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 با استفاده از ژنوم فارسیجخلدر ( .Echinometra sp) دریایی توتیایبررسی ملکولی و شناسایی 

 16SrDNA میتوکندریایی

 

 کیدهچ

 ,Echinometra (Echinodermata توتیای دریایی از جنس الگوهای فیلوژنی و پراکندگی

Echinoidea) قرارگرفته مورداستفادهدریایی  ییزاگونهیک مدل برجسته برای  عنوانبهگسترده  طوربه 

 1401در پاییز سال  سواحل جزیره هرمز() فارسیجخلجنس در منطقه این  شجره شناسیدر این مطالعه . است

با این جنس فاصله ژنتیکی  ،16SrDNAبا استفاده ژن و توالی یابی  DNAانجام و بعد استخراج 

درجه بالایی این مطالعه  .گرفتقرار  وتحلیلیهتجزو از نقاط دیگر دنیا مورد مقایسه  شدهگزارش هاییگرگونهد

در  ازجمله هادیگرگونهو  Echinometra جنسرا بین  مقادیر بالایی از تنوع ژنتیکی از پلی مورفیسم و

 وتحلیلیهتجزدر این مطالعه، نشان داد. درصد  32بیش از  ژنتیکی بافاصله Echinus esculentusگونه 

 .H.tubervulata ،H. erythrogromma ،H ازجمله هاییگونهکرد که  یدتائ هایتوالژنتیکی 

australiae ،Heliocidaris crassispina ،Paracentrotus lividus، Loxechinus 

albus ،Sterechinus neumayeri ،Pseudocentrotus depressus، Heliocidaris 

bajulus  و نیزEchinus esculentus ،و  نیوزلند ،ژاپن جنوبی، کره از مناطقی مانند کانادا، استرالیا

های با توالی Echinometraاز جنس آمده دستجدید به توالی. همچنین اول قرار گرفتندانگلستان در کلاید 

 Tripneustes gratili ،Sphaerechinus مختلف دیگری مانند هایگونهشده از گزارش

granularis، Toxopneustes pileolus مناطقی از اقیانوس اطلس مانند پاناما و نیز مالزی، کره  از

یک هاپلوتایپ  دهندهنشانتکاملی  حاضر درختدر تحقیق  نشان دادند. ر کلاید دوم خود راو فرانسه د جنوبی

در بانک جهانی  شدهثبت یهانمونهاز دیگر  بالا بوده که با اختلاف ژنتیکی Echinometra جنسجدید از 

 .ژن متمایز گردید

 

 .فارسخلیج، 16SrDNAدریایی،  توتیای کلیدی: واژگان

 

 مقدمه
قبل از  این فایلوم میلیون سال پیش و در دوره کامبرین از 500این گروه بیش از  .هستند Chordate خارپوستان یک گروه خواهری از فایلوم

با استفاده از این  .است شدهاستفادهتکاملی  شناسییستزیک ارگانیسم نمونه در  عنوانبهسال  150منشعب شده است. توتیای دریایی بیش از 

 یلتفصبهکنترل چرخه سلولی و چسبندگی سلولی، لقاح، سیگنال دهی کلسیم، تمایز سلولی و مرگ را  هاییسممکان اندتوانستهجانوران، دانشمندان 

ژن را در طول فعال شدن مسیرهای سیگنال  کنندهیمتنظ یهاشبکهتوالی موازی عظیم ژنوم توتیای دریایی رمزگشایی اجزای اصلی . توصیف کنند

دست آوردن و نیز به  دارد یاساده، جنین شفاف است و ساختار شودیمدر آزمایشگاه تکثیر  یراحتبهکرد. توتیای دریایی  یرپذامکاندهی جنینی 

کننده ژن های پیچیده تنظیمژنوم و توصیف شبکه یابی یتوال .جنین و القای جنین زایی در توتیای دریایی سریع آسان است زمانهمکشت های 

 (.Adonin et al., 2021) است در توتیای های دریایی، بررسی این جانور را برای مطالعه تنظیم بیان ژن ضروری ساخته هاییینجندر طول 
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به دلیل توانایی در تغییر ترکیب و پویایی منابع جلبکی توسط چرای خود، جانوران اصلی  (Echinodermata: Echinoidea) دریایی توتیای

. دهدیمدریایی را نشان  مختلف توتیای یهاگونهتصویری از تنوع مورفولوژیکی  1 شکل (.Elmasry et al., 2013) در مناطق ساحلی هستند

و پویایی اساسی مانند فیلوژنتیک و ساختار جمعیت، توزیع  یهاداده ازجمله فارسیجخلاکینوئید در حوضه  هاییتجمعمطالعات در مورد وضعیت 

 دانهرنگخارپشت دریایی دارای تنوع زیادی در  یهاگونهبرخی از که  ند( اظهار داشت2010و همکاران ) کالدرون است.و وضعیت شیلات کمیاب 

های دارای و گونه فنوتیپی باشد یا ممکن است با واگرایی ژنتیکی بین مورف ها همراه باشد یریپذانعطافاین تنوع ممکن است نتیجه  .تندهس

 ند.سیمپتریک )در اثر عدم وجود موانع فیزیکی خاص( باشزایی های جدید از طریق گونهبه گونه شدنیلتبدممکن است در مسیر  چندرنگ

اندکی . شوندیماست، تشخیص داده  شدهیلتشک یوستهپهمبهپوشیده از ستون فقرات که از صفحات متعدد  یهااسکلتبا  یراحتبهاکینوئیدها 

اگرچه تلاش زیادی  (.Kroh, 2020) است شدهیفتوص گرددیبازمتنوعی که ریشه آن حداقل به پرمین گونه زنده تا به امروز با  1000بیش از 

های مولکولی تنها بر تعداد معدودی از است، تلاش شدهانجام های مورفولوژیکده از انواع دادهدرخت اکینوئید زندگی با استفابرای روشن کردن 

، منشأ خود را به اوایل شدهمنقرضو همچنین تنوع عظیمی از خویشاوندان  جنسکه این  دهدیمشواهد فسیلی نشان . اندها متکی بودهژن

اعماق  هاییستگاهزهای دریایی ساکنان برجسته قلمرو دریایی هستند و در تمام توتیاامروزه،  .(Paul and smith, 1984) ندرسانیمپالئوزوئیک 

 مرجانی دارند یهاصخرهو نقش مهمی در سلامت و پویایی  کنندیمدریا از قطب ها تا استوا و از مناطق جزر و مدی تا مناطق پرتگاهی زندگی 

(Emlet and Hoegh-Guldberg, 1997.) اندنشدهشناخته یخوببههای دریایی های حاکم بر واگرایی تکاملی در سیستماین حال مکانیسم در ،

 Takeuchiدهند. )های پراکندگی بالایی از خود نشان میقابلیت یطورکلبهها جایی که موانع واضح برای جریان ژنی غیرمعمول است و ارگانیسم

et al., 2020.)  . جایی که چرا عمقکمساحلی  هاییستگاهزدر  یژهوبههای دریایی مهندسین حیاتی اکوسیستم در سراسر جهان هستند، توتیای ،

 3تا  1)عمق  قعمکم یهاآباکینومترها در  (. 2007)مک کلاناهان و موتیگا  کندیمنقش مهمی در فرسایش زیستی و کنترل جلبک ایفا  هاآن

 گونهینا ، این صفاتدرمجموع(. McClanahan and Muthiga, 2007) شوندیممتری یافت  20تا عمق  ییهاآبو در  کنندیممتر( زندگی 

تکامل مولکولی را هدایت کنند،.  توانندیممختلف تاریخ زندگی  هاییاستراتژیک ارگانیسم عالی برای درک بهتر این است که چگونه   عنوانبهرا 

 و یکی ازاست  جداشدهکیلومتری( هرمز از خلیج عمان و اقیانوس هند   42ای از یک محیط دریایی است که با تنگه باریک )نمونه فارسیجخل

 .است  گرادیسانتدرجه  37از  و بیش گرادیسانتدرجه  35منظم بیش از  طوربهی جهان است که میانگین روزانه دمای تابستان هادریا ینترگرم

های ، اندازه جمعیت، سیستممثالعنوانبهها و تاریخچه زندگی مختلف )هایی با ویژگیهای متنوع، بررسی گونهبرای درک بهتر این اکوسیستم

به . و رانش ژنتیکی را واسطه کنندها ممکن است تأثیرات جریان ژن ( بسیار مهم است، زیرا این ویژگییدمثلتولبندی گیری، فیلوژنی و زمانجفت

 اندقرارگرفته مورداستفاده زااسترسمطالعه برای تعیین پتانسیل سازگاری با شرایط محیطی  هاییستمس عنوانبهدریایی  توتیای، هاآندلیل اهمیت 

(Pespeni et al., 2013.)  است و نشدهانجام فارسیجخلمنطقه  دردریایی ی هاتوتیاتا به امروز، هیچ مطالعه ژنومی خاصی در مورد گونه 

 هاییتجمعدر یک مطالعه روابط فیلوژنتیکی در  یتازگبههای اکینوئید در ایران ناشناخته است ولی و فیلوژنی مولکولی اکثر گونه یاگونهتنوع

نشان داد که تمام  وتحلیلیهتجزگرفت.  انجام COIبا استفاده از ژنوم  فارسیجخلجنس اکینومترا در  یهاگونه ینترفراوانیکی از  متعلق به

از اواسط قرن نوزدهم، تحقیقات  (.Kalantarian et al., 2022) فیلتیک اما مجزا قرار گرفتندبرداری یک کلاد تک از دو محل نمونه هانمونه

با   .(Edmunds et al., 2001) ا کرده استایف شناسیینجندرک ما از لقاح حیوانات و  یسازمدلدر  یاعمدههای دریایی نقش توتیای روی 

های از تحقیقات اخیراً از طریق استفاده از روش شیوه ، اینتکاملی شناسییستز یینهدرزمنمونه  هاییسمارگانبه  هاگونهبسیاری از  شدنیلتبد

کننده ژنی های تنظیمو شبکهدهی ژنوم ر درک ما از سازمانهای بزرگی داست، که منجر به پیشرفت یافتهگسترشطور بنیادی به یابی یتوال

در حال حاضر شامل هشت گونه است که دو گونه  Echinometra جنس (. Davidson et al. 2006) هستندزایی شود که زیربنای جنینمی

 اگرچه مطالعات اولیه (.Reich et al., 2005) است نشدهیلتکمدر سطح گونه این جنس هنوز  یبندطبقههنوز توصیف نشده است و  هاآناز 
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Echinometra  از این جنس،  گونهیکنشان داد که تنهاE. mathaeiاست. شدهگزارش ، در اقیانوس آرام هند غربی (Thompson et al., 

 یهاحلقهاکینومتر شامل: طول، عرض و ارتفاع آزمایش، رنگ خارها،  یهاگونهبرای ترسیم  مورداستفاده خصوصیاتمورفولوژیک از  آرایه. (2017

های این جنس برای مشخص کردن همه گونه هاآنکلیدهای مورفولوژیک موجود در حال حاضر در توانایی  متأسفانهکه  باشدیمآسیاب شده 

های کنونی تکامل مولکولی ند که تنها تا حدی توسط مدلای هستهای تکاملی پیچیدههای فیلوژنومیک محصول تاریخچهاتریسممحدود هستند و 

و نیز  فارسیجخلدر  موجود یهاگونه درژنی این جنس  یالگوهابرای توصیف  16SrDNAتوالی یابی ژنوم  حاضر . در مطالعه. اندشدهثبتما 

جریان ژنی راه را برای درک الگوهای مهاجرت  وتحلیلیهتجز. تنوع ژنتیکی و گرفتاز نقاط دیگر دنیا مورد مقایسه قرار  شدهگزارش یهانمونه

. این مطالعه به درک ما از تمایز ژنتیکی در کندیم ترآساندیگر در سایر نقاط جهان  یهاگونهدر مقایسه با  فارسیجخلاین جنس در منطقه 

 .کنددر حال تغییر کمک می یوهواآب محیطی و چگونگی ارتباط آن بازیست ازنظرهای متفاوت مهرگان دریایی در زیستگاهبی

 

 
 :یهاگونه شامل یببه ترتدریایی های توتیای مختلف  یهاگونه: تنوع مورفولوژیک 1شکل 

1-Heliocidaris erythrogramm, 2- Heliocidaris tuberculata, 3- Heliocidaris crassispina, 4- Tripneustes gratilla, 5- 

Lytechinus variegatus, 6- Heliocidaris tuberculata,7- Paracentrotus lividus, 8- Echinometra sp, 9- Pseudocentrotus 

depressus, 10-Sphaerechinus granularis, 11-Sterechinus neumayeri, 12-Heliocidaris australiae, 13-

Toxopneustes_pileolus 14-E. Echinus esculentus, 15-Loxechinus albus, 16-Paracentrotus gaimardi. (Froese and 

Pauly 2023). 
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 هامواد و روش

پژوهشکده اکولوژی  یمولکولانجام و به آزمایشگاه ژنتیک  1401در پاییز  )سواحل جزیره هرمز( فارسیجخلجنس در منطقه این از  یبردارنمونه

. تولید گردیدبا استفاده از بیوفتومتر ارزیابی  DNA ، غلظتDNAاستخراج پس از در این مطالعه و دریای عمان منتقل گردید.  فارسیجخل

 16SA-R 5′-CGC استفاده از پرایمر فورواردبا  16SrDNAریبوزومی  از ناحیه شدهیطراحبا استفاده از یک جفت پرایمر  PCRمحصول 

CTG TTT ATC AAA AAC AT-3′  16و نیز پرایمر ریورسSB-R 5′-GCC GGT CTG AAC TCA GAT CAC GT-

3′ (Palumbi et al., 1991 انجام گر ) .شرایطدید . PCR  به  گرادیسانتدرجه  95برای هر دو نشانگر شامل مرحله دناتوره اولیه در دمای

دقیقه( و مرحله  1برای  گرادیسانتدرجه  72دقیقه و  1برای  گرادیسانتدرجه  48دقیقه،  1برای  گرادیسانتدرجه  94سیکل ) 35دقیقه،  15مدت 

پنج  .درصد بررسی شد 5/1 با الکتروفورز ژل روی ژل آگارز  PCR اندازه محصول دقیقه بود. 10به مدت  گرادیسانتدرجه بود.  72نهایی در 

( در ژل آگارز دو Fermentas GmbH, Germanyجفت باز ) 100به همراه مارکر مولکولی  هانمونهتمامی  PCRاز محصول  یترل یکروم

تعیین توالی پس از ارسال به بخش  منظوربهپیکومول  10با غلظت  مورداستفادهاز پرایمر  یترل یکروم 50درصد الکتروفورز و بقیه آن به همراه 

به همراه آغازگر  DNA یابی یتوالهای استفاده شدند. واکنش یابی یتوالالگو برای  DNA عنوانبهو  یسازخالصمولکولی شرکت آمیتیس ژن، 

forward با بسته BigDye  ،Foster City ،Applied  Biosystems، (BigDye kit v3.1, CA, USA ) و توسط دستگاهDNA 

analyzer  مدلXL3730  (Applied Biosystems, USA ) افزارنرمبا استفاده از  یابی یتوالانجام شد. پس از BioEdit  و ابزار قدرتمند

Blast  و رویهBlastern  در پایگاهNCBI هاییتوال، بازنگری هایتوالسنجیده شد. پس از دریافت  آمدهدستبههای میزان همولوژی توالی 

 Clustal W افزارنرمتوالی یابی شده با  یهانمونه، هایتوالشناسایی اختلاف میان  منظوربهانجام شد.  Chromas 2.23 افزارنرممشابه  با 

-Kimura 2( بر اساس مدلNeighbor-Joining) یجوارهم ترینیکنزد(.  درخت تکاملی به روش Thompson, 1994شدند ) یفردهم

parameter  افزارنرم، با استفاده از MEGA 7 ( رسم گردیدKimura, 1980 تنوع هاپلوتیپی با استفاده از .)یافزارهانرم  DnaSP (Rozas 

et al., 2003 و  )Median-Joining networks (Bandelt et al., 1999)   .محاسبه شد 

 

 نتایج

ترین دما نشان داد که مناسب گرادسانتیدرجه  48 -60 دماییبا استفاده از گرادیانت  16SrRNAجهت تکثیر ژن  PCRواکنش  سازیبهینه

جفت باز را فراهم نمودند.  645به طول تقریبی  COIاست. آغازگرهای امکان تکثیر بخشی از ژن  گرادسانتیدرجه  48برای اتصال آغازگر، دمای 

ای جفت باز، بر 16SrDNA ،515نشانگر استفاده از  با. است شدهدادهروی ژل آگارز دو درصد در شکل زیر نمایش  PCRالگوی باندی محصول 

 ثبت گردید OQ225493 دسترسیبا شماره  (NCBI)ه و در بانک جهانی ژن تعیین توالی شد Echinometra از جنس آمدهدستبهنمونه 

درخت از با استفاده  گروهی برونهای با گروه آمدهدستبهرا نشان داد. درخت فیلوژنتیک  هرگونه(. ترازها الگوهای واضحی از تفاوت بین 2)شکل 

در  نشان داد. هرگونهد برای یجداگانه در یک کلا کلاسترهایعنوان را به هایگونه ،(Neighbor Joining) همسایگی پارامترهایفیلوژنتیک با 

 Echinus ازجمله دیگرگونه و Echinometra را بین چنس ژنتیکیمقادیر بالایی از تنوع  درجه بالایی از پلی مورفیسم واین مطالعه 

esculentus  (1جدول ) مشاهده گردیددرصد  16ناما با پا منطقه همین جنس ازاز  هایینمونهدرصد و کمترین فاصله ژنتیکی را با  32با بیش از. 

 تراز تراز شده و درخت فیلوژنتیک با پارامترهایویرایش و هم Bioedit افزاردریایی با استفاده از نرمهای آمده از گونه توتیای دستتوالی به

(. Tamura et al., 2013محاسبه شدند ) پارامتری 3بوت استرپ با استفاده از مدل  1000با  MEGA 6 با استفاده از برنامه (NJ) همسایگی

 .H.tubervulata ،Hهایی ازجمله گونهرد که ک یدتائ 16SrDNA یتوکندریم نشانگربا استفاده از  هایژنتیکی توال وتحلیلیهتجز
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erythrogromma ،Paracentrotus lividus ،Sterechinus neumayeri ،Loxechinus albus ،Pseudocentrotus 

depressus ،Heliocidaris crassispina ،Heliocidaris bajulus ،H. australiae  و نیزEchinus esculentus  از مناطقی مانند

گروهی دیگر در کلاید اول قرار گرفتند. همچنین  های برونو انگلستان جداگانه خود را در قالب توالی نیوزلند کره جنوبی، ژاپن، کانادا، استرالیا،

 Tripneustesمانند  های مختلف دیگریشده از گونههای گزارشبا توالی Echinometraاز جنس  آمده در این مطالعهدستجدید به توالی

gratili ،Sphaerechinus granularis ،Toxopneustes pileolus  از مناطقی از اقیانوس اطلس مانند پاناما و نیز مالزی، کره جنوبی و

 نشان دادند. فرانسه در کلاید دوم خود را

 

 (.1401)پاییز  هدیگر در این مطالع هایگونهدر مقایسه با  Echinometra: فاصله ژنتیکی جنس 1 جدول

 
 

 
 16SrRNA هایتوالی ترازیهماز  تولیدشده (NJ) همسایگی پارامترهاییلوژنتیک با استفاده از درخت ف :2شکل 

 (.1401)پاییز  میتوکندری

 JF520786.1 Heliocidaris australiae Canada

 JF827337.1 Heliocidaris erythrogramma Australia

 JF520785.1 Heliocidaris bajulus Canada

 JQ322569.1 Heliocidaris crassispina south Korea

 JF827344.1 Heliocidaris tuberculata Australia

 AB154273.1 Pseudocentrotus depressus Japan

 GU226984.1 Sterechinus neumayeri New Zeland

 KU172494.1 Paracentrotus lividus Egypt

 AB154275.1 Loxechinus albus Japan

 AY652515.1 Echinus esculentus UK

 Echinometra sp. Persian Gulf Iran

 MN701337.1 Echinometra sp. Panama

 KJ908860.1 Tripneustes gratilla Malaysia

 JQ322588.1 Toxopneustes pileolus South Korea

 DQ073740.1 Cyrtechinus verruculatus UK

 DQ073749.1 Sphaerechinus granularis UK

 EF999830.1 Sphaerechinus granularis France

 DQ073746.1 Lytechinus variegatus UK

0.020

OQ225493 
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در کلاید  ترتیب بهاز مناطق دیگر  شدهگزارش هاینمونهدر مقایسه با  فارسخلیج منطقهدر  دریایی هایتوتیامختلف  هایگونه 16SrRNAژن 

اقیانوس اطلس مانند پاناما و نیز  ماننداز مناطقی هاپلوتایپ های به همراه  ،فارسخلیجاز  Echinometra هاپلوتایپ هایی از جنس 1شماره 

 ،gratilia ،granularis ،vernuculatus مختلف مانند هایگونهشده از های گزارششامل توالی و فرانسه انگلستانمالزی، کره جنوبی 

pileolus ازجمله هایگونهدر نیز در کلاید دوم  و albus ،lividus ،neumayeri ،bajulus ،tubervulata، depressus، crassispina، 

erythrogromma ،australiae  و نیزesculentus ،خطوط مورب . و انگلستان نیوزلاند ژاپن، جنوبی، کره از مناطقی مانند کانادا، استرالیا

 شدهگرفتهدر نظر  Out Group عنوانبه (leytechinus vereiegatus) 16هاپلوتایپ شماره تیدی است. ونوکلئ هایجابجایی تعداد دهندهنشان

 .(3)شکل  ستا

 

 
 Median-joining haplotype network بر اساس موردبررسی هایتوالی: ارتباط هاپلوتایپی 3شکل 

(Bandelt et al., 1999). 

 

 گیرییجهنتو  بحث

و  Harley (.Calderon et al., 2010) تغییرات ژنتیکی زمانی و مکانی در بسیاری از موجودات دریایی جلب شده استاخیراً توجه محققان به 

کرده بحث  دهندیم( در مورد مشکل ایجاد الگوهای ساختار ژنتیکی در بسیاری از موجودات دریایی که پلی کروماتیسم را نشان 2006همکاران )

 .دهندرا نشان  یاجداگانه یهاگونهوارد، مورفوتیپ های رنگی دارای تنوع ژنتیکی هستند و حتی ممکن است در برخی مو اذعان داشتند که 

Xiao و Sha  (2022چهار گونه از توتیاهای دریایی اعماق دریا )( توالی ژنوم کامل میتوکندری )میتوژنوم (Echinoidea ) را تعین کردند. نتایج

اعماق دریا  یهادودمانهستند و اشاره کردند که موقعیت  شدهحفاظتها بسیار آرایش ژنومی در میتوژنوم اکینوئیدنشان دادند که محتوای ژن و 

 Strongylocentrotusاولین توالی ژنوم توتیای دریایی است.  Echinoidea نقش مهم دریاهای عمیق در ایجاد تنوع فعلی کلاس دهندهنشان

purpuratus  ژن عمل کرد کنندهیمتنظ یهاشبکه یسازشفافپشتیبان برای  عنوانبهرا آشکارکرده و  هاآناز مجموعه ژنی  یاگستردهحفاظت 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jm

b.
ah

va
z.

ia
u.

ir
 o

n 
20

25
-0

7-
09

 ]
 

                             6 / 10

http://jmb.ahvaz.iau.ir/article-1-992-fa.html


 1401سال چهاردهم، شماره پنجاه و ششم، زمستان                                  شناسی دریا / دانشگاه آزاد اسلامی واحد اهواز                 نشریه علمی زیست

21 

 

(Marletaz et al., 2023 .) 16ژنتیکی توالی نشانگر میتوکندری  وتحلیلیهتجز، حاضردر مطالعهSrDAN ازجمله هاییگونهکه  کرد یدتائ 

H.tubervulata ،H. erythrogromma ،Paracentrotus lividus ،Sterechinus neumayeri ،Pseudocentrotus 

depressus ،Loxechinus albus ،Heliocidaris crassispina ،H. australiae ،Heliocidaris bajulus  و نیزEchinus 

esculentus ،دیگر در  گروهی برونهای خود را در قالب توالی جداگانهو انگلستان  نیوزلند ،ژاپن جنوبی، کره از مناطقی مانند کانادا، استرالیا

مختلف  هایگونهشده از های گزارشبا توالی Echinometraاز جنس  آمده در این مطالعهدستجدید به کلاید اول قرار گرفتند. همچنین توالی

مناطقی از اقیانوس اطلس مانند از  Toxopneustes pileolus ،Tripneustes gratili ،Sphaerechinus granularis دیگری مانند

کند که را تأیید می( 2010همکاران )و  Calderon این مطالعه، ادعای. نشان دادند پاناما و نیز مالزی، کره جنوبی و فرانسه در کلاید دوم خود را

 فارسیجخلدر  Echinometraس مورفو تایپ یافت شده از جنکه  رسدیم به نظر هستند وبه هم مرتبط مختلف از این جنس های پایمورفوت

ی ژنتیک ساختار یریگشکلعامل  ینترمهمجدایی جغرافیایی در این حال  ی و کره جنوبی دارند.الزاقیانوس اطلس، مظاهراً ارتباط خوبی با جمعیت 

به علت فاصله مکانی است. همچنین فاصلة جغرافیایی  مختلف یهاگونهاست. بخشی از تنوع به وجود آمده بین  هایتجمع و نیز در بین ایگونهینب

جنس خارپشت  ینترگسترده Echinometra .(Wang et al., 2008) تأثیر مهمی روی ساختار ژنتیکی و جریان ژنی دارد هایتجمعزیاد بین 

ژنتیکی موجود برای این جنس  یهاداده، حالینباا .بوده است یدمثلتولو  ییزاگونهاز مطالعات در اکولوژی،  یاگستردهدریایی است و تمرکز طیف 

محدود  هاآن یدمثلتولو فصل  شوندیمجنسی خیلی دیر بالغ  ازنظر هاآنبه اینکه بسیاری از  توجه. با محدود به چند مکان منتخب است یطورکلبه

مدل شناخته  هاییسمارگان عنوانبهت ژنتیک اخیر در تحقیقا یجهدرنتبعدی در آزمایشگاه دشوار بوده است و  یهانسلآوردن  به دستاست، 

چشمگیری ترکیب  طوربه، کامل ژنومتوالی یابی  یژهوبهتوالی یابی،  هاییفناور. ولی گسترش (Yaguchi and Yaguchi, 2022) شوندینم

ها این پیشرفت .که دارای هتروزیگوسیته بالا و/یا محتوای تکراری هستند، بهبود بخشیده است ییهاآن یژهوبه، هاگونهژنوم ها را برای همه 

های جمعیت بزرگ که هایی با اندازهه هم وجود ندارد یا تعداد کمی وجود دارد و برای گونهها ژنوم مرجع نزدیک بهایی که در آنویژه برای گونهبه

از (. Ketchum et al., 2022) دریایی مشترک هستند مهرگانیباین عوامل برای  یهردو. تأثیرگذار استتنوع نوکلئوتیدی معمولاً زیاد است، 

فنوتیپی باشد  یریپذانعطافاین تنوع ممکن است نتیجه . هستند دانهرنگدریایی دارای تنوع زیادی در های توتیا  یهاگونهطرف دیگر برخی از 

پنج شکل در ( 16شماره  1)شکل  Paracentrotus gaimardi برای مثال گونه ها همراه باشد.ورفیا ممکن است با واگرایی ژنتیکی بین م

(. Calderon et al., 2010) شوندیمیک سنگ دیده  یروهمکه اغلب در کنار  وجود دارند، سبز، خاکستری و سیاه( یاقهوهرنگی )صورتی، 

. در مطالعه کردندرا را در سه جمعیت در سواحل برزیل  اشکالواگرایی ژنتیکی بین این ( 2010همکاران ) و Calderonبر این نکته  لاوهع

های زوجی بین و تقریباً در تمام مقایسهمشخص بود های دیگر بین رنگ صورتی و همه شکلژنوم میتوکندریایی تمایز ژنی  وتحلیلیهتجز

 یریگجفتدرجاتی از  رسیدیمبه نظر . در این حال در این مطالعه مشاهده شد زنی های آللیداری در فراوانیهای معنیهای رنگ، تفاوتمورف

میلیون سال  300که اکینوئیدها تقریباً  دهدیممطالعات نشان  .(Calderon et al., 2010) افتدیماتفاق  گونهینا هاییپتاو ترکیبی در مورف

به و  دربردندتریاس که شدیدترین بحران تنوع زیستی در تاریخ زمین بوده جان سالم به -پرمو یجمعدستهپیش ظهور کردند، از رویداد انقراض 

 Koch کندیمبه رفع شکاف در دانش ناشی از کمبود نسبی شواهد فسیلی برای این تنوع اولیه کمک  هایافتهاین . متنوع شدند سرعتبهآن  دنبال

ماتریس مولکولی موجود را برای اکینوئیدها ایجاد  ینتربزرگمجموعه داده ژنومی جدید،  18ود و بر اساس منابع مولکولی موج (2022و همکاران )

کنند. ره اصلی اکینوئیدهای زنده را بازسازی جواگرایی و ش یهازمانتوانستند روابط فیلوژنتیکی و  هاآنبا استفاده از این مجموعه داده، . کردند

آن سرعت انباشته شدن جهش در  موجببههای خود انجام دادند که در مجموعه داده« ساعت مولکولی»این کار را با استفاده از تکنیک  هاآن

دهد تا تعیین کنند و به محققان این امکان را می شودیمشناسی با استفاده از شواهد فسیلی تخمین زده های اکینوئید به زمان در علوم زمینژنوم

مین اولیه دهد که اجداد اکینوئیدهای احتمالاً در دوران پرها نشان میهای آنتحلیل .مختلف برای اولین بار متنوع شدند یهاشجرهچه زمانی  که
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ایپی رسم شبکه هاپلوتنیز  حاضر مطالعهدر اند. متنوع شده سرعتبهجمعی تریاس پس از یک رویداد انقراض دسته -پرمین ورهو د اندپدیدار شده

(. یکی از علل اصلی وجود 4شکل های دیگر مناطق است )نسبت به هاپلوتایپ موردمطالعهبیانگر تفرق هاپلوتایپی نمونه  موردمطالعه یهاگونه

یکی از مراحل زندگی موجودات  کهیدرصورتاست. لذا  هاآنجانداران دریایی، توانایی گسترش و پراکندگی  هاییتجمعژنتیکی در  یهاتفاوت

ممکن است در فواصل مختلف اتفاق بیفتد. همچنین شرایط هیدرولوژیک مناطق و همچنین  هاآندریایی حالت پلانکتونی داشته باشد، گسترش 

که  Paracentrotus lividus دریاییتوتیای مطالعاتی که روی  .هستند یرگذارتأثبر میزان جریان ژنی  هاآنتوانایی گسترش و پراکندگی 

مدیترانه نشان  یهاحوضهاقیانوس اطلس و دریای مدیترانه و بین دریای آدریاتیک و سایر  ینراببود، تمایز ژنتیکی  شدهبرداشتتجاری  صورتبه

مدیترانه بین اقیانوس اطلس و  یهاحوضهکه واگرایی بین  شودیمتخمین زده . را گزارش کرد هاحوضهداد و عدم وجود ساختار ژنتیکی در 

ترسیم درخت تکاملی دارای یک نکته ، در تحقیق حاضر بر این لاوهع(. Penant et al., 2013) باشد آغازشدهسال پیش  370000تا  270000

در بانک  شدهثبت یهانمونهاز دیگر  کهاست بالا  اختلاف ژنتیکی با Echinometraبود و آن شناسایی یک هاپلوتایپ جدید از گونه  توجهقابل

با توالی مرجع درصد  NCBI 96پس از بلاست کردن در بانک ژن  Echinometra جنساز  موردمطالعهتوالی  .جهانی ژن متمایز گردید

تحت  تواندیم گونهینااستنباط کرد که پراکنش  توانیم روینازا .از کشور چین همپوشانی داشت (2012) و همکاران Wangتوسط  شدهگزارش

و دریای عمان و نیز اقیانوس هند  فارسیجخلبیشتر از منطقه  یهانمونه یآورجمعنیز قرار گیرد. در این حال  گونهینامهاجرت احتمالی  یرتأث

ور منظبه گونهینابومی با توجه به پراکنش ذخایر ژنتیکی  یهاگونهشناسایی دقیق  .ضروری است گونهیناتعیین محدوده جغرافیایی حضور  منظوربه

است  ذکریانشا .شودیمو منجر به حفاظت از اکوسیستم منطقه  کندیمکمک  گونهیناذخایر  مدتیطولانمدیریت بهینه صید و پایداری  اعمال

گفت که یکی از  توانیم ارتباطیندرا .آیدیم حساببهبر میزان جریان ژنی و ساختار جمعیتی  یرگذارتأث، یک فاکتور مهم تکه رفتار مهاجر

مختلف منطقه دخالت داشته باشد، وجود سدهای فیزیکی و یا گیاهی در  یهاگونهدر تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت  تواندیمعواملی که  ینترمهم

اجرا و  منظوربه دریاییتوتیای های جنس از ، مطالعات بیشتری برای ارزیابی کامل وضعیت جمعیت این یتدرنها .باشدیم یموردبررسمناطق 

برای ضروری است که است. علاوه بر این،  یازموردندریایی توتیای های ای دقیق اقدامات نظارتی برای حفظ ذخایر در معرض خطر انقراض اجر

مارکر های دریایی، تحقیقات مولکولی بیشتری با وضوح بالاتر مانند توتیای های ختلف مهای به دست آوردن اطلاعات بیشتر در مورد مورفوتیپ

 اجرا گردد.با جزئیات بیشتر  فارسیجخلدریایی در توتیای های برای درک تنوع و تکامل  ماهواره یزر یمولکول

 

 سپاسگزاری

و دریای عمان در اجرای این تحقیق  فارسیجخلو نیز پژوهشکده اکولوژی  قشمدانشگاه آزاد اسلامی واحد  دریغیب هاییتحمااز  وسیلهینبد

 .شودیم یقدردانتشکر و 
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