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( در خلیج فارس و دریای عمان با استفاده Otolithes ruberژنتیکی ماهی شوریده ) بررسی تنوع

 میتوکندریایی rRNA 16s یابی ژناز توالی

 

 چکیده

متعلق  Otolithes ruberعلمی  بانام ، ماهی شوریدهفارسجیخلشیلاتی موجود در  باارزشیکی از ذخایر 

های این ماهی در راستای حفظ شناخت جمعیت رونیازاباشد. ( میSciaenidae) انیماه دهیشوربه خانواده 

در  های ساحلی ایراندر این پژوهش آب یموردبررسباشد. منطقه بسیار ضروری می گونهنیاذخایر ژنتیکی 

از ماهی شوریده نمونه  1تعداد  بود. و جاسک بندرعباسشامل آبادان، بوشهر، دیر،  و دریای عمان فارسجیخل

ای پلیمراز استخراج و واکنش زنجیره از باله دمی هاک از نمونهژنومی هر ی DNAشد.  یآورجمعهر منطقه 

(PCRبرای ) DNA 16با استفاده از یک جفت آغازگر ژن  موردنظرهای نمونهs rRNA  .انجام گرفت

یینی بین پا تاًتمایز ژنتیکی نسب دهندهنشاناین بررسی،  نتایج. انجام گردید PCRمحصولات توالی یابی از 

بین مناطق جاسک  (P<51/5)دار بیشترین تمایز ژنتیکی معنی کهیطوربه، بودهای مناطق مختلف جمعیت

مشاهده ( 58/5)( بین مناطق بوشهر و آبادان P<51/5)دار و کمترین تمایز ژنتیکی معنی( 88/4)و آبادان 

دیر  ن و بوشهر، گروه دوم)گروه نخست: آبادا شدهفیتعر گانهسههای اختلافات ژنتیکی در میان گروه .گردید

 برآورد. واریانس واریانس را به خود اختصاص داددرصد از مجموع  59/05و گروه سوم جاسک(  بندرعباسو 

ورد آر. بیشتر اختلافات ژنتیکی بداشتدرصد از ورایانس را در بر 05/0تنها  گانهپنجشده در مقایسه میان مناطق 

که مجموعه این است  دهندهنشاناز کل واریانس( که  درصد 50/00)ورد گردید برآها در درون جمعیت شده

ا است که لزوم نگهداری از این ذخایر ر شدهپراکندهاز تنوع ژنتیکی در بین افراد در مناطق مختلف  یپرارزش

پایینی مشاهده شد.  اًتمایز ژنتیکی نسبت 16s rRNAدر بررسی کنونی بر مبنای ژن  سازد.ضروری می

ب جدایی که موجبه نبود موانع عمده در دریا  توانماهی را می گونهنیاپایین بودن تمایز ژنتیکی  یطورکلبه

 بت داد.جغرافیایی شوند نس

 

 .16s rRNA ،، دریای عمانفارسجیخلتنوع ژنتیکی،  ،ماهی شوریده کلیدی: واژگان

 

 مقدمه

برداری مناسب، موجب اجرای علاوه بر مدیریت صحیح و بهره چراکه ،برخوردار استهای آبزیان از اهمیت زیادی ها و جمعیتامروزه شناسایی گونه

واهد ارزش، بازسازی ذخایر و همچنین ایجاد تنوع در تکثیر و پرورش این موجودات خپر های ها یا جمعیتهای اصولی جهت حفاظت از گونهبرنامه

ایی تواند راهبردهها برای حفاظت ذخایر ژنتیکی میژن طبیعی در میان جمعیت ین تخمین تمایز و درجه تبادلشد. فهم ساختار ذخایر و همچن

 (.Ryman, 1991) برای بهینه ساختن افزایش جمعیت فراهم نماید

های جدید در زمینه فناوری و دانش ژنتیک مولکولی فرصت و امکان مناسبی را در جهت پاسخگویی به بسیاری از پرسش ها در زمینه پیشرفت

تواند در زمینه ها فراهم کرده است، اینگونه اطلاعات میژنتیک جمعیت ها و مطالعه تنوعها، بررسی روابط فیلوژنیک و تکاملی گونهدی گونهبنرده

های شناسایی ساختار ژنتیکی جمعیت (.Crozier, 1997بندی آنها و همچنین تعیین نقاط حفاظتی بسیار مفید باشد )ها و اولویتتعیین گونه
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 این مقاله برگرفته از طرح پژوهشی است.
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(. تنوع ژنتیکی Hinten et al., 2003برداری، سودمند و یاری رسان است )بهره موردهای یعی در نگهداری از تنوع ژنتیکی به ویژه در گونهطب

(. در Lucentini, 2009های حفاظت ذخایر است )یکی از سه سطح تنوع زیستی پیشنهاد شده توسط سازمان حفاظت جهانی برای برنامه

ونی های طبیعی است، زیرا باور بر این است که بالا بودن گوناگحفاظت، نخستین نگرانی، نگهداری گوناگونی ژنتیکی در جمعیتشناسی زیست

 ,Zoller et alها با شانس بیشتری همراه خواهد بود )براین ماندگاری و بقای آنو بناگردد ژنتیکی سبب افزایش شایستگی و سازگاری افراد می

وچ، هاست و متاثر از فرایندهای کهای طبیعی است. تنوع ژنتیکی برآمده از جهشتیکی، عامل بسیار مهمی در فرگشت جمعیت(. تنوع ژن1999

نخستین گام در ترسیم راهبرد مدیریتی ذخایر آبزیان در منابع آبی، تعیین ساختار (. Gunderina, 2003رانش ژنتیکی و انتخاب طبیعی است )

تواند های ملکولی باشد، میهای دقیق و قوی مانند دادهها در صورتی که بر پایه روشبرداری است. این راهبردل بهرههای در حاژنتیکی جمعیت

 (.Thai et al., 2006برداری را به اندازه بیشینه و معقول برساند )افزون بر نگاهداری از تنوع زیستی، میزان برداشت و بهره

ل برای حفاظت باشد. از مهمترین دلایهای دریایی و ساحلی و تنوع ژنتیکی آنها میساحلی شامل تنوع وسیعی از گونهتنوع زیستی مناطق دریایی و 

 ,.Norse and Crowderهای انسان و مهمتر از همه حق حیات موجودات زنده اشاره کرد )، استفادهتوان به ارزش اقتصادیزیستی، می از تنوع

ت یکی ای و ساختار جمعیها بوده و شناسایی تحولات درون گونهی ساختار ژنتیک آبزیان استفاده از ژنتیک جمعیتهای بررسیکی از راه (.2005

 .(Frankham, 2005برداری مناسب می باشد )از نیازهای اساسی در مدیریت و بهره

(. یکی Mughal, 2013آن وارد آمده است ) وضعیت فعلی خلیج فارس نشان دهنده آسیب جدی است که بر اکوسیستم آبزیان و همچنین ذخایر

( sciaenidaeماهیان )متعلق به خانواده شوریده  Otolithes ruberبا نام علمی  از ذخایر با ارزش شیلاتی موجود در این محیط آبی، ماهی شوریده

 93جنس و  51های این منطقه است، تا کنون آبهای جنوبی ایران نیز از گیرد و آبکه غرب اقیانوس هند را در بر می 15در منطقه  .باشدمی

دهند و تشکیل می ماهیان گروه مهمی از آبزیان تجاری خلیج فارس راخانواده شوریده. (IUCN, 2007) ه از این خانواده گزارش شده استگون

ی این ماهی در راستای حفظ ذخایر ژنتیکی ها( خصوصا در بازار داخلی از اهمیت زیادی برخوردار است. از اینرو شناخت جمعیتO. ruberگونه )

 باشد.این گونه بسیار ضروری می

یان از یک شناسی آبزای و میتوکندریایی به صورت گسترده به عنوان شاخص و ابزار مهمی جهت جمعیتهای مولکولی هستهدرحال حاضر نشانگر

گیرند. امروزه استفاده از نشانگرهای مولکولی از جمله رد استفاده قرار میهای ژنتیکی آنها از طرف دیگر موطرف و مطالعه روابط تکاملی و تفاوت

شود. به خصوص در مواقعی که خصوصیات ریخت های جانوری استفاده میبه عنوان روشی کارآمد برای شناسایی گونه 16s rRNAو  COIژن 

 (. Tong et al., 2000; Lavery et al., 2004; Chan et al., 2008; Liu and Cordes., 2004) شناسی به تنهایی کارآمد نیستند

 Alves-Gomes etداران خشکی، از جمله انسان، توسط پژوهشگران زیادی مستند شده است )از ماهیان تا مهره 16s rDNAبررسی ساختار 

al., 1995; Orti et al., 1996; Stepien, 1999). های ریایی در همه جایش برابر نیست و نرخنرخ جایگزینی در این منطقه از ژنوم میتوکند

 (. Pardo et al., 2005اش وجود دارد ))پایین( ساختار ثانویه هایها )بالا( و ساقهمتفاوت جایگزینی در حلقه

ر دهای مختلف و شناسایی جمعیتبندی و روابط فیلوژنتیکی مات ردهبه کرات در آبزیان برای روشن کردن ابها 16S rRNAیابی ژنوم توالی

 Li( و ماهیان )Chan et al., 2008پوستان )سخت (،Bendezu et al., 2005; Pardo et al., 2005; An et al., 2005ایها )دوکفه

& Orti, 2007; Doiuchi and Nakabo, 2006; Hrbek et al., 2002; Orrell & Carpenter, 2004; Li et al., 2008, 

Nguyen et al., 2008; Lavoue et al., 2008.بکار رفته است ) 

انجام گردید، ساختار ژنتیک جمعیت  16s rRNAیابی ژن  ( با استفاده از توالی0553و همکاران ) Lakraهمچنین در تحقیق مشابهی که توسط 

نتایج حاصل از  تحلیل قرار گرفت.ود مورد تجزیه و نیز ب Otolithes ruberکه شامل گونه  Sciaenidaeو فیلوژنی هفت گونه مهم از خانواده 

 این بررسی نشان داد که این هفت گونه در سه گروه مجزا قرار گرفته اند.
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 16sی ژن  یاببا استفاده از توالی ماهی شوریده در آبهای خلیج فارس و دریای عمان های مختلفجمعیت هدف از این مطالعه بررسی تنوع ژنتیکی

rRNA .است 

 

 هامواد و روش

های ساحلی ایران در خلیج فارس و دریای عمان  شامل آبادان، بوشهر، دیر، بندر عباس و جاسک )شکل ه مورد بررسی در این پژوهش آبمنطق

گرمی از باله دمی هر نمونه جداسازی گردید و با ذکر محل نمونه برداری،  9 تا 0ای آوری شد و قطعهنمونه از هر منطقه جمع 1تعداد  ( بود.5

 Ausubel) انجام شدCTAB با استفاده از روش اصلاح شده  DNAاستخراج  درصد تثبیت و به آزمایشگاه منتقل گردید. 31بلافاصله در الکل 

et al., 1994.)  16توالی آغازگرهای  5جدولs rRNA (16Sar  16وSbrمورد استفاده در این پژوهش را نشان می ).دهد 

 

  
 مناطق نمونه برداریموقعیت جغرافیایی  :1شکل 
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 مشخصات آغازگر مورد استفاده :1جدول 

 نام آغازگر توالی آغازگر منبع

Lakra et al., 2009 5´-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3´ 16Sar 

Lakra et al., 2009 5´-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3´ 16Sbr 

 
 Taqواحد  DNA ،1نانو گرم  555 میکرولیتر با شرایط 01در حجم ، PCRهای مخصوص در میکروتیوپ( PCRمراز )ای پلیزنجیرهواکنش 

DNA Polymerase ،55 مولار میلیdNTps ،15 مولار کلرید منیزیم، میلیPCR  بافرx55 ،555 ( میکرومولار از هر آغازگرF  وR و آب )

 9رجه سانتیگراد به مدت د 34دمای در اولیه سازیواسرشت هچرخ یک شامل ترموسایکلر،مقطر استریل تا رسیدن به حجم انجام گردید. برنامه 

در دمای  DNAثانیه، اتصال آغازگرها به  95گراد به مدت درجه سانتی 34سازی ثانویه در دمای چرخه شامل واسرشت 95سپس تعداد دقیقه، 

درجه  00ه و در نهایت یک چرخه بسط نهایی در دمای ثانی 41گراد به مدت درجه سانتی 00ثانیه، بسط در دمای  95گراد به مدت درجه سانتی 11

 .دقیقه بود 55به مدت گراد سانتی

ماهیان متعلق به   PCRنمونه از محصولات  1درصد استفاده گردید. تعداد  0از الکتروفورز روی ژل آگارز  PCRسنجش کیفیت محصولات  جهت

های تصحیح جهت اطمینان از صحت تکثیر ژن مورد نظر، توالی. زاپژوه فرستاده شدتعیین توالی به شرکت ف جهتبرداری منطقه نمونه 1هر یک از 

مقایسه و ارزیابی گردید. پس از اطمینان از اینکه ژن مورد نظر به درستی تکثیر یافته،   BLASTبا استفاده از برنامه   NCBIشده در پایگاه 

های برای بررسی ویژگی Dnaspهمتراز گردید و ماتریس فواصل ژنتیکی محاسبه شد. از نرم افزار   Bio Editهای دریافتی در نرم افزار توالی

 Tajimaمورفیسم، تعداد و تنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی، شارش ژنی، نوترکیبی و آزمون های پلیجایگاههای نوکلئوتیدی )هاپلوتایپ ها و توالی

D-test استفاده شد. تست )AMOVA نرم افزار  با استفاده ازدرصد  33ر سطح نیز دArliquine 3.5m .انجام گرفت 

 

 نتایج

DNA  استخراجی به روش بهبود یافتهCTAB،  ی ارزیابی شد. شدت درصد و دستگاه اسپکتروفوتومتر 5با استفاده از ژل گذاری با ژل آگاروز

، در نتیجه کیفیت مناسب DNAهای شکستگی های پروتئینی وبود آلودگیدهنده کمیت بالا، ناستخراج شده روی ژل آگاروز نشانوضوح نوارهای 

بدست آمده با  PCRمحصولات  ز، ارزیابی کیفیت چند نمونه تصادفی اPCRپس از انجام عمل بودند.  PCRهای برای بکارگیری در آزمایش

 (.0درصد نشان داد که ژن مورد نظر بخوبی تکثیر پیدا نموده است و از خلوص بالایی برخوردار است )شکل  0استفاده ار ژل آگارز 
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 درصد 2بر روی ژل آگارز  bp 111 (M( و مارکر )7تا  1چند نمونه ماهی )اعداد  PCRتصویر محصول  :2شکل 

 

ها ك بین توالیها حذف شدند و نواحی مشتریابی، نوکلئوتیدهایی که دارای کیفیت پایینی بودند از دو انتهای توالیپس از محاسبه کیفیت توالی

ها نیز ارزیابی و مقایسه شد ترکیب نوکلئوتیدی توالی  (.9نوکلئوتید گردید )شکل  101نتیجه این کار منجر به تولید قطعات با طول  .جداسازی شد

 گردید.برآورد  درصد GC ،30/44 (. محتوای4)شکل

 

 
 در منطقه خلیج فارس و دریای عمان )آبادان شوریده ماهی 16S rRNAهای مشاهده شده در ژن هاپلوتایپ: 3شکل 

Sr1-بوشهر ، Sr2-دیر ، Sr3-بندرعباس ، Sr4- و جاسک Sr5-). 
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 .بررسی شدههای های بدست آمده از نمونهنسبت نوکلئوتیدهای مختلف در توالی :4شکل 

 

جایگاه جانشینی  8تا  0در بوشهر تخمین زده شد. در مجموع  80/4عباس تا در بندر 83/0های بررسی شده از تنوع نوکلئوتیدی در درون جمعیت

 (.0نوکلئوتید بود )جدول  4تا  9های بررسی شده بین در مناطق مختلف دیده شد و تعداد حذف و اضافه در توالی

 

 .های بررسی شدهدر جمعیت 16S rRNAجفت بازی از ژن  525ای تنوع ملکولی قطعه هآماره :2جدول 

 جاسک بندرعباس دیر بوشهر آبادان 

 1 1 1 1 1 تعداد جانشینی انتقالی

 0 0 0 0 5 تعداد جانشینی متقاطع

 8 8 8 8 0 تعداد جانشینی

 9 9 4 4 9 تعداد حذف و اضافه

 1 1 1 1 1 تعداد جایگاه انتقالی

 0 0 0 0 5 تعداد جایگاه متقاطع

 0 0 0 0 0 تعداد جایگاه جانشینی

 5 5 5 5 5 تعداد جایگاه جانشینی اختصاصی

 9 9 4 4 9 تعداد جایگاه حذف و اضافه

 Pi 130/9 805/4 550/4 839/0 150/9تنوع نوکلدوتیدی 

 

بین  48/5های بوشهر و دیر تا بین نمونه 501/5مقدار این متغیر از  ( .9 گانه محاسبه شد )جدول 1در بین مناطق  stFفاصله ژنتیکی بر مبنای 

تمایز معنی داری  51/5بندرعباس و جاسک در سطح  های بوشهر،نمونه های آبادان باهای آبادان و جاسک بود، که تمایز ژنتیکی بین نمونهنمونه
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اری داشتند. دهای جاسک اختلاف معنیدیر نیز با نمونههای . نمونهف داشتندی بندرعباس و جاسک اختلاهاهای بوشهر نیز با نمونهداشتند. نمونه

  .(>51/5P) داری وجود داشتعباس و جاسک نیز اختلاف معنیهای بندرهمچنین بین نمونه

 

میزان  و 16S rRNA های ژنبر پایه توالی O. Rubberهای بررسی شده ماهی میان جمعیت FSTمقادیر  :3جدول 

 .دار نیست(اختلاف در این سطح معنی _، 15/1دار بودن اختلاف در سطح دار بودن اختلافات )+ معنیمعنی

 جاسک بندرعباس دیر بوشهر آبادان 

 + + _ + ٭ آبادان

 + + _ ٭ 5850/5 بوشهر

 + _ ٭ 5014/5 0994/5 دیر

 + ٭ 5804/5 0059/5 9899/5 بندرعباس

 ٭ 4504/5 9105/5 0554/5 4880/5 جاسک

 

عباس و جاسک هر کدام های آبادان، بندرهاپلوتایپ شناسایی شدند. در نمونه 1های بررسی شده در بررسی کنونی در مجموع در بین همه توالی

یز بین ن های مختلف در هر منطقههاپلوتایپ شناخته شدند. تنوع نوکلئوتیدی بین هاپلوتایپ 4های بوشهر و دیر نیز هر یک هاپلوتایپ، در نمونه 9

 (.4 بود )جدول 553/5تا  551/5

 

 .( در مناطق مختلفPi( و تنوع نوکلئوتیدی )Hd( ، تنوع هاپلوتایپی )Hتعداد هاپلوتایپ ) :4جدول 

Pi Hd H  

 آبادان 9 5 553/5

 بوشهر 4 5 558/5

 دیر 4 5 558/5

 بندرعباس 9 851/5 551/5

 جاسک 9 5 553/5

 مجموع 1 851/5 551/5

 

 دیرو  بندرعباسو همچنین  دیرو  بوشهربین مناطق  ( و ما888/0و جاسک دارای کمترین مقدار ) آبادان( در بین مناطق Nmجریان ژنی )نرخ 

 (.1( بود )جدول 11/9دارای بیشترین مقدار )

 

 .( در بین مناطق بررسی شدهNmنرخ جریان ژنی ) :5جدول 

 جاسک بندرعباس دیر بوشهر 

 888/0 999/9 015/9 015/9 آبادان

 015/9 999/9 111/9  بوشهر

 999/9 111/9   دیر

 300/0    بندرعباس
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 های سه گانه تعریف شدهاختلافات ژنتیکی در میان گروه ارائه شده است. نتایج نشان دادند 1ها در جدول نتایج آنالیز واریانس ملکولی جمعیت

. دادنددرصد از مجموع واریانس را به خود اختصاص  59/05)گروه نخست : آبادان و بوشهر، گروه دوم دیر و بندر عباس و گروه سوم جاسک( 

ورد شده در درون آدارد. بیشتر اختلافات ژنتیکی بردرصد از ورایانس را در بر 05/0ا ورد شده در مقایسه میان مناطق پنجگانه تنهآواریانس بر

 از کل واریانس(. درصد 50/00ورد شده است )ها برآیتجمع

 

بر پایه  O. rubberهای ماهی شوریده ( جمعیتAMOVAنتایج آنالیز سلسله مراتبی واریانس ملکولی ) : 6جدول 

 .گروه دوم: دیر و بندرعباس، گروه سوم جاسک( آبادان و بوشهر، )گروه اول:16s rRNAهای ژن توالی

P-value  منشاء واریانس درجه آزادی از مجموع واریانس 

 هامیان گروه 0 59/05 555/5±559/5

 هاهای درون گروهمیان جمعیت 0 05/0 559/5±080/5

 هادرون جمعیت 91 50/00 558/5±510/5

 

 بحث و نتیجه گیری

. همچنین نتایج واگرایی بود O. rubberها به گونه تعلق این نمونه موید (BLASTهای موضعی )نتایج به دست آمده از جستجوی بر هم نهی

های ای ژنی نیز نشان دهنده واگرایی ناچیز در توالیهای موجود در پایگاه دادههای خلیج فارس و دریای عمان با هم و با دیگر نمونهتکاملی نمونه

 باشد. می 16s rRNAژن 

و همکاران  Pardoشود، درصد نوکلئوتیدهای مختلف است. ریایی بررسی و مقایسه مییابی ژنوم میتوکندهایی که در روش توالییکی از ویژگی

 C :89/01، درصد A: 50/03گونه از کفشک ماهیان ) 95میانگین درصد نوکلئوتیدها را برای  ،16s rRNA( در بررسی خود بر روی ژن 0551)

نسبت ) یکسان بود های بررسی شده تقریباًنمودند که این نسبت در همه آرایه( بدست آوردند و بیان درصد T :04/00و  درصد G: 91/00، درصد

CG: 0/48درصد.) Farias 16جفت باز بررسی شده از  114ماهیان سیکلیده با بررسی  مطالعهبا  5333در سال  مکارانو هs rRNA های نسبت

 5331در سال  و همکاران Orti(. درصدGC: 43نسبت  ) ردندبدست آو درصد 09را  Gو  درصدC :01، درصدT :00، درصدA: 03نوکلئوتیدی 

بالاتری  GCشورت ماهیان خلیج فارس نسبت  16s rRNA( در بررسی خود بر روی ژن 5930) مشابهی بدست آوردند. شادی نیز نتایج تقریباً

با  درصد T :40/04و  درصد G: 50/05، درصد C :31/09، درصد A :14/95( مشاهده نمود. در بررسی کنونی ترکیب نوکلئوتیدی درصد 15)

 Alves-Gomes) دباشبدست آمد که نشان دهنده شباهت با نتایج بدست آمده از ماهیان دیگر خانواده ها می درصد 30/44برابر  GCنسبت 

et al., 1995; Farias et al., 1999; Tringali et al., 1999) دلایل تفاوت در نسبت .GC اند )در ماهیان هنوز شناخته نشدهWard 

et al., 2005 .) 

 ,.Aboim et alتراز تنوع هاپلوتایپی بین صفر )همه افراد دارای هاپلوتایپ یکسان( تا یک )هر فرد دارای هاپلوتایپ متفاوت( متغیر است )

( Pourkazemi, 1996) بدست آورد 10/5دریای عمان  ارس وماهیان خلیج فهای راشگوتنوع هاپلوتایپی را در جمعیت (5935) خالدی(. 2005

نوکلئوتیدی  و تنوع 01/5تنوع هاپلوتایپی  D-loopیابی ناحیه با توالیرا ( Acipenser gueldenstadiiماهی روسی )تنوع هاپلوتایپی تاس

را بدست آورد. در بررسی کنونی، تراز  5تنوع هاپلوتایپی  Chromis punctipinnis ( در بررسی روی0554) Johansson. آورددست به 51/5

  .های بررسی شده استبالا در جمعیت بدست آمد که نشان دهنده تنوع نسبتاً 551/5و تنوع نوکلوتیدی  85/5هاپلوتایپی 
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Meyer (5334در بازنگری بررسی )های یجه رسید که در همه بررسیهای انجام شده بر روی ژنوم میتوکندریایی در ماهیان مختلف به این نت

 تراگشتیبه  گشتی( برتری دارد. نسبت همتراگشتی)متقاطع یا  )انتقالی یا همگشتی( بر ترانسورژن های ترانزیشنانجام شده همواره نرخ جهش

(R در بررسی )Farias 16( با بکارگیری ژن 5333) و همکارانs rRNA ،48/0  بدست آمد. این نسبت در بررسیPardo ( 0551) و همکاران

ماهیان خلیج فارس این شورت 16s rRNA( نیز در بررسی ژنوم 5930) بدست آمد. شادی 01/5کفشک ماهیان، 16s rRNAهای در توالی

 .نتایج مطالعات دیگر همخوانی داردبدست آمد که با  55/0معادل  Rبدست آورد. در بررسی کنونی نرخ  10/0نسبت را 

و برای  51/5( با میانگین 550/5-50/5های هم گونه بین )( فاصله ژنتیکی برای جمعیت5334) Thrope and Sol-Caveطبق دستاوردهای 

ه گونهای هم. بنابراین فاصله ژنتیکی به دست آمده در این بررسی در محدوده جمعیتباشدمی 9/5( با میانگین 59/5-15/5جنس )های همگونه

 جای دارد.

پایینی مشاهده شد. به طور کلی و عمومی پذیرفته شده است که در ماهیان  تمایز ژنتیکی نسبتاً 16s rRNAی ژن در بررسی کنونی بر مبنا

در حد پایینی است. پایین بودن تمایز ژنتیکی را معمولاً به نبود موانع عمده در دریا، که  های مختلف معمولاًدریایی تمایز ژنتیکی در بین جمعیت

ی های وسیعی پراکنده شوند و به همین دلیل، شارش ژنتوانند در گسترهدهند؛ به همین دلیل ماهیان میشوند نسبت میموجب جدایی جغرافیایی 

 .شودبالایی در مناطق پراکندگی لاروها و یا بالغین دیده می

 ;Hedgecock, 2007ژنی  عمل نماید )تواند در برابر جریان هر چند که عواملی مانند توانایی جابجایی و سازگاری با شرایط مختلف محلی می

Ward, 2000; Pinera et al., 2007های دریایی به . بنابراین در جمعیتها جلوگیری نمایندژن میان جمعیت توانند از تبادل(. این عوامل می

 (.Feral, 2002) های جغرافیایی بسیار بزرگطور کلی عوامل زیستی مهمتر از عوامل جغرافیایی هستند مگر در گستره

تواند مهاجرت بالا و شارش ژنی بالا بین مناطق  مختلف باشد. از آنجا که یکی از مهمترین عوامل تمایز ژنتیکی اندك بین مناطق مختلف می

مل تواند نقش مهمی را به عنوان یک عا(، مهاجرت می5935مشخص شده این ماهی دارای مهاجرتهای تولید مثلی است )کمالی و همکاران، 

 .مناطق گسترش این گونه داشته باشدزیستی در جریان ژنی در 

تواند های خلیج فارس و دریای عمان دانست ولی به تنهایی نمیتوان از عوامل اصلی واگرایی ژنتیکی کم در بین نمونهبا این که مهاجرت را می

Bowen (5338 )و  Grantازه جمعیت موثر در سالهای اخیر باشد. تواند در اثر کاهش در اندعامل اصلی این پدیده باشد. پدیده رویت شده می

 ها اخیراًنمایند که این جمعیت( را به این صورت تفسیر میpi< درصد 1/5( و تنوع نوکلئوتیدی پایین )h>1/5های با تنوع هاپلوتایپی بالا )جمعیت

و  81/5ماهیان بررسی شده دارای تنوع هاپلوتایپی نهاده اند. شوریده اند و سپس یک رشد جمعیتی سریع را پشت سردر شرایط تنگنا قرار گرفته

 تواند نشانگر اثر موسس و به دنبال آن گسترش سریع در منطقه باشد.   د که میبودن  551/5تنوع نوکلئوتیدی 

بهره  گوشتش سبب تلاش صیادی زیادی برایگونه مورد بررسی در سالهای اخیر تحت بهره برداری شدید قرار گرفته است و تقاضای فراوان برای 

(. افزایش بهره برداری و نبود فناوری تکثیر و پرورش لارو مصنوعی برای این گونه 5930برداری از ذخایر موجود شده است )اسکندری و همکاران، 

ای با اندازه  جمعیت ه. جمعیتداشته باشد قیمی روی تنوع ژنتیکیتواند تاثیر مستسبب کاهش فراوانی جمعیت این گونه شده است. این مسئله می

 یابد.گیرد و جریان ژنی اش کاهش می، بیشتر تحت تاثیر رانش ژنی تصادفی قرار میموثر کوچکتر

یج های پنهان در میان شوریده ماهیان خلهای مختلف بررسی شده وجود زیر گونه یا گونههمچنین بر مبنای تمایزهای ژنتیکی اندك بین نمونه

وابسته  O. ruberهای ریخت شناختی قبلی به گونه ها طبق بررسیهشود و همه نمونس و دریای عمان با بکارگیر این ژن، نمایان نمیفار

 نمایند.می

ایسته  شارزیابی گوناگونی و ساختار ژنتیکی ذخایر ماهیان اهمیت فراوانی از دیدگاه دانش بوم شناسی و همچنین در مدیریت برداشت و بهره برداری 

های در خطر و بهبود ذخایر پرورشی دارد.  در بررسی کنونی بیشترین تنوع مشاهده شده در میان افراد درون از ذخایر،  نگاهبانی و  بازسازی گونه
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 55 

م نگهداری وهاست که نشان دهنده این است که مجموعه پر ارزشی از تنوع ژنتیکی در بین افراد در مناطق مختلف پراکنده شده است که لزجمعیت

 سازد. از این ذخایر را ضروری می

 

 منابع

ره برداری ماهی شوریده . روند ساختار طولی صید، ضرایب مرگ و میر و به1332  ،لف.ا س. ،تقوی مطلق و .کوچنین، پ، .الف سواری، ،.غ اسکندری،

(Otolithes ruber در )8-55، صفحات 90، شماره ( در شمال غربی خلیج فارس. مجله علمی شیلات ایران5903-5988سال گذشته ) 55.  

در خلیج فارس و دریای عمان با استفاده از تعیین  dactylum Eleutheronematetra مطالعه ساختار ژنتیکی جمعیت های ماهی راشگو معمولی. 1331 ،.خالدی، ه

 .ص 545. رساله دکتری دانشگاه علوم فنون دریایی خرمشهر، PCR–RAPDو  28S rRNAتوالی ژن 
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