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 لمستخلصا

الناجل  أسماكتم تصميم العمل الحالي بهدف دراسة التباينات الجزيئية بين بعض عشائر 

(Plectropomus pessuliferus, Fowler, 1904)  من مناطق مختلفة من البحر الأحمر تجميعهاالتي تم-

جين جزيئي لبعض تتابعات التحديد الوهما المعملية المملكة العربية السعودية باستخدام اثنتين من التقنيات 

 Restriction site associated DNA وتقنية Cytochrome Oxidase I (COX1) 1سيتوكروم اوكسيديز

markers (RAD) . لكل تتابع من ( أدنين، ثيامين، جوانين، سيتوسين)تم حساب المحتوى النيوكلوتيدي

لجزء محدد من التتابع الجيني لجميع العينات  (Blast) الدراسة وقد اظهرت النتائج تطابقالعينات موضع 

 الأقربواختلافاً مع النوع   %111بة بنس )الناجل  (  Plectropomus pessuliferus من نفس النوع  

وتعتبر هذه . مع وجود ستة اختلافات نيوكلوتيدية محددة  %99بنسبة  Plectropomus laevisوهو 

 دوتم كذلك تحديالمتقاربة  الأنواعلمعرفة الفروق المحددة بين     DNA barcodingالنتائج نواه لعمل 

مواضع القطع المتضمنة واسمات ولقد أظهرت تقنية . علاقات القرابة التطورية بين العينات موضع الدراسة

 إلى199يتراوح بين الوراثية على مستوى النيوكلوتيدة الواحدة  الواسماتأن عدد  (RAD)للمادة الوارثية 



موضع الدراسة يوجد فيما بينها تدفق جيني عالي القيمة نظراً لطبيعتها  سماكويمكن استنتاج أن الأ 12161
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ABSTRACT 

 

The present study was designed for studying molecular variations among some 

Plectropomus pessuliferus, )Fowler, 1904) populations (collected from different Red Sea 

locations, (KSA) using two techniques, Cytochrome Oxidase I subunit 1 gene (COX1) and 

Restriction site associated DNA markers (RAD). The nucleotide compositions (A, T, G and C) 

for each evaluated Cox1 gene fragments were calculated comparing sequeces of our samples 

with gene bank using Blast, showed 100% similarity with Plectropomus pessuliferus and with 

99% similarity with Plectropomus laevi with 6 (SNPs) differences between the two types. This 

result could be a base for DNA barcoding to differentiate between species. The relationships 

among estimated fish samples were reconstructed. Based on RAD technique, the number of 

SNPs was ranged from 194 to 16120. The previous results showed that the gene flow (due to  

migrations) value among estimated populations was high.  

 


