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 Atrobucca nibe )Jordan and ژنتیک جمعیت ماهی شبه شوریده دهان سیاه
Thompson, 1911 ( در سواحل شمال غربی دریاي عمان با استفاده از روش

PCR-sequencing  
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  چکیده

در این مطالعه . استاین گونه منتشر شده نتیکی اندکی ازژباشد که اطلاعات ماهی شبه شوریده دهان سیاه از ماهیان با ارزش اقتصادي می
 D-Loopیـابی ژن  استفاده از روش تـوالی اي عمان با در دری )Atrobucca nibe( هبه منظور بررسی تنوع ژنتیکی ماهی شبه شوریده دهان سیا

درصـد   96جدا و در اتـانول   و چابهار از جمهوري اسلامی ایراناز بافت نرم باله از نواحی فجیره از کشور امارات متحده عربی  نمونه 34تعداد 
اسـپکتروفتومتري و الکتروفـورز   هـاي  آمونیوم استخراج گردید و کمیت و کیفیت آن به روش با استفاده از روش استات DNA. نگهداري شد

ها توسط توالی. جفت باز بود 270شامل  D-Loopتوالی ناحیه . یابی شدندو توالی PCRهاي مطلوب ، DNAنمونه . مورد بررسی قرار گرفت
بدست  83/0و در چابهار،  93/0تنوع هاپلوتیپی در فجیره،  .آنالیز شدندGenepop و Bio edit ،DnaSP 5.10.0.1 ،Arlequenهاي نرم افزار

مقدار هتروزیگوسیتی دیده شـده   در مطالعه حاضر .دیده شد 08/0و در چابهار به مقدار  1/0تنوع نوکلئوتیدي درفجیره به مقدار همچنین  .آمد
شد کـه   بین مناطق مورد مطالعه میانه تخمین زدهFST میزان  در این پژوهش. مشاهده شد 50/0هاي فجیره و در نمونه 45/0هاي چابهار در نمونه
طبق نتایج حاصل از این بررسی با وجود جریان ژنی مطلوب، دو جمعیت متفاوت از شـبه  . باشدهاي موجود میید تمایز بین جمعیتواین امر م

  .توان در نواحی چابهار و فجیره مشاهده نمودرا می شوریده دهان سیاه
  

   یابی، دریاي عمان، توالیشبه شوریده دهان سیاه، ژنتیک جمعیت :کلمات کلیدي
  

                                                             
  .(marjanmosafer@gmail.com(دار مکاتبات عهده* 
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  مقدمه
رشد روز افزون جمعیت جهان، افزایش نیاز بشر بـه  

افـزایش صـید    سـبب  بزیـان تامین غذا و مصـرف منـابع آ  
ــا آ. رویــه خواهــد شــد بــی  ن عــواملی همچــونهمســو ب

و  یمحیطــ ايهــیانــواع آلــودگ هــا واهتخریــب زیســتگ
پـذیري  ذخایر منجـر بـه آسـیب    يقابلیت محدود بازساز

هش ذخـایر بسـیاري از   جوامع آبزیان و به دنبـال آن کـا  
 اقتصـــادي همچـــون مـــاهی شـــوریده  ماهیـــان مهـــم و

)Otolithes ruber(  ــیر  Scomberomorus(و شــ
commerson( ) ،و در نتیجه ) 1383دریانبرد و همکاران

 آن دســته از ماهیـانی کــه در افـزایش توجـه صــیادان بـه    
یکـی از  . ند خواهد شداگذشته چندان مورد توجه نبوده

با آغـاز  . این گروه ماهیان، شبه شوریده دهان سیاه است
ان دریـاي عمـان در   از ذخـایر فـانوس ماهی ـ   يبـردار بهره

مـاهی شـبه شـوریده دهـان سـیاه، بـه       ، ذخایر 1377سال 
بـه تـدریج از   عنوان صید ضمنی این گونه معرفی شده و 

سـالارپوري،  ( ي برخـوردار گردیـد  اویژه ياهمیت تجار
1392(.  

در  يابررسی ساختار ژنتیکی ماهیـان اهمیـت ویـژه   
هـاي در خطـر   بازسازي گونه ومدیریت برداشت ذخایر 

هــاي ســاختار ژنتیکـــی   در دســترس نبــودن داده  . دارد
 هـاي دپیام مدت، دراز در تواندهاي ماهیان میجمعیت

 برداريمورد بهره هايجمعیت روي نامطلوبی به ویژه بر

 و شناسـان  زیسـت  منظور همین به. باشد به دنبال داشته
شناسان ، نیازمند بررسی دقیـق تنـوع ژنتیکـی آبزیـان     بوم

  ).Allendorf and Utter, 1979( باشنددر هر کشور می
مهمتـرین عامـل جهـت جلـوگیري از      تنوع ژنتیکی

 حفاظــت از تنــوع زیســتی اســت  انقــراض موجــودات و
در این راستا مدیریت شـیلاتی بایـد از    ).1387 روشنی،(

طریق برداشت پایـدار از ذخـایر  کمـک شایسـته اي بـه      

ها نماید، و لذا یکی حفظ ذخایر و تنوع ژنتیکی جمعیت
از اصول  مهم مدیریت شیلاتی شناسایی ذخـایر آبزیـان   

هـاي  گونـه اکثـر  ). WaldMan et al., 1999(باشـد  مـی 
محمـدیان و  (باشند آبزیان داراي بیش از یک ذخیره می

بررسـی سـاختار جمعیتـی در آبزیـان     ). 1389همکاران، 
یکـی از ایـن   . گیـرد هاي مختلفی انجام مـی توسط روش

گیري صـفات مورفومتریـک و مریسـتیک    ها بکـار روش
هـاي روي خـط جـانبی و طـول بــدن     سماننـد تعـداد فل ـ  

به حساسیت صفات مورفومتریک و توجه باشد؛ اما با می
ــی   ــرات محیطـ ــه تغییـ ــتیک بـ  Adams and(مریسـ

Hutchings, 2003; Ghasemi et al., 2007( ــا ، ب
هاي مولکولی کـه متـاثر   پیشرفت علم، استفاده از نشانگر

باشند جهت شناسائی سـاختار  هاي محیطی نمیاز فاکتور
ژنتیکی ذخایر بـیش از پـیش مـورد توجـه پژوهشـگران      

در حال حاضر جهت مطالعه تنـوع ژنتیکـی    .گرفتقرار 
  .باشندترین ابزار میبا اعتماد DNAهاي ها، نشانگرگونه

DNA    میتوکندریایی در حقیقت نشـانگري ژنتیکـی
 اي در مطالعـات ژنتیکـی دارد  است که کاربرد گسـترده 

)Hynes et al.,1996(.  مطالعات صورت گرفته بر روي
DNA  روشی حسـاس و سـنجیده   میتوکندریایی در واقع

باشد که از آن جهت نمایان ساختن شباهت ژنتیکی، می
ــین هــاي فیلوژنیــک و تفــاوتبنــديرده هــاي ژنتیکــی ب

 ,Avise( توان اسـتفاده نمـود  هاي یک گونه میجمعیت

ــه ). Moritz,et al., 1987؛2004 ــروزه طبق ــدي و ام بن
هـا بـا اسـتفاده از تفـاوت     بررسی میزان تنوع در جمعیـت 

نقوي و همکاران ، (صورت می پذیرد  DNAهاي الیتو
1386.(  

ــارس و     ــیج ف ــمگیر خل ــتی چش ــوع زیس ــان تن در می
ــناخت  ــان، ش ــاي عم ــاهی دری ــی م ــا م ــی از  ه ــد یک توان

تنــوع زیســتی  هــاي نخســت جهــت حفاظــت از اولویــت
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هاي مولکـولی نشـان   گشتی در پایگاه داده. مذکور باشد
 گونـه ثبـت نشـده   ن اطلاعـاتی از ایـن   دهد که تا کنومی

ــه      ــه توجی ــن گون ــت ای ــک جمعی ــی ژنتی ــت و بررس اس
که ماهی شبه شـوریده  اقتصادي و ملی دارد و از آنجایی

 Talwar(باشـد  هاي داراي ارزش اقتصادي مـی از گونه

and Kacker, 1984(    بررسـی ژنتیـک جمعیـت آن در ،
ــوزه ــیش  ح ــه پ ــورد مطالع ــاي م ــام  ه ــت انج ــازي جه نی

اکولــوژي و مولکــولی در  شناســی،هــاي زیســت فعالیــت
از ایـن رو مطالعـه حاضـر بـا     . خصوص این مـاهی اسـت  

هـاي  هدف بررسی میزان تنوع ژنتیکی در میان جمعیـت 
ماهی شبه شـوریده در محـدوده منـاطق مـورد مطالعـه و      
ارائه اطلاعات راهبردي جهت مدیریت مسئولانه ذخـایر  
گونه مورد مطالعه در راسـتاي نیـل بـه اهـداف برداشـت      

  .دار از ذخایر آبزیان صورت پذیرفتپای
  

  هامواد و روش
  بردارينمونه

ــه   ــس از مطالع ــی پ ــن بررس ــین  در ای ــه و تعی ي اولی
 متحـده هـاي فجیـره در امـارات   صیدگاهشامل ها ایستگاه

 ،)1جدول( عربی و چابهار در استان سیستان و بلوچستان
از هر ایستگاه با استفاده از تور ترال و توسـط   ،)1شکل (

عـدد مـاهی شـبه شـوریده      34کشتی تحقیقاتی فردوس، 
ي دمی هرکدام گرم از باله 3-5دهان سیاه صید و سپس 

درصــد فــیکس گردیــده و بــه     96جــدا و در اتــانول  
آزمایشگاه پژوهشکده اکولوژي خزر واقع در شهرستان 

  .ساري منتقل گردید
  

 PCRو  DNAاستخراج 
آمونیوم صورت به روش استات DNAاستخراج 

وسیله ها بهتمامی نمونه DNA پذیرفت، بدین منظور

هاي ها و هیدراتها، جدا نمودن پروتئینشکستن سلول
هاي نوکلئیک و در نهایت رسوب دادن کربن از اسید

DNA به منظور ارزیابی . ها استخراج گردیداز بافت
هاي استخراج شده از روش DNAکمیت و کیفیت 

استفاده % 1ژل آگارز  اسپکتروفتومتري و الکتروفورز
 280و  260هاي در طول موج DNAمیزان جذب . شد

. وسیله دستگاه اسپکتروفتومتر محاسبه گردیدنانومتر به
گیري در جهت بکار 2تا  8/1با نسبت  DNAهاي نمونه

  .انتخاب شدند PCRآزمایشات 
 برداري شدههاي نمونهموقعیت جغرافیایی ایستگاه: 1جدول

 ایستگاه
 برداري نمونه

طول 
 جغرافیایی

عرض 
 جغرافیایی

تعداد 
 نمونه

 E´20 °56 N´7 °25 20 فجیره

  E´37 °60 N´17 °25 14  چابهار
 

 
  برداريموقعیت مناطق نمونه .1 شکل

  
مربـوط بـه یـک     DNAکه داشتن تـوالی  از آنجایی

دهـد تـا   منطقه خاص از ژنوم یک گونه این اجازه را می
هـاي بسـیار   مربـوط بـه گونـه   همین منطقه خاص از ژنوم 

هـاي مشـابه آن را بـا همـان آغـازگر      نزدیک یا جمعیت
هـــاي موجـــود در تکثیـــر کـــرد، بـــا آزمـــودن نشـــانگر

آزاد  آزمایشـگاه، بهتـرین نشـانگر کـه مربـوط بـه مـاهی       
 ,Salmo trutta caspius( )Atabeyoglu( دریاي خـزر 
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بود انتخاب شده و به دنبال آن مراحل مربوط بـه  ) 2007
ــره  ان ــنش زنجی ــام واک ــذیرفت  ج ــورت پ ــراز ص  اي پلیم
  .)2جدول (

  
 یابیتوالی

و ارزیــابی محصــولات آن،   PCRپــس از انجــام  
مـاهی شـبه شـوریده     DNAهاي نمونه یابی،جهت توالی

کشـور    Bioneerتوسط شرکت تکاپوزیست به شرکت 
توسـط دسـتگاه   یـابی  تـوالی کره جنـوبی ارسـال شـده و    

Sequence Analyzer DNA انجام گردید.  
  

 هاتجزیه و تحلیل داده

ــوالی ــتفاده از برنامــه      ت ــا اس ــده ب ــت آم ــاي بدس ه
Clustal-W )Chen et al., 2006 (ــرم ــزار در نـ  افـ

BIOEDIT 7.0.3.1 )Hall, 1999 (پـس  . همتراز شدند
ــی  ــرازي، ویژگ ــوالی از همت ــاي ت ــدي  ه ــاي نوکلئوتی ه

مورفیسم، تعداد و تنـوع  هاي پلیها و جایگاههاپلوتایپ(
هاپلوتـــــایپی و نوکلئوتیـــــدي، اخـــــتلاف ژنتیکـــــی، 

هــاي انتظــار، الــلشــده و مــوردهتروزیگوســیتی مشــاهده
توسط ) واقعی و موثر، جریان ژنی و واگرایی بین مناطق

 ,DnaSP 5.10.0.1 )Librado and Rozasافـزار نـرم 

2009( ،Arlequen و Genepopآنالیز شدند.  

  توالی اغازگر مورد استفاده :2جدول 
  جایگاه  توالی آغازگر

F: 5'− TGGCATTTGGTTCCTACTTCAGG −3' 
R: 5'− TGCGGAGACTTGCATGTGTAAGT −3'  

D-Loop F1 
12S1-H 

 
  

  نتایج
اسـتخراج   DNAبررسی کمیـت و کیفیـت   

  شده
اســتخراجی از نظــر شکســتگی و یــا  DNAکیفیــت 

هاي پروتئینـی و  ، وجود آلودگی DNAعدم شکستگی 
ــا  ــر روي ژل   RNAی ــی ب ــورز افق توســط روش الکتروف

ــگ  ــدیومآگــارز یــک درصــد و رن ــزي اتی ــد آمی برومای
ــد  ــی ش ــتگاه    . بررس ــط دس ــه توس ــدهایی ک ــت بان کیفی

 UVI- DocMw Ver. 99.04مستندسـاز ژل بـا برنامـه    
همچنــین  .اســتنمایــه شــده 2 شــکلمشــاهده شــدند در 
هاي استخراج شـده بـه وسـیله    DNAمیزان جذب نوري 

 280و  260هــايدســتگاه اســپکتروفتومتر در طــول مــوج
  .نانومتر محاسبه گردید

  
استخراج شده شبه شوریده در نواحی  DNAارزیابی  :2 شکل

  آمونیوممورد بررسی به روش استات
  

  پلیمرازاي محصول واکنش زنجیره بررسی
بــا اســتفاده از شــیب دمــایی، بهتــرین دمــاي اتصــال 

 .ي الگو تعیین شدبه رشته غازگرآ

بر روي ژل آگارز  PCR کیفیت و کمیت محصول 
درصد مورد ارزیابی قرار گرفت و مشاهده شد وزن  5/1

  .باشدجفت باز می 270قطعات در حدود 
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  بررسی تنوع ژنتیکی
یـابی از هـر   هـاي حاصـل از تـوالی   جهت تایید داده

در پایگـاه جهـانی ژن    BLASTهایی جهـت  منطقه داده
هاي انتخاب شد، که نتایج حاصله حاکی از صحت داده

نتـایج بررسـی تنـوع    . یابی در ایـن پـژوهش بودنـد   توالی
ژنتیکی جمعیت شبه شوریده در دریاي عمان با اسـتفاده  

جفـت   230، بـا طـول تقریبـی   D-Loopیابی ژن از توالی

، در دو ناحیـــه فجیـــره و ClUSTAL-W بـــاز، توســـط
ــب   ــه ترتی ــی 39و  47چابهــار ب ــورف و جایگــاه پل  16م

وتیـــدي، تعـــداد ئتنـــوع نوکل .هاپلوتیـــپ ثبـــت شـــد
از  تـر  بیشها و تنوع هاپلوتیپی در ناحیه فجیره  هاپلوتایپ

  ).3جدول(چابهار محاسبه شد

  
  ، تعداد جایگاه پلی مورف (h) تنوع هاپلوتایپ ،)n(، تعداد هاپلوتاتیپ)p(π)(تنوع نوکلئوتیدي  :3جدول 

  مورفتعداد جایگاه پلی π N h بردارينواحی نمونه
 47 93/0 11 12/0  فجیره

 39 83/0 5 08/0  چابهار

   88/0   10/0  میانگین

  
-HWE p( واینبـرگ  -در تعـادل هــاردي  pارزش 

value ( بدست  041/0و برابر  تر بیشدر چابهار به میزان
ي را بـه خـود   تر بیشهاي موثر در فجیره مقدار الل. آمد

شــده در  هــاي مشــاهدههمچنــین الــل. اختصــاص دادنــد
الـل  12و برابـر   تـر  کـم و در چابهـار بـه میـزان     15فجیره 

تنوع ژنی جمعیت مـورد مطالعـه در فجیـره    . محاسبه شد
. تخمـین زده شـد   83/0±07/0چابهار و در  06/0±93/0

همچنین هتروزیگوسیتی مشاهده شـده و قابـل انتظـار بـه     

عنوان شاخصـی از گونـاگونی ژنتیکـی بـراي هـر ناحیـه       
  ).4جدول ( محاسبه گردید

  
  ترکیب نوکلئوتیدي

هاي تیمین ، سیتوزین ، آدنین فراوانی هر یک از باز
ــاز) بـــه درصـــد(و گـــوانین  ــالیو مقـــدار بـ  هـــاي انتقـ

)Transitions (ــاطع ــت  )Transversion( و متقـــ جهـــ
  ).5جدول (نیز محاسبه گردید  Rتخمین شاخص 

  
  واینبرگ، - در تعادل  pهتروزیگوسیتی مشاهده شده، هتروزیگوسیتی قابل انتظار، ارزش : 4جدول 

 .تعداد الل موثر، تعداد الل مشاهده شده، گوناگونی ژنتیکی

 HO HE  HWE  بردارينمونهنواحی 
p-value 

  
  تعداد الل موثر

  تنوع ژنی  تعداد الل مشاهده شده

 93/0 15  55/2 031/0 72/0 50/0  فجیره

 83/0 12  48/2 041/0 67/0 45/0  چابهار
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  در نواحی مورد مطالعه Rهاي انتقالی ، متقاطع و شاخص ، باز) به درصد( ترکیب نوکلئوتیدي :5جدول 
  C T  A  G  ti  tv  R  بردارينمونهناحیه 
  08/1  24  26  31/25  01/24  20/33  48/17  فجیره

  857/0  21  18  25/25  77/23  74/33  24/17  چابهار
  97/0  50/22  22  28/25  89/23  47/33  36/17  میانگین

  
 Nei,1972 (74/2( میزان جریان ژنی بر اساس مـدل 

گیـري تمــایز  جهـت انــدازه  همچنـین . گیـري شــد انـدازه 
بـر ایـن اسـاس     .اسـتفاده گردیـد   FST ژنتیکی از فـاکتور 

  .محاسبه شد 08/0برابر  FST میزان 
  

  بحث
آشکارسازي پراکنش جغرافیـایی، تمـایز ریختـی و    

تـرین نیازهـا   اياي ژنتیکی، یکی از پایـه هاي پایهویژگی
امـا بایـد   . هاست بنیان و حفاظتی گونهدر مدیریت دانش

ــک روش توجــه داشــت کــه شــاخص  هــاي مورفولوژی
 باشـند  هاي احتمالی نمیمطمئنی جهت تفکیک جمعیت

)Sorgeloos, 1997 .(  ــه همــین دلیــل از هــاي نشــانگرب
آمیـزي جهـت ایجـاد ارتبـاط     صورت موفقیتژنتیکی به

هـا  هاي آبزیان و تعیـین سـاختار ذخـایر آن   میان جمعیت
 ).Van Herwerden et al., 2006( شـود اسـتفاده مـی  

-تعیین توالی ژنوم جانداران با پیشرفت و تجهیز دسـتگاه 

افزارهـاي تخصصـی مطالعـات    هاي تعیـین تـوالی و نـرم   
تـر و بـه دور از هرگونـه خطـا     ژنتیکـی، متـداول ، آسـان   

گیري از ژنتیک جمعیـت  بهره. (Hedrick, 1999) است
هـاي مطالعـه سـاختار ژنتیکـی جهـت      آبزیان یکی از راه

ــه  ــاگونی مطالعـ ــی گونـ ــاي درونو بررسـ ــههـ اي گونـ
موجــودات آبــزي اســت، زیــرا مطالعــه و بررســی تنــوع  
زیســتی و ســاختار ژنتیکــی جمعیــت آبزیــان و همچنــین 

هاي سیستماتیک این موجودات درك روشنی از ارتباط

 Rezvani Gilkolaei et( دهدساختار جوامع زیستی می

al., 2007(.   
ــوال  ــه در روش ت ــواردي ک ــوم  ییکــی از م ــابی ژن ی

شــود، درصـــد  میتوکنــدریایی بررســی و مقایســـه مــی   
در بررسی کنونی ترکیـب  . نوکلئوتیدهاي مختلف است

و % A :89/23% ،C :36/17% ،G:28/25نوکلئوتیـــــــدي 
T:60/33 %  بـا نسـبتGC    بدسـت آمـد  % 64/42برابـر . 

Ward ــاران ــانگین   ) 2005(و همک ــود می ــی خ در بررس
در  1را در ســیتوکروم اکســیداز زیــر واحــد  GCنســبت 

و در بــین % Teleost( 1/47( گونــه مــاهی اســتخوانی 143
بدســت آوردنــد،  %2/42گونــه از ماهیــان غضــروفی  61

ها در بین سفره ماهی GCهمچنین بیان نمودند که نسبت 
نتایج بررسـی حاضـر نشـان    . از کوسه ماهیان بود تر بیش

بدسـت آمـده از ماهیـان    دهنده اختلاف نسـبی بـا نتـایج    
 GCدلایـل تفـاوت در نسـبت    . باشدها میدیگر خانواده

 ).Ward, 2005( اســتدر ماهیــان هنــوز شــناخته نشــده
هاي یک تـوالی رخ  جانشینی نوکلئوتیدي که در بین باز

ــی ــوع  مـــ ــد از نـــ  Transversionو  Transitionدهـــ
دهد که یک باز پورین زمانی رخ می  Transition.است

)A  وG (  به باز پورین دیگر و یا یک باز پیریمیـدین)C 
ــود     ) Tو  ــدیل شــ ــر تبــ ــدین دیگــ ــاز پیریمیــ ــه بــ بــ
دهد که یک باز پـورین  زمانی رخ می  Transversionو

به بـاز پیریمیـدین و یـا بـالعکس تبـدیل شـود و ایـن دو        
هـاي تنـوع مولکـولی مطـرح     فاکتور بـه عنـوان شـاخص   

در این مطالعه تعداد  ).Tamura et al., 2004( باشند می
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 TransitionوTransversion  ي تر بیشدر فجیره، میزان
  .را به خود اختصاص دادند

ــزان    ــین می هاپلوتیــپ، شــاخص مناســبی جهــت تعی
تـراز تنـوع   . هـا اسـت  گوناگونی ژنتیکـی میـان جمعیـت   

تمـام افـراد جمعیـت داراي    (تواند از صـفر  هاپلوتیپی می
افـراد جمعیـت داراي    همه(تا یک ) هاي مشابههاپلوتیپ

 ,.Abiom et al( متغیـر باشـد  ) هـاي متفـاوت  هاپلوتیـپ 

هـا  ین تعـداد هاپلوتیـپ  تر بیشدر تحقیق حاضر ). 2005
هاپلوتیـپ را بـه خـود     5در فجیره ثبت گردید و چابهار 

تنوع هاپلوتیپی به ترتیب در فجیـره برابـر    .اختصاص داد
ــر  93/0 ــار برابـ ــد 83/0و در چابهـ ــت آمـ ــوع. بدسـ  تنـ

و در منطقـه چابهـار    1/0فجیره به مقدار  نوکلئوتیدي در
همچنـین میـانگین   . دیده شد 08/0و برابر  تر کمبه مقدار 

 1/0و  88/0تنــوع هــاپلوتیپی و نوکلئوتیــدي بــه ترتیــب  
هاي مورد اشـاره در  شاخص ).3جدول ( محاسبه گردید

در  .ي را بـه خـود اختصـاص دادنـد    تر بیشفجیره مقدار 
: تـوان ذکـر نمـود   طلب دلایل مختلفی را میتوجیه این م

هـاي مختلفـی از   تواند زیستگاه جمعیـت ناحیه فجیره می
هاي مذکور را گونه موردنظر باشد، و یا افزایش شاخص

تـر  توان نشـان دهنـده پویـایی ژنتیکـی بـالا و مناسـب      می
بودن ساختار جمعیتی ایـن ناحیـه نسـبت بـه چابهـار، بـه       

بـرداري  یـر طبیعـی، بهـره   جهت تکث تر بیشعلت فرصت 
بهینه از منابع شیلاتی آن منطقه و عدم تخریب زیسـتگاه  

همچنین این نکته حائز اهمیت اسـت کـه   . طبیعی دانست
ها در بررسی حاضر بـه علـت وجـود برخـی     تعداد نمونه
توانـد خـود عـاملی    باشد و این مـی ها کم میمحدودیت

  .باشد در حصول برخی نتایج
هـاي بحـث   دید کمینه پـارامتر همانطور که ذکر گر 

دادن یک معناي زیستی بـه  . شده در چابهار مشاهده شد
ــارامتر ــذکپ ــایج حاصــله   هــاي م ــا نت ور آســان نیســت ام

هاي محیطی این منطقه باشـد،  تواند حاکی از استرس می
هـاي اصـلی   بندر چابهار یکی از منـاطق آزاد و از قطـب  

بـه بـالا   توجـه  صید و صیادي کشور است و در نتیجـه بـا  
ها، افزایش استرس و آلودگی این بودن نرخ تردد کشتی

شـایان ذکـر اسـت کـه تنـوع      . ناحیه دور از ذهن نیسـت 
ــه ــدار و هــایی کــه در محــیطژنتیکــی در گون هــاي ناپای

هاي مشـابه در  کنند، نسبت به گونهپراسترس زندگی می
هـاي کوتـاه   اسـت امـا در دوره   تر بیشهاي پایدار محیط

اي بـه مـدت طـولانی    ، چنانچه گونـه )د نسلچن(تکاملی 
ي ســنی در معــرض آلــودگی قــرار گیــرد، در محــدوده 

خاصی تحت فشار صید باشد، زیستگاه طبیعی آن از بین 
ریــزي آن محــدود شــود، تنــوع  بــرود و یــا مکــان تخــم

ژنتیکی آن گونه کاهش خواهد یافت، همچنین صید بی
ــایگزینی آن    ــدم ج ــالغ و ع ــان ب ــه ماهی ــا درروی ــی  ه ط

گردد که تنها تعداد معدودي هاي مختلف سبب می نسل
در نتیجه ماهیان زاده شـده، از  ، قادر به ازدیاد نسل باشند
گردند که این امر سبب کاهش مولدین اندکی تولید می

  ).Welch et al., 2010( گرددتنوع ژنتیکی می 
Saeidi یـابی  با تـوالی ) 2014( و همکارانmtDNA 

و  00/1میزان تنوع هاپلوتیپی را  ،Liza aurataدر ماهی 
در . محاسبه نمودند  073/0-151/0تنوع نوکلئوتیدي را 

) 2011(و همکــــاران  Khoshkholghاي کــــه مطالعــــه
 Acipenserدر مـاهی   mtDNAیـابی  بااستفاده از توالی

percicus    انجــام دادنـــد میــانگین تنـــوع هـــاپلوتیپی را
ــوع نوک 028/0±640/0 ــانگین تنـــ ــدي را  و میـــ لئوتیـــ
رضـوانی و همکـاران   . گزارش کردنـد  011/0±0442/0

 Lizaمیتوکنـدریایی گونـه    DNAیـابی  با توالی) 1391(

saliens    ــاپلوتیپی را ــوع ه ــانگین تن ــانگین  44/0می و می
بـر ایـن اسـاس    . بیان نمودنـد  007/0تنوع نوکلئوتیدي را 

هاي حاصل از این پـژوهش  هاي ذکر شده با دادهپارامتر
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توجه به تفـاوت در گونـه   همخوانی چندانی ندارند که با
  .باشدپذیر میمورد مطالعه و منطقه مورد بررسی توجیه

هاي بسـیار مهـم در   یکی از شاخص هتروزیگوسیتی
هتروزیگوسیتی . باشدها میبررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

هـاي طبیعـی   از این روي اهمیت دارد که در طی فراینـد 
اي از ، امکــان تولیــد گســترده   2و جــدایی 1نــوترکیبی

بــرداري شایســته از منــابع بــه هــا را، بــراي بهــرهژنوتیــپ
 .)Fei et al., 2007( آوردهاي مختلف، فراهم می روش

دهنـد کـه اکثـر مواقـع     مطالعات صورت گرفته نشان می
باشـند،  ي مـی تـر  بـیش افرادي که داراي هتروزیگوسیتی 

ي تــر کــمنســبت بــه افــرادي کــه داراي هتروزیگوســیتی 
هاي مختلفی ماننـد رشـد، بـاروري، و    هستند، در ویژگی

 ,.Xu et al( هـا، برتـري دارنـد   پایداري در برابر بیماري

در مطالعه حاضر ، دامنه هتروزیگوسیتی مشاهده ). 2001
 50/0هاي بررسی شده در محـدوده  شده در بین جمعیت

 مقـدار  ینتـر  کـم . بـود  47/0ا میـانگین کـل   ب ـ  45/0 –

 و 45/0چابهار  هاينمونه در شده دیده هتروزیگوسیتی
 هـاي نمونـه  در شـده،  دیـده  هتروزیگوسـیتی  ینتـر  بیش

دامنه هتروزیگوسـیتی بـرآورد   . مشاهده شد 50/0فجیره 
ــا میــانگین  77/0تــا  67/0شــده بــین  فجیــره . بــود 71/0ب

انتظـار را داشـت   مورد ین میانگین هتروزیگوسیتیتر بیش
و در ناحیه چابهار هتروزیگوسیتی بـرآورد شـده   ) 72/0(

در ایـن بررسـی در   .مشـاهده شـد  ) 67/0( تـر  کمبه میزان 
برداري شده هتروزیگوسیتی مشـاهده  تمامی مناطق نمونه

ــدار   شــده  ــرآورد شــده مق ــه هتروزیگوســیتی ب نســبت ب
که این امر ) 4جدول(تري را به خود اختصاص داد  پایین

کـی و کـاهش   پـذیري ژنتی نشان دهنده کـاهش در تغییـر  
ــوع ژنتیکــی در نمونــه   پــایین بــودن  . باشــدا مــیهــتن

                                                             
1 Recombination 
2 Segregation 

ــیتی مشــــاهده شــــده     Ho< 45/0>50/0هتروزیگوســ
هـا،  تخمریزگـاه  تخریـب  ماننـد  عـواملی  اثر در تواند می

کاهش شدید جمعیت در اثر صید زیاد یا عـواملی ماننـد   
 ,.Hauser et al( خاب طبیعی باشـد آمیزي و یا انتدرون

2002; Zheng et al., 2009 .( ــیتی در هتروزیگوس
 از بازتـابی  و زیسـتی  هـاي ویژگـی  تواند پیروماهیان می

 داراي دریـایی  هـاي گونـه  معمـولاً . باشد هاآن زیستگاه

میـانگین هتروزیگوسـیتی   (تنوع ژنتیکی بـالاتري   سطوح
ــورد ــار م ــه ) 79/0انتظ ــه گون ــاي نســبت ب ــیرین ه آب ش

هـاي  و گونه) 46/0انتظار میانگین هتروزیگوسیتی مورد(
) 68/0انتظـار  میـانگین هتروزیگوسـیتی مـورد   (رودکوچ 

براسـاس  ). DeWoody and Avise, 2000(باشـند  مـی 
هـاي  توان چنین بیان نمـود کـه داده  مطالب ذکر شده می

 میانگین هتروزیگوسیتی مورد(حاصل از بررسی حاضر 

   .خوانی دارندبا مطلب فوق هم) 71/0نتظار ا
هــاي میــزان تنــوع ژنتیکــی، غنــاي اللــی  در بررســی

ــت     ــیتی داراي اهمی ــه هتروزیگوس ــبت ب ــیشنس ــر ب ي ت
ي بـالا  دهنـده زیرا بالا بـودن غنـاي اللـی نشـان     ،باشد می

گیــري از آن بــودن انــدازه جمعیــت مــؤثر اســت و بهــره
ي هـایی کـه بــرا  جهـت ارزیـابی تنـوع ژنتیکــی جمعیـت    

ــهبرنامــه ــا حفاظــت انتخــاب شــده هــاي ب ــد، گزینــی ی ان
در ایـن   ).Diz and Persa, 2009( باشـد تـر مـی   مناسـب 

را دارا ) 15( ین میـزان غنـاي اللـی   تـر  بیشبررسی فجیره 
ــود و چابهــار ــر کــم ب ــدارت ــن لحــاظ از  را) 12( ین مق ای

طبـق مطالـب ذکـر شـده     . پارامتر به خود اختصـاص داد 
یتی نیز تنوع هاپلوتیپی و هتروزیگوسشود که مشاهده می

هـا در هـر   متوسط تعداد الـل . باشندموید این موضوع می
، در ماهیــان )6/20( جایگــاه ژنــی، در ماهیــان آب شــور

ــیرین ــوچ ) 5/7( آب شــ ــان رودکــ ) 3/11( و در ماهیــ
کـه  ) Dewoody and Avise, 2000( استگزارش شده
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 99 ... در) Atrobucca nibe )Jordan and Thompson, 1911 ژنتیک جمعیت ماهی شبه شوریده دهان سیاه

هـاي  دهتوجه به مطالب ذکر شـده مطابقـت نداشـتن دا   با
تـوان بـه علـت تعـداد کـم      حاصل از این بررسـی را مـی  

  .ها و محدود بودن مناطق مورد مطالعه دانستنمونه
مورفیسم در ژنوم موجودات به عنوان شـاخص  پلی 

ژنتیکی ارزشمند براي ارزیابی تنـوع ژنتیکـی و سـاختار    
ــه   ــی گون ــه منظــور حافظــت از ذخــایر ژن ــا جمعیتــی ب ه

طـی مطالعـات    ).Thai et al., 2006( شـود محسوب می
ین تعداد جایگـاه  تر بیشصورت گرفته مشخص شد که 

داشته و منطقـه چابهـار   ) 47( پلی مورف را منطقه فجیره
ــزان ) 39( ــر کــممی ــود  ت ــه خ ــذکور را ب ي از شــاخص م

توجـه بـه تعـداد    است، که ایـن مطلـب بـا   اختصاص داده
ها و تنوع هاپلوتیپی ذکر شده دور از ذهن نمیهاپلوتیپ

در مطالعه حاضر، نتـایج بدسـت آمـده از بررسـی      .نماید
واینبــرگ نشــان داد هــر دو  -میــزان ترازمنــدي هــاردي

داري از این تراز منطقه بررسی شده داراي انحراف معنی
ــتند ــدول( )>05/0P( هسـ ــاردي ). 4جـ ــدي هـ  -ترازمنـ

 چـون  شـرایطی  کـه  اسـت  صادق جوامعی در واینبرگ

 و تصادفی گیريجفتبسته،  جمعیت افراد، بالاي شمار
 Salanti et( فرمـا باشـد  حکـم  درآن بالا جهش احتمال

al. 2005; Wright, 1969.( ــراف ــراز از انح  ت

 ،ینبرگ در جمعیت ماهیان زیاد دیده می شـود او هاردي
ــوروزي  ــولی   ) 1392(ن ــاي معم ــاهی کیلک ــه م در مطالع

ــزري  ــورغلام و ) Clupeonella cultriventris(خ و پ
ــاران ــر    ) 1390( همک ــاهی س ــاو م ــی گ ــا بررس ــده ب گن

)Neogobius gorlap( ، ــاران ــارا و همک ــا ) 1387(خ ب
بررســی مــاي ســیم تــالاب انزلــی و ســواحل جمهــوري  

موارد انحراف از تعادل را مشاهده  تر بیشدر آذربایجان 
ــه توســط رضــوانی و  . کردنــد در مطالعــه صــورت گرفت

بــر روي گـاو مــاهی خـزري یکــی از   ) 1389( همکـاران 
ــت ــر   هــاي عل ــتفاده از پرایمــر غی ــادل اس ــراف از تع انح

در بررسـی مـاهی    )1388(سـالاري  . اختصاصی ذکر شد
هاي بررسی شده را خارج از تعادل سوکلا، اکثر جایگاه

در بررسی ژنتیک ) Islam )2005و  Alam. معرفی نمود
علــت انحــراف از تعــادل  Catla catla گونــه جمعیــت

. ها نسبت دادنـد نهواینبرگ را به اندازه کم نمو -هاردي
Dahle   در بررسـی مـاهی   ) 2006(و همکـارانGadus 

morhua      افزایش هموزیگوسـیتی، رانـش ژنتیکـی، الـل
ها را کافی بودن نمونهانتخاب، مخلوط شدن و غیر صفر،

و  Kitanishi . نماینـد  ل بیـان مـی  علت انحـراف از تعـاد  
اي کـــه بـــر روي مـــاهی در مطالعـــه) 2008(همکــاران  

Oncorhynchus masou ،انحراف از تعادل  انجام دادند
ــه  ــه خطــا در نمون ــد را ب ــرداري نســبت دادن -Rocha  .ب

Olivaresدر بررسی بر روي صخره ) 2003( و همکاران
هـا در  ماهی مکزیکی مشاهده نمودند کـه همـه ایسـتگاه   

مشاهدات همسانی در خروج از تعادل . تعادل قرار دارند
ــایی و دیگــر  واینبــرگ در دی -هــاردي ــان دری گــر ماهی

  .استمناطق بررسی شده نیز دیده شده
هـا در تکـوین   تـرین معیـار  جریان ژنی یکی از مهـم 

به طـوري   ،هاي مورد مطالعه استساختار جمعیتی گونه
هـاي  که میزان آن بیانگر واحد تکاملی مسـتقل جمعیـت  

میـزان  ). Slatkin, 1993( باشـد محلـی یـک منطقـه مـی    
ه تعـداد مولـدین مهـاجر از یـک منطقـه ب ـ     جریان ژنی به 

عوامـل  . شـود  ي دیگر در طی یک نسل اطلاق میمنطقه
یکـی از   .گـذار اسـت  مختلفی بر میزان جریان ژنی تـاثیر 

هاي آبی ناشـی  جریان. هاي آبی استاین عوامل جریان
هاي موسمی یکی از عواملی هستند که به افـزایش  از باد

از .کننـد نی کمـک مـی  و به دنبال آن جریان ژ مهاجرت
کـه   باشـد ول عمر گونـه آبـزي مـی   دیگر عوامل موثر ط

باتوجه به این که گونه شـبه شـوریده دهـان سـیاه داراي     
، داراي )1392سـالارپوري،  ) (سال 14(است  سن بالایی
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 .ي جهت انجام مهاجرت و پـراکنش دارد تر بیششانس 
ی که تاثیر مطلـوبی بـر مهـاجرت و تبـادل     از دیگر عوامل

ــ  ــ، مــیی داردژن ــدمثل اش ــه روش تولی ــوان ب ــردت . اره ک
کنند آمیزي تولیدمثل میکه از طریق برون هاییجمعیت

 ي در مقایســـه بـــاتـــر بـــیشقـــادر بـــه تبـــادل ژنتیکـــی 
آمیـزي تولیـدمثل   هایی که فقـط از طریـق درون   جمعیت

هر چه میزان جریـان   ).1392ملکیان، ( باشندکنند میمی
باشـد بیـانگر آن اسـت کـه      تـر  بـیش ژنی بـین دو منطقـه   

بـوده و اخـتلاف ژنتیکـی     تـر  بـیش مهاجرت بین منـاطق  
نقـش اخـتلاف ژنتیکـی و جریـان ژنـی      . باشـد می تر کم

گیري الگوي اختلاف ژنتیکی، از وابسته به آن در شکل
 نظر تئوري و تجربی بـه خـوبی بـه اثبـات رسـیده اسـت      

)Rousset, 2004 .(    بـر اسـاس گـزارشLi و همکــاران 
ــی و هرگــاه   Nm<1 ، هرگــاه)2007( ــان ژن باشــد، جری
1<Nm ترین عامل در ایجـاد  باشد، رانش ژنتیکی اصلی

بنـابراین از آنجـا کـه میـزان جریـان      . تمایز ژنتیکی است
ــه حاضــر   ــی در مطالع ــزرگ) 14/2(ژن ــه ب ــک ب ــر از ی ت

هاي آمد، عامل اصلی ایجاد تمایز ژنتیکی جمعیت دست
واحی مـورد مطالعـه   ماهی شبه شوریده دهـان سـیاه در ن ـ  

توجه به میزان جریان ژنی مشاهده با .باشدجریان ژنی می
شده، میزان اختلاف ژنتیکی بررسی شـده دور از انتظـار   

  FSTاختلاف ژنتیکی که آن را بـا شـاخص   . نخواهد بود
، روش مرسوم برآورد تمایز ژنتیکـی در  دهندنمایش می

گیري شامل اندازه تر بیش FST. باشدمطالعات ژنتیکی می
ین کـاربرد را در  تـر  بـیش ها است و جمعیتتمایز در زیر

هـا دارد  جمعیتآزمون واگرایی ژنتیکی کل در بین زیر
هـیچ  ( و مقدار آن همیشه مثبـت بـوده وبـین عـدد صـفر     

وجـود زیرجمعیـت و   (و یـک  ) زیرجمعیتی وجود ندارد
اگر بین  FSTمقدار  .متغیر است) هاجدایی کامل جمعیت

 تـا  05/0باشـد، تمـایز ژنتیکـی پـایین، بـین       05/0صفر تا 

تمـایز بسـیار بـالا را     25/0تمایز بالا و مقدار بالاي  15/0
 ,Wright؛ Ballox and Moulin, 2002 ( دهدنشان می

ــه بـــا). 1978 ــایز ژنتیکـــی  توجـ ــه ایـــن موضـــوع تمـ بـ
در محـدوده   1/0هاي مورد بررسـی بـا میـانگین     جمعیت

براي ماهیان دریـایی   Fstمعمولا  .داشتمیانه قرار خواهد 
 گــزارش شــده اســت 02/0پــایین اســت، و میــانگین آن 

)Waples, 1998( که نتایج حاصل از این مطالعه با این ،
ي از تمایز تر بیشموضوع مطابقت نداشته و بیانگر میزان 

 )2006( و همکـاران  Charrier .باشدها میمیان جمعیت
 Pollachius pollachiusدر بررســی ســاختار ژنتیکــی 

و فاصله جغرافیایی مشاهده  FSTارتباط مثبتی میان مقدار 
نکردنــد و تمــایز ژنتیکــی پــایین ایــن مــاهی را ناشــی از  
. جریان ژنی بالا بین مولدین مناطق مختلف بیـان نمودنـد  

سـوکلا  مـاهی   هـاي در بررسی جمعیت )1388( سالاري
تـا   00/0بـین   را FSTعمان میزان فارس و دریايدر خلیج

 ی حاصل ازبدست آورد و بیان نمود تمایز ژنتیک 063/0

FST    هـا منطبـق   با جریان ژنی و فاصـله جغرافیـایی نمونـه
تمایز ژنتیکی بـالا بـا   ) 2013( و همکارانGuo . باشدمی

ــانگین  ــین  306/0می ــاهی   4را در ب ــت شــوورت م جمعی
پـایین  اي یافتـه و بیـان نمودنـد ایـن نتـایج بـا میـزان        نقره

خـوانی  جریان ژنـی بـه دسـت آمـده در آن بررسـی هـم      
  . دارد

هـاي  توجه به اینکه منطقه فجیـره از لحـاظ پـارامتر   با
ین مقدار را به خود اختصاص داده اسـت  تر بیشمذکور 

تـوان اجتمـاع چنـدین جمعیـت در     علت این امـر را مـی  
هاي این منطقه، تعداد کم نمونه و یا ناشی از مناسب آب

در . ختار جمعیتی و پویایی این جمعیت دانسـت بودن سا
توان بـه  هاي مذکور در چابهار را میمقابل میزان فاکتور

استرس و عدم پایـداري محـیط   علت شرایط سخت و پر
هـاي حاصـل از میـزان    در ایـن پـژوهش داده  . بیان نمـود 
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انتظار بیـانگر کـاهش   شده و موردهتروزیگوسیتی مشاهد
توجـه  این موضوع بـا .بررسی بودندتنوع در مناطق مورد 

هاي انسانی در هـر منطقـه   هاي ناشی از فعالیتبه استرس
هـا  رویه و همچنین آلودگی روزافزون آبمانند صید بی

همچنین در این مطالعه میزان جریـان  . دور از ذهن نیست
ژنی و تمایز ژنتیکی در کنار تطـابق بـا یکـدیگر، میـزان     

سـط بیـان نمـوده و نشـان     اختلاف ژنتیکی منـاطق را متو 
رغم مهاجرت مناسب بین مناطق، دو جمعیت دادند علی

در نـواحی  توان را میمتفاوت از شبه شوریده دهان سیاه 
  .چابهار و فجیره مشاهده نمود

  
  سپاسگزاري

دانـیم از زحمـات کلیـه    در اینجا بـر خـود لازم مـی   
کســانی کــه مــارا در انجــام ایــن تحقیــق یــاري نمودنــد   

  . نماییم سپاسگزاري
  

 منابع
، تقوي، .، خارا، ح.، لالوئی، ف.، زمینی، ع.پورغلام، ح .1

بررسی ساختار ژنتیک جمعیت گاو ماهی . 1390، .ج.م
مازنـدران بــا دریــاي   )Neogobius gorlap(گنــده سـر 

-هاي گلستان و استفاده از نشانگرخزر در سواحل استان
زیستی واحـد لاهیجـان،   مجله علوم. ايهاي ریزماهواره

5)2( ،33-44.  
 ،.س رضوانی، ،.ح وثوقی، ،.م پورکاظمی، ،.ح ،خارا .2

 ،.م زاده، حســن ،.ا قاسـمی،  ،.ع نظـامی بلــوچی، 

 تنوع. 1387، .ا کیوان، ،.پرست،ا قناعت ،.م احمدنژاد،

 در  Abramis brama orientalisسـیم  مـاهی  ژنتیکی

 غربـی  جنـوب  و)ایـران ( یجنـوب  سواحل انزلی، تالاب

 یشناسمجله زیست). آذربایجان جمهوري(خزر دریاي
  .849-856 ،)4(21، ایران

مطالعه خصوصیات تولیدمثلی ماهی . 1387، .دریانبرد،غ .3
در سـواحل جنـوبی دریـاي    )liza aurat(کفـال طلایـی  

. پایان نامه ي کارشناسـی ارشـد  ). استان مازندران( خزر
  .دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگان

، نیرانـی،  .، قوام مصطفوي، پ.، رزمجو، ا.رضوانی، س .4
بررسـی سـاختار   . 1389، .، لالـوئی، ف .ج.، تقوي، م.م

ژنتیکی جمعیت گـاو مـاهی خـزري در غـرب و مرکـز      
موسسه تحقیقـات شـیلات   . سواحل جنوبی دریاي خزر

  .صفحه 26. ایران
بررســی ســاختار ژنتیکــی . 1387، .روشــنی، س .5

ــوك لاك ایی ن ــ ــیج پشــت دری ابی خل ــ ــارس عق ف
Eretmochelys imbricata   ز بـــا اســـتفاده ا

انگر مولکــولی  ــان. microsatelliteنشــ ی ــه پا ام ن
دانشگاه علوم و فنون دریـایی  . ارشدکارشناسی

 .صفحه 150. خرمشهر
گــزارش بررســی ذخــایر شــبه  . 1392 ،.ســالارپوري، ع .6

فـارس  در خلیج) Atrobucca nibe(شوریده دهان سیاه 
پژوهشـکده  . وزارت جهـاد کشـاورزي  . عمـان و دریـاي 

  .صفحه 96 .عمانفارس و دریاياکولوژي خلیج
ــادي، م  .7 ــی آب ــاختار  . 1388، .ع. ســالاري عل بررســی س

 Rachycentronمـاهی سـوکلا    يهـا ژنتیکـی جمعیـت  

canadum عمـان بـا اسـتفاده از    فارس و دریايدر خلیج
دانشـگاه  . دکتـري رسـاله  . مـاهواره کولی ریـز لروش مو

  .صفحه230. لوم فنون دریایی خرمشهرع
، کاظمیـان،  .، رضوانی گیـل کلائـی، س  .محمدیان، س .8

، لالــوئی، .الهــی، ش، روح.ج.، تقــوي، م.، کمــالی، ا.م
مطالعه تنـوع ژنتیکـی و سـاختار    . 1389 ،.، نیرانی، م.ف

 Vimba vimba persaژنتیکــی مــاهی ســیاه کــولی 

(Pallas, 1814)  در سواحل شرقی و غربی دریاي خزر
بــا اســتفاده از  ) هــاي حویــق و گرگــانرود  رودخانــه(

تاکسـونومی و بیوسیسـتماتیک،   . ماهوارههاي ریز نشانگر
2)5(، 38-29.  

ــان، م .9 ــوم شناســی مولکــولی . 1392 ،.ملکی انتشــارات . ب
  .صفحه 304. جهاد دانشگاهی مشهد

D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 a
qu

de
v.

lia
u.

ac
.ir

 a
t 1

8:
03

 +
03

30
 o

n 
T

ue
sd

ay
 O

ct
ob

er
 1

0t
h 

20
17

http://aqudev.liau.ac.ir/article-1-182-fa.html


 1396تابستان ، یازدهم، شماره دومپروري، سال نشریه توسعه آبزي  102

ــره یاضــی، ب.نقــوي، م .10  ،.و حســینی ســالکده، ق. ، ق
. انتشارات دانشگاه تهران. هاي مولکولینشانگر. 1386

  . صفحه 334
، .ه.، پورکـاظمی، سـمیعی، م  .، نـاظمی، ع .نوروزي، م .11

ــور، ف ــر.دانش ــی، آ، امی ــایز  . 1392، .جنت ــوع و تم تن
 ,Nordmann(ژنتیکی ماهی کیلکاي معمولی خزري 

1840( Clupeonella cultriventris   سـواحل جنـوبی
  .139-148، )1(20مجله علمی شیلات، . دریاي خزر

12. Aboim, M.A., Menezes, G.M., Schlitt, T., 
Rogers, A.D., 2005. Genetic structure and 
History of Population of the deep Sea Fish 
Helicolenus dactyloptenus (Delaroche,1809) 
inferred from mtDNA sequence Analysis. 
Molecular Ecology, 14, 1343-1354. 

13. Adams B.K., Hutchings, J.A., 2003. 
Microgeographic population structure of 
brook charr:a comparison of microsatellite 
and mark-recapture data. Journal of Fish 
Biology, 62, 517-533. 

14. Alam, M.S., Islam, M.S., 2005. Population 
genetic structure of Catla catla (Hamilton) 
revealed by microsatellite DNA markers. 
Aquaculture, 246, 151-160. 

15. Allendorf, F.W., Utter, F.M., 1979. 
Population genetics. In Fish Physiology 
(Hoar, W.S., Randall, D.J. & Brett, J.R., eds). 
Academic Press, New York, 8, 407-54.  

16. Atabeyoglu, K., 2007. Determination of 
genetic differences between mtDNA D-Loop 
F1 and 12S1-H  region of  native salmons 
(Salmo trutta ) cought in the Rivers of Aras, 
Karasu and Coruh in our district using PCR-
RFLP and microsatellite methods. MS thesis, 
Department of Fisheries, institution of Natural 
and Applied Sciences, Ataturk University, 62 
p. 

17. Avise, J.C., 2004. Molecular Markers, Natural 
History, and Evolution Second Edition.  
Sinauer, Sunderland, MA. 684 P. 

18. Balloux, F., Brunner, H., Lugon- Moulin, N., 
2002. The estimate of population 
differentiation with microsatellite markers. 
Molecular Ecology, 11, 321-323. 

19. Charrier, G., Durand, J., Quiniou, L., Laroche, 
J., 2006. An investigation of the population 
genetic structure of Pollack (Pollachius 
pollachius) based on microsatellite markers. 
ICES Mar Sci, 63(9), 1705-1709. 

20. Chen, C., Forbes, F., François, O., 2006. 
fastruct: model-based clustering made faster. 
Molecular Ecology Notes, 6, 980–983. 

21. Dahle, G., Jorstad, K.E., Rusaas, H.E., Ottera, 
H., 2006. Genetic characteristics of brood 
stock collected from four Norwegian coastal 

cod (Gadus morpha) populations. ICES 
Journal of Marine Science, 63, 209-215. 

22. Dewoody, J.A., Avise, J.C., 2000. 
Microsatellite variation in marine, freshwater 
and anadromous fishes compared with other 
animals. Journal of Fish Biology, 56, 461-
473. 

23. Diz, P.A., Persa, P., 2009. The genetic 
diversity pattern of Mytilus alloprovincialis in 
Galician Rias (NW Iberian estuaries). 
Aquaculture, 287, 278-285. 

24. Fei, C., Wei, Y., Fu- Ling, Y., 2007. Isolation 
of DNA microsatellites and preliminary 
genomic analysis of Mud crab (Cirrohina 
moliterolla). Zoological research, 28 (2), 119-
125. 

25. Guo, Y.S. Yan C.Z., Zhang, Y.L., Zheng, 
J.N., Xu, Y.M., Du, T., Wang, Z.D., Lid, 
C.W., 2013. ssr analysis in four wild 
populations of silver sillago sillago sihama. 
Oceanologia et limnologia Sinica, 44(2), 267-
276. 

26. Hall, T.A., 1999.  BioEdit: a user-friendly 
biological sequence alignment editor and 
analysis program for Windows 95/98/ NT. 
Nucleic Acids Symp. Ser., 41, 95-98. 

27. Hauser, L., Adcock, G., Smith, P., Bernal 
Ramirez, J., Carvalho, G., 2002. Loss of 
microsatellite diversity and low effective 
population size in an overexploited population 
of New Zealand snapper (Pagrus auratus). 
Proc/Nat/Acad Sci USA, 99(18), 11742-
11747. 

28. Hedrick, P.W., 1999. Perspective: Highly 
variable genetic loci and their interpretation in 
evolution and conservation. Evolution, 53, 
313-318. 

29. Hynes, R.A., Ferguson. A., McCann, M.A., 
1996. Variation in mitochondrial DNA and 
postglacial colonization of north western 
Europe by brown trout. Journal of fish 
Biology, 48, 54-67. 

30. Khoshkholgh, M., Pourkazemi, M., Nazari, 
S., Azizzadeh Pormehr, L., 2011. Genetic 
diversity in the Persian sturgeon, Acipenser 
percicus, from the south Caspian Sea based on 
mitochondrial DNA sequences of the control 
region. Caspian Journal of Environmental 
Sciences, 9 (1), 17-25. 

31. Kitanishi, S., Yamamoto, T., Higashi, S., 
2008. Microsatellite variation reveals fine-
scale genetic structure of masu salmon, 
Oncorhynchus masou, within the Atsuta 
River. Ecology of Freshwater Fish, 18(1), 65-
71. 

32. Librado, P., Rozas, J., 2009.  DnaSP v5: a 
software for comprehensive analysis of DNA 
polymorphism data. Bioinformatics, 25, 
1451–1452. 

D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 a
qu

de
v.

lia
u.

ac
.ir

 a
t 1

8:
03

 +
03

30
 o

n 
T

ue
sd

ay
 O

ct
ob

er
 1

0t
h 

20
17

http://aqudev.liau.ac.ir/article-1-182-fa.html


 103 ... در) Atrobucca nibe )Jordan and Thompson, 1911 ژنتیک جمعیت ماهی شبه شوریده دهان سیاه

33. Moritz, C., Dowling, T., Brown, W.M., 1987. 
Evolution of animal mitochondrial DNA: 
Relevance for population biology and 
systematics. Annual Review of Ecology and 
Systematics, 18, 269-292. 

34. Nei, M., 1972. Genetic distance between 
populations. American Naturalist, 106, 283-
292. 

35. Ghasemi, A; Keyvanshkoh, S; Shahriari-
Moghadam, M and Khara, H. 2007. Genetic 
comparison of Iranian and Azeri populations 
of the oriental bream Abramis brama 
orientalis (Berg) using microsatellites. 
Aquaculture Research,V. 38(16),1742-1746. 

36. Rezvani Gilkolaei, S., Imanifar, A., Aghili, 
R., Laloei, F., 2007. PCR- RFLP analysis of 
mitochondrial DNA for identification of 
Rutilus rutilus population on the southern 
coast of the Caspian Sea, Iranian Journal of 
Marine Biology Association. U. K., 86, 1463-
1467. 

37. Rocha-Olivares, A., Leal-Navarro, R..A., 
Kimbrell, C., Lynn, E.A., Vetter, R.D., 
2003. Microsatellite variation in the 
Mexican rockfish Sebastes macdonaldi. 
Scientia Marina, 67(4), 451-460. 

38. Rousset, F., 2004. Genetic Structure and 
Selection in Subdivided Populations. 
Princeton: Princeton University Press. 

39. Saeidi, Z., Rezvani Gilkolaei, S., Soltani, M., 
Laloei, F., 2014. Population genetic studies of 
Liza aurata using D-Loop sequencing in the 
southeast and southwest coasts of the Caspian 
Sea. Iranian Journal of Fisheries Sciences, 
13(1), 216-227. 

40. Salanti, G., Amountza, G., Ntzani, E.E., 
Ioannidis, J.P.Z., 2005. Hardyh- Weinberg 
equilibrium in genetic association studies: an 
empirical evaluation of reporting, deviations, 
and power. Eur J Hum Genet, 13, 840-848. 

41. Slatkin, M., 1993. Isolation by distance in 
equilibrium and non- equilibrium population. 
Evolution, 47, 264-279. 

42. Sorgeloos, P., 1997. Determination and 
identification of biological characteristics of 
Artemia Urumiana for application in 
aquaculture. In: Sorgeloos, P.(Ed.), The Lake 
Urumiah Cooperation Project, Item A., pp. 1-
50. Belgium: Laboratory of Aquaculture and 
Artemia Reference Center. 

43. Talwar, P.K., Kacker, R.K., 1984. 
Commercial sea fishes of India. Zoological 
Survey of India, Calcutta. 997 P. 

44. Tamura, K., Nei, M., Kumar, S., 2004. 
Prospects for inferring very large phylogenies 
by using the neighbor-joining method. 
Proceedings of the National Academy of 
Sciences of the United States of America, 
101, 11030-11035. 

45. Thai, B. T., Pham, T. A., Austin, G.M., 2006. 
Genetic diversity of common carp in Vietnam 
using direct sequencing and SSCP analysis of 
the mitochondrial DNA control region. 
Aquaculture, 258, 228-240. 

46. Van Herwerden, L., Choat, J., Dudgeon C., 
Carlos,  G., Newman S., Frisch A., van 
Oppen, M., 2006. Contrasting patterns of 
genetic structure in two species of the coral 
trout Plectropomus (Serranidae) from east and 
west Australia: introgressive hybridisation or 
ancestral polymorphisms. Mol Phylogenet 
Evol, 41, 420–435.  

47. Waldman, I.D., Robinson, B.F., Rowe, D.C., 
1999. A logistic regression based extension of 
the TDT for continuous and categorical traits. 
Annals of Human Genetics, 63, 329-340. 

48. Waples, R.S., 1998. Separating the wheat 
from the chaff: Patterns of genetic 
differentiation in high gene flow species. 
Journal of Heredity, 98, 438- 450. 

49. Ward, R.D., Zemlak, T.S., Innes, B.H., Last, 
P.R., Hebert, P.D.N., 2005. DNA barcoding 
Australia’s fish species. Philosophical 
transactions of the royal society, doi: 10.1098. 
Published online. 

50. Welch, D.J., Ballagh, A., Newman, S.J., 
Lester, R.J., Moore, B., Herwerden, L., 
Horne, J., 2010. Defining the stock structure 
of northern Australia,s threadfin salmon 
species, FRDC project, NO. 2007/032. 

51. Wright, S., 1978.  Evolution and the Genetics 
of Population, Variability Within and Among 
Natural Populations. The University of 
Chicago: Chicago Press. 

52. Xu, Z., Primavera, J.H., de la Pena, L.D., 
Pettit, P., Belak, J., Alcivar-Warren, A., 2001. 
Genetic diversity of wild and cultured black 
tiger shrimp (Penaeus monodon) in the 
Philipines using microsatellites. Aquaculture., 
199, 13-40 

53. Zheng, X., Ilkeda, M., Kong, L., Lin, X., Li, 
Q., Taniguchi, N., 2009. Genetic diversity and 
population structure of golden cuttlefish, 
Sepia esculenta (Cephalopoda:Sepiidae) 
indicated by microsatellite DNA variations. 
Mar. Ecol, 30, 448-454. 

 
 
 

D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 a
qu

de
v.

lia
u.

ac
.ir

 a
t 1

8:
03

 +
03

30
 o

n 
T

ue
sd

ay
 O

ct
ob

er
 1

0t
h 

20
17

http://aqudev.liau.ac.ir/article-1-182-fa.html

