنت

داد که   ا  به طورنشان  و  داشتند  تعلق  دو کلاد  به    نیمستقل 
مقاد با  وب(، Bootstrap   یبالا  ر یتفاوت  طراحی  )چارچوب 

مطالعه   .(Esmaeili et al., 2014)  شد   دییتأ   یخوببه در 
( همکاران  و  این  1400نهاوندی  مختلف    گونه(  نواحی  در  ها 

 و کشور ترکیه از لحاظ ژنتیکی به (A.vladykovi) استان فارس
و یک کلاید را با دو خوشه خواهری در کنار    بودندهم نزدیک  

عرضگونه به  متعلق  شمالیهای  ترکیه های  کشور  از  تر 
(Aphanius anatoliae ،  Aphanius sureyanus ، 

Aphanius maeandricus    وAphanius iconii  ،) تشکیل
 .  دهندمی
مطالعهمشابه  جینتا در  مقا Coad   (1980)ی   سهیدر 
 شنهادیپ  A. ginaonis و A. dispar نر و ماده  یشناسخت یر

  ی هایژگیاز و  یاریبس   یدارا  A. ginaonis که  افتیدر  وی  شد.
 از         ست که آن را  ا  هایژگیو  ریو سا  کیمورفومتر  ک،یستیمر

A. dispar   طیمح  کیگونه در    نیا  ن،یبرا. علاوهکندیجدا م 
ابه منحصر و  گرم)  زولهیفرد  آب  زندگ(چشمه  اکندیم  ی،    ن ی. 

 به  A. ginaonis مجدد  د ییتأ   یبرا  ی کاف  ل یعنوان دلا  عوامل به
 د. شونیدر نظر گرفته م A. dispar از زیمتما یاعنوان گونه 

درون   درجه ب  مشاهده  یاگونهتفاوت   .A یتبارها  نیشده 

ginaonis   ی ماه  یهاگونه  یبرا   یرمعمولیغ   طور  به  (McCune 

and Lovejoy, 1998  )  داران مهره  یهاگروه  یبرا  یکل  به طورو 

(Avise and Walker, 2000)   تفاوت    نیست. با وجود اا  بالا
تشخ  یی ایجغراف  یالگو  ک یبالا،    یکیژنت  است  صیقابل 

نشان    ها پیهاپلوتا  یاخوشه   ل یتحل  دروضوح  که بهی طورهمان
 

1 Phenotypic plasticity   به برخی از تغییرها در رفتار، ریختشناسی و(

 فیزیولوژی یک موجود زنده در پاسخ به یک محیط منحصربهفرد اشاره دارد.( 

تکن است.  شده  امکان  3)جدول     AMOVA کیداده  که   )
ها  از نمونه  ز یمتما  اریهمگن و بس ییایجغراف  یهاگروه  یی شناسا

  18 ن یرا در ب با حذف نمونه پرت 1گروه و  3 کند،یرا فراهم م 
در  Aphanius dispar یهاتیجمع  نیکرد. ب  ییانمونه شناس

  چی)چاله چشمه آب گرم(، ه  حمداریو م  ی بنه جابر  ی هازهکش
آنها و درون    نیب  پ یمشاهده نشد و اشتراک هاپلوتا  یتبادل فرد
  د ییتأ   یخوبها بهگروه 2 تبار بودنتک  ،نیبنابرا  .نشد   دهی کلادها د

 .(2)شکل  شودیم
م  هیناح  یهایتوال سطح    A. dispar  یی ایتوکندریکنترل 

برا    یاز چندشکل  یمناسب سؤال مورد نظر نشان دادند و   یرا 
  حمد ا ریمشابه با آنچه در چشمه آب گرم م  ی پیسطح تنوع هاپلوتا

آشکار کردند.    ،شد(  افتی  یچه در بنه جابرشد )کمتر از آن   افتی
طور  Maltagliati  (1999)را    هیفرض  نیا مورد   یقو  به  در 

Aphanius fasciatus  تالاب   نمود   دییتأ   ترانهیمد   یهادر 
جمعییجا ژنت  تیکه  نظر  از  به    هیشب  شتریب  یکیمارسالا 

با    حمداریم  یهاپیهاپلوتا  یبندتونس بود. خوشه  یهات یجمع
  ردک  دییرا تأ   هی فرض  نیا  زین  یبنه جابر   ییایتوکندریم  یهایتوال

جمع2)شکل   متفاوت  ساختار  نزد  نیا  یهاتی (.  گونه    کیدو 
   AMOVA  یهاو آزمون   ΦST  یجفت  یهاسهیمقا  با  نیز  همبه
ه  دییتأ  م  نیب  یمشترک  پیهاپلوتا   چیشد.  بنه    حمداریافراد  و 

بالا  افتی  یجابر مقدار  و  جدا  Bootstrap  ینشد    ن یب  یی که 
جابر  یهاپیهاپلوتا م  یبنه  تأ   رحمدیو  ممکن    کند،یم  دییرا 
 (.   3کند )جدول  تیرا تقو هیفرض نیاست ا

 نیب  یکیاز ساختار ژنت  یسطح معنادار  AMOVA  یهاآزمون 
  ج یرا نشان دادند. نتا  A. ginaonisو    A. dispar  یهات یجمع

  Aphanius fasciatus( در مورد  1999)  Maltagliatiمشابه  
  یهات یبه جمع  هیشب  شتریب  ایتالیا  تیکه جمعییمشاهده شد جا

 چ یه  Aphanius ginaonis  . ییایتالیا  یهاتیتونس بود تا جمع
  لی. به دل(Zare Shahraki et al., 2024)  ندارد  یپراکنش  ییتوانا
 آلدهیا  یموجود  Aphanius ginaonisمحدود،    یژن  انیجر
  ی ده در شکل  ی محل  یو سازگار  یکینقش رانش ژنت  یبررس  یبرا

بزرگ و    اکولوژیک  راتییتغ  وسیلهبهاست که    یتیساختار جمع
فارس فراهم    جیخل  یدر بخش شمال  هگون  نیا  وستهیناپ   عیتوز

شده است. 

 
2 Monophyletic 

 [
 D

O
I:

 1
0.

22
03

4/
12

.1
.1

5 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 o

rn
am

en
ta

la
qu

at
ic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

30
 ]

 

                             7 / 10

http://dx.doi.org/10.22034/12.1.15
http://ornamentalaquatics.ir/article-1-376-fa.html


   1404سال  /1شماره  / دوازدهمسال                                                                                                                                             آبزیان زینتی    

 

21 

 
، AdH2 ،AdH3بوشهر ) یهاتیاز جمع   A. disparدر    شدهافت یکنترل  هیناح یهاپ یبر اساس هاپلوتا   Neighbour-joining: درخت   ۲شکل 

AdH1 ،AdH4   و )A. ginaonis   ( از هرمزگانAgH4 ،AgH7 ،AgH5  ،AgH1 ،AgH2 ،AgH3  وAgH6  .)اسماعیلی و  در مطالعهکه یطور همان

    A. ginaonisو       A. dispar   نیب یپیوتیاشاره شد، فرمول تفاوت کار رانیدار ادندان انیگونه از ماه 5 کی ولوژی( در مطالعه کار۲۰۱4)  همکاران

(۱۶Sm + 3۲St)    درA. dispar   و   A.ginaonis (۱4Sm+34 St)  کنترل  هیاستفاده از ناح با یاشد که تفاوت گونه افتیدرmtDNA نیدر ا  

 .   کندیم دییمطالعه را تأ

 
ا تما  نیدر  فنوت  پیژنوت  نیب  زیمورد،  و  حاضر(    پی)مطالعه 

  ن یگفت که ا  توانیو م   (Coad, 1980)   ( وجود دارد1جدول  )
توالگونه از  استفاده  با  از    هیناح  یابییها  جدا   گریکدیکنترل 
مطالعه  شده مورد   یکیژنت  لیتحل   کیحاضر،  اند.  در  جامع 
ارائه    (A. ginaonisو    A. dispar)  Aphanius  ی هات یجمع

ژنت  یامطالعه  و  دهدیم ساختار  که    یهاتیجمع  یکیاست 
Aphanius  تع اکندیم  نیی را  بر  ا  نی.  از  استفاده   ن یاساس، 

 .   گرددمی هیهدف توص نیا یبرا نشانگر
 

 تشکر و قدردانی  
و خانم مهندس سکینه   علی فخری  قای مهندسآاز  نگارندگان  

پروژه  آویژگان این  مختلف  مراحل  در  کمک  و    ،برای  تشکر 
 .  نمایندقدردانی می
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