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توالی ژن  پایه بر شمال خلیج فارس های آبدر Sillago sihama  ماهی نقره ای شوورت ژنتیکیبررسی 

 I  زیر واحد C سیتوکروم اکسیداز

 

 3، سیدجواد حسیني7، الهه فاتح۲، احمد شادی 7*فردامین اوجي 

 

 ، بوشهرگروه شیلات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعي، دانشگاه خلیج فارس.7

 ، بوشهرگروه زيست فناوری دريا، دانشکده علوم و فنون دريايي، دانشگاه خلیج فارس.۲

  ، بوشهرگروه سلولي ملکولي، دانشکده علوم پايه، دانشگاه خلیج فارس .3

 

۲2/20/7331تاريخ دريافت:  ۲0/21/7331تاريخ پذيرش:      

 

 چکیده

 در پروریآبزی برای مناسبي نامزد ،(Perciformes) سانانيماهسوف راسته از( Sillaginids) ماهیانشوورتخانواده 

بررسي باشد. فارس مي های خلیجکم سه گونه در آبخانواده دارای دستاين  .روندمي شمار به ژرفکم و مصبي مناطق

قرار گرفت. در  مورد ارزيابي COI ژن با استفاده از  Sillago sihamaای ماهي نقرهتشوورغالب اين خانواده، ونه ژنتیکي گ

 صید، شناسايياستان هرمزگان  واستان بوشهر  سواحلهر يک از از گونه مورد نظر از نمونه  72تعداد اين بررسي، 

. جهت انجام شد انجام  CTABاستفاده از روش اصلاح شدهبا  DNAگرديد. استخراج و بررسي ملکولي  شناختيريخت

تعیین توالي حاصل از نتايج . استفاده گرديد  FISH R1و  FISH F1يجهان هایآغازگراز  ای پلیمرازهای زنجیرهواکنش

-نشان دهنده همانندی بالا به گونه شوورت BLASTنتايج  .طول دارد جفت باز  ٦۲1نشان داد که قطعه تکثیر شده، 

بین  کلي فاصله ژنتیکيشناختي اين گونه بود. بندی ريختهای ملکولي منبطق بر ردهای بود، بنابراين دادهماهي نقره

ترسیم . محاسبه شد 2۲/2 با استفاده از نرم افزار مگا ،Kimura 2- parameterبر اساس  مذکور های دو ناحیهنمونه

های دو نمونهنشان داد ( Acanthopagrus latus)ر مقابل برون گونه د (NJدرخت فیلوژنتیکي به روش پیوند همجواری )

های بررسي شده دارای تبادل ژني بالا هستند نمونهبا توجه به نتايج بدست آمده،  .استان از همديگر قابل تفکیک نیستند

توان دو جمعیت ای نمينقره ماهياره گونه شوورتببنابراين در و تمايز بالايي میان دو استان هرمزگان و بوشهر ندارند.

 در نظر گرفت. های اين بررسي دادهبر اساس مجزا را 
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 مقدمه. 1

خلیج فارس نشان دهنده آسیب جدی  وضعیت فعلي

است که بر اکوسیستم آبزيان و همچنین ذخاير وارد 

 هاگونه شناسايي امروزه(. Tchernia, 1980آمده است )

 ،است برخوردار زيادی اهمیت از آبزيان هایجمعیت و

 ،مناسب برداریبهره و صحیح مديريت بر علاوه که چرا

-گونه از حفاظت جهت اصولي هایبرنامه اجرای موجب

 همچنین و ذخاير بازسازی ارزش، پر هایجمعیت يا ها

 خواهد وجوداتم اين پرورش و تکثیر در تنوع ايجاد

 .شد

، خلیج فارسيکي از ذخاير با ارزش شیلاتي موجود در 

رت ماهیان وذخاير ماهیان وابسته به کف هستند که شو

 ماهیان رتوشو خانوادهباشند. ميی اين ماهیان از جمله

(Sillaginidae )سانانماهيسوف استهر از 

(Perciformes )راسته زير(Percoidei ) هستند. اين

شان تغذيهکه  باشندميای گلهبا رفتار  يماهیان ن،ماهیا

های از بستر است و بیشتر گوشتخوارند. ساکن آب

های شني و گلي هستند و در مناطق پهنهای، کرانه

کنند. ميشديد نیز زندگي  ای دارای امواج نسبتاًکرانه

 انیماه نيا نوزادگاه عنوان به سواحل نکهيابا توجه به 

تخريب سواحل منجر به در معرض  ،درويم شمار به

  خطر قرار گرفتن اين گونه شده است.

نشانگر  يک بعنوان( mt DNA) میتوکندريايي ایاندی

 درفیلوژنتیکي  روابط تخمین برای نیرومند لکوليوم

 ,García-Vázquez) است رفته بکار مختلف هایگونه

2006; Lakra et al., 2011; Ivanova et al., 2007; 

Aquilino, 2011 .)لکولوم mt DNA میتوکندری در-

 حلقوی ساختار و فراوان هایرونوشت با ایياخته های

 نرخ دارای mt DNA استخواني ماهیان در. دارد وجود

 در% ۴-۲ واگرايي نرخ میانگین) است بالايي جهش

 نرخ به منجر که( Wilson et al., 1985( )سال میلیون

 که اين به توجه با. گرددمي دافرا میان در بالا تغییرات

 بیشترين که است بخشي میتوکندريايي ایاندی

 mt DNA ژنوم يابيتوالي گرفته، صورت آن روی مطالعه

 گونههم هایجمعیت در بويژه برجسته، نشانگرهای از

 ;Gold et al., 1993; Park and Moran, 1995) است

Stepien, 1999; Stammatis et al., 2004; 

Dominguez et al., 2008 .)دارای جديد علم اين 

 و دقیق سريع، بندی طبقه در داری معني اهمیت

 جمله از زنده، موجودات متنوع های گونه مطمئن

شناسايي و جداسازی ، زيرا باشد ميرت ماهیان وشو

رت ماهیان بسیار مبهم و سخت است. وهای شوگونه

بندی گرندلیل اصلي آن شباهت بسیار زياد در شکل و 

ها دارای رنگ مشابه گونههاست. بسیاری از گونهدر بین 

 ,McKay) شناسي خارجي يکسان هستندريختو 

 رتوشو گزارش نینخست فارس، جیخل در. (1992

 کتاب در Loppenthin و Blegvad گزارش به انیماه

 نيا در. گردديم باز 73۴۴ سال در فارس جیخل انیماه

 و فارس جیخل در شده صید انیماه رتوشو ي،بررس

 يمعرف Sillago sihama گونه از يهمگ عمان یايدر

با مطالعه اين ماهي ( ۲27۴) و همکاران Shadi .شدند

 ،رهای ريزماهوارهنشانگبا بکارگیری سواحل هرمزگان در 

رت ماهیان خلیج ورا در شو مختلفهای گونهوجود 

کم سه گونه از شوورت ماهیان دست .فارس مطرح نمود

يکي  .(Shadi, 2014) گزارش شده استخلیج فارس  در

 Sillagoایموجود، شوورت ماهي نقره هایگونهاز 

sihama باشدمي . 
امروزه ارزيابي ساختار جمعیتي و محافظت از ذخاير 

های دريايي، به واسطه پیشرفت نشانگرهای گونهژني 

پذير شده است امکان DNAمولکولي مبتني بر 

(Campton, 2004; McAndrew, 2001 آنالیزهای .)

میتوکندری روشي حساس و دقیق  DNAمربوط به 

است که به منظور آشکار کردن تفاوت ژنتیکي بین 

توان از ميشود و ميهای يک گونه به کار برده جمعیت

بندی فیلوژنیک، تعیین درجه نزديکي و ردهآنها در 

 ;Avise, 2004) شباهت ژنتیکي موجودات استفاده نمود
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Moritz et al., 1994) اطلاعات مولکولي، به خصوص .

زمانیکه خصوصیات مورفولوژيکي برای تشخیص دقیق 

های تاکسونومیکي کافي نیست، بسیار گروهبندی رده

های بررسينتايج  .Das et al., 2008)) سودمند است

ها جمعیتای را در مورد پايهتواند اطلاعات ميژنتیکي 

هم آورد و در نتیجه منابع آهای موجود فرگونهو 

-زيستران شیلاتي و اطلاعات مهمي در اختیار مدي

با توجه به اهمیت  اساس، اين بر دهد.محیطي قرار مي

شناختي، و همچنین نقش بومشوورت ماهیان از ديدگاه 

آن بعنوان ذخاير شیلاتي و تاثیرگذاری آن در 

اين  از هدفها، صیادیماهیگیری ساحلي و خرده 

بندی اين گونه و همچنین در کنار ردهتائید ش، پژوه

 با فارس خلیجشمال  آن در  ژنتیکي تنوع بررسيآن، 

( COI)اکسیداز  سیتوکروم مولکولي رنشانگ از استفاده

 . باشدمي

 

 هاروشمواد و . 2

و استان های استان بوشهر صیدگاهاز برداری نمونه

 ت.صورت گرف7333ستان تابتوسط قلاب در هرمزگان 

 

 سواحل در بردارینمونه منطقه موقعیت (7 شکل

 فارسخلیج شمالي

مورد  اطقمن نمونه ماهي از 72در اين بررسي، تعداد 

استان هرمزگان از  نمونه 72استان بوشهر و  نظر در

 هرگرمي از باله دمي  3تا ۲ ایقطعه و آوری شدجمع

 3٦ الکل در بلافاصله برداری،نمونه محل ذکر با نمونه،

بیوتکنولوژی مرکز  آزمايشگاه به و تثبیت درصد

 فارس بوشهر های دانشگاه خلیجو پژوهش تحقیقات

با استفاده از روش اصلاح  DNAاستخراج . منتقل گرديد

 (.Ausuble et al., 1994) انجام گرفت  CTABشده

میکرولیتر آب  722 پس از افزودن ژنوم استخراجي،

های مربوط، در آزمايشانجام مقطر استريل، تا زمان 

جهت سنجش  داری شد.گراد نگهدرجه سانتی -۲2فريزر 

از دستگاه استخراجي،  DNAکمیت و کیفیت 

درصد  7 اسپکتروفتومتر و الکتروفورز روی ژل آگاروز

 Iن سیتوکروم اکسیداز ژبرای تکثیر  .استفاده گرديد

 FISHF1های نام، از يک جفت آغازگر به میتوکندريايي

 ACCAAC CAC AAA GAC ATT GGC-´5ليبا توا

AC-3´ وFISH R1  5با توالي´- ACT TCT GGG 

TGG CCA AAGAATCA-3´ که توسط شرکت 

metabion international AG  ،آلمان سنتز شده است

و  PCRجهت انجام  (.Ward et al., 2005) استفاده شد

 7استخراجي،   DNAنانوگرم از 722تکثیر ژن هدف، 

مراه پیکومول( به ه72) آغازگرها از میکرولیتر

 میکرولیتر۲/2، )مولار یليم dNTP  (72میکرولیتر 0/2

Taq (u/μ1 ،) 1/۲ بافر میکرولیترPCR  (X72،) ۲ 

 در و شد استفاده) مولارمیلي MgCl2  (12میکرولیتر

 رسانده میکرولیتر ۲1 به مقطر آب با آن حجم نهايت

 Corbett –bCG )مدل برنامه دستگاه ترمال سايکلر .شد

 32با   Toch downبصورت( Bio-RADشرکت  96-

 سازیواسرشته شاملچرخه اول  0. شد تعیینچرخه 

(Denaturation)  اتصال، گراددرجه سانتي 3۴در دمای 

 (Annealing)وگراد سانتيدرجه  11-٦1 در دمای 

گراد سانتيدرجه  1۲ در دمای (Extension) گسترش

 نیز چرخه باقي مانده ۲۲و  یهثان 32 به مدتهر کدام 
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در   (Denaturation) سازیواسرشته شامل به ترتیب

 در (Annealing) اتصال، گرادسانتيدرجه  3۴دمای 

 (Extension) بسطگراد و سانتيدرجه  11 دمای

ثانیه صورت  32به مدت  گرادسانتيدرجه  1۲دمای در

 (Denaturation) سازیواسرشتهيک مرحله  گرفت.

دقیقه و  3گراد به مدت سانتيدرجه  3۴مای ه در داولی

سانتيدرجه  1۲نهايي در دمای  گسترشيک مرحله 

 ۴1 مقدار نیز انجام شد.قیقه د 72راد به مدت گ

به همراه مقداری از هر   PCRمیکرولیتر از محصولات

 به منظور ،يک از آغازگرهای رفت و برگشت با غلظت

ها نمونهسال شدند. اين پژوه ارتعیین توالي به شرکت فزا

 ABI3730XLنجر توسط دستگاه ابه روش اتوماتیک س

 از آمريکا توالي يابي گرديدند. Sequepech در شرکت

یین جهت تع NCBIدر پايگاه  BLASTاز ابزار 

 و تحلیل تجزيه جهت .همولوژی توالي استفاده گرديد

 بین يپياهاپلوت يا نوکلئوتیدی تنوع محاسبه و آماری

 ,.Tamura et alر )افزا نرم از هاگروه يا افراد

2007)MEGA ver 5  و  DNAsp Ver. 5  .استفاده شد 

های به کروماتوگراملکولي وهای مدادهبرای تحلیل 

 Bio  (Hall, 1999)يابي، نرم افزارتواليدست آمده از 

Edit ever 7.0  های تواليمورد استفاده قرار گرفت و

 Clustal (Larkin et al., 2007) مورد نظر توسط برنامه

w  .پیوند  های همرديف شده بادادههمرديف گرديدند

از روش  يوزنغیرروش جفت گروه  و ۲همجواری

 MEGA ver  تعبیه شده در نرم افزار 3میانگین حسابي

 5 (Tamura et al., 2007) تحلیل شدند و تجزيه و

 Excelو  SPSSهای افزارها با استفاده نرم دادهتحلیل 

 .انجام گرفت

 

 نتایج. 3

                                                           
2
Neighbor Joining 

3
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

صورت ها با موفقیت نمونهاز همه  DNAاستخراج 

گرفت و نتايج ارزيابي نشان داد که محصول استخراجي 

 ۲ شکل فیت و کمیت مناسبي برخوردار است.از کی

ها را بر روی ژل نمونه  PCR الگوی حرکتي محصول

 دهد.ميدرصد نشان  7آگارز 

 

  
-خط: a) درصد 7بر روی ژل آگارز PCR  ( نمونه محصول۲شکل 

  bp12کش ملکولي 
 

 که داد نشان فوق محصول توالي تعیین از حاصل نتايج

دارد.  طول باز جفت ٦۲1 هانمونه از شده تکثیر قطعه

 Clustalبا استفاده از  هاتوالينتايج مقايسه و همرديفي 

W تعداد بود. مورفیک پليمکان  31وجود  نشان دهنده

عدد محاسبه شد. نتايج حاصل از  3٦ نیز هاشجهکل 

هاپلوتايپ  ۴بوشهر و  هاپلوتايپ را در 3ها، تواليبررسي 

هاپلوتايپ در هر دو  7را در هرمزگان نشان داد که 

( نیز در هر Hdجمعیت مشترک بود. تنوع هاپلوتايپي )

بود و  7های بوشهر و هرمزگان برابر با جمعیتکدام از 

بدست آمد. تنوع نوکلئوتیدی  31/2کل  تنوع هاپلوتايپي

(Pi نیز در جمعیت بوشهر برابر با )و در جمعیت  27/2

 273/2بود و تنوع نوکلئوتیدی کل  2۲/2هرمزگان 

به  transitionکه شاخص نسبت  R محاسبه شد.

transversion  محاسبه شد. ۴/1است، در بررسي حاضر 

3/۲۲%( ،T :)(: A) برای میانگین ترکیب بازی به ترتیب،

72 a 
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1/32( ،%C :)3/۲0( و %G :)1/71محتوای % بود .G+C 

 (.۲ و 7ول ادرصد محاسبه شد )جد 1/۴٦نیز برابر 

 

 
T(U) C A G  

٦۲0 ٦/32  ۴/۲3  ٦/۲۲  ۴/71  بوشهر 

٦32 1/32  7/۲3  1/۲۲  ٦/71  هرمزگان 

3/٦۲1  1/32  3/۲0  3/۲۲  1/71  مجموع 

 یهانمونه در مختلف نوکلئوتیدهای درصد (7جدول

  کنوني بررسي

 
همه  

ها نمونه  

استان 

 بوشهر

استان 

 هرمزگان

های  شمار جايگاه

 نوکلئوتیدی

٦۲1 ٦۲٦ ٦۲0 

مورف های پلي جايگاه  31 7۲ 32 

ها تعداد کل جهش   3٦ 7۲ 32 

ها تعداد هاپلوتايپ  ٦ 3 ۴ 

3۴/2 تنوع هاپلوتايپي  31/2  31/2  

pi 273/2 تنوع نوکلئوتیدی  27۲/2  2۲3/2  

%GC 1/۴٦ نسبت   0/۴٦%  11/۴٦%  

های جايگاهها، نمونه( اطلاعات ژنتیکي ۲جدول

در بین  غیره مورف،تنوع نوکلئوتیدی و.پلينوکلئوتیدی، 

 های استان بوشهر و هرمزگاننمونه

 

 ثبت شده هایتوالي با مورد بررسي هایتوالي مقايسه با

هخای مخورد   نمونخه مشخخص شخد کخه     ،NCBIپايگاه  در

% بخخا 31% و هماننخخدی 30ی همپوشخخاني بررسخخي، دارا

 هستند. Sillago sihamaگونه های توالي

 Nm ( )Hudson et( و جريان ژنخي ) Fstتمايز ژنتیکي )

al., 1992 ه های استان بوشهر و هرمزگان، بخ نمونه( بین

فاصخخله  میخخانگینمحاسخخبه شخخد.  01/۲و  20/2ترتیخخب 

( بخخا  Kimura-2-Parameterگروهخخي )درونژنتیکخخي 

 Tamura)محاسبه گرديخد    Mega 5.1ربرد نرم افزار کا

et al., 2007).  فاصخله   آمخده،  بدسخت  نتخايج  براسخاس

همچنخین   .بخود  2۲/2هخا برابخر بخا    نمونهژنتیکي در کل 

هخای اسختان بوشخهر    نمونخه میانگین فاصله ژنتیکي برای 

های درخت بدست آمد. 2۲0/2و استان هرمزگان  27/2

بخه   (Bootstrap 500) 122کخرار فیلوژنتیکي با پشتوانه ت

روش جفخت گخروه غیخر     و ( NJروش پیوند همجواری )

( ترسیم شخد  UPGMAوزني از روش میانگین حسابي )

 (.3)شکل

 

 و نتیجه گیری بحث. 4

 صید بستر از و هستند کفزی ماهیاني ماهیان، شوورت

 پروریآبزی برای مناسبي نامزد ماهیان، اين. شوندمي

 ,Mckay) روندمي شمار به عمقمک و مصبي مناطق در

اين  برای گوناگوني هایبندیرده شناسان ماهي(. 1992

هايي در مورد جايگاه اند اما ناسازگاریکرده ماهیان ارائه

توان به دلیل نبود اين خانواده وجود دارد که آن را مي

تواند درک کامل از روابط تکامل نژادی دانست که مي

بندی آنها را فراهم آورد. در پايه اساسي برای طبقه

استفاده از نشانگرهای  باShadi (۲27۴ )که پژوهشي 

بر روی  srRNA 7٦ريز ماهواره و توالي يابي ژن 

های مختلف از اين ماهي انجام داد، وجود گونه شوورت

همچنین بررسي  خانواده در خلیج فارس را اعلام نمود،

  حال چاپ(. کاملتری در اين زمینه انجام شده است )در

Hebert از که دادند پیشنهاد( ۲223) همکاران و COI 

. شود استفاده هاگونه تشخیص برای بارکد عنوان به

 منظور به ژن اين مبنای بر زيادی مطالعات تاکنون

. خوشبختانه در اين است گرفته صورت ماهیان بارکد

پژوهش نیز، میزان تنوع ژنتیکي در استان بوشهر و 

 در اين خوبي توسط اين ژن نمايان شد.هرمزگان به 

پژوهش، تعداد و تنوع هاپلوتايپي و نوکلئوتیدی در هر 

دو جمعیت بوشهر و هرمزگان، از هر دو، جمعیتي با 

 پويايي بالا به نمايش گذاشت.
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 B8

 H12

 H1

 B9

 B5

 B6

 H3

 H2

 B7

 H16

 H5

 B 14

 B12

 H34

 H33

 Acanthopagrus latus voucher NFGJ3

 
های اين پژوهش  به ( درخت فیلوژنتیکي نمونه3شکل

گونه با برون( NJروش پیوند همجواری )
Acanthopagrus latus 

 

Ward ( در بررسي خود میانگین ۲221و همکاران )

در  7را در سیتوکروم اکسیداز زير واحد  GCنسبت 

گونه  ٦7% و در بین 7/۴1 ۴گونه ماهي استخواني 7۴3

 GCبدست آوردند که نسبت  %۲/۴۲از ماهیان غضروفي 

ماهیان بود ها بیشتر از کوسهدر بین سفره ماهي

و  Kruckوهشي ديگر، (. در پژ%۲/۴۲% و7/۴1)

( 7( با استفاده از سیتوکروم اکسیداز )۲273همکاران )

 Sillago  درصد نوکلئوتیدهای مختلف را در گونه

ciliate  به صورتA :1/۲3،% C :1/۲0 ،%G: 3/73%  و

T :1/۲0 محاسبه کردند که نسبت % GC0/۴1ر با براب %

های در نمونه GCنیز نسبت  بود. در بررسي حاضر

% 11/۴٦های هرمزگان برابر با % و در نمونه0/۴٦ر بوشه

% محاسبه شد 1/۴٦بدست آمد و میانگین اين نسبت 

 و همکارانWard توسط که به میانگین معین شده 

 يک گونه بیشتر GC نسبت چه هر نزديک بود. (۲221)

 ,.Rodriguez et alاست ) تراجدادی گونه آن باشد

2000 .) 

                                                           
4
 Teleost 

ها در تمايز ژنتیکي جمعیتبیانگر میزان  Fstشاخص 

 و است مثبت همیشه Fst مقدار سطوح مختلف است.

 وجود) يک تا( ندارد وجود جمعیتي زير هیچ) صفر بین

 است.  متغیر( هاجمعیت کامل جدايي و زيرجمعیت

 تمايز دهندهنشان باشد، ۲1/2 از بیشتر Fst که زماني

. اشدبمي يکديگر از هاجمعیت کامل جدايي و بالا خیلي

 بین ژنتیکي پايین، تمايز باشد 21/2 تا صفر بین اگر

تمايز بالا 71/2تمايز متوسط و بیشتر از  ،71/2 تا 21/2

های معمولا بررسي .( ,7310Wrightدهد )را نشان مي

های ژنتیکي در خلیج فارس تمايز زيادی را بین نمونه

 ;Abedi et al., 2011دهد )خلیج فارس نشان نمي

(Shadi et al., 2014; Tajan et al., 2016 . در اين

های استان بوشهر و بین نمونه Fstپژوهش نیز مقدار 

بدست آمد که تمايز متوسطي را  20/2هرمزگان برابر 

دهد. مقدار های اين دو استان نشان ميبین نمونه

بود. نتايج  01/۲( نیز بالا و برابر Nmجريان ژني )

و تبادل ژني بالا  حاصله نشان دهنده وجود مهاجرت

توان علت را همجوار بین دو ناحیه مذکور است که مي

 بودن دو استان و نبود موانع جغرافیايي عنوان نمود.

های بین نمونهها بر مبنای فاصله ژنتیکي، مقايسه نمونه

های شوورت ماهیان بررسي حاضر و ديگر گونه

 صفرنشاندهنده اين بود که فاصله ژنتیکي از ( 3)جدول

و  Shakleeبا توجه به گزارش  متغیر است. ۲٦2/2تا 

(، که 733۴و همکاران ) Thrope( و 730۲همکاران )

گونه، به طور های همفاصله ژنتیکي را برای جمعیت

جنس به های هم( و برای گونه21/2-22۲/2میانگین )

توان اند، مي( عنوان کرده٦7/2-23/2طور میانگین )

نتیکي بدست آمده بین نتیجه گرفت که فاصله ژ

گونه های همهای دو منطقه، در دامنه جمعیت نمونه

 است. 

دهند و درختان فیلوژنیک مسیرهای تکاملي را نشان مي

 توان از آنها برای درک روابط تکاملي، بهره جست. مي
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 پائین مورب هایستون.  Kimura 2- parameter (Kimura, 1980) های همجنس بر پايه معیارگونههای مورد نظر در اين پژوهش با برخي نمونههای هاپلوتايپژنتیکي بین  فواصل( 3جدول

 .دهدمي نشان را ژنتیکي فاصله هر معیار انحراف بالا مورب ستون و هانمونه میان فاصله ژنتیکي

  B6 S-c S-m S-ch S-j S-p S-s-F 

S-s-

G S-s-P S-a S-b S-ae B7 B8 H1 H2 H3 H5 

B6   0.031 0.033 0.036 0.032 0.040 0.036 0.044 0.045 0.031 0.034 0.030 0.005 0.002 0.002 0.004 0.002 0.009 

Sillago_ciliata_voucher_BW-A1510 0.192   0.023 0.036 0.038 0.037 0.034 0.039 0.037 0.000 0.028 0.022 0.031 0.031 0.031 0.030 0.030 0.028 

Sillago_maculata_haplotype3 0.203 0.145   0.035 0.038 0.038 0.036 0.042 0.033 0.023 0.029 0.014 0.032 0.033 0.033 0.034 0.033 0.030 

Sillago_chondropus_voucher_ADC198 0.224 0.229 0.218   0.035 0.042 0.039 0.046 0.038 0.036 0.046 0.038 0.039 0.036 0.036 0.037 0.037 0.039 

Sillago_japonica_isolate_JRZ3 0.191 0.239 0.233 0.216   0.040 0.034 0.041 0.037 0.038 0.034 0.037 0.031 0.032 0.032 0.031 0.031 0.030 

Sillago_parvisquamis_isolate_COI3 0.231 0.221 0.238 0.255 0.239   0.037 0.042 0.030 0.037 0.038 0.038 0.039 0.040 0.040 0.040 0.040 0.038 

Sillago_sihama_voucherF91 0.217 0.222 0.220 0.243 0.219 0.218   0.035 0.038 0.034 0.037 0.035 0.036 0.035 0.035 0.036 0.036 0.036 

Sillago_sihama_voucher_GF779 0.258 0.238 0.254 0.282 0.247 0.247 0.204   0.045 0.039 0.041 0.041 0.044 0.043 0.043 0.044 0.044 0.041 

Sillago_sinica_isolate_PKU_2043 0.262 0.228 0.195 0.229 0.230 0.175 0.225 0.262   0.037 0.039 0.035 0.044 0.045 0.045 0.044 0.045 0.040 

Sillago_analis_isolate_HI09-SA27 0.192 0.000 0.145 0.229 0.239 0.221 0.222 0.238 0.228   0.028 0.022 0.031 0.031 0.031 0.030 0.030 0.028 

Sillago_bassensis_haplotype4 0.217 0.174 0.176 0.274 0.215 0.237 0.234 0.249 0.237 0.174   0.030 0.034 0.034 0.034 0.033 0.034 0.031 

Sillago_aeolus_haplotype3 0.190 0.137 0.075 0.232 0.226 0.225 0.217 0.249 0.202 0.137 0.194   0.030 0.031 0.031 0.030 0.030 0.027 

B7 0.016 0.197 0.197 0.237 0.192 0.226 0.217 0.258 0.254 0.197 0.212 0.188   0.006 0.006 0.007 0.006 0.010 

B8 0.002 0.194 0.203 0.221 0.194 0.234 0.214 0.256 0.260 0.194 0.220 0.192 0.018   0.000 0.005 0.003 0.010 

H1 0.002 0.194 0.203 0.221 0.194 0.234 0.214 0.256 0.260 0.194 0.220 0.192 0.018 0.000   0.005 0.003 0.010 

H2 0.011 0.188 0.211 0.232 0.188 0.226 0.222 0.263 0.258 0.188 0.213 0.191 0.028 0.013 0.013   0.003 0.008 

H3 0.004 0.187 0.207 0.229 0.191 0.226 0.222 0.264 0.260 0.187 0.212 0.190 0.020 0.005 0.005 0.007   0.009 

H5 0.038 0.172 0.187 0.239 0.185 0.210 0.224 0.252 0.229 0.172 0.197 0.170 0.044 0.040 0.040 0.030 0.034   
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به عبارت ديگر، هرچه موجودات مورد بررسي شباهت 

وارثي داشته باشند، های تبیشتری با مولکول

های نمونهدر اين بررسي،  خويشاوندی نزديکتری دارند.

قرار کلي در يک خوشه  دو استان به طور مختلط

ای برای هر جداگانههای خوشهتوان نميو  گرفتند

بر  ، بیانگر اين است کهمسئلهاين  .استان در نظر گرفت

توان نميپايه اطلاعات به دست آمده از اين بررسي، 

 برای دو استان مشاهده نمود و های مجزاييجمعیت

، دارندو جريان ژني بالايي با هم قرابت های فوق، نمونه

های بیشتری با تعداد گردد بررسيهر چند پیشنهاد مي

 های مختلفي در اين باره صورت گیرد. نمونه بیشتر و ژن
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Abstract: 

Silaginidae family fish from Perciforms, are appropriate candidates for shallow water and coastal 

aquaculture. At least three species of this family represents in the Persian Gulf. Genetic analysis 

of Sand whiting Sillago sihama , the most common species of family performed using COI gene. 

During the present study 10 samples were collected from Bushehr and Hormozgan provinces 

coastal waters. DNA extracted by modified CTAB method.  Polymerase chain reactions were 

performed using universal primers - FISHF1 and FISHR1-. Sequencing results showed a 627 bp 

amplified fragment.  Performing BLAST supported high identity to Sillago sihama species, 

hence morphometric identification confirms molecular barcoding.   Genetic distance of 0.02 was 

calculated between samples of two areas based on Kimura 2- parameter using Mega software. 

Constructed phylogenetic tree using neighbor joining method whereas the Acanthopagrus latus  

sequences was used as an outgroup revealed no differentiation between two stations samples. In 

conclusion based on the results of the present study, the gene flow was high among studied 

samples and no significant differentiation was observed between Bushehr and Hormozgan 

samples. In conclusion no discrete populations differentiated based on the results of the present 

study. 
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Figure1. Sampling location in the Northern Persian Gulf 

Figure2. PCR product sample on 1% agarose gel: a=50bp molecular marker 

Figure3. Phylogenetic tree of the study samples based on neighbor joining method and Acanthopagrus 

latus as outgroup  

Table 1. Nucleotide composition in samples of the present study 

Table 2. Genetic data of samples, nucleotide position, polymorphism, nucleotide polymorphism etc. 

between Boushehr and Hormozgan samples  

Table 3. Genetic distances between haplotypes of the studied species and other congeneric species based 

on Kimura 2- parameter (Kimura, 1980) 
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