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خلیج سواحل ایرانی در  Parastromateus niger بررسی تنوع ژنتیکی ماهی حلواسیاه

  AFLPفارس با استفاده از نشانگر ملکولی 
 

 2، احمد فقیه2، سید احمد قاسمی2سید جواد حسینی، 1، ایمان سوری نژاد1مژده شریفی

 گروه شیلات، دانشکده علوم و فنون دریایی و جوی، دانشگاه هرمزگان 1
 بوشهر ،فارس خلیج دانشگاه پژوهشهای و مطالعات مركز ،بخش زیست فناوری 2

 تاریخچه مقاله:
70/70/19دریافت:   

82/70/18اصلاح:   
78/72/18پذیرش:   

 چکیده

جزء مهمترین ماهیان پلاژیک تجاری سواحل جنوبی ایران  Parastromateus nigerماهی حلوا سیاه 

برنامه های و از طرف دیگر فقدان  که به دلیل افزایش آلودگی ها و بهره برداری و صید بی رویهاست 

به منظور د. ذخایر آن در حال کاهش می باشژنتیکی،  و تفکیک ذخایرمثل شناسایی  شیلاتیمدیریتی 

نمونه ماهی حلوا  92ساختار ژنتیکی ، حفظ ذخایر ارزشمند ژنتیکی آنو ارزیابی جمعیت های این گونه 

 AFLP سیاه در خلیج فارس در آبهای ساحلی بندرعباس، بوشهر و آبادان با استفاده از نشانگر ملکولی

باند پلی مورف بود را نشان داد.  93شامل  قابل امتیاز دهی که باند 202 بررسی شد. این بررسی حدود

نسبت به نمونه های  %(،01/11) در نمونه های ایستگاه بندرعباسدرصد لوکوس های پلی مورفیسم 

و Nei  %( کمتر بود. بیشترین میزان تنوع ژنتیکی براساس ضریب93/18) آبادان% ( و 23/39) بوشهر

نمونه کمترین میزان برای  و( 239/0±11/0) و (900/0) بوشهر نمونه هایشاخص شانون به ترتیب برای 

 ینب اختلافبیانگر  AMOVAنتایج آنالیز  .محاسبه شد (939/0±22/0)و  (922/0) بندرعباس های

بین  Fst با توجه به میزانبود. درصد  18جمعیتی به میزان  درون اختلاف ودرصد  19ی به میزان جمعیت

 بندی جمع توان می( 29/2تا  03/1( و وجود جریان ژنی بین جمعیتی محدود )11/0-03/0جمعیتی )

در مناطق بندرعباس، بوشهر و آبادان  فارس در خلیج جدا از ماهی حلوا سیاه جمعیت 9 احتمالاً  که نمود

 وجود دارد.

 

 

:کلمات کلیدی  

حلوا سیاه   

نشانگر ملکولی 

AFLP 

تنوع ژنتیکی   

  خلیج فارس

                                                             

  لکترونیک: پست ا، نویسنده مسئولsourinejad@hormozgan.ac.ir 
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 1931، پاییز 2، شماره 2دوره                                بوم شناسی آبزیان مجله دانشگاه هرمزگان

 



 

 مقدمه  

، تحقیقات در زمینه ژنتیک و زیست فناوری در آبزی پروری و شیلات رشد پیوسته خود را آغاز کرده است و 1310از اواسط دهه 

توان به های فعالیت تحقیقات ژنتیک آبزیان میدر حال حاضر تحقیقات در این زمینه بسیار فعال است. از جمله مهمترین زمینه

ت از ذخیره ظن، بازسازی جمعیت های بومی و حفاز اصول ژنتیک و زیست فناوری جهت مدیریت صحیح ذخایر آبزیااستفاده ا

تنوع ژنتیکی، قابلیت بقای (. Dunham, 2004ژنی و تنوع ژنتیکی در منابع طبیعی و گونه های در معرض انقراض اشاره نمود )

سازگاری با تغییرات محیطی فراهم می کند و بنابراین وجود تنوع ژنتیکی برای بقای یک گونه یا جمعیت را از طریق ایجاد توانایی 

به طور کلی مدیریت تنوع ژنتیکی در موجودات، نیازمند ارزیابی ساختار ژنتیکی و تفکیک . طولانی مدت یک گونه ضروری است

 ه هایی که در معرض بهره برداری و صید رسی دایمی وضعیت ژنتیکی گونربنابراین آگاهی و ب. ذخایر گونه مورد نظر است

به عبارت دیگر دانستن ساختار ژنتیکی آبزیان و تمایز جمعیتهای . بی رویه قرار دارند، برای حفظ و مدیریت آنها ضروری است

مدیریت متفاوت و آگاهی از تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیتی یکی از مولفه های بسیار مهم و اساسی در موفقیت و دستیابی به 

پایدار زیست شناختی و ژنتیکی و به عنوان پیش نیازی برای حفظ جمعیت ها و سازگاری آنها در شرایط محیطی در حال تغییر 

 (. Diz and Presa, 2009)قلمداد می گردد 

AFLP تکنیک      
و  Vosتوسط  1332در سال  DNAیا بررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از قطعات برش خورده و تکثیر شده  1

در  بالای یدر بین نشانگرهای ژنتیکی، دارای کاراو ای پلیمراز است مبتنی بر واکنش زنجیره این نشانگر. همکاران ابداع شد

در این روش نیاز به اطلاع اولیه از ژنوم موجود نمی باشد و حتی اگر . ارزیابی تنوع درون جمعیتی و بین جمعیت ها می باشند

 Bensch and Akesson, 2005; Meudt and) الی ژنوم گونه موجود نباشد محدودیت ایجاد نمی کندهیچ اطلاعی از تو

Clarke, 2007.)  ه ظطور قابل ملاحه نالیز می باشد که بدیگر مزیت های این مارکر قابلیت بررسی لوکوس های زیاد در یک آاز

رد وسیعی در سیستماتیک و بنابراین کارب زیادی را نشان می دهندای هزینه را در یک آنالیز کاهش داده و همچنین پلی مورفیسم 

 ,Liu and Cordes, 2004; Liu)دارند  بررسی تنوع ژنتیکی در گونه ها و بین جمعیت هاو  مولکولی، آنالیز ساختار جمعیت

2007  .) 

                                                             
1
 Amplified Fragment Length Polymorphism  
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و همکارانشریفی   ... Parastromateus niger بررسی تنوع ژنتیکی ماهی حلواسیاه  

 

 

 

پلاژیک تجاری بنتومترین ماهیان زء مهج 9از خانواده گیش ماهیان( Parastromateus niger) 2گونه ماهی حلوا سیاه      

متر( دارد. روزها در  12-90است. این ماهی الگوی مهاجرت عمودی روزانه از بستر های گلی )در عمق جنوبی ایران سواحل 

 شنا می کنند schooling صورته ب و معمولاًاست  شنای کنددارای  نزدیک بستر و شبها به سوی سطح می آید،

 (Carpenter et al., 1997 ماهی .) حلوا سیاه در سراسر فلات قاره هند و غرب اقیانوس آرام، سواحل شرقی آفریقای جنوبی و

خلیج فارس و دریای عمان از جمله دریاهای گرمسیری و نیمه گرمسیری اندونزی، استرالیا و سواحل جنوبی ژاپن و چین و در 

و در از نظر اقتصادی بسیار ارزشمند است ش بالای گوشت بوده و ارای ارزدماهی حلوا سیاه  .(Bannikov, 1987) پراکنش دارد

. گزارش شده است این گونهاطلاعات کمی از ساختارهای ژنومیک . بازارهای داخلی و جهانی از اهمیت زیادی برخوردار است

توسط ابدالی و کشور،  دردر مورد این گونه  مولکولی مطالعه تنهان دهنده این مطلب است که مروری بر مطالعات منتشر شده نشا

گونه  9 نتیکی برای شناسایی و جداسازیژبه معرفی نشانگرهای PCR-RFLP  روش بهگزارش شده است که  (1912) همکاران

 پرداخته اند.   خلیج فارسسیاه در  وااز گیش ماهیان از جمله حل

 .ذخایر ماهی حلوا سیاه در خلیج فارس در حال کاهش می باشد ،رویه افزایش آلودگی ها و بهره برداری و صید بیبه دلیل      

تن از صید کفزیان را در استانهای جنوبی در  1/2981ماهی حلوا سیاه حدود  ید، ص1930طبق آمار سازمان شیلات در سال 

 طی فارس خلیج شمالی سواحل حلوا سیاه در صید ماهی میزان سواحل خلیج فارس و دریای عمان تشکیل داده است. بیشترین

تن بوده است.  1318و به میزان  که بیشترین سهم میزان صید در سواحل هرمزگان می گیرد و فروردین صورت اسفند ماههای

با توجه  .به نظر می رسدمنظور حفظ ذخایر ارزشمند ژنتیکی آن بسیار ضروری ه بحلوا سیاه جمعیت های گونه و تفکیک  ارزیابی

به مطالب گفته شده در خصوص اهمیت تجاری گونه ارزشمند ماهی حلوا سیاه و کاهش ذخایر آن که لزوم توجه جدی به حفظ 

به بررسی ساختار  AFLPذخایر ژنتیکی و فهم ساختار جمعیتی آن را در خلیج فارس آشکار می سازد در این مطالعه با روش 

 . ته می شودجمعیتی این گونه در خلیج فارس پرداخ

 

 

                                                             
2
 Black Pomfret 

3
 Carangidae 
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

 

 روشها و مواد

 نمونه برداری 

جمع آوری  بندرعباس(و بوشهر  )آبادان، خلیج فارس درمنطقه  9از که حلوا سیاه ماهی  عدد 92باله پشتی  انتهای از بررسی این در

 انجام جهت گرفت و قرار مطلق الکل اتانول همراه به میکروتیوب داخل در ها نمونه(. 1ه بودند نمونه برداری گردید )شکل شد 

  گردید. خلیج فارس منتقلدانشگاه مرکز مطالعات و پژوهشهای  بخش بیوتکنولوژی به آزمایش

 

 

 

 

 

 

 آبادان( 9بوشهر،  2بندرعباس،  1فارس ) خلیج شمالی سواحل در برداری نمونه مناطق موقعیت  .1 شکل

 AFLPآنالیز 

 ازDNA  کیفی و ارزیابی کمی منظور به (.Hillis and Moritz, 1990شد ) انجام کلروفرم فنل روشاز بافت به  DNAاستخراج  

 همکاران وVos  روش اساس برAFLP  مراحل گردید. استفاده (CECIL, CE, Italy) وفتومترراسپکت درصد و 1 آگارز ژل

. در شد انجام ذیل شرح خلیج فارس بهدانشگاه  های پژوهش و مطالعات مرکز در شده بهینه روش اساس بر تغییر کمی با (1332)

 ,EcoRI (Fermentas  و MseI برشگر آنزیمهای از U2  توسط ژنومی DNA از نانوگرم 220 ، هضمDigestionمرحله 

France) در سپس رسید. انجام به درجه سانتی گراد 82ساعت در دمای  2و گراد سانتی درجه 93 دمای در ساعت و 2مدت  به 

 الحاق آنزیم همراه به mM20  با غلظتو  (1)جدول با توالی مورد نظر  EcoRI و  MseIآداپتورهای الحاق ،Ligationمرحله 

برش قطعات انتهای به درجه 22 ساعت در دمای 12بافر الحاق به مدت و  T4 DNA Ligase دهنده
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 

 

 

گارز آمحصول حاصل بر روی ژل  ده وبرابر رقیق ش 9س از آن محصول واکنش به میزان پ انجام شد. ژنومی قطعات خورده

 اولیه PCR .گرفت انجام انتخابی و پیش انتخابی تکثیر مرحله دو طی در قطعات تکثیر. تا انجام واکنش تایید گردد شدبرده 

 E+Aاین دو پرایمر  .در شرایط معمول استفاده می گردد E+1و  M+1در این واکنش از یک پرایمر  و می باشد 9پیش انتخابی

 واکنش تکثیر در رقیق شده و 1:2 به نسبت پیش انتخابی تکثیر از حاصل محصولات تکثیر، دوم مرحله در .می باشند  M+Cو 

PCR انتخابی نوکلئوتید سه با  2انتخابی (E-ACC/M-CCG،E-ACA/M-CCC،E-AAC/M-CAA،E-ACC/M-CCC، (E-

ACA/M-CAA  شرایط مواد طبق یک گردید.  استفادهPCR صورته معمولی است اما برنامه حرارتی ب  touchdown نجاما 

  مدل سکانسر الکتروفورز )دستگاه درصد 8 آمید اکریل پلی ژل روی بر انتخابی تکثیر از حاصل محصولات گرفت.

SequiGen- 38×30، (BIO-RAD الگوی از شد. انجام نقره نیترات روش به رنگ آمیزی پس از الکتروفورز الکتروفورز و 

 وجود و وجود باند عدم برای ترتیب یک به و صفر صورت به باندها دهی امتیازو  گردید برداری عکس آمده دسته ب نواری

 گرفت. صورت باند

 آنالیز داده ها

 اساس بر PCAژنتیکی و مولفه های  تنوع ، Nei (1978)بر اساس ژنتیکی شباهت و فاصله درصد باند پلی مورفیسم، میزان

 تحلیل و تجزیه .شدانجام  PopGene و  GenAlex version 6.5در نرم افزارو  01/0 خطای سطح در  AMOVA تتس

منطقه  9بین  version 1.1  TFPGAدر نرم افزار  UPGMAروش   اساس بر است، قرابت افراد دهنده نشان که ای خوشه

 . شدمحاسبه 

 نتایج    

 مورد مطالعه سه منطقه درو تنوع ژنتیکی  AFLPپلی مورفیسم 

 باند 202، در مجموع که داد نشانپرایمر ترکیب  جفت 2 از استفاده باAFLP  باندی الگوهای شمارش و مشاهده از حاصل نتایج

 کل درصد 11/ 09  )حدود باند  93 تعداد، این از که ه استگردید حاصل bp800الی  bp100 محدوده قابل امتیاز دهی در

 بیشترین یر بود.متغ 91 تا 92 از استفاده مورد آغازگرهای از هر جفت توسط شده تولید باندهای تعداد بود. مورف پلی باندها(

 (E-ACC/M-CCG)پرایمر ترکیب  به مربوط باند کمترین باند و 91با  (E=ACA,M=CAA)پرایمر  ترکیب به مربوط باند تعداد

                                                             
4
 per selective 

5
 selective 

و همکاران شریفی  ... Parastromateus niger بررسی تنوع ژنتیکی ماهی حلواسیاه  
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 ترتیببه  E=ACA,M=CCCو  E=ACA,M=CAAپرایمرهای  ترکیب ها،پرایمر رکیبپنج ت این بین بود. در باند 92 با

درصد باند پلی نتایج دادند.  نشان مطالعه مورد جمعیتهای در درصد پلی مورفیسم را %(19.21) کمترین %( و22بیشترین )

 و شاخص شانون بهNei  ، تنوع ژنتیکی بر اساس ضریب(Ne) و آلل های موثر( Naمشاهده شده )، تعداد آلل های مورفیسم

      است. رده شده آو 2طور خلاصه در جدول 

 توالی آداپتورها و ترکیب آغازگرها .1جدول 

EcoRI-F: 5´-CTCGTAGACTGCGTACC-3´ 

EcoRI-R:5´AATTGGTACGCAGTCTAC-3´ 
EcoRI adapter 

MseI-F:5´-GACGATGAGTCCTGAG-3´ 

MseI-R:5´-TACTCAGGACTCAT-3 
MseI adapter 

E01= 5´- GACTGCGTACCAATTCA -3´ EcoRI+1 primer 

M02= 5´- GATGAGTCCTGAGTAAC - 3´ MseI+1 primer 

E-ACC/M-CCG،E-ACA/M-CCC،E-AAC/M-CAA،E-ACC/M-CCC ،E-ACA/M-CAA 
EcoRI+3 primers, MseI+3 primer 

 

بود.  39/1±91/0تا  21/1±93/0از ( Ne) آلل های موثرتعداد و  39/1±22/0تا  11/1±93/0 از( Na) للیفراوانی آ مقداردامنه 

، در نمونه های درصد 01/11 اهیان بندرعباسمنمونه های  در مورفیسم پلی میزان شده، تولید باند به میزان توجه با مجموع در

درصد بود. بیشترین میزان هتروزیگوسیتی یا تنوع ژنتیکی  23/39 اهیان بوشهرو در نمونه های م درصد 93/18ماهیان آبادان 

کمترین میزان برای  و( 239/0±11/0) و (900/0) بوشهر نمونه هایو شاخص شانون به ترتیب برای Nei  براساس ضریب

  .محاسبه شد (939/0±22/0)و  (922/0) بندرعباس نمونه های

 در مناطق مختلف نمونه برداری در خلیج فارس پارامترهای تنوع ژنتیکی ماهی حلوا سیاه. 2جدول 

P تعداد نمونه منطقه
 

Na
 

Ne
 

H
 

I
 

 939/0±22/0 922/0±11/0 21/1±93/0 11/1±93/0 01/11 10 بندرعباس

 239/0±11/0 900/0±19/0 39/1±91/0 39/1±22/0 23/39 11 بوشهر

 212/0±29/0 929/0±13/0 89/1±92/0 18/1±99/0 93/18 11 آبادان

 811/0±10/0 990/0±03/0 33/1±29/0 2±00/0 93/13± 39/9 - میانگین كل

P: درصد باند های پلی مورفیسم ،Na: ،تعداد آلل های مشاهده شده Ne: ،تعداد آلل های موثر H: تنوع ژنتیکی بر اساس ضریب Nei ،I: 
 بر اساس شاخص شانون تنوع ژنتیکی
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 

 

 جمعیتساختار 

( و 202/0) و بندرعباس آبادان نمونه های میان را ژنتیکی فاصله ، بیشترینNei’s (1978) اساس بر ژنتیکی فاصله ماتریکس

 Nei’sضریب  اساس برنیز شباهت ژنتیکی محاسبه ( نشان داد. 039/0آبادان ) بوشهر و نمونه هایبین را کمترین میزان 

بین شباهت را و بیشترین ( 119/0) یان بندرعباس و آبادانمورد مطالعه را بین ماه نمونه هایکمترین شباهت بین  ،(1978)

 .(9( نشان داد )جدول 310/0) بوشهر و آبادان ماهیان

  Nei (1978)بر اساس ضریب فاصله ژنتیکی )پایین( . شباهت ژنتیکی )بالا( و 9جدول                             

 آبادان بوشهر بندرعباس منطقه

 119/0 122/0 ***** بندرعباس

 310/0 ***** 123/0 بوشهر

 ***** 039/0 202/0 آبادان

 گروه یک در که شدند تقسیم کلاستر دو هان سه منطقه نمونه برداری بماهی،  Neiضریباز  حاصل فیلوژنی درخت اساس بر 

  (.2 )شکلند گرفت عباس قرار بندر نمونه های دیگر گروه درو  بوشهر و آبادان نمونه های

یکدیگر  ماهیان بندرعباس و آبادان در گروه مجزا از ،بررسی روابط بین نمونه هاجهت  PCA تجزیه و تحلیل مولفهبر اساس 

 آنالیزالف(.  9 )شکل دنجمعیت های جدا از یکدیگر را مشخص می کنبنابراین و همپوشانی بالایی ندارند و گیرند قرار می 

ماهیان جمعیتی  دروناختلاف  % و19ن اجمعیتی به میزاختلاف بین بیانگر  ،درصد 33 ر سطحد(AMOVA)  واریانس ملکولی

بین ( Fstو تمایز ژنتیکی ) (Nm)جریان ژنی میزان ب(.  9 )شکل می باشد%  18 به میزان اختلافبوشهر و آبادان ، بندرعباس

 ارائه شده است. 9در جدول جمعیت ها 

 

 

 

 
 

 

 
بر اساس   Nei, 1972 ژنتیکی فاصله معیار فارس بر مبنای خلیج در حلواسیاه ماهی نمونه های ژنتیکی فاصله ای خوشهمایش . ن2 شکل

 بندرعباس( .9 و بوشهر .2آبادان  .1 ) UPGMA  روش
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

 

 گیری نتیجه و بحث

 مدیریت اعمال در اساسی نیازهای یکی ازو امکان تفکیک جمعیتها  جمعیت ساختارتعیین  ، ای گونه درون تحولات شناسایی

. باشد می بومی های گونه ژنتیکی ذخایر شناسایی ،ذخایر و منابع صحیح مدیریت در قدم اولین .باشد برداری می بهره صحیح

 برای حفظ و مدیریت  ماهیان جمعیت در ژنتیکی تنوع گیری اندازهو  نژادها یا و جمعیتها ها، گونهو تفکیک  تشخیص

 ارزیابی مورد همواره ژنتیکی است تنوع لازم بنابراینو  ضروری استنیز بهره برداری و صید بی رویه  معرض در های گونه

 . گیرد قرار پایش مستمر و دقیق

 

  

نمونه های ماهی حلوا سیاه در PCA   آنالیز)الف(. نتایج  9شکل 

 (Pop3) و آبادان (Pop2) بوشهر، (Pop1) مناطق بندرعباس

بین و درون  (AMOVA) )ب(. آنالیز واریانس ملکولی 9شکل 

  جمعیتی نمونه های ماهی حلوا سیاه

 

 ( )بالا( بین جمعیت ها در ماهی حلوا سیاه در خلیج فارسFst)پایین( و تمایز ژنتیکی ) (Nm)میزان جریان ژنی . 9جدول 

 آبادان بوشهر بندرعباس منطقه

 11/0 19/0 ***** بندرعباس

 03/0 ***** 29/1 بوشهر

 ***** 29/2 03/1 آبادان

 

بوشهر ماهی حلوا سیاه منطقه بیشترین تنوع در جمعیت  ،در این مطالعه با توجه به باندهای پلی مورفیسم در بین جمعیت ها

 دلایل گونه یک مختلف های جمعیت مورفیسم پلی در تفاوتمحاسبه شد.  (01/11در بندرعباس ) تنوعو کمترین ( 23/39)

استقرار صنایع مختلف و اسکله های متعدد، تردد شناورها، تخلیه و بارگیری  توسط شده ایجاد های آلودگی جمله از مختلفی

تئوری ژنتیک جمعیت دارد. فاضلاب به دریا  خصوصاً مواد معدنی و فلزی در حاشیه ساحل و نیز ورود آب های سطحی و
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 

 

. (Wang et al., 2010) داشتن تنوع ژنتیکی در سطح بالاتر را دارندجمعیتهای بزرگتر تمایل به نگهکه پیش بینی می کند 

در ناحیه بوشهر و آبادان وجود داشته سیاه در خلیج فارس  بنابراین می توان احتمال داد که جمعیت های بزرگتری از حلوا

 .باشند

 بودن مناسب نشانه شد که محاسبه 900/0±19/0به میزان  بوشهر ایستگاه در این پژوهش در هتروزیگوسیتی مقدار بیشترین     

از لحاظ جغرافیایی، بوشهر مابین دو منطقه  .نمونه برداری است نواحی سایر جمعیتهای به نسبت این ناحیه در جمعیت ساختار

بندرعباس و آبادان قرار گرفته است و با دو جمعیت در ارتباط است. بنابراین در جمعیت بوشهر داشتن فرصت تولید مثلی 

نطقه بنابراین علت تنوع ژنتیکی بالاتر در مبیشتر با دو جمعیت دیگر از دلایل احتمالی وجود تنوع ژنتیکی بیشتر می باشد. 

 منابع از اصولی تر برداری بهره جمعیت بندرعباس و آبادان،نسبت به طبیعی  تکثیر برای بیشتر فرصت بهرا می توان بوشهر 

 در (1911همکاران ) بچاری و یعیش .نسبت داد ...ژنی و جریان میزان بودن بالا طبیعی، های زیستگاه تخریب عدم شیلاتی،

ه ب ایستگاه هندیجان از را هتروزیگوسیتی مقدار بیشترین ،(Periophthalmus waltoni) خورك گل ماهی ژنتیکی تنوع بررسی

  و  Camargo .است شده مورفیسم افزایش پلی و سازگاری افزایش باعث محیطی متنوع شرایط که داد احتمال و آورد دست

Martinez (2008 )ماهی که دادند نشان Prochilodus lineatus رودخانه در  Urbanکاهش دارای برزیل جنوب در 

وجود دارد  نیز بندرعباس منطقه تحقیق حاضر در در فوق وضعیت مشابه .باشد می محیط آن آلودگی از ناشی هتروزیگوسیتی

شده در دریا  ایجادزیست محیطی  های آلودگیدر این منطقه،  مورفیسم پلی کاهشیکی دیگر از دلایل  که به نظر می رسد

 همکاران وHassanien درصد فاضلاب استان هرمزگان به دریا تخلیه می شود.  80با توجه به آمار محیط زیست، حدود باشد. 

 پلی باندهای درصد بیشترینر، مص در نیل رودخانه در Oreochromis niloticus تیلاپیا ژنتیکی تنوعدر بررسی  (2009)

. باشد می بررسی مورد مناطق بقیه با منطقه این زیاد جغرافیایی تفاوت از ناشی کهگزارش نمودند  Qena منطقه دررا  مورفیسم

 نظر هب همکاران و Hassanien نتایج برخلاف ولی ندبو مورفیسم پلی بالای درصد دارای بوشهر پژوهش حاضر، نمونه های در

مند و های رودخانه از  آب شیرین ورود منطقه این . درباشد زیاد جغرافیایی فاصله تابع مورفیسم پلی بالای درصد این رسد نمی

و تنوع  منطقه این غذایی غنای شوری و آمدن پایین از جمله فراوانی محیطی تغییرات ،دریا آب با آن اختلاط و حله و دالکی

همچنین بر اساس  .باشد نیز تغییرات این تابع پلی موفیسم بالای درصد این داد مالاحت توان می که بیشتر ایجاد کردهزیستی 

)اداره آمار کمتر است نسبت به سایر نواحی اطلاعات آماری بر گرفته از سازمان شیلات ایران میزان صید این گونه در بوشهر 

جمعیت بندرعباس و نسبت به برای تولید مثل  یفرصت بیشتر، جمعیت بزرگتراین ین ابنابر .(1930 سازمان شیلات ایران،
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میزان پلی مورفیسم و تنوع ژنتیکی  .بالاتر در این منطقه باشدپلی مورفیسم  اند یکی دیگر از دلایل وجوددارند که می توآبادان 

از این نشانگر از ماهیان دریایی دیگر با استفاده گزارش های منتشر شده در برخی مقایسه با در تحقیق حاضر در دست آمده ه ب

 Nibea albiflora (Han et al., 2006 ،)Pagrus major (Wang et al., 2001 ،)Paralichthys olivaceusجمله 

(Zhang et al., 2004 ،)Larimichthys polyactis et al., 2009) (Han ،Pampus argenteus (Zhao et al., 2011 ،)

Mugil cephalus (Liu et al., 2009)  و ماهی سنگسر معمولی خلیج فارسPomadasys kaakan ( و  آبادیسالاری علی

در خلیج فارس )فقیه  Mugil cephalusدر سه منطقه مشابه این بررسی و همچنین ماهی کفال خاکستری ( 1930همکاران، 

از ماهیان دریایی  بسیاری درمیزان تنوع ژنتیکی بیشتر  ( بیشتر بود. جمعیت های بزرگتر دلیلی برای1930احمدانی و همکاران، 

که  اکثر ماهیان دریایی میزان اختلاف ژنتیکی کمتری میان مناطق جغرافیایی نشان می دهندن، با وجود ای .(Avise, 2000) است

رودخانه و یا دریا  مناطق مختلفیا مهاجرت ماهیان بالغ یا نوجوان بین و ممکن است به دلیل پلاژیک بودن تخم ها و لاروها 

 . (Hewitt, 2000; Rhodes et al., 2003) همجوار حاشیه اقلیم قاره ای باشدو مناطق ها 

محاسبه شد. با توجه به گزارش ( 19/0)میانگین  03/0-11/0دامنه در  در بین جمعیت ها Fstمیزان در پژوهش حاضر،      

Wright  هرگاه مقدار 1331در سال ، Fst باشد نشان دهنده وجود تمایز ژنتیکی کم، مقدار بین  02/0به دست آمده کمتر از

نیز نشان دهنده  22/0تمایز بالا و مقدار بیش از  نشان دهنده 22/0تا 12/0تمایز متوسط، مقدار بین  نشان دهنده 12/0تا  02/0

بنابراین در تحقیق فعلی تمایز ژنتیکی متوسطی بین جمعیت های مناطق می باشد. بین جمعیت ها تمایز ژنتیکی خیلی بالا در 

 Ictalurus)در گربه ماهی کانالی  2009و همکاران در سال   Michettاساس، بر همینمورد بررسی وجود دارد. 

punctatus) میزان ،Fst  را تمایز ژنتیکی متوسطی بین  138/0را تمایز ژنتیکی زیاد بین جمعیت ها و میزان  9928/0برابر با

د اختلاف ژنتیکی متوسطی برابر با در ماهی حلوا سفی 2011و همکاران در سال  Zhaoجمعیتها استنباط می کنند. همچنین 

 جمعیت بین( 11/0) تمایز ژنتیکی بالا نشان دهندهحاضر آنالیز نتایج ودند. بین جمعیت های مورد بررسی تعیین نم 11/0

 مهاجرت کماست. این مساله می تواند ناشی از  فارس خلیج غرب در جمعیت آبادان و فارس خلیج شرق در بندرعباس

 schoolingدارد و دارای رفتار که با بیولوژی این گونه که سرعت شنای کندی  باشد ذکر شدهجمعیتهای این گونه بین مناطق 

(. Carpenter et al., 1997تمایل به درون آمیزی در هر جمعیت بیشتر است ) schoolingدر رفتار  ست.مطابق ا است نیز

ج یک والد با یکدیگر طلاقی داشته و یدارند نتا schoolingرفتار جمعیت هایی که به صورت گروهی زندگی می کنند و 

توجه به میزان  حاضر باهموژنی جمعیتی به صورت دراز مدت باعث تمایز بسیار با جمعیت های دیگر می شود. در تحقیق 
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احتمال می رود ( 32/1)میانگین تمایز ژنتیکی متوسط جمعیت های ماهی حلوا سیاه و همچنین وجود جریان ژنی پایین 

میزان جریان ژنی در جمعیت های جدا از این گونه در خلیج فارس در مناطق بندرعباس، بوشهر و آبادان وجود داشته باشد. 

نیست اما همین مقدار هم نشان دهنده این است که مقدار متوسط مهاجرت موثر بین  تحقیق فعلی هر چند در حد زیادی

است یکی از علل عمده وجود جریان ژنی بیشتر از یک در این گونه داشتن تخم و لارو ممکن  .جمعیت ها وجود دارد

 .(Smith-Vaniz, 1984)پلاژیک باشد 

هایی که به گونه های مشابه  در مورد مقدار شباهت ژنتیکی برای سطوح فیلوژنی مختلف در شاخه مهره داران، جمعیت     

نشان می دهند  92/0-12/0بین  ،گونه های متعلق به جنس های مشابهو  10/0-30/0 شباهت ژنتیکی بین تعلق دارند،

(Thorpe, 1982) ( 123/0)میانگین  119/0-310/0در دامنه  این بررسیجمعیتها در  بینه دست آمده در ب. شباهت ژنتیکی

 بر ژنتیکی فاصله ماتریکس مقدار حداکثر حاضر بررسی همچنین در. در محدوده گونه های مشابه قرار داردمحاسبه شد که 

 مطابقت آنها میان زیاد جغرافیایی فاصله با که شد مشاهده بادانآ های نمونه با عباس بندر های نمونه بین ،Nei ضریب اساس

 با که داد نشانAFLP  از استفاده باCyclina sinensis  صدف ژنتیکی تنوع در بررسی (2003) همکاران و Zhao نتایج دارد.

 جغرافیایی افزایش فاصله با ژنی کاهش جریاناحتمالاً  علت آن که یابد افزایش می نیز فاصله ژنتیکی جغرافیایی، فاصله افزایش

 افزایش فاصله با و دارند بیشتری شباهت نیز ژنتیکی نظر از هستند، جغرافیایی نزدیکتر نظر از که نمونه هایی نتیجه در .می باشد

در ماهیان  تمایز ژنتیکی درون جمعیتی، الگوی کلی ساختار ژنتیک جمعیت، درمی یابد.  افزایش نیز ژنتیکی فاصله جغرافیایی،

که باعث جلوگیری باشد تر از تمایز ژنتیکی بین جمعیت هاست که خود می تواند ناشی از موانع اقیانوسی یا زمینی دریایی بیش

با تشدید توسعه شهر نشینی و نواحی صنعتی، بعضی از زیستگاه های تخمریزی، مکان های نوزادگاهی . می شونداز پراکندگی 

است جمعیت های متفاوتی را در بعضی از زیستگاه های جدا شده درون یک و تغذیه ای از بین رفته اند که بنابراین ممکن 

. خلیج فارس به دلیل نیمه بسته بودن و ورود مقادیر (Qian et al., 2011)ناحیه با فاصله جغرافیایی کوتاه به وجود آورد 

تاثیری را القا کند و تفاوت درون زیادی آلاینده های صنعتی و شهری به درون این اکوسیستم به نظر می رسد می تواند چنین 

 و تجزیه و آمده دست به نتایج به توجه باجمعیتی بیشتری نسبت به تفاوت بین جمعیتی در گونه های آبزیان به وجود آورد. 

 تنوع اما می شود، مشاهده ها از جمعیت یک هر درون در مناسبی ژنتیکی تنوع چه اگر تحقیق، این شده در انجام تحلیل های

که جریان ژنی محدود بین جمعیت ها نیز  ندارد وجود شده برداری نمونه مناطق در موجود های بین جمعیت چندانی ژنتیکی

 مورد های نمونه تعداد و تعداد پرایمرها سبب به است ممکن مطالعه این از آمده دست به نتایج .این مساله را تایید می نماید
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

 

 بیشتر ژنتیکی های تفاوت عدم وجود یا وجود یدتای برای بیشتری آنالیزهای و ژنتیکی های باشد. بنابراین، داده محدود بررسی

 است. نیاز اند، نشان نداده را تفاوتی که ذخایری بین

به خوبی قادر به تفکیک جمعیت ها و تعیین ساختار ژنتیکی ماهی حلوا سیاه در تحقیق  AFLPدر جمع بندی، نشانگر     

، وجود جریان ژنی 11/0تا  03/0بین جمعیتی  Fstآنالیز داده های حاصل از تحقیق که بیانگر میزان  به توجهحاضر بود. با 

 جدا از ماهی حلوا سیاه جمعیت 9 احتمالاً  که نمود بندی جمع توان می % بود19و اختلاف بین جمعیتی  29/2تا  03/1محدود 

اولین اثبات ملکولی از وجود از آنجا که نتایج این بررسی  دارد. وجوددر مناطق بندرعباس، بوشهر و آبادان  فارس در خلیج

این گونه ذخیره ژنتیکی برای حفاظت از  بنابراین می توان نتایج حاضر را زیر جمعیتهای ماهی حلوا سیاه در خلیج فارس است

بنابراین بایستی با نظارت بر برنامه های مدیریتی در  مفید دانست.کنترل میزان صید در خلیج فارس و مدیریت و با ارزش 

ذخایر خصوص میزان صید و افزایش تحقیقات ژنتیکی و بیولوژیکی ماهی حلوا سیاه در خلیج فارس، به حفاظت بیشتر از 

 این گونه ارزشمند پرداخت.ژنی 

 تشکر و قدردانی

ریاست محترم فعلی و فارس جناب دکتر مدرسی زاده و  خلیجدانشگاه  های پژوهش و مرکز مطالعات وقتمحترم  ریاست از

 .گردد می به ویژه آقای مهندس کامیاب و خانم مهندس آویژگان  قدردانی کارشناسان آن مرکز

 منابع

خانوادة گیش های  برخی از جنس . بررسی ویژگیهای مورفولوژیک و مریستیک1912ابدالی، س.، وثوقی، غ.ح.، رضوانی، س. 

 .10-1صفحه ، 9پانزدهم، شماره فارس. مجله علمی شیلات ایران. سال  ماهیان در خلیج

 www.shilat.org. 1930سازمان شیلات ایران، اداره آمار 

ساختار جمعیتی ماهی سنگسر  .1930راستگو، ع. ر.، محمدی، م.، ارچنگی، ب.، قاسمی، س. ا. سالاری علی آبادی، م. ع.، 

در خلیج فارس. علوم و فنون  AFLPبا استفاده از نشانگرهای مولکولی  (Pomadasys kaakan Cuvier, 1830)معمولی 

 .93-23، صفحه 1شیلات، سال اول، شماره 

 مطالعه کروموزومی ماهی مید و بررسی تنوع ژنتیکی آن در خور زیارت. 1930 س.ا.، قاسمی، .ج.حسینی، س .،ا ،فقیه احمدانی

پایان نامه کارشناسی ارشد دانشگاه آزاد  . AFLPرودخانه زهره )استان خوزستان( با استفاده از نشانگر و  )استان بوشهر(

 .صفحه 19 .اسلامی واحد اهواز
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و همکاران شریفی  ... Parastromateus niger بررسی تنوع ژنتیکی ماهی حلواسیاه  
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