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  چكيده
، Syngnathus abaster در مطالعـات فيلوژنتيـك و ژنتيـك جمعيـت     تـرين ژن  منظـور شناسـايي مناسـب    بـه 

 13مربوط بـه   D-Loop و Cyt b  ،12S rRNA، 16S rRNAميتوكندريايي شامل  هاي مربوط به چهار ژن توالي
هـاي   نتـايج تسـت  . ه شـد دست آمد و براي آناليز اسـتفاد ه ب GenBankهاي غرب مديترانه از طريق  تالاباز جمعيت 

Neutrality 16هاي  براي ژنS rRNA، 12S rRNA  وD-Loop دهنـده   شد كـه نشـان  منفي  يدار معنيطور ه ب
سازگار بـا   ،ها ژن از هيچ يكبراي  MMDنتايج آناليز  از طرف ديگر و، است  دار گسترش جمعيتي يا اثر انتخاب جهت

لحـاظ   از S. abaster هاي براي هر چهار ژن نشان داد كه جمعيتنس وارياآناليز . بودنمدل گسترش ناگهاني جمعيت 
-75%، هر چهار ژنبراي  ي كهبه طور ،گيرند ميو جنوبي جاي  مركزي -غربي ،شامل گروه شرقي ژنتيكي در سه گروه

 ـ )A2كـلاد   سـاب ( هـاي مركـزي   جمعيـت ميـان   ژنتيكـي  واگرايـي  .بود ها گروهميان از تنوع كل مربوط به  63  يو غرب
 جنـوبي و شـرقي  هاي  گروهكه  يحال در )Aكلاد ( ندهست طارتباهم در  و با استكم هنوز  )A3و  A1كلادهاي  ساب(

 ،هـاي مركـزي   جمعيـت . )Cو  Bبـه ترتيـب   ( قـرار گرفتنـد   و هر كدام داخل يك كـلاد  اندرا نشان داده بالاييواگرايي 
علاوه يـك سـد ژنتيكـي    ه ب. است حل فرانسه و اسپانيا هاي غربي در سوا جمعيتاند كه منشأشان  موسسهايي  جمعيت

واگرايـي  . شـد  مـي جريان ژني ميان غرب و شرق ناحيه مـورد مطالعـه   شدن كه سبب بلوكه  شد درون ناحيه شناسايي 
هاي جمعيتـي و يـا شـرايط     گروههاي جغرافيايي ميان  سدتواند به دليل  مي ميان سه گروه جمعيتي ژنتيكي ايجاد شده

 ،تنگناهـا  ،و همچنين اثـر نيروهـاي تكـاملي ازجملـه رانـش      آبمحلول ميزان اكسيژن  ،شوري ،ي از جمله دمازيستگاه
و ايجاد ناحيه  پاتريك زايي پري ها و درنتيجه گونه زيرگونهافزايش واگرايي احتمال ايجاد  با .موسس باشد اتانتخاب و اثر

داري آن در هـر   و نظر به معنـي  D-Loopده شده براي ناحيه با توجه به تنوع بالاي مشاه .وجود خواهد داشت هيبريد
در  ژنتـرين   تـوان گفـت كـه ايـن ژن مناسـب      سه آناليز فيلوژنتيك، تاريخ دموگرافيك و ساختار ژنتيك جمعيـت، مـي  

  .است ، و ژنتيك جمعيت اين گونه فيلوژنتيكمطالعات 
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  مقدمه
 ;Casey et al., 2004(شوند  ها مشاهده مي تالاباغلب در  كه هستند  هايي گونه 1ماهيان سوزن

Lourie et al., 1999; Pollard, 1984(.  گونه  ،سوزن ماهيانميان ازSyngnathus abaster  در
محدوده پراكنش آن . )Cakic et al., 2002( كند ميزيست سواحل دريايي هاي واقع در كنار  تالاب

ت شمال تا جنوب مبه ساطلس درياي سياه و اقيانوس  ،درياي مديترانههاي سواحل  تالابشامل 
ل وبا تعداد اندكي فصهمراه آن چرخه زندگي كوتاه بارز ويژگي . است و تا شمال فرانسه  2بيسكاي

ساخته ا محدود رآن پراكنش چنانچه اين ويژگي  ،است مثلي و همچنين قدرت شناي اندك توليد
سوزن  اين گونه پراكنش ،علاوهه ب. )Franzoi et al., 1993; Tomasini et al., 1991( است
در كيسه دمي و فرزندان ها و  تخممراقبت نرها از  جمله از آنويژه  مثليتوسط رفتار توليد ماهي

 Jones( محدود شده است آن گيري جفتهمچنين چندين مفهوم تكاملي مهم در تكامل سيستم 

and Avise, 1997; Jones et al., 1998; Jones et al., 2000; Sanna et al., 2008(.  از ديگر
توان به فقدان پراكنش در فاز گامتي و همچنين پراكنش محدود در دوره  مي آنهاي بارز  ويژگي

چندين مطالعه به منظور بازسازي روابط  تاكنون. )Mobley et al., 2011(كرد اشاره لاروي و بلوغ 
 Casey et al., 2004; Jones et( استگرفته هاي مختلف سوزن ماهيان انجام  فيلوژنتيك گونه

al., 2003; Teske et al., 2004, 2005, 2007a, 2007b; Wilson et al., 2001, 2003(  .
 يافتهصورت   هاي مختلف آن هاي مربوط به گونه چندين مطالعه نيز بر روي ساختار ژنتيكي جمعيت

 ;Galbusera et al., 2007; Lourie et al., 2005; Lourie and Vincent, 2004( است

Teske et al., 2003(.   
 ها آن آميزي رنگو الگوهاي  3مورفومتريكهاي ويژگي در ماهيان  يتاكسونوميك صفاتبهترين 

تا  استبسيار تغييرپذير  S. abasterرفولوژيوبا اين وجود اندازه و م. )Russell, 1990(است 
آن  مختلف هاي هاي متفاوتي را به عنوان زيرگونه براي واريته اسم انپژوهشگرجايي كه بسياري از 

به دليل اثر وقايع گوناگون  S. abasterهاي ساختار ژنتيكي جمعيت مطالعه. اند دهكر انتخاب 

                                                            
1- Syngnathids 
2- Biscay 

3- Morphometric Characters 
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مورد توجه بسياري از  3موسسو اثرات  2تنگناهاي ژنتيكي ،1ژنتيكي جمله رانش تكاملي از
 مختلفهاي  ژندر اين مطالعات از . )Cognetti and Maltagliati, 2000(است  پژوهشگران

 يمتفاوت  4جهشي نرخ ايك دار كه هر استفاده شده است اي هستهو ) ندريكميتو ژنوم( اندامكي
 و بعضاً متناقض متفاوت ديگر يكو اين موضوع سبب شده است كه نتايج اين مطالعات از  هستند
ژنتيك شناسايي ساختار  ،بازسازي تاريخ تكاملياول در گام . )Emerson et al., 2001( باشند

 ميان نرخ جهش در. استژن ترين  مناسبانتخاب  ،يمشكلات تاكسونوميكرفع و  جمعيت يك گونه
تري دارند، تنوع ژنتيكي بالاتري را  هايي كه روند تكامل سريع و ژن است هاي مختلف متفاوت ژنوم

تري  هايي كه تكامل سريع از ژن. دهند يابند نشان مي كامل ميهايي كه كندتر ت در مقايسه با ژن
هايي كه ديرتر  و از ژن) هازيرگونهها و  يعني جمعيت(هاي نزديك به هم  دارند در مطالعه گروه

) ها و خانواده ها جنس ،ها گونهيعني (دورتر هاي تاكسونوميكي  مطالعه گروه دريابند  تكامل مي
هاي مختلف  ژنميان  DNAتفاوت در نرخ تكامل توالي  ،بنابراين. )Avise, 2000( شود استفاده مي

هاي  توان گروه تري دارند مي تر يا آهسته هايي كه تكامل سريع كه با انتخاب ژن معني استبدين 
به  mtDNAهاي  ژن. )Freeland et al., 2011( را مورد مطالعه قرار داد ييكمختلف تاكسونوم

 ;Drummond et al., 2005( ها دارند جمعيت ژنتيك دلايل متعدد كاربرد بسيار زيادي در مطالعه

Ballard and Whitlock, 2004( .نظير كوچكي اندازه و يكسان بودن ترتيب  هاييويژگي
آورد كه بتوان با استفاده از  ها اين امكان را فراهم مي در ميان اغلب گونه ي آنها قرارگيري ژن

ثانيا با . مطالعه قرار داد مهره را مورد دار و بي موجودات مهرهآغازگرهاي عمومي طيف وسيعي از 
نرخ در جانوران از  mtDNAها،  وجود حفاظت شده بودن و عدم تغيير در ترتيب قرارگيري ژن

 Brown et al., 1982; Neckelmann et al., 1987; Wallace et( بالايي برخوردار استجهش 

al., 1997( .عنوانكه بخشي از آن به  اين ژنوم 5ناحيه كنترل D-Loop 6  نيز شناخته مي شود، در
. )Howell et al., 1996( دهد هاي مطالعه شده نرخ تكاملي بالايي را نشان مي بسياري از تاكسون

                                                            
1- Genetic Drift 
2- Bottlenecks 
3- Founder Effects 
4- Evolutionary Rate 
5- Control Region 
6- Displacement Loop 
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بدين گونه كه . مثبت ديگر آن است هاي از ويژگيجانوران  mtDNAعدم وجود نوتركيبي در 
mtDNA كه تبارهاي  معني استاين بدان . شود گونه تغييري از مادر به فرزند منتقل مي بدون هيچ
اي قابل رديابي هستند و به همين دليل در مطالعات  از تبارهاي هستهتر  آسان اييميتوكندري

 mtDNAهاي منفي  از ويژگي. )Avise, 2000( گيرند فيلوژئوگرافي تبارها مورد استفاده قرار مي
 Chen( والدي و هاپلوئيد بودن آن است و رانش به دليل تك 1حساس بودن آن به تنگناهاي ژنتيكي

et al., 1995; Manfredi et al., 1997(.  
ترين  اطمينانقابل ترين و  وجود دارند كه بيش يا نواحي ميتوكندرياييهاي  ژنميان در  

كه در  اييهاي ميتوكندري ژناز جمله . دهند ميقرار  پژوهشگرانرا در اختيار اطلاعات فيلوژنتيك 
 توان به مياند  شدهژنتيك و شناسايي ساختار ژنتيك جمعيتي سوزن ماهيان استفاده ومطالعات فيل

به منظور در اين مطالعه  .كرد اشاره  16S rRNAو  b ،12S rRNA، سيتوكروم D-Loopهاي  ژن
حل  همچنينو  S. abasterدر مطالعات فيلوژنتيك و ژنتيك جمعيت  مناسبشناسايي ژني 

چهار ژن  مربوط به هاي نوكلئوتيدي توالي مقايسه بيوانفورماتيكي ،آني مشكلات تاكسونوميك
 ،در بازسازي فيلوژني 16S rRNAو  b ،12S rRNA، سيتوكروم D-Loopامل ميتوكندريايي ش

سوزن جمعيت سيزده مطالعه بر روي و همچنين ساختار ژنتيك جمعيت با استفاده از  فيلوژئوگرافي
  .صورت گرفتغرب مديترانه هاي ناحيه  از مرداب  S. abasterماهي 

  
  ها مواد و روش

 Cyt b ،12S rRNA،16Sي شامل يهار ژن ميتوكندرياهاي نوكلئوتيدي مربوط به چ توالي

rRNA   وD-Loop  جمعيت 13مربوط بهS. abaster  غرب مديترانهناحيه  مختلف هاي از تالاب 
دست ه ببه منظور انجام آناليز   (NCBI)اطلاعات بيوتكنولوژي آمريكاموسسه  2بانك ژن از طريق

  S. abasterهاي جمعيتاطلاعات كامل مربوط به  .)Demandt and Bjorklund, 2007( آمد
سپس  .نشان داده شده است 1شكلو  1 غرب مديترانه در جدول ناحيه هاي تالاباز  مورد استفاده

                                                            
1- Bottlenecks 
2- GenBank 
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در  ClustalWابتدا با استفاده از گزينه  ميتوكندري هاي نوكلئوتيدي مربوط به چهار ژن توالي
  .)Kumar et al., 2008( رديف شدند هم دستي صورته و سپس ب Mega ver 5.2افزار  نرم

  
  . ترانههاي ناحيه غرب مدي در تالاب S. abaster هاي سوزن ماهي اطلاعات كامل مربوط به جمعيت: 1جدول 

3  

 طول جغرافيايي عرض جغرافيايي هاتعداد نمونه جمعيت ها شماره روي نقشه

1 Berre 5 475/43 081/5 

2 Thau 13 839/42 979/2 

3 Mauguio 10 399/43 612/3 

4 Mar Menor 11 730/37 798/0- 

5 Cabras 10 867/39 589/8 

6 Diana 10 128/42 531/9 

7 Orbetello 11 451/42 202/11 

8 Pontinian coastal 11 129/42 221/12 

9 Malamocco 5 404/45 1291/12 

10 Lido 10 730/45 131/13 

11 Tunis North Lake 5 174/37 178/10 

12 Salammbô Sea 7 818/38 237/10 

13 Casaraccio 1 910/40 220/8 

 
 

 
  .هاي ناحيه غرب مديترانه در تالاب  S. abasterهاي پراكنش جغرافيايي جمعيت :1شكل 
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  آناليزهاي آماري و فيلوژنتيك
، تنوع (Hd) ، تنوع هاپلوتايپي(h) ها شامل تعداد هاپلوتايپ پارامترهاي اساسي تنوع ژنتيكي

با استفاده   (MPD)1دو دوبههاي  ميانگين تفاوت، (s) مورف هاي پلي ، تعداد سايت(π) نوكلئوتيدي
به منظور شناسايي هرگونه انحراف از فرضيه صفر . محاسبه شد Arlequin ver 3.5از نرم افزار 

با استفاده از   Fu's Fsو Tajima's D شامل  Neutralityهاي  تكامل خنثي، تست
 Fu, 1997; Librado( ها اطمينان حاصل شد داري آن محاسبه و از معني  DNAsp ver 5افزار نرم

and Rozas, 2009; Tajima, 1989( . هاي  داري براي تست سطوح معنيTajima's D  وFu's 

Fs  مورد  ماهي هاي سوزن تاريخ دموگرافيك جمعيت. در نظر گرفته شد 02/0و  05/0به ترتيب
جفت ميان  (MMD) 2تطابقعدم  وسيله آناليزه ب اييبراي هر چهار ژن ميتوكندري مطالعه
 ,Excoffier and Lischer( استنتاج شد Arlequin ver 3.5افزار  نرمبا استفاده از ها  تايپهاپلو

2010; Sherry et al., 1994(. داري معني از 3سازگاري با مدل گسترش ناگهاني جمعيت SSD4 
 ,.Harpending, 1994; Harpending et al( جايگشت ارزيابي شد 1000با  5ناهمواريشاخص 

و  1θو  0θشامل  6گسترش دموگرافيكاساسي  اين آناليز همچنين براي تخمين پارامترهاي. )1998
ترين مدل جانشيني نوكلئوتيدي براي  مناسب .)جايگشت 1000و  α=05/0( كار گرفته شده ب τو 

در   S. abasterهاي سوزن ماهي هنمونبراي  مورد مطالعه ژن ميتوكندرياييچهار از  هر يك
ها براي  محاسبه و از آن MODELTESTافزار  با استفاده از نرم هاي ناحيه غرب مديترانه تالاب
ميان  Fstي دو دوبه محاسبه مقادير فواصل ژنتيكيهمچنين هاي فيلوژنتيك و  درخترسم 

 Fstي دو دوبهژنتيكي مقادير فواصل . )Posada and Crandall, 1998( ها استفاده شد جمعيت
 Arlequin ver 3.5افزار  وسيله نرمه چهار ژن ميتوكندريايي بيك از ها براي هر  ميان جمعيت

روابط و  از اين مقادير براي بررسي. شد ارزيابي جايگشت 1000با  داري اين فواصل معنيو  محاسبه
غرب ناحيه  هاي ساكن در تالاب  S. abasterهاي مختلف هاي جمعيت تمايز ژنتيكي ميان نمونه

                                                            
1- Mean Pairwise Differences 
2- Mismatch Distribution 

3- Demographic Model Of Sudden Expansion 
4- Sum Of Squared Deviations (SSD) 
5- Raggedness Index 
6- Demographic Expansion 
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در مورد هر چهار ژن  Maximum Likelihood (ML)فيلوژنتيك   درخت. مديترانه استفاده شد
 مورد مقايسه قرار گرفتند و رسم Mega ver. 5.2افزار  با استفاده از نرم مورد مطالعه ميتوكندريايي

)Kumar et al., 2008( .تمايز  بيشينهجمعيتي همسايه داراي هاي  شناسايي گروه به منظور
 Arlequin verافزار  نرمبا استفاده از  (AMOVA) ژنتيكي، از الگوريتم آناليز واريانس مولكولي

مختلف  1بيد تنوع در زيرتقسيمات سلسله مراتدرص. )Excoffier et al., 1992( استفاده شد 3.5
هايي كه بر اساس  در گروه 4ها و درون جمعيت  3ها ها درون گروه ، ميان جمعيت2ها شامل ميان گروه

 .Sساختار جمعيتيشده بودند، تخمين زده شد و بهترين بندي  گروهجغرافيايي مجاورت اساس 

abaster   به منظور . شد ژن انتخاب يكي مشاهده شده در هرغرب مديترانه براي تنوع ژنت ناحيهدر
 .Sهاي جمعيتايي يارزيابي همبستگي ميان ماتريس فاصله ژنتيكي و ماتريس فاصله جغراف

abaster   تست  ،غرب مديترانه ناحيه هايتالابدرMantel  با استفاده از بسته براي هر چهار ژن
 تفسير و هر چهار ژن ميتوكندريايي مربوط بهنتايج انجام شد و  Vegan Libraryو  Rنرم افزاري 

فواصل  ماتريس .)Mantel, 1967; Oksanen et al., 2011( ندگرفتمقايسه قرار مورد  ديگر يك با
بر حسب  Geographic Matrix Generatorافزار  نرمها با استفاده از  جمعيتجغرافيايي ميان 

فواصل به منظور شناسايي نواحي جغرافيايي تغيير ناگهاني  .)Ersts, 2011(شد  محاسبهكيلومتر 
هاي  ، شبكهدر غرب مديترانه  S. abasterيها درون نواحي جغرافيايي جمعيت) سدها(ژنتيكي 

 Delaunayو   Voronoi Tessellationsبرداري براساس هاي نمونه اناتصال جغرافيايي مك

Triangulations براي اين منظور از الگوريتم . ايجاد شدMonmoniers Maximum 

Differences هاي  براي شبكهDelaunary افزار  از طريق نرمBarrier ver 2  شد استفاده
)Manni and Guerard, 2004; Manni et al., 2004(.  

  

  
  
  

                                                            
1- Hierarchical Subdivisions 
2- Among Groups 
3- Among Populations Within Groups 
4- Within Populations 
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  نتايج
  Neutralityهاي  تست
به منظور شناسايي هر گونه انحراف از  Fu's Fsو  Tajima's Dشامل  Neutralityهاي  تست 

 .Sهاي جمعيت ها در بر اين ژن طبيعي فرضيه صفر تكامل خنثي و شناسايي اثرات انتخاب

abaster  دست آمده ه داري مقادير ب محاسبه و از معنيغرب مديترانه  ناحيه هاي تالاب در
دار در اندازه  افزايش معنيو يا هايي كه دچار گسترش اخير  جمعيت). 2جدول ( شداطمينان حاصل 

  Fsو  Dل كرده باشد، مقادير عم ها روي آن  بر 2دار شده باشند و يا انتخاب جهت 1موثرجمعيت 
اثرات نشان دهنده  Fsو  Dدار  كه مقادير مثبت و معني حالي كنند، در دار توليد مي و معني  منفي

طول تاريخ تكاملي  در 3كننده يا اثر انتخاب متعادلو  ي ژنتيكيها تنگنا رانش ژنتيكي، مربوط به
براي  تنها دار طور معنيه بمحاسبه شده  Dنتايج اين مطالعه نشان داد كه مقادير . است  جمعيت

 16Sو  D-Loop ،12S rRNAهاي  ژنبراي تنها دار  معنيطور ه ب Fsو مقادير  16S rRNAژن 

rRNA  دو تست نتايج ميان الگوي متضاد مشاهده شده . بودمنفيTajima's D  وFu's Fs  براي
 نوكلئوتيدي ش درطول تواليبه دليل ناهمگني نرخ جه تواند مي 12S rRNAو  D-loopهاي  ژن

تربن  و مثبت) D-Loop )1/21توالي ناحيه مربوط به دار  معني Fsترين مقدار  منفي .باشد ها  اين ژن
از ميان چهار ژن ميتوكندري مورد . است )- 12S rRNA )67/6مربوط به ژن دار  معني Fsمقدار 

شد كه منفي  16S rRNAراي ژن تنها بدار  معنيطور ه ب Neutrality هر دو تستمطالعه نتايج 
مديترانه و يا اثر  ناحيه غرب در  S. abasterنشان دهنده اثر گسترش اخير جمعيتي سوزن ماهي

اند كه  مطالعات نشان دادهاز طرف ديگر، . است در طول تكامل ژن بر روي اين دار انتخاب جهت
هاي با اندازه  براي جمعيت Tajima's Dهاي با اندازه كوچك و تست  براي جمعيت Fu's Fsتست 

نتايج تست  يدار عدم معني. )Ramos-Onsins and Rozas, 2002(هستند كاراتر  گبزر
Tajima's D هاي  براي ژن D-loop 12وS rRNA ه هاي ب ندك نمونهممكن است به دليل تعداد ا

گسترش اخير جمعيتي توسط نتايج منفي و با اين وجود  ،باشدآناليز كار گرفته شده در اين 
  .گرفتمورد تاييد قرار ها  براي اين ژن Fu's Fsدار تست  معني

                                                            
1- Effective Population Size 
2- Directional Selection 
3- Balancing Selection 
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سوزن ماهي  جمعيت هاي چهار ژن ميتوكندري مربوط به  Neutralityهاي  نتايج مربوط به تست :2جدول 

S. abaster  
Fu's FS (P)¥ Tajima's D (P)* ها ژن 

)002/0 (1/21- )768/0 (507/0  D-Loop 

)163/0(64/4- )587/0(034/0 Cyt b 

)012/0 (67/6-  )156/0 (00/1-  12S rRNA 

)000/0 (88/13-  )041/0 (54/1-  16S rRNA 

02/0<¥P ; 05/0<*P 
 
 
 

 
 
 
  

  تنوع ژنتيكي 
 مورد مطالعه ژن ميتوكندرياييچهار يك از  يدي براي هرترين مدل جانشيني نوكلئوت مناسب

ها براي رسم هاي ناحيه غرب مديترانه محاسبه و از آن تالابدر   S. abasterهاي جمعيتبراي 
ها  جمعيتجفت  ميان Fstي دو دوبه هاي فيلوژنتيك و محاسبه مقادير فواصل ژنتيكي درخت

، تنوع  (h)ع ژنتيكي شامل تعداد هاپلوتايپپارامترهاي اساسي تنو). 3جدول ( استفاده شد
هاي  تفاوتميانگين و   (s)مورف هاي پلي ، تعداد سايت (π)، تنوع نوكلئوتيدي (Hd)هاپلوتايپي

 .Sسوزن ماهي هاي جمعيت براي هر چهار ژن مورد مطالعه در (MPD) دو دوبهنوكلئوتيدي 

abaster   4جدول (شد هاي ناحيه غرب مديترانه محاسبه  تالابدر .(  
  

 .Sهاي  جمعيتمربوط به  ميتوكندريايي هاي از ژن هر يكهاي جانشيني نوكلئوتيدي براي  مدل: 3جدول 

abaster  
I  G ها ژن مدل تكاملي 

710/0 537/0 T92+G+I  D-Loop 

 -  373/0  K2+G  Cyt b 

 -   -  K2  12S rRNA 

- 166/0 K2+G  16S rRNA 

G*  و پارامتر ) ش در طول توالي ژن مورد نظرناهمگني نرخ جه(نشانگر توزيع گاماI هاي  نشانگر نرخ سايت
  .استنوكلئوتيدي غيرمتغير
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 S. abasterهاي  جمعيتميتوكندريايي  چهار ژن مربوط بهژنتيكي پارامترهاي اساسي تنوع : 4جدول 

MPD  Hd h  π  S  ژن ها تعداد نمونه ها  
605/14  007/0 /+- 968/0  60  015/0 /+- 031/0  66  109  D-Loop  
136/15  009/0/+-946/0 42 015/0/+-031/0 75 108  Cyt b  

954/1  030/0/+-761/0 17 004/0/+-007/0 16 109  12S rRNA  
723/4  020/0 /+- 850/0  33  004/0 /+- 009/0  48  109  16S rRNA  

S* مورف،  پليهاي نوكلئوتيدي  سايتگر تعداد  نشانπ تيدي، نشان دهنده تنوع نوكلئوh  هاي مشاهده  هاپلوتايپنشان دهنده تعداد
  .است  ود دوبههاي  وتاتفنشان دهنده ميانگين  MPDنشان دهنده تنوع هاپلوتايپي و  Hdشده، 

 

  
ها به ترتيب مربوط به  ترين تعداد هاپلوتايپ از ميان چهار ژن ميتوكندريايي استفاده شده، بيش

ترين تعداد هاپلوتايپ در  كم. بود) هاپلوتايپ 42( Cyt bو سپس ژن ) هاپلوتايپ D-Loop )60ژن 
-Dبالاترين مقدار تنوع هاپلوتايپي مربوط به ژن . شدمشاهده ) هاپلوتايپ 12S rRNA )2ژن 

Loop )007/0±968/0(  12ترين مقدار مربوط به ژن و كمS rRNA )030/0±761/0 (تنوع . است
و ) 031/0±015/0(الاي تنوع نوكلئوتيدي ، در مقادير بD-Loopبالاي مشاهده شده در ژن 

همچنين تنوع پايين مشاهده شده در . به خوبي آشكار است (MPD)دو  ههاي دوب ميانگين تفاوت
دو  هاي دوبه و ميانگين تفاوت) 007/0±004/0(در مقادير پايين تنوع نوكلئوتيدي  12S rRNAژن 

بررسي سطوح تنوع ژنتيكي در  چنانچه مشاهده شد، در. محاسبه شده مشهود است) 954/1(
ترين مقادير تنوع ژنتيكي را  بيش Cyt bو  D-Loopهاي  هاي اين گونه سوزن ماهي، ژن جمعيت
هاي  در تالاب  S. abasterهاي و در نتيجه در بررسي سطوح تنوع ژنتيكي جمعيت دادندنشان 

  .برخوردارند 16S rRNAو  12S rRNAناحيه غرب مديترانه از شايستگي بالاتري نسبت به دو ژن 
  

  ها جمعيتتمايز ژنتيكي 
 يدو دوبه ماتريس فاصله ژنتيكي ژن ميتوكندريايي مورد مطالعه يكچهار از  هر يكتوالي  براي

Fst هاي جمعيتجفت  ميانS. abaster  و  5ول اجد( محاسبه شد هاي ناحيه غرب مديترانه تالاب
 .Sهاي جمعيتميان  Fstي دو دوبه ل ژنتيكيفواص داري معنيترن  نتايج نشان داد كه بيش ).6

abaster  هاي  ژنبه ترتيب مربوط به  مورد مطالعهD-Loop  وCyt b كه تعداد در حالي ،است 
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و  12S rRNAهاي  ژنمحاسبه شده با استفاده از توالي  Fstدوي ه ب دو نتيكيژاز فواصل  زيادي
16S rRNA دار نشدند معني .  

 
هاي ناحيه  تالاب  S. abasterهاي جمعيتميان ) پايين قطر( Fst يدو دوبه نتيكيماتريس فاصله ژ: 5 جدول

   .ميتوكندري D-Loopتوالي ژن  از با استفادهغرب مديترانه استنتاج شده 
Lid Mal Pon Orb Mar Tha Mau Ber Dia Cab Cas Sal  Tun   

+  +  + + + + + + + + -  -  0/000 Tunis North

+  +  +  +  +  +  +  +  +  +  -  000/005/0- Salammbô Sea

-  -  -  -  -  -  -  -  -  -  000/0575/0508/0  Casaraccio

+  +  + + + + + + + 000/0 752/0769/0760/0  Cabras

+  +  +  +  +  +  +  +  000/0661/0 821/0794/0789/0Diana

+  +  +  +  +  +  +  000/0841/0774/0 695/0733/0717/0Berre

+  +  +  +  +  +  000/0494/0814/0684/0 762/0783/0775/0Mauguio

+  +  +  +  +  000/0148/0567/0868/0783/0 865/0830/0834/0Thau

+  +  +  +  000/0861/0776/0863/0829/0765/0 918/0787/0786/0 Mar Menor

+  +  +  000/0848/0850/0810/0788/0818/00792/0746/0738/0711/0Orbetello

+  +  000/0390/0980/0973/0953/0965/0942/0944/0 000/1854/0864/0 Pontinian 
coast

-  000/0778/0279/0898/0896/0846/0819/0851/0826/0 759/0717/0681/0 Malamocco

000/0091/0685/0256/0848/0855/0808/0791/0822/0785/0 744/0736/0704/0Lido

 .است Fstداري مقادير داري و عدم معنينشان دهنده معنيبه ترتيبمنفي بالاي قطر هاي مثبت و علامت*
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هاي ناحيه  تالاب  S. abasterهاي  جمعيتميان ) پايين قطر( Fst يدو دوبه ماتريس فاصله ژنتيكي: 6جدول 
  .ميتوكندري 12S rRNAغرب مديترانه استنتاج شده براساس توالي ژن 

Lid  Mal  Pon Orb Mar Tha Mau Ber Dia Cab Cas  Sal  Tun  
+  +  +  +  +  +  +  -  +  +  -  -  000/0 Tunis 

North

+  +  +  +  +  +  +  +  +  +  -  000/0 040/0- Salammbô 
Sea

-  -  -  -  -  -  -  -  -  -  000/0 174/0 170/0- Casaraccio

+  +  +  +  -  -  -  -  +  000/0 000/0 647/0 570/0 Cabras

+  +  +  +  +  +  +  +  000/0 759/0 518/0 700/0 651/0 Diana

+  +  +  +  -  -  -  000/0 537/0 148/0 000/1- 484/0 369/0 Berre

+  +  +  +  -  -  000/0 043/0 713/0 000/0 000/1- 590/0 509/0 Mauguio

+  +  +  +  -  000/0 007/0- 006/0- 668/0 022/0- 003/1- 543/0 469/0 Thau

+  +  +  +  000/0 043/0 065/0 065/0 696/0 087/0 800/0- 573/0 496/0 Mar Menor

+  -  -  000/0 875/0 860/0 886/0 855/0 872/0 909/0 827/0 742/0 715/0 Orbetello

-  -  000/0 145/0 951/0 926/0 971/0 965/0 927/0 000/1 000/1 844/0 824/0 Pontinian 
coast

-  000/0 169/0 073/0 889/0 860/0 913/0 874/0 864/0 957/0 864/0 681/0 624/0 Malamocco

000/0146/0- 237/0 185/0 870/0 849/0 886/0 854/0 866/0 917/0 835/0 694/0 662/0 Lido
 .است Fstداري مقادير  داري و عدم معني نشان دهنده معني به ترتيبمنفي بالاي قطر  هاي مثبت و علامت *

  

هاي  دست آمده به وسيله هر چهار ژن ميتوكندريايي نشان داد كه جمعيته فواصل ژنتيكي ب
S. abaster  هاي  جمعيت(گروه شرقي : مورد مطالعه درون سه گروه جمعيتي يا خوشه شامل

 - ، گروه غربي)Pontinian Coastal Lakesو Orbetello ،Malamocco ، Lidoرقي شاملش
هاي  جمعيت و  Mauguio ،Thau  ،Berre، Mar Menorهاي غربي شامل  جمعيت(مركزي 

 Tunisهاي جنوبي شامل جمعيت(و گروه جنوبي  )Casaraccio ،Cabras  ،Dianaمركزي شامل

North Lake ،Salammbô Sea  ( در درون هر يك از اين سه گروه در ناحيه غرب . اند گرفتهجاي
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ترين سطوح تمايز ژنتيكي  ديگر و بيش ترين سطوح تمايز ژنتيكي را با يك ها كم مديترانه، جمعيت
تري از  داري تعداد بيش براساس معني. ها نشان دادند هاي درون ساير گروه دار را با جمعيت معني

مورد مطالعه با   S. abasterهاي محاسبه شده براي جفت جمعيت Fstدوي  هفواصل ژنتيكي دوب
ترين كارايي را در نمايش روابط و  توان نتيجه گرفت كه اين ژن بيش مي D-Loopاستفاده از ژن 

از طرف ديگر تعداد زيادي از فواصل . دارد  S. abasterهاي سوزن ماهي تمايز ژنتيكي جمعيت
و  12S rRNAهاي  ها با استفاده از ژن ميان جفت جمعيتمحاسبه شده  Fstدوي  هژنتيكي دوب

16S rRNA دار نشد كه نشان دهنده عدم كارايي كافي اين دو ژن در نمايش تمايز و روابط  معني
واگرايي ژنتيكي . است هاي سوزن ماهي مورد مطالعه در ناحيه غرب مديترانه ژنتيكي ميان جمعيت

مركزي و جنوبي درصورت تداوم به  -گروه شرقي، غربيايجاد شده ميان سه گروه جمعيتي شامل 
و اگر اين واگرايي ژنتيكي به حدي برسد كه اثر خود را  شودميتدريج سبب ايجاد سه زيرگونه 

از طرف ديگر، . پاتريك خواهد شد زايي از نوع پري هاي توليدمثلي بگذارد، سبب گونه برروي ژن
هاي ايجاد شده نيز وجود خواهد  يه هيبريد ميان گونهزايي احتمال ايجاد ناح درصورت وقوع گونه

  .داشت
  
  (MMD) 1توزيع عدم تطابقآناليز 

با  (MMD) هاي مشاهده شده هاپلوتايپ  جفتهاي نوكلوتيدي ميان  توتوزيع تفاهاي  منحني
هاي  تالاب  S. abasterهاي جمعيت هاي چهار ژن ميتوكندريايي مورد مطالعه براي استفاده از توالي

سترش اخير گها نسبت به گذشته دچار  زماني كه جمعيت). 2شكل ( رسم شد ناحيه غرب مديترانه
كه  كنند، درحالي ايجاد مي 2نرمال MMDتوزيع   هاي در اندازه جمعيت موثر شده باشند، منحني

و يا به عبارتي در اندازه جمعيت موثر ) موازنه دموگرافيك( رانش - ها در موازنه جهش اگر جمعيت
صورت چندموجي و يا به ه ب MMDهاي توزيع  د، منحنينثابت و بدون تغيير باقي مانده باش

و  SSD1از  4علاوه، سازگاري با مدل گسترش ناگهاني جمعيته ب. د بودنخواه 3عبارتي غيرنرمال

                                                            
1- Mismatch Distribution  
2- Unimodal Distribution 

3- Multimodal Distribution 
4- Model Of Sudden Expansion 
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زماني  Raggednessشاخص ). 3جدول (شد  جايگشت ارزيابي 1000با  Raggednessشاخص 
و يا به  )رانش -موازنه جهش( مدت زمان طولاني، در اندازه جمعيت موثر ثابتها براي  كه جمعيت

 كند و در صورت توليد مي دار تر و معني باشند، مقادير بزرگ ديگر در موازنه دموگرافيكعبارت 
 )MMDنرمال بودن توزيع( مدل گسترش ناگهاني جمعيت مشاهده شده با MMDسازگاري توزيع 

 . كند ميليد دار تو معنيغيرمقادير 

 
  

  
  

 S. abasterهاي  جمعيت براي (MMD)ها  هاي نوكلئوتيدي ميان جفت هاپلوتايپ هاي توزيع تفاوت منحني: 2شكل 

نشانگر توزيع ها  ستون. چهار ژن ميتوكندريايي مورد مطالعه شده از توالياستنتاج  هاي ناحيه غربي مديترانه تالاب
نشان  X محور. استنشان دهنده توزيع مورد انتظار تحت مدل گسترش ناكهاني جمعيت  شده و خط منحنيمشاهده 

) الف( .استگر فركانس تقريبي آن نشان Yو محور  ها هاپلوتايپجفت  ميانهاي نوكلئوتيدي  دهنده تعداد تفاوت
 12S rRNAژن ) ج( ،Cyt bژن ) ب( ،D-Loopها براي ژن  هاي نوكلدوتيدي ميان جفت هاپلوتايپ منحني توزيع تفاوت

  .16S rRNAژن ) د( و 

  S. abasterهاي ميتوكندري مورد مطالعه براي جمعيت  هر چهار ژنبراي  MMDنتايج آناليز 
و هيچ يك از بود نسازگار با مدل گسترش ناگهاني جمعيت  ،هاي ناحيه غرب مديترانه تالاب در

                                                                                                                                                  
1- Sum Of Squared Deviations (SSD) 
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 در  S. abasterن آناليز، تغيير در اندازه جمعيت موثردر اي). 2شكل (ها نرمال نبودند  منحني
و  2N0μθ=0 شامل θهاي ناحيه غرب مديترانه، توسط محاسبه دو مقدار متوالي از پارامتر  تالاب

1=2N1μθ به ترتيب  كهN0  وN1 گر اندازه جمعيت موثر در زمان گذشته و حال و نشانµ  نشان
شد ، محاسبه استژن ميتوكندريايي مورد مطالعه  دهنده نرخ جهش در توالي هر يك از چهار

از . محاسبه شد براي هر چهار ژن ميتوكندريايي نيز τعلاوه، در اين آناليز پارامتر ه ب. )7جدول (
نماينده نرخ جهش در توالي هر يك از  µكه  τ=2µtمعادله  توان با استفاده از مقادير اين پارامتر مي

در   S. abasterهاي نشانگر زمان از آغاز گسترش جمعيت tالعه و مطمورد چهار ژن ميتوكندريايي 
 ،گسترش جمعيتي اين گونه از آغاز ، به منظور تخمين زماناستهاي ناحيه غرب مديترانه  تالاب

هاي جهش كاليبره شده و استاندارد براي  با اين وجود، به دليل عدم دسترسي به نرخ. استفاده كرد
زمان از آغاز گسترش جمعيت  ،، در اين مطالعهS. abasterن ماهي هاي ميتوكندري در سوز ژن

  .تخمين زده نشد
  

 .Sهاي  هاي ميتوكندري در جمعيت پارامترهاي اساسي گسترش دموگرافيك مربوط به توالي ژن :7جدول 

abaster  

  

                                                            
1- Mismatch Mean 

Raggedness index (P)* SSD (P)* τ€ θ1
¥ θ0

 ها ژن1ميانگين عدم تطابق ¥

)290/0 (006/0  )105/0 (015/0 9/5  111/52 667/16  788/14  D-Loop 

)612/0 (010/0  )612/0 (026/0 074/0  99999  841/15 425/14  Cyt b 

)568/0 (045/0  )355/0 (014/0 008/3  252/4  000/0  933/1  12S rRNA

)263/0 (056/0  )134/0 (025/0 5/3  142/6  003/0  641/4  16S rRNA

05/0<*P
و θ0=2N0μشامل  θمحاسبه دو مقدار متوالي از  باهاي ناحيه غرب مديترانه،  تالابمعيت  موثر سوزن ماهي تغيير در اندازه  ج ¥

θ1=2N1μ  كهN0  وN1  است به ترتيب نشانگر اندازه موثر جمعيت در گذشته و حال.  
هاي ناحيه غرب مديترانه در تالاب S. abaster هاي سوزن ماهي  به منظور تخمين زمان از آغاز گسترش جمعيت) تاو( τاز پارامتر  €

به منظور ارزيابي سازگاري توزيع مشاهده شده با توزيع تحت مدل Raggednessو شاخص  SSDداري  معنياز . شود استفاده مي
 .شد گسترش ناكهاني جمعيت استفاده
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  ساختار ژنتيك جمعيت
ر چهار ژن ميتوكندريايي براي ه  S. abasterهاي جمعيت يبه منظور شناسايي ساختار ژنتيك

  (AMOVA)مولكولي آناليز واريانسالگوريتم از غرب مديترانه، هاي ناحيه  تالابمورد مطالعه در 
 براي تنوع ژنتيكي مشاهده شده بندي جمعيتي مورد استفاده الگوي گروه). 8جدول ( شد استفاده

غرب مديترانه احيه نهاي  تالابهاي شرقي  جمعيت(سه گروه شرقي شامل  براساس جغرافيا
 مركزي - غربيگروه ، ) Pontinian coastal lakesو Orbetello ،Malamocco ، Lidoشامل

 Marو   Mauguio ،Thau ،Berreغرب مديترانه شاملناحيه هاي  تالابهاي غربي  جمعيت(

Menor  غرب مديترانه شاملناحيه هاي  تالابهاي مركزي  جمعيت و Casaraccio،Cabras  و 
Diana(  جنوبي گروه و)غرب مديترانه شاملناحيه هاي  تالابهاي شرقي  جمعيتTunis North 

Lake  وSalammbô Sea  (ساختار ژنتيكي قوي برخوردار است كه درصد  اي از گونه .است
 2هاي درون گروهي جمعيتتر از درصد واريانس ميان  در آن بيش 1هاي جمعيتي گروهواريانس ميان 

و اندازه  هستنداقليمي حساس  - به تغييرات محيطي  S. abasterمربوط بههاي  جمعيت .باشد
 هاي ناپايدار در اين گونه از زيستگاه ،بنابراين. استها به مرور زمان در حال كاهش  آن جمعيت موثر

يعي و اثرات موسس بر طب، تنگناهاي ژنتيكي، انتخاب يهايي مانند رانش ژن ، مكانيسم)هاتالاب(
ژنتيك جمعيت اين گونه تاثير گذاشته و سبب كاهش تنوع ژنتيكي درون جمعيتي و روي ساختار 

نتايج نشان داد  .شود از طرف ديگر افزايش تنوع ژنتيكي ميان جمعيتي و همچنين ميان گروهي مي
 مديترانه از ساختار ژنتيكهاي ناحيه غربي  تالابدر   S. abasterسوزن ماهي هاي كه جمعيت

 بود ها گروهميان از تنوع كل مربوط به  63- 83%هاي مورد مطالعه  براي تمام ژن. ندبرخوردار اي ويژه
هر چهار ژن در  ،بنابراين .تر از درصد واريانس درون گروهي بود بالاهر چهار ژن بسيار  برايكه 

شامل سه ( ها جمعيتبندي  جمعيت اين گونه در غرب مديترانه الگوي گروهژنتيك بررسي ساختار 
از ميان نتايج . كردندبراي تنوع ژنتيكي مشاهده شده را تاييد ) و جنوبي مركزي - غربي ،رقيگروه ش

تر و  واريانس ميان گروهي بيشدرصد برحسب  مربوط به چهار ژن ميتوكندريايي مورد مطالعه
توان نتيجه گرفت  مي  16S rRNAو  Cyt bهاي  ژنتر به ترتيب براي كم گروهيواريانس درون 

                                                            
1- Among Groups Of Populations Variance 
2- Among Populations Within Groups Variance 
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از شايستگي بالاتري در بررسي ساختار   ژندو مورد مطالعه اين  ميتوكندريايي ان چهار ژنمي كه از
ژنتيكي روابط  .هستند هاي ناحيه غرب مديترانه برخوردار تالابدر   S. abasterجمعيتژنتيك 
قاق يافتن از تشاگروه جغرافيايي ممكن است به دليل سه از اين  هر يكهاي درون  جمعيتنزديك 
به دليل  نيروهاي تكاملي از جمله جريان ژنيمربوط به اثرات مشترك و يا عيت اجدادي يك جم

   .باشد هاي درون هر گروه جمعيت ميان فواصل جغرافيايي اندك
  
  

 .S هاي جمعيت مربوط به براي چهار ژن ميتوكندري (AMOVA)واريانس مولكولي  آناليز: 8جدول 

abaster  
    تنوعمنبع  1تثبيتهاي  شاخص

ΦCT (P)* ΦST (P)* ΦSC (P)* 
واريانس درون درصد 

  ها جمعيت
ميان ورايانس درصد 
  ها درون گروه يها جمعيت

واريانس درصد 
  ها ژن  ها گروهميان 

)00/0 (763/0  844/0 

)00/0( 
341/0 

)00/0( 58/15  09/8  33/76  12S 

)00/0(780/0  823/0 

)00/0( 
194/0 

)00/0( 66/17  25/4  09/78  16S 

)00/0( 835/0  892/0 

)00/0(  
348/0 

)00/0(  73/10  74/5  53/83  Cyt b 

)00/0 (639/0  845/0 

)00/0(  
571/0 

)00/0(  45/15  63/20  93/63  D-Loop 

05/0< *P

براي تنوع هاي ناحيه غرب مديترانه تالابهاي سوزن ماهي  جمعيت بندي طبقهبه منظور بندي جمعيتي مورد استفاده  الگوي گروه
غرب مديترانه شاملناحيه هاي  تالابهاي شرقي  جمعيت(شرقي گروه  :گروهسه جغرافيا شامل  شده براساسده مشاهژنتيكي 

Orbetello ،Malamocco ، Lido وPontinian coastal lakes ( ، مركزي -غربيگروه )هاي غربي شامل جمعيت Mauguio،
Thau،Berre  و Mar Menor   هاي مركزي شامل جمعيتوCasaraccio ،Cabras  و Diana( جنوبي گروه ، و)جنوبيهاي  جمعيت
 .است) Salammbô Seaو Tunis North Lakeشامل

 
 Mantelتست 

ناحيه غرب مديترانه   S. abasterهاي سوزن ماهي ماتريس فاصله جغرافيايي ميان جمعيت
اصل واي فه همبستگي ميان ماتريس فاصله جغرافيايي و ماتريس. برحسب كيلومتر محاسبه شد

ميتوكندريايي مورد مطالعه توسط ژن  رچهايك از محاسبه شده براي هر   Fstيدو دوبه ژنتيكي
 ها آنداري  انجام و معني Vegan Libraryو   Rافزاري و با استفاده از بسته نرم  Mantelتست

                                                            
1- Fixation Indices 
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 ژننتايج اين تست نشان داد كه براي هر چهار . )9جدول ( شت ارزيابي شدگجاي 1000توسط 
و  Fstي دو دوبه داري ميان ماتريس فاصله ژنتيكي ميتوكندريايي همبستگي شديداً مثبت معني

و  )P<0.05؛ r=0.721-0.664(برقرار است  ها جمعيتميان جفت  س فاصله جغرافياييماتري
 .Sهاي سوزن ماهي ميان جمعيت جغرافياييفواصل گونه بيان كرد كه با افزايش  توان اين مي

abaster  صورت ه ها نيز ب ژنتيكي ميان آنفواصل هاي ناحيه غرب مديترانه،  تالابد مطالعه در مور
هاي  ژنتيكي در موقعيت فواصلترين  هاي با بيش دار و شديد افزايش خواهد يافت و جمعيت معني

از چهار  هر يكمحاسبه شده براي  Mantelاز ميان مقادير . اند جغرافيايي دورتري نيز قرار گرفته
ترين  و كم Cyt bو سپس  D-Loopترين مقدار اين شاخص مربوط به ژن  يتوكندريايي بيشژن م

تر  مقادير مثبت. متغير است - 1و + 1مقدار اين شاخص ميان . بود 12S rRNAمقدار مربوط به ژن 
تر و  تر و مقادير منفي شديد) ميمستق(نشان دهنده همبستگي مثبت  Mantelدار شاخص  و معني
تر ميان دو ماتريس فاصله ژنتيكي و  شديد) معكوس( ن نشان دهنده همبستگي منفيدار آ معني

براي  Mantelدار شاخص  بنابراين، با توجه به مقادير بالا و معني. استها  فاصله جغرافيايي جمعيت
هاي  ترين ژن گونه بيان كرد كه مناسب توان اين در اين مطالعه مي Cyt bو  D-Loopژن هاي 

در   S. abasterهاي يي در بررسي همبستگي ميان فواصل ژنتيكي و جغرافيايي جمعيتميتوكندريا
  .است Cyt bو سپس  D-Loopهاي ناحيه غرب مديترانه ژن  تالاب

  

  
 .Sهاي سوزن ماهي  جمعيت مربوط به براي چهار ژن ميتوكندريايي Mantelنتايج تست : 9جدول

abaster  
  ژن ها *r¥ (P) همبستگي
  D-Loop 721/0)001/0( مثبت و شديد
  Cyt b 673/0)001/0( مثبت و شديد
  12S rRNA 448/0)001/0( مثبت و شديد
  16S rRNA 664/0)001/0( مثبت و شديد

005/0<*P 

r¥ نشان دهنده مقدار شاخص Mantel باشد مي. 
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  ها جمعيتسدهاي ژنتيكي ميان 
سوزن ماهي حاضر در هاي  جمعيتكننده جريان ژني ميان  به منظور شناسايي سدهاي منع

برداري  هاي نمونه هاي اتصال جغرافيايي مكان ، شبكههاي ناحيه غرب مديترانه تالاب
سپس از الگوريتم . ايجاد شد Delaunay Triangulationsو   Voronoi Tessellationsبراساس

Monmoniers Maximum Differences هاي  براي شبكهDelaunay  مقادير و با استفاده از
). 3شكل ( استفاده شدمورد مطالعه ژن چهار  از هر يكبراي توالي  Fstي دو دوبهفاصله ژنتيكي 

يك سد ژنتيكي را در درون ناحيه به طور موافق  براي هر چهار ژن مورد مطالعهاين آناليز نتايج 
 Orbetello،Malamocco ، Lido(شرقي هاي  جمعيتچنان كه  ،كردشناسايي غرب مديترانه 

 مديترانه و جنوب ناحيه غرب غرب  ،در مركز ها جمعيترا از ساير  ) Pontinian coastal lakesو
كشور ايتاليا قرار گرفته و مانع از ايجاد  خط ساحلي مجاورت و در طول در سد اين. كرد مي جدا 

  هاي جمعيتافزايش واگرايي ميان . شود ميها  جمعيتو ساير شرقي هاي  جمعيتجريان ژني ميان 
زايي از نوع  گونهها و درنهايت  زيرگونهسبب ايجاد در طول زمان به تدريج ها  جمعيتو ساير شرقي 

  . خواهد شد 1پاتريك پري
  

 
هاي ناحيه  تالابدر   S. abasterهاي جمعيتو ساير شرقي هاي  جمعيتميان  ژنتيكي سد: 3 شكل

  .ده شده استسد جغرافيايي با خط ضخيم قرمز نشان دا. غرب مديترانه

                                                            
 شود زايي آلوپاتريك كه با دخالت موانع جغرافيايي ايجاد مي مدلي از گونه -١
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  روابط فيلوژنتيك

 هـاي  درخـت ،  S. abasterهاي جمعيتمربوط به هاي  نمونهفيلوژنتيك منظور نمايش روابط به 
Maximum Likelihood (ML)   چنانچـه ). 4شـكل  ( رسم شد ميتوكندريايي هر چهار ژنبراي 

نه از لحاظ ژنتيكي به هاي ناحيه غرب مديترا تالابهاي سوزن ماهي  جمعيتكه  نشان داد بالا نتايج
رود كـه ايـن سـاختار     مـي انتظـار   ،كرده انـد و جنوبي واگرايي پيدا  شرقي ،مركزي -غربيسه گروه 

چهار ژن در هر  ML فيلوژنتيكنتايج درخت  .نيز مشاهده شود MLژنتيكي در درخت فيلوژنتيك 
، 12S rRNAشـامل   سوزن ماهي ناحيه غرب مديترانه هاي نمونهميتوكندريايي مورد مطالعه براي 

16s rRNA ،Cyt b  وD-Loop  شـامل گـروه    نـد ارز و توپولوژي مشابهي را نشان داد همسه كلاد
هـاي   نمونـه A در كـلاد  . )Bكـلاد  ( جنوبيگروه و  )Cكلاد ( شرقيگروه ، )Aكلاد ( مركزي -غربي

 ،Mauguio ،Thau  ،Berre ،Dianaهـاي  جمعيـت  شـامل  مركـزي  -غربـي هاي  جمعيتمربوط به 
Casaraccio ،Cabras   وMar Menor در كلاد ،C هـاي  شـرقي    جمعيـت  هاي مربـوط بـه   نمونه

هـاي   نمونـه   Bو در كـلاد   Pontinian coastal lakes ،Orbetello ،Lido، Malamoccoشامل 
روابط . گرفتندقرار  Salammbô Sea و Tunis North Lakeهاي جنوبي شامل  جمعيتمربوط به 

و يا وجـود جريـان    هاي درون هر يك از اين سه گروه بيانگر منشأ مشترك  يتجمعژنتيكي نزديك 
 ML هـاي درخـت   شـاخه تـر   بيش ددر تعدا D-Loopبالاي ژن  ژنتيكي تنوع .است ها آنژني ميان 

 هـاي درخـت   شـاخه در تعداد اندك   12S rRNAتر ژن پايينو تنوع  )درخت سمت چپ: 4شكل (
 ML هـاي  درخـت نتايج مربوط به . خوبي نمايان استه ب) تدرخت سمت راس: 4شكل ( فيلوژنتيك

را بـا   قبـل آناليزهـاي  ژنتيكي مشـاهده شـده در   اختار س Cyt bو  D-Loopژن حاصل از توالي دو 
هـاي   جمعيـت در اين دو درخت حتي . كردتاييد  )اعداد روي نقاط انشعاب( بالا Bootstrapمقادير 

گر دقـت بـالاي ايـن دو ژن در    كه بيان ندقرار گرفتمجزا  هاي كلاد سابدرون هر گروه نيز در درون 
از  .اسـت  و درنتيجه مطالعات ژنتيك جمعيت هاي درون هر گروه نشان دادن روابط ژنتيكي جمعيت

در ايجـاد تمـايز ميـان     16S rRNAو  12Sهـاي   ژنحاصل از تـوالي   ML هاي درختطرف ديگر 
كه عدم كارايي لازم ايـن   استناتوان مركزي  -غربيو شرقي گروه  از دو هر يك ندروهاي  جمعيت

در آمده دست ه ب Bootstrapعلاوه مقادير ه ب .دهد ميرا نشان  جمعيتي دو ژن در مطالعات ژنتيك
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. نيستقابل اطمينان دو درخت اين نتيجه تفسير تكاملي از روي  در ،نقاط انشعاب بسيار پايين بوده
 گـروه غربـي  جمعيـت هـاي درون    كنزدي ـژنتيكـي   رابطه D-Loopوالي ژن تدر درخت حاصل از 

هـر   هـاي  نمونه ،آشكار است چنانچهبه خوبي  )A2كلاد  ساب( و مركزي )A3و  A1هاي  كلاد ساب(
 ديگـر  يـك و واگرايي ژنتيكـي ايـن دو گـروه از     اندقرار گرفته )Aكلاد ( بزرگ يك كلاد دو گروه در

 و جنـوبي  )Cكـلاد  ( يگر شامل گروه شـرقي هاي دو گروه د جمعيتكه  حالي در ،كامل نشده است
و ژنتيكي بالا اند كه نشان دهنده واگرايي  گرفتهمجزا قرار  بزرگ هر كدام داخل يك كلاد )Bكلاد (

 به حدي برسد كـه سـبب تـاثير بـر    ژنتيكي تي كه واگرايي ردرصو. استها از هم  آنجداي منشأ يا 
گروه اتفاق خواهد افتـاد و دو گونـه مجـزا ايجـاد      زايي در اين دو گونههاي توليدمثلي شود ژنروي 

ناحيـه غـرب   هـاي غربـي    جمعيـت هاي مركـزي و   جمعيتميان روابط ژنتيكي نزديك . خواهد شد
مشـابه  و يـا شـرايط زيسـتگاهي     ها آنمشترك منشأ و يا ژني ممكن است به دليل جريان مديترانه 

 كردتوان تعريف  هاي مركزي و غربي مي جمعيت روابط ژنتيكي نزديك سناريويي كه در مورد. باشد
هاي موسسـي هسـتند كـه از     جمعيت ،)A2كلاد  ساب( هاي مركزي جمعيتصورت است كه ه اين ب

و بـه   اندجدا شده در سواحل جنوبي فرانسه و اسپانيا )A3و  A1كلادهاي  ساب( هاي غربي جمعيت
ايـن   .انـد كـرده  مهـاجرت   دينينجزاير سارقسمت غربي  به غرب مديترانهناحيه هاي مركزي  تالاب

هنـوز   ي مركـزي ها جمعيتاما اين  است ها شده ژنتيكي آنجدايي از جمعيت اصلي سبب واگرايي 
 و هنـوز دريـك كـلاد   نكـرده انـد   پيـدا  ) غربـي هاي  جمعيت( خودمنشأ واگرايي زيادي از جمعيت 

ل فاصله جغرافيايي زياد به دلي Mar Menorترين جمعيت يعني  غربي ،علاوهه ب. قرار دارند مشترك
و شـرايط  Lido) و  Pontinian ،Orbetello ،Malamocco شـامل ( غربـي هـاي   جمعيـت ساير از 

گرفته قرار  ) A3كلاد  ساب( مجزا كلاد يك سابدر  ،كردهپيدا  ژنتيكي واگرايي ،متفاوت زيستگاهي
 ، دركـل . اندگرفتهرار ق )A2 كلاد ساب( مركزيهاي مربوط به جمعيت  نمونهها در ميان آنكه  است

در يك كـلاد بـزرگ و   ) استغربي هاي مركزي و  جمعيتكه شامل ( كلاد ساب قرار گرفتن اين سه
و يا وجود جريان ژنـي بـالا ميـان     غربيو مركزي هاي  جمعيتمشترك منشأ مشترك نشان دهنده 

در  D-Loopژن بـراي   رسـم شـده    MLاز روي درخت شده بيان ژنتيكي تمامي روابط .است ها آن
نيـز   آن MLدرخـت  كند و در  مينيز صدق  Cyt b ژن رسم شده براساس توالي MLمورد درخت 

هـاي   جمعيـت دو نمونـه مربـوط بـه    به علاوه،  .شود ميمشاهده  بالا Bootstrapبا مقادير  سه كلاد
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هـاي   جمعيتهاي  نمونه مربوط به كلاد سابدر  JF306483و  JF306484شامل  )Bكلاد ( جنوبي
هاي مركزي نشـان   جمعيتكلاد  سابحضور اين دو نمونه در  .اند گرفتهقرار  )A2كلاد  ساب( كزيمر

. اسـت هاي جنوبي ناحيه غرب مديترانه  جمعيتبه سمت مركزي هاي  جمعيتاز ژني دهنده جريان 
-Dشـود كـه ژن    بالا در نقاط انشعاب درخت فيلوژنتيك و تنوع بالا باعث مـي  Bootstrapمقادير 

Loop هاي اين گونه از سوزن ماهي داشـته   بهترين كارايي را در بررسي روابط فيلوژنتيك جمعيت
  .باشد
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هاي ناحيه غرب مديترانه رسم شده  هاي سوزن ماهي تالاب هاي مربوط به جمعيت نمونه  MLهاي درخت: 4شكل 
 هاي شرقي نشان دهنده جمعيت Cيا كلاد  قرمزدواير ). راست( 12S rRNAو  )چپ( D-Loop: هاي براساس توالي ژن

 vsپسوند ( Malamocco، )ها در انتهاي نمونه moپسوند ( Orbetello، )ها در انتهاي نمونه lpپسوند ( Pontinianشامل 
هاي  هنده جمعيتنشان د Bيا كلاد  ، دواير آبي تيره)ها در انتهاي نمونه vnپسوند ( Lidoو جمعيت ) ها در انتهاي نمونه

دواير آبي ، )ها در انتهاي نمونه tsپسوند ( Salammbôو ) ها در انتهاي نمونه tlپسوند ( Tunisهاي  جنوبي شامل جمعيت
، )ها در انتهاي نمونه ssپسوند ( Casaraccioهاي  هاي مركزي شامل جمعيت نشان دهنده جمعيت A2كلاد  يا ساب روشن

Cabras ) پسوندsc هامونهدر انتهاي ن ( وDiana ) داراي پسوندcd يا  دواير سبز رنگو ) در انتهاي نمونه ها
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، )ها در انتهاي نمونه fmپسوند ( Mauguioهاي  هاي غربي شامل جمعيت نشان دهنده جمعيت A3و  A1كلادهاي  ساب
Thau ) پسوندft ها در انتهاي نمونه( ،Berre ) پسوندfb ها در انتهاي نمونه (وMar Menor ) داراي پسوندem  در انتهاي
  .است هر گره  Bootstrapاعداد روي نقاط انشعاب نشان دهنده مقدار . هستند) ها نمونه

  
  گيري بحث و نتيجه
و درجات  ديگر يكها از  آن جغرافياييجدايي ناحيه غرب مديترانه  يها تالاب هاي بارز از ويژگي
 يگير به طور چشم  S. abasterهاي معيتسدها و فواصل جغرافيايي ميان ج. استبالاي تمايز 

 ,.Baus et al., 2005; Bilton et al( شده است ي آنها جمعيتسبب واگرايي ژنتيكي ميان 

اقليمي  - به تغييرات محيطي ماهي اين گونه سوزنط به هاي مربو علاوه، جمعيته ب. )2002
بنابراين در اين گونه از . استزمان در حال كاهش  با گذشتها  اندازه جمعيت موثر آن ،حساس بوده

 1يعيطب، تنگناهاي ژنتيكي، انتخاب يهايي مانند رانش ژن ، مكانيسم)ها تالاب( هاي ناپايدار زيستگاه
و سبب كاهش تنوع  گذاردميها تاثير  اين گونه ير ژنتيك جمعيتو اثرات موسس بر روي ساختا

ژنتيكي درون جمعيتي و از طرف ديگر افزايش تنوع ژنتيكي ميان جمعيتي و همچنين ميان 
 ,.Bilton et al., 2002; Cognetti and Maltagliati, 2000; Ferrito et al( شود ميگروهي 

2003; Kirchhoff et al., 1999( .هاي جدا از هم، به دليل اهگزيست بنابراين در اين گونه از 
 .S هاي جمعيت، حاكم است هاي كه در هر يك از ايناتكاملي نيروهايهر زيستگاه و  ويژهشرايط 

abaster  نيز وجود  زايي گونهاحتمال وقوع و همچنين دهند ميي را نشان دار فواصل ژنتيكي معني
  .)Orr, 1995( خواهد داشت

هاي نزديك به هم  تري دارند در مطالعه گروه هايي كه تكامل سريع چنانچه اشاره شد از ژن
 هاي تاكسونوميكي يابند براي مطالعه گروه هايي كه ديرتر تكامل مي و از ژن) ها گونه زيرها و  جمعيت(

به منظور بنابراين  .)Avise, 2000( دنشو مياستفاده ) ها خانوادهها و  جنس ،ها گونه( تردور
 ،مطالعات فيلوژنتيك در رفته كاره ب هاي ميتوكندريايي ژناز ميان  ژن ترين مناسبشناسايي 
و همچنين حل مشكلات تاكسونوميك   S. abasterگونه نتيك جمعيتژساختار و فيك فيلوژئوگرا

هاي نوكلئوتيدي مربوط به  مقايسه بيوانفورماتيكي توالي ،غرب مديترانهناحيه هاي  تالاب در آن
 مربوط به سيزده 16S rRNAو  D-Loop ،Cyt b، 12S rRNAچهار ژن ميتوكندريايي شامل 

                                                            
1- Natural Selection 
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 عوامل محيطي از .انجام شدهاي ناحيه غرب مديترانه  از مرداب  S. abasterجمعيت سوزن ماهي
 ,.Gaggiotti et al(عدم پيوستگي جغرافيايي  ،اكسيژن محلولميزان  ،شوري آب ،جمله دما

نگناهاي ت ،رانش ژنيني، ژو همچنين اثرات مربوط به نيروهاي تكاملي ازجمله جريان  )2009
روي  انتخاب طبيعي و اثرات موسس جمعيتي از جمله فاكتورهايي هستند كه بر ،ژنتيكي
 نتيكيژو سبب ايجاد واگرايي  گذارندميتاثير اين گونه سوزن ماهي هاي جمعيت  mtDNAخزانه

 Crandall et( شوند ميها  گونه وها  زيرگونهنتيجه ايجاد  و در هاميان جمعيت نتيكيژيا شباهت 

al., 2000; Felsenstein, 1997(.  نتايج اين مطالعه با استفاده از هر چهار ژن ميتوكندريايي نشان
ژنتيكي ويژه  رهاي ناحيه غربي مديترانه داراي ساختا تالابهاي سوزن ماهي  جمعيتداد كه 
ها شامل گروه  گروهاين . اند كردهدا يپواگرايي  جمعيتي به سه گروهژنتيكي از نظر چنانچه  ،هستند
 گروه جنوبي) هاي ناحيه غرب مديترانه هاي غربي و مركزي تالاب جمعيتشامل ( مركزي - غربي

هاي  جمعيتشامل (و گروه شرقي ) غرب مديترانه احيهن هاي تالاب يهاي جنوب جمعيتشامل (
توسط نتايج مربوط به ه يژونتيكي ژاين ساختار . هستند) غرب مديترانهناحيه هاي  شرقي تالاب

و نتايج مربوط  MLدرخت فيلوزنتيك  ،ها جمعيتميان محاسبه شده  Fstدوي  هدوبنتيكي ژفواصل 
 مركزي - غربي گروه هاي جمعيتبه  طمربوكلاد . شدتاييد  (AMOVA)به آناليز واريانس مولكولي 

كه واگرايي ژنتيكي  دادنشان  D-Loopحاصل از توالي ژن  ML فيلوژنتيك در درخت )Aكلاد (
هنوز  )A3و  A1كلادهاي  ساب( هاي غربي تيجمعاز  )A2كلاد  ساب( يزكمرهاي  جمعيتميان 

 mtDNAخزانه  هك حالي در ،است تباطبا هم در ارها آن mtDNAكامل نشده است و هنوز خزانه 
در صورت  واست شده  واگراكاملا  )Cكلاد ( هاي شرقي جمعيتو  )Bكلاد ( هاي جنوبي جمعيت

زايي از نوع  گونه درنتيجه وقوع ها و زيرگونهايجاد  سببدرطي تكامل  تداوم واگرايي ژنتيكي
هاي  جمعيتواقع  ركزي درهاي م جمعيتكه توان گفت  مي ،علاوهه ب. خواهد شد تريكپا پري

فرانسه و اسپانيا جدا  جنوبي واحلسموجود در هاي  تالاب در غربي هاي جمعيتاند كه از  موسسي
 هاي اين دو جمعيتكه توجيه كننده شباهت ژنتيكي  اندكردهجزاير ساردينين مهاجرت به  ،شده
هاي مختلف گونه يتجمعيژنتيك گيري ساختار  شكلفاكتور اصلي كه در  دو .است با هم گروه

و  )Bilton et al., 2002; Ward, 2006( پراكنش گونه تقدر :عبارتند ازدخالت دارند  ماهيان
 Billot et al., 2003; Riginos( طبيعيجمله موانع  جغرافيايي منطقه پراكنش ازهاي ويژگي
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and Nachman, 2001( . توجه به قدرت پراكنش محدود سوزن ماهيباS. abaster   در دوره
مديترانه غرب منطقه ژنتيك خاص ايجاد شده در  ساختار )Mobley et al., 2011( بلوغجواني و 

ميان  )1و جزاير ساردينين ايتاليا(خشكي دليل جدايي جغرافيايي و يا به عبارت ديگر وجود ه ب
عنوان سدي ه ب و جزاير ساردينين چنانچه كشور ايتاليا ،ستا ها جمعيتو ساير شرقي هاي  جمعيت

 در  S. abasterماهيي سوزن ها جمعيتو ساير شرقي هاي  جمعيت ي ميانجريان ژندر برابر 
نتايج مربوط  .سبب واگرايي ژنتيكي شده است ،عمل كرده ناحيه غرب مديترانه و جنوب غرب ،مركز

 Monmoniers Maximum Differencesبراي الگوريتم  شده استفادهن ژچهار  به هر
)Monmonier, 1973( ان داد كه كشور هاي جمعيتي نش گروهها ميان  سدناسايي به منظور ش

ها  جمعيت سايردر يك طرف ايتاليا و  شرقيهاي  جمعيتعنوان يك سد جغرافيايي ميان ه ايتاليا ب
با . شده است نتيكيژواگرايي نتيجه  و در سبب  عدم جريان ژني ،در سمت ديگر ايتاليا عمل كرده

در  ين گونه سوزن ماهيهاي ا جمعيتتوجه به اين نتايج مي توان سناريوي مربوط به تاريخ تكاملي 
سوزن ماهي در ناحيه غرب مديترانه  أمنشجمعيت : كردصورت زير بيان ه را ب ناحيه غرب مديترانه

سبب كلونيزاسيون  جمعيتي و توسط اثرات موسس كرد جمعيتي شروع به گسترش و مهاجرت 
مركزي  ،شرقي ،يهاي غرب تالابشرايط محيطي متفاوت . شد غرب مديترانه  هناحيهاي  ساير تالاب

در همكاري با موانع جغرافيايي و  در آب اكسيژن محلولو  وريشميزان  ،و جنوبي مثل دما
انتخاب نتيكي، ژي اتنگناهني، ژجريان  ،ژني ازجمله رانش )Templeton, 1981( نيروهاي تكاملي

اين  mtDNAنچه خزانه ها شد چنا نتيكي جمعيتژطبيعي و اثرات موسس جمعيتي سبب واگرايي 
هاي جنوبي و خزانه  جمعيتخزانه  ،مركزي - غربي هاي جمعيتها به سه دسته شامل خزانه  جمعيت
از  هر يكزمان سبب شده كه  ربه مرو ژنتيكي اين واگرايي. كردپيدا ايي رواگشرقي   هايجمعيت

ميان  ژنتيكي واگراييدر صورت ادامه  .كندخود را طي ه ژويهاي جمعيتي مسير تكاملي  گروهاين 
به حدي ژنتيكي واگرايي و زماني كه  شودميايجاد  ها زيرگونه اين سه گروه جمعيتي به تدريج

هاي  گونه ،زايي شده گونه وقوع سبب مثلي بگذارد توليدهاي  نژ روي بربرسد كه تاثير خود را 
براي  Neutralityهاي  نتايج تست )Gavrilets et al., 2000( ايجاد خواهند شد پاتريك پري
دهنده اثر  دار و منفي شد كه نشان  معني D-Loop ناحيه و 12S، 16S ريبوزومي RNAهاي  ژن

                                                            
1- Sardinian 
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. )Ramos-Onsins and Rozas, 2002(است دار  جهت طبيعي گسترش اخير جمعيتي يا انتخاب
به ترتيب مربوط به ها ميان جفت جمعيت Fst دويهدوب نتيكيژداري مقادير فاصله  معنيترين  بيش
با استفاده از هر چهار  Mantelنتايج تست  از طرف ديگر. است Cyt bو سپس  D-Loop هاي ژن
فواصل  ،ها جمعيتجغرافيايي ميان  نشان داد كه با افزايش فواصلطور موافق ه بمورد مطالعه ن ژ
افزايش خواهد  شديدطور مستقيم و ه نيز ب  S. abasterهاي جمعيتميان  Fstدوي هدوب نتيكيژ

هاي ناحيه  تالاب در  S. abasterيها جمعيتميان نتيكي ژهاي  شباهتيافت و بنابراين سطوح 
ميان مقادير  از .ها بستگي دارد نآن دار به ميزان فواصل جغرافيايي ميا معنيغرب مديترانه به طور 

Mantel دار مربوط به ژن  معنيترين مقدار  بيش ،ميتوكندريايي چهار ژن ايندست آمده براي ه ب
D-Loop و  ينتيكفواصل ژي گهمبست در ارزيابي اين ژنبهتر كارايي  بود كه نشان دهنده
 ژن مشاهده شده مربوط به ژنتيكي ترين تنوع نتايج اين مطالعه نشان داد كه بيش .استيي جغرافيا

D-loop  سوزن  هاي اين گونه جهت مطالعه ساختار ژنتيك جمعيت ژنتربن  مناسبو بنابراين
در بازسازي تاريخ تكاملي و ساختار ژنتيك جمعيت  D-Loopكارايي و بازده بالاي ژن  .است  ماهي

 Ashton and Queiroz, 2001; Cheng( شده است مشاهده ي ديگر نيزها گونهتعداد زيادي از 

et al., 2011; Harrison, 1989; Hofmann et al., 1997; Li et al., 2012; Lu et al., 

آن  نتايج دار بودن و نظر به معني D-Loopبا توجه به تنوع بالاي مشاهده شده براي ناحيه  .)1997
در اين مطالعه  ،نتيك، تاريخ دموگرافيك و ساختار ژنتيك جمعيتدر هر سه آناليز فيلوژ

، تاريخ فيلوژنتيكگزينه در زمينه مطالعات  ترين توان گفت كه اين ژن مناسب بيوانفورماتيكي، مي
  .است S. abaster گونه جمعيت  دموگرافيك و ژنتيك
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Abstract 
For detecting the best gene in phylogenetic and population genetic studies of S. abaster, 

nucleotide sequences of four mitochondrial genes including Cyt b, 12S and 16S rRNA and 
D-Loop related to 13 Syngnathus abaster populations in west Mediterranean lagoons were 
obtained via GenBank and used for analysis. Neutrality tests results significantly were 
negative for 16S rRNA, 12S rRNA and D-Loop, indicating the effect of recent expansion or 
directional selection during evolution, whereas the result for MMD analyze wasn’t 
consistent to the demographic model of sudden expansion. Analyze of molecular variance 
for each genes show that: the S. abaster populations of west Mediterranean lagoons 
genetically diverged in three groups including eastern group, western-central group and 
southern group, as 63-84% of observed diversity belongs to the among groups. Genetic 
divergence among the central(A2) and western(A1 and A3) populations still wasn’t much 
and together placed in a common clade(A), whereas divergence levels of eastern and 
southern populations are very high and each group of populations placed in a separate 
clade(respectively C and B). Central populations are founder populations which those 
origins placed in western lagoons in the southern coasts of France and Spain. In addition, a 
genetic barrier was identified which block the gene flow among eastern and western parts of 
west Mediterranean lagoons. High divergence among the three clades may be due to 
geographic discontinuity, habitat conditions such as different temperature, salinity and levels 
of unsolved oxygen and also effects of evolutionary forces including genetic drift, 
bottlenecks, natural selection and founder effects. Increasing divergence among three clades 
during evolution cause creation of subspecies, pripatric speciations and hybrid zone. 
According to the high levels of genetic diversity and also significant results for phylogenetic, 
demographic and genetic structure analysis for D-Loop, we can say that this gene is the best 
one in studies of phylogenetic and genetic structure of S. abaster. 
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