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و  (Rachycentron canadum) سوکلا ماهیگونه بارکدینگ دو  DNAتنوع ژنتیکی و  بررسی

 فارسخلیجدر ( Parastromateus nigerه )حلوا سیا

 

 چکیده

درک بهتر از الگوهای پراکندگی والدین، لاروها و همچنین کسب سوابق بارکد برای  باهدف پژوهش این

 بردارینمونهاز سراسر جهان انجام گرفت.  شدهگزارشهای با توجه به گونه سیاهکلا و حلوا وس ماهیانهای گونه

هرمزگان و با توجه به نقاط صید عمده بندرعباس در استان استان خوزستان و دو از دو منطقه بندر ماهشهر در 

شنا با  هایبالهکلروفرم از  –با روش فنل  DNAاستخراج انجام گردید.  1399در سال  مزبورهای گونه

 (COI) زیر واحد یک سیتوکروم اکسیداز ژن به نام mtDNAقسمتی از ژنوم موفقیت کامل انجام شد و 

 گردیدو تعیین توالی  تکثیرموفقیت با درجه  54( Anealing) با استفاده از یک جفت آغازگر و دمای اتصال

در این پژوهش، گونه سوکلا به . شدندجهت بررسی فایلوژنی انتخاب  اطمینانقابلجفت باز  560 درنهایت و

گونه  که استفاده از گرفتند قرارمجزا  دوشاخهگونه( در  دوبین این  22/0ژنتیکی همراه حلوا سیاه )با اختلاف 

و دو گونه  گونهایندرصدی بین  25/0با اختلاف ژنتیکی  (Out Group) گونه برون عنوانمیش ماهیان به

تفاوت ژنتیکی  ازلحاظ گونهاینشود که از انتظار نبود. در ارتباط با گونه حلوا سیاه مشاهده می ردو یادشده

ماهی توان در گونه عدم تنوع را میاز هند و مالزی ندارد.  شدهگزارش هاینمونهاختلاف چندانی با  شدهبررسی

رفت که بتواند تنوع هاپلوتایپی انتظار می گونهاینسوکلا مشاهده کرد که با توجه به مهاجر بودن 

با اختلاف ژنتیکی  گونهازاینشناسایی و وجود یک هاپلوتیپ مجزا  اگرچه را ایجاد نماید. ایملاحظهقابل

 .باشدمی کاملهند، آمریکا و عربستان سعودی قابل  هاینمونهبا  درصدییک

 

 .، بارکدینگفارسخلیجماهی سوکلا، ماهی حلوا سیاه،  کلیدی:واژگان 

 

 

 مقدمه

اساس  های ماهیان بردهند. گونههای زیستی از خود نشان میها و سازگاریدر ویژگیداران هستند که تنوع وسیعی ترین گروه مهرهماهیان، بزرگ

 شناسیریختهای ای یا همپوشانیگونههای درونشوند، اما تعداد زیاد ویژگیها متمایز میوجود خصوصیات ریختی تشخیصی از سایر گونه

گروه ،دیگرعبارتبهاست.  هاآنها برای شناسایی دقیق ماهیان ی تاکسونومیسترو ای در بین ماهیان وجود دارد که چالشی مهم پیشگونهبین

دارای تنوع فنوتیپی متغیر طی مراحل مختلف رشد هستند، لذا شناسایی تمام  و نیزداران هستند مرفولوژی در بین مهره نظرازنقطههای متنوعی 

میتوکندری، مانند  DNA تی ازقطعا .(Omir et al., 2020) پذیر نیستامکانهای ماهیان از طریق اکتفا نمودن به صفات مرفولوژیک گونه

ها و نشانگرهای مولکولی هستند که معمولاً برای شناسایی گونه ریبوزومی RNA و b (CYTB) ، سیتوکرومI (COI) اکسیداز c سیتوکروم

 (.Damerau et al., 2018) دشوناستفاده می ماهیانفیلوژنتیک در  وتحلیلتجزیه
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 Rachycentron) سوکلا بنام گونهیکترین ماهیان استخوانی است که تنها دارای ترین و ابتدایییکی از قدیمی Rachycentridaeخانواده 

canadum )های گرم معتدله، و آب یریگرمس یمهنباشد. ماهی سوکلا که سطح زی و دارای رشد سریعی است، ساکن منطقه گرمسیری و می

، در شرق اقیانوس اطلس باشد. این ماهی در غرب اقیانوس اطلس از ایالت ماساچوست تا آرژانتینشرق اقیانوس آرام و دریای مدیترانه می یرازغبه

 گونهینامکزیک دارد. فراوانی  یجدر خلشود و بیشترین فراوانی را از جنوب موروکو تا جنوب افریقا، در غرب اقیانوس آرام از ژاپن تا استرالیا دیده می

های درک رابطه بین فیزیولوژی ماهی و محیط یکی از راه و در زمستان، فراوانی بیشتری در مناطق گرمسیری دارد در فصول مختلف متفاوت است

در برابر قادر به مقاومت  ماهی سوکلا )کوبیا(که اخیر نشان داد های مطالعه فیزیولوژیک در سالیک  .بر روی ماهی است وهواآباثرات تغییرات 

 شدند یروممرگدرصد از افراد دچار  30، رسیدندمیدر این شرایط تا حد خستگی ورزش  کهیهنگام، حالینباا .گراد استدرجه سانتی 32دمای 

(Crear et al., 2020.) توانند سطوح اکسیژن یعلاوه بر این، این مطالعه نشان داد که کوبیا تحمل هیپوکسی بسیار بالایی دارد که در آن افراد م

این ماهی در ایران در (. Crear et al., 2020) گراد تحمل کننددرجه سانتی 32تا  24گرم در لیتر را در دمای بین میلی 4/2 – 7/1کمتر از 

 باارزشارای پروتئین ی سوکلا د(. ماه1387آبادی و همکاران، یعلد )سالاری تا بوشهر پراکنش دار فارسیجخلسراسر دریای عمان و بخش شرقی 

در . امروزه جمعیت ماهی سوکلا گرددپروری محسوب میها جهت آبزیکیفیت بسیار خوب گوشت، یکی از بهترین گونه به خاطرباشد و بالا می

 یلبه دلنیز  ماندهیباقاست و ذخایر  یافتهکاهششدت به یرمجازغصید  به علتو دریای عمان  فارسیجخل ازجملههای جهان و اکثر اکوسیستم

در  ازجملهباشد، لذا تکثیر طبیعی این ماهی یمواجه م، صید غیرقانونی و آلودگی، با مشکلاتی رویهیبریزی و فشار صید تخریب بسترهای تخم

خایر ماهی سوکلا ذ های بازسازیهای مدیریتی و انجام فعالیتحداقل رسیده است. گسترش برنامه و دریای عمان به فارسیجخلحوضه شمالی 

های دهنده ژن در تکثیر درک شود، زیرا این اطلاعات در انتخاب جمعیت گونهیناتواند مفید باشد که تنوع ژنتیکی ساختار جمعیت هنگامی می

 (.1394)طلا و همکاران،  رسدمی به نظرضروری  ،تعیین ساختار جمعیت و نیز بازسازی ذخایر ازلحاظمصنوعی 

 ترین ماهیان پلاژیک تجاریماهی جز مهم گونهینا باشد.می Carangidaeاز خانواده  Parastromateus nigerعلمی  بانامماهی حلوا سیاه 

باشد و اغلب نریتیک ساحلی می - این ماهی، پلاژیک سواحل جنوبی ایران است که در بازارهای داخلی و جهانی از اهمیت زیادی برخوردار است.

متر دیده  40تا  15بر روی بسترهای گلی در اعماق  معمولاً. در منطقه فلات قاره یافت شده و گرددترال کف صید میو  یرگگوشبا تورهای 

دارای این ماهی  (.Froese et al., 2020ود )شهنگام شب به سطح آب نزدیک می روزها در نزدیک بستر و در و خوار بودهتونزئوپلانکشوند. می

در طول سواحل سراسر فلات قاره ( Anam and Mostarda, 2012) شودیافت می (Schooling) ایگله صورتبه معمولاًشنای کند است و 

و سواحل جنوبی ژاپن و چین و در سراسر  و سواحل شرقی افریقای جنوبی و میان اندونزی، استرالیا فارسیجخلهند و غرب اقیانوس آرام، در سراسر 

 فارسیجخلپراکنده است. بیشترین میزان صید ماهی حلوا سیاه در سواحل ایرانی  یریگرمس یمهنو دریای عمان، دریاهای گرمسیری و  فارسیجخل

 گیرد.های اسفند و فروردین صورت میطی ماه

ماهیان دریایی  ازجملهماهیان،  ای بسیاری ازعنوان یک بارکد در تشخیص گونهمیتوکندریایی به DNA ازسیتوکروم اکسیداز ژن زیر واحد یک 

و همکاران  هوبرت. (Bhattacharya et al., 2016) و کارا بوده است مؤثراسترالیایی، ماهیان آب شیرین کانادا و ماهیان زینتی آمریکای شمالی 

، هاآنعنوان یک سامانه تشخیص زیستی جانوری معرفی کردند. تشخیص دقیق و بدون ابهام ماهیان و محصولات ( استفاده از این ژن را به2015)

تواند در می DNA کمک خواهد کرد. لذا تکنیک بارکدگذاری سازگانبوماز تخم تا ماهی بالغ به مدیریت پایدار ذخایر شیلاتی و بهبود حفاظت از 

، برای شناسایی DNAالمللی بارکد المللی بارکدگذاری ماهی متعلق به کنسرسیوم بینباشد. کمپین بین ثرمؤهای ماهیان تشخیص دقیق گونه

در  .عنوان مرجع توالی همه ماهیان ایجاد کرده است ایاستانداردشدهپایگاه داده  (،International Barcode of live: IBOL) هاگونه

عنوان نقطه بارکدینگ به DNAدر مطالعات فیلوژنتیک،  کهدرحالیرود، می کار بهها سوم نمونهبارکدینگ برای شناسایی مر DNAتاکسونومی، 

 شودفیلوژنتیکی اضافه می وتحلیلتجزیهها جهت به پایگاه داده (هاشناسهخط ) رود و توالی بارکدهامی کار بهآغاز برای انتخاب بهینه تاکسون 
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(Abbas et al., 2017 .) خط شناسه گرددمی وتحلیلتجزیه ایگونهبینسپس اطلاعات در یک پایگاه داده جهت ارزیابی فاصله ژنتیکی درون و .

ای، حفظ سلامت های نظارتی و مدیران شیلاتی امکان احراز هویت گونهالعاده ارزشمند در دست سازمانعنوان یک ابزار فوقژنتیکی به

کنترل ایمنی مواد غذایی و مدیریت حفاظت از  ،(Hubert and Hanner, 2015 ؛Karahan et al., 2017) ، تاکسونومیکنندهمصرف

 .(Kress et al., 2015) عمل نماید زیستمحیط

 و بازاریابی شیلاتی است( Hubert and Honner, 2015) هایکی دیگر از کاربردهای مهم خط شناسه ژنتیکی، شناسایی ایکتیوپلانکتون

(Smriti et al., 2017 .) بندی پایین و استفاده از یک شاخص در مقابل رده به نسبتاز محیط، سرعت انجام، هزینه  تأثیرپذیریهمچنین عدم

 40 از بیش از موسسه 100 از بیش که است حالی در این (.Bingpeng et al., 2018) چند متغیره از دیگر دلایل استفاده از این روش است

 به ایران که هستند مشغول زیستی تنوع شناسایی ٔ درزمینه فعالیت به گروه سه قالب در و بوده بارکدینگ جهانی کنسرسیوم رسمی عضو کشور

 ارزیابی و شناسایی آوری،جمع مأموریت National mode عنوانبه نوگینه و ماداگاسکار کره، کنیا، پاکستان، پرو، کاستاریا، کشورهای همراه

در میان نشانگرهای مولکولی، ژن سیتوکروم اکسیداز میتوکندریایی،  (.Delrieu-Trottin et al., 2019) رادارند خود کشور از جانوری هایگونه

توان پلی مورفیسم می (Sequencing) ژن یابی توالیباشد. با استفاده از تکنیک ها از یکدیگر مییکی از معتبرترین نشانگرها برای تفکیک گونه

 ژنتیکینشانگر  .شوداستفاده می ایگونهبینافراد بسیار شبیه به هم آشکار کرد و تا حدی از آن در سطح  را در

(Cytochrome Oxidase,subunit I=COI) )هایی از تهیه توالی که برایDNA گردد که این ناحیه از ژن میتوکندری که کدتکثیر می 

 (.Abdullah and Rehbein, 2017؛ Alcantara and Yambot, 2016) است شدهحفاظتکننده پروتئین است، بسیار 

 خط یا DNA گذاری بارکد از استفاده(، IUCN, 2019) کشور خطر معرض در و ارزشمند آبزیان هایگونه کردن فهرست و شناسایی جهت لذا

 توجه با .(Henrique et al., 2015) رسدمی نظر به اساسی ضرورت یک آبزیان، ژنتیکی مرجع عنوانبه ایکتابخانه ایجاد جهت ژنتیکی شناسه

تواند می تحقیقاین  سیاهکلا و حلوا سو ماهیان ازجملهکشور  بومی اقتصادیارزشمند و  ماهیان و بارکدینگ کافی ژنتیکی اطلاعات وجود عدم به

 باشد. مؤثردر رفع ابهامات موجود در این زمینه 

 

 هاشو رومواد 

 موردمطالعه گونه دو فردمنحصربههای اهترین زیستگترین و مهمکه اصلی ماهشهر( رعباس و بندبندر) موردنظراز مناطق هدف و  هابردارینمونه

 موردمطالعههای از باله شنای گونهقطعه  دهانجام گرفت. از هر نمونه، طبق روش استاندارد، حداقل  1398در سال  باشد،در ایران می مطالعهدر این 

(Zhang and Hanne, 2011) ها تشخیص دقیق گونه باهدفواحد یک  جهت انجام کار مولکولی بر روی ژن مشترک سیتوکروم اکسیداز زیر

مولکولی،  هایآزمایشجهت انجام  درنهایتگردید و  تثبیت درصد 96برداشته شد. سپس در الکل ، هرگونه فردمنحصربهو تهیه خط شناسه ژنتیکی 

 )بندرعباس( منتقل شدند. و دریای عمان فارسخلیجژوهشکده اکولوژی به آزمایشگاه پ

 (Total DNAبرای استخراج ژنوم کل )های موردمطالعه با موفقیت کامل انجام شد. کلروفرم از باله شنای گونه-با روش فنل DNAاستخراج 

های کربن از ها و هیدراتها و جدا نمودن پروتئینشکستن سلولمنظور کلروفرم به-های گوناگون وجود دارد که در این تحقیق از روش فنلروش

 (.Taggart et al., 1990ها با اتانول مطلق استفاده گردید )از بافت DNAاسیدهای نوکلئیک و درنهایت رسوب دادن 
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( Parastromateus nigerه )و حلوا سیا (Rachycentron canadum)سوکلا ماهی  گونه دونقشه محل صید  :1شکل 

 .موردنظر

 

و دستگاه اسپکتروفتومتر  ماوراءبنفشبا دو روش استفاده از ژل آگارز یک درصد و مشاهده با اشعه  ترتیب به شدهاستخراج DNA کمیتکیفیت و 

در یک واکنش  شدهاستخراج DNA نانوگرم از 100با استفاده از ترکیبی حدود ( PCR) پلیمراز ایزنجیرهاکنش مورد ارزیابی دقیق قرار گرفت. و

س پیشرو و معکو از آغازگرهای لیتر ماکرو 6 حاوی لیتر ماکرو 25 میزان به

FISH1F:5’TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC3’ و FISH1R: 

5’TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA3’ ،10 لارمومیلی dNTP 10 ،25 مولارمیلی MgCl2  و نیز آنزیم تگDNA 

 در مرحله اول با دادن دامنه حرارتی، بهترین دمای اتصال ،سازی شرایط واکنشجهت بهینهاستفاده شد. ( Taq DNA Polymerase) پلیمراز

(Temperature Annealing )ترین باندها و حذف اخذ بهترین و شفاف منظوربهآمد و در مرحله بعد  دست بهاز آغازگرها به رشته الگو  هرکدام

گردید. سیکل حرارتی  dNTP ژنومی و MgCl2،DNA هایغلظتاز طریق تغییر  PCR به بهینه کردن محصولباندهای ناخواسته، اقدام 

 40آن  دنبال به و ثانیه 30دقیقه و  4 مدت درجه به 94با برنامه  (Initial Denaturation) سازی واسرشته شامل سیکل اولیه شدهاستفاده

DNA (Anealing )ثانیه و نیز دمای اتصال یا الحاق آغازگر در کنار  30 مدت به (Denaturation) سازی واسرشته درجه 94سیکل شامل 

دقیقه  5 مدت بهدرجه  72دمای تکثیر نهایی  درنهایتدقیقه و  یک مدت بهدرجه  72 (Extension) درجه به مدت یک دقیقه و مرحله بسط 54

 بود.

که در مطالعات  ایگونهبینو با استفاده از آغازگرهای مشترک  COI بنام mtDNAسمتی از ژنوم قاز  اطمینانقابلجفت باز  560در این پژوهش، 

 یابی توالیهای واکنش .جهت بررسی فایلوژنی انتخاب شدندو  یابی توالیشود، با موفقیت های مختلف استفاده میمختلف جهت بارکدینگ گونه

DNA استفاده از با پیشرو آغازگر همراه به Applied Biosystems Foster City, XL3730، مدل DNA analyzer  پس .گردیدانجام 

های میزان همولوژی توالی NCBI در پایگاه BLAST و رویه BLAST و ابزار قدرتمند BioEdit افزارنرمبا استفاده از  یابی توالیاز 

 اختلافمنظور شناسایی انجام شد. به Chromas-23.2 افزارنرممشابه با  هایتوالیها، بازنگری پس از دریافت توالی .سنجیده شد آمدهدستبه

(. Thompson, 1994) ردیف شدندهم Bio Editافزار با استفاده از نرم Clustal W افزارشده با نرم یابی توالیهای ها، نمونهمیان توالی

 مدل ساسا بر (Neighbor-Joining) جواریهمترین نزدیکنیز و ( Maximum Parsimony)پارسیمونی  هایروش بهتکاملی  درخت
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Kimura 2-parameter  میزان نظر گرفتن  در باBootstap 6افزار از نرم استفادهار تکرار با هزار ب با MEGA رسم گردید (Kimura, 

1980.) 

 

 نتایج

DNA  کلروفرم کیفیت مناسبی جهت استفاده برای انجام -روش فنلبه موردمطالعه های شنای دو گونهاز باله شدهاستخراجهایPCR داشتند .

 آمدهدستبههای توالی است. RNAئینی، فنلی و یا آلودگی به استخراجی فاقد آلودگی پروت DNA کهدهنده آن است وجود باندهای شفاف، نشان

 وتحلیلتجزیهانطباق داده شدند. عملیات بیوانفورماتیک و  (Blast) های بانک ژن توسط جستجوی بلاستدر پایگاه داده شدهثبتهای با توالی

های بانک جهانی و پایگاه داده( Consortium for the Barcode of life:CBOL) گذاری شناسهافزار کنسرسیوم خط بارکد هر توالی در نرم

بندی فیلوژنتیک و میزان تشابه هر نمونه مشخص گردید. ، طبقه(National Center for Biotechnology Information:NCBI) ژن

 ثبت شدند.بانک جهانی ژن در  با کدهای دسترسی به شرح زیرها این توالی

 

 (.NCBI) در بانک جهانی ژن موردمطالعهگونه ماهی  دوکدهای دسترسی  :1جدول 

 کد دسترسی بانک جهانی ژن نام ژن )به انگلیسی( نام ماهی ) به فارسی( نام ماهی ردیف

 Parastromateus niger حلوا سیاه 1
COI 

 NCBI MZ203139 زیر واحد یک

 Rachycentron canadum سوکلا 2
COI 

 NCBI MZ191795 زیر واحد یک

 

 
 و (Rachycentron canadum) ماهی سوکلاگونه  دو PCR محصول :2شکل 

 .(1399)سال ( Parastromateus niger) حلوا سیاه

 

دو  وجود که است عمیق بسیار Kimura 2-parameter فاصله روشبه Neighbor-Joining تکاملی درخت ترسیم از حاصل شناسیریخت

 قرارمجزا  دو شاخه در حلوا سیاه گونه و گونهاین بین درصدی 24/0 ژنتیکی اختلاف با سوکلا گونه هاینمونه که دهدمی نشان را اصلی شاخه

از  شدهگزارشهای ، اختلاف چندانی با نمونهشدهبررسیتفاوت ژنتیکی  ازلحاظ گونهاینشود که حلوا سیاه مشاهده میدر ارتباط با گونه . گرفتند
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که در شاخه اول  باشدمی فارسخلیجلا در منطقه از گونه سوکدر این زمینه، شناسایی یک هاپلوتایپ جدید  توجهقابلهند و مالزی ندارد. نکته 

 در بانک جهانی ژن متمایز گردیده است.، آمریکا، عربستان سعودی و چین مانند هند شدهثبتهای لاف ژنتیکی از دیگر نمونهبا اختمجزا  صورتبه

 

 سیاهو حلوا ( Rachycentron canadum) ماهی سوکلا گونه دو COI ژن هایتوالی فاصله ژنتیکیدر صد  :2جدول 

(Parastromateus niger )از مناطق دیگر شدهگزارش هاینمونهدر مقایسه با  فارسخلیجقه در منط. 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 KY372071.1 Rachycentron canadum china

 KJ202194.1 Rachycentron canadum Philippines

 JF494343.1 Rachycentron canadum Canada

 HQ956531.1 Rachycentron canadum Canada

 MT455681.1 Rachycentron canadum usa

 Rachycentron canadum Khuzestan MZ191795 Iran

 MT076815.1 Rachycentron canadum USA

 EF609585.1 Rachycentron canadum India

 Rachycentron canadum Hormozgan

 JX261627.1 Parastromateus niger England

 MT627168.1 Parastromateus niger India

 KC970409.1 Parastromateus niger philipin

 JX261184.1 Parastromateus niger malaysia

 Parastromateus niger Hormozgan MZ203139 Iran

 Parastromateus niger Khuzestan

 GU673687.1 Parastromateus niger Canada

 KY371908.1 Parastromateus niger china

 MN512015.1 Parastromateus niger Pakistan

 KU499558.1 Protonibea diacanthus saudi arabia

18

12

75

59

32

49

100

100

93
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 و حلوا سیاه( Rachycentron canadum) ماهی سوکلا گونهدو  COIژن  فایلوژنیدرخت  :3شکل 

(Parastromateus niger )به روش  از مناطق دیگر شدهگزارشهای در مقایسه با نمونه فارسخلیجقه در منط

Neighbor-Joining. 

 
 

 ( و حلوا سیاهRachycentron canadumماهی سوکلا ) گونهدو  COIژن  فایلوژنیدرخت  :4شکل 

(Parastromateus niger )به روش از مناطق دیگر شدهگزارش یهانمونهدر مقایسه با  فارسیجخلقه در منط 

Maximum Parsimony. 

 

 
 سیاهو حلوا ( Rachycentron canadum) سوکلاماهی  گونهدو  COI ژن هایتوالیقسمتی از  یفیردهم :5شکل 

(Parastromateus niger )از مناطق دیگر شدهگزارشهای در مقایسه با نمونه فارسیجخلقه در منط. 

 

 

 

 MT455681.1 Rachycentron canadum usa

 KJ202194.1 Rachycentron canadum Philippines

 JF494343.1 Rachycentron canadum Canada

 KY372071.1 Rachycentron canadum china

 HQ956531.1 Rachycentron canadum Canada

 Rachycentron canadum Khuzestan MZ191795 Iran

 MT076815.1 Rachycentron canadum USA

 Rachycentron canadum Hormozgan

 EF609585.1 Rachycentron canadum India

 JX261627.1 Parastromateus niger England

 KC970409.1 Parastromateus niger philipin

 JX261184.1 Parastromateus niger malaysia

 Parastromateus niger Hormozgan MZ203139 Iran

 Parastromateus niger Khuzestan

 GU673687.1 Parastromateus niger Canada

 KY371908.1 Parastromateus niger china

 MT627168.1 Parastromateus niger India

 MN512015.1 Parastromateus niger Pakistan

 KU499558.1 Protonibea diacanthus saudi arabia

41

24

22

25

75

41

4

100

100

66

24

19

18

18

23

19
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 گیریبحث و نتیجه

های اطلاعاتی ژنتیکی بیشتری تواند مکاناست که می شدهتبدیلژنتیکی  وتحلیلتجزیهژنوم میتوکندری به یک نشانگر مولکولی قدرتمند برای 

 ژن بانام mtDNA ، قسمتی از ژنوماین پژوهش در(. li et al., 2021) های ساختاری ساده استرا فراهم کند و دارای حفاظت بالا و ویژگی

COI تکثیربا موفقیت  ،شودهای مختلف استفاده میهای که در مطالعات مختلف جهت بارکدینگ گونگونههای مشترک بینو با استفاده از آغازگر 

جهت بررسی فایلوژنی  اطمینانقابلجفت باز  560تکثیر و با جداسازی بازهای انتهایی مشکوک، جفت باز  650و حدود  گردیدتوالی تعیین و 

 هاگونهآن، حفاظت از ارزشمندهای ژنی گونهها جهت ثبت در بانک جهانی ارائه شد. یکی از اهداف مهم بارکدینگ انتخاب شدند که این توالی

های در مقایسه با نمونه فارسخلیج منطقهماهی سوکلا و حلوا سیاه در  گونهدو  COIژن  فایلوژنیدرخت (. Omir et al., 2020) باشدمی

این پژوهش، گونه سوکلا که در  نشان داد Maximum Parsimony روشنیز  و Neighbor-Joining روشبه از مناطق دیگر شدهگزارش

 گونه برون عنوانکه استفاده از گونه میش ماهیان به گرفتند قرارگونه( در دو شاخه مجزا  دواین  بین 22/0حلوا سیاه )با اختلاف ژنتیکی  همراه به

(Out Group ) در ارتباط با گونه حلوا سیاه مشاهده . (3)شکل  از انتظار نبود ردو یادشدهو دو گونه  گونهایندرصدی بین  25/0با اختلاف ژنتیکی

از هند و مالزی ندارد که این امر بیانگر آن است  شدهگزارشهای اختلاف چندانی با نمونه شدهبررسیتفاوت ژنتیکی  ازلحاظ گونهاینشود که می

و نیز از دست  رویهبیصید  علت بهتواند ن امر مینسته است تنوع هاپلوتایپی خاصی را ایجاد کند که ایابه سایر نقاط دنیا نتو گونهاینکه مهاجرت 

همچنین (. Sheraliev et al., 2021) شودمیآن کاهش تنوع ژنتیکی  تبعبهها و بوده است که منجر به کاهش آلل گونهاینهای گاهدادن زیست

 ایملاحظهقابلرفت که بتواند تنوع هاپلوتایپی انتظار می گونهاینتوان در گونه سوکلا مشاهده کرد که با توجه به مهاجر بودن این عدم تنوع را می

 ها بسیار بالااحتمال از دست دادن آلل است، های ایران بسیار پایین آمدهدر آب گونهاینرا ایجاد نماید، ولی با توجه به اینکه در حال حاضر صید 

 ازحدبیشنموده است که با توجه به استفاده  گونهاینجهت تکثیر  قد انگشتیان ماهاز طرف دیگر مرکزی در جزیره قشم اقدام به واردات  .ستا

توان انتظار داشت که در آینده نزدیک تنوع به دریا می هاآنهای پرورشی و ورود احتمالی در بین جمعیت خونیهماز مولدین و افزایش میزان 

 یکدرجههای جزو گونه گونهاین کاهش رشد و باز ماندگی گردد. ٔ درزمینهدستخوش صدمات جدی  گونهاینتر آمده و پایین گونهاین ژنتیکی

با اختلاف ژنتیکی  گونهازاینشناسایی و وجود یک هاپلوتیپ مجزا  گر چه. گردداعمال می گونهاینصید بالایی در مورد  قاعدتاًمحسوب شده و 

فارس در خلیج گونهایندهنده ایجاد تنوع هاپلوتیپی متوسط باشد که نشانمی کاملن سعودی قابل های هند، آمریکا و عربستابا نمونه درصدییک

 هاپلوتیپی تنوع تراز ،حال این. در (2)جدول  این نظریه باشد مؤیدتواند های بیشتر میبرداری در آینده با تعداد نمونهنمونه طورقطعبهباشد که می

 میزان طورکلی،به .باشد متغیر( متفاوت هایهاپلوتیپ دارای جمعیت افراد تمام) یک تا( یکسان هاپلوتیپ دارای جمعیت افراد تمام) صفر از تواندمی

 تنوع این(. Peijnenburg et al., 2004؛ Zardoya et al., 2004) نیست غیرمعمول دریایی هایگونه برای متوسط تا بالا هاپلوتیپی تنوع

 بسیاری نگهداری به منجر که شودمی داده نسبت دریایی هایگونه در زیاد فواصل در گسترده پراکندگی و جمعیت اندازه بودن بزرگ به اغلب بالا،

البته اندازه جمعیت ممکن است در مناطق مختلف (. Bingpeng, 2017) گرددمی جمعیت پراکنش و رشد طول در فردمنحصربه هایهاپلوتیپ از

در  طور مرتببه ،و افزاینده مانند ورود نوپاها و رشد فردی ومیرمرگکاهش یا افزایش جمعیت ناشی از عوامل کاهنده مانند  دلیل بهایی یجغراف

 رانش جهش،) تکاملی پویایی این، بر علاوه(. Shen et al., 2016) دستخوش تغییراتی گردد ،سطوح تنوع ژنتیکی نیز درنتیجهحال تغییر بوده و 

 Chang) شوند ژنتیکی تنوع متفاوت الگوهای بروز باعث است ممکن نیز هستند تأثیرگذار موجود بر مختلف سطوح در که( طبیعی انتخاب ژنتیکی،

et al., 2017). وجود باشد، داشته دخالت منطقه های مختلفگونه جمعیت ژنتیکی تنوع و ساختار در تواندمی که عواملی ترینمهم از یکی 

 تأثیر منطقه، هر در حرا هایجنگل و خوریات وجود(. Tiedeman et al., 2000) باشدمی موردبررسی مناطق در گیاهی یا و فیزیکی سدهای

میگو و  لارو تغذیه و نوزادگاهی مناطق ترینمهم از یکی حرا، هایجنگل(. Hubert et al., 2019) داردزیادی بر میزان تنوع ژنتیکی آبزیان 

نقاط خاص نوزادگاهی را به خود اختصاص داده و تمایل کمتری به مهاجرت داشته  هاشود بعضی از گونهکه باعث میآیند می حساببه ماهیان
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از میزان  موردبررسی هایدیگرگونهگیرد و به نسبت قرار می Aتجاری در گرید  ازلحاظ گونهایندر همین ارتباط  .(Yang et al., 2021) باشند

توان به این نکته اشاره کرد که قرار گیرد. البته در همین ارتباط می موردتوجهتواند در این مطالعه صید بالایی برخوردار است که این امر نیز می

 تا دارد نیاز اعتمادقابل DNA کتابخانه یک به روش این ازجملهدارد،  زیادی هایمحدودیت آن، مزایای تمام با DNA بارکدگذاری ،حالبااین

ژنتیک  ازجملهآن در بسیاری از تحقیقات  تأثیراطلاع از جریان ژنی و (. Ali and Aly, 2020) شود مقایسه موجود با احیاشده تازه هایتوالی

ها، ها بین جمعیتمبادله ژن(. Omir et al., 2020) از اهمیت زیادی برخوردار است غیرهها و جمعیت، اکولوژی جمعیت، بیولوژی حفاظت از گونه

کند. جریان را مشخص می (Genetic drift) و رانش ژنتیکی (Selection) گزینیبهیکنواخت نموده و اثرات  هاجمعیت رابینهای آللی توالی

 تحقیقدر این (. Balloux and Lugon-Moulin, 2002) گرددزایی میای شده و بنابراین مانع از فرآیند گونهژنی بالا مانع از سازگاری منطقه

، شاهد ایجاد جریان ژنی و افزایش فارسخلیجهای مهاجر مانند سوکلا در منطقه حضور گونه توان به این نکته اشاره کرد که با توجه بهنیز می

نمونه خوزستان، خود را از  که عنوان گردید طورهمان. اگرچه هستیممریکا آهایی از هند، عربستان سعودی و و نمونه گونهاینتنوع ژنتیکی بین 

 هایبررسی در که دهدمی نشان تحقیق این توان به این نکته اشاره نمود که نتایجمی درنهایت دهد.ها با یک هاپلوتایپ جدا نشان میبقیه نمونه

هایی ررسیبوده و انجام چنین ب مهم ،باشد جدید یهامورفوتایپ متمایزکننده توانمی که مواردی گاه ها،بانک ژن تهیه ژنتیکی، بارکدینگ و

 .گرددمحسوب میبنیادی و اساسی  ذخایر سازیباز همچنین و اصلاحی هایبرنامه در مولدین انتخاب برای مهم ابزار یک عنوانبه

  

 سپاسگزاری

و دریای عمان جناب آقای دکتر مرتضوی، معاون محترم پژوهشی پژوهشکده سرکار خانم دکتر  فارسخلیجاز ریاست محترم پژوهشکده اکولوژی 

 گردد.همکاران و بزرگوارانی که ما را در انجام هرچه بهتر این تحقیق یاری نمودند، صمیمانه قدردانی و سپاسگزاری می تمامیمحبی نوذر و 
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