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 چکیده

ی عمان با ، در خلیج فارس و دریاScomberomorus commersonساختار ژنتیکی ماهی شیر هدف مطالعه حاضر، بررسی  

در مجموع از سه منطقه کنارک و پسابندر در استان سیستان و بلوچستان،  ،نمونه ماهی شیر بالغ 09. بودهای ریزماهواره استفاده از جایگاه

 C38Sc ،H09Sc  ،J38Sc  ،F9Sc)ریزماهواره  پرایمرپنج جفت آوری شد. بندرعباس در استان هرمزگان و دیر در استان بوشهر، جمع

تا  3)دامنه آن از  5/7 ±93/9 های مختلفمیانگین اللی در جایگاهبر اساس نتایج، . گردیدبرای تعیین تمایز ژنتیکی استفاده ( L34Sc و

های ریزماهواره های اختصاصی بودند. میانگین ضریب خویشاوندی در جایگاههای تمامی مناطق دارای اللدست آمد. نمونههالل( ب 38

محاسبه شد. تمامی  573/9 ±93/9 و 738/9 ±95/9 ترتیبمیانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده به. محاسبه شدمثبت 

محاسبه  33/4و  347/9ترتیب  ها خارج از تعادل هاردی وینبرگ بودند. میزان شاخص تمایز و جریان ژنی بر اساس فراوانی اللی بهجایگاه

(. میزان p<93/9) برداری نشان دادداری بین مناطق نمونهتفاوت معنی Rstو  Fstتمایز های ، شاخصAMOVA آزمونشد. بر اساس 

کی ماهی های متمایز ژنتیدهنده وجود گروهنشانمطالعه حاضر های مورد مطالعه بود. دهنده تمایز ژنتیکی بین گروهفاصله ژنتیکی نیز نشان

 باشدشیر در خلیج فارس و دریای عمان می
 

 ، ژنتیک جمعیت، ریزماهواره Scomberomorus commersonماهی شیر،  دی:کلمات کلی

 mnoroozi@toniau.ac.ir: * پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه
متعلق به خانواده  Scomberomorus commerson شیر ماهی       

، اقیانوس رو و ساکن اعماق پلاژیکتن ماهیان، دریازی، نریتیک، 

های که ماهی شیر با مهاجرتمتری است. باوجود این 00تا  60

های ساکن و دائمی شود، ولی جمعیتشناخته میساحلی  طولانی

های ساکن و مهاجر ها نیز وجود دارند. رفتارهای جمعیتآن

ریزی صدها کیلومتر از محل متفاوت است. مهاجرین بعد از تخم

شوند، ساله دور می 3و  2تر هایی با ماهیان بیشصورت دستههب

کنند می ریزی را ترککه غیرمهاجرین تنها محل تخمحال آن

 تحت شدتبه فارس خلیج جنوب ماهی در (. این6330، )صادقی

و از نظر  (2002و همکاران،  Grandcourt)دارد  قرار صیادی فشار

های در گونه فهرست در 2062ای در سال وضعیت ذخایر گونه

  اتحادیه (NT=Near Threatened species) تهدید نزدیکی

و   Collette) قرار گرفت( IUCN) حفاظت از طبیعتالمللی بین

 (. 2066همکاران، 

ت اسکاهش ذخایر آبزیان در اکثر نقاط دنیا سبب گردیده        

های مولکولی جهت مدیریت که محققین توجه زیادی به روش

کلی طور(. به2002و همکاران،  Chistiakovذخایر آبزیان کنند )

ژنتیکی کمی در مناطق مختلف تمایز  ماهیان پلاژیک غالباً

دهند که ناشی از نبودن موانع فیزیکی و جغرافیایی نشان می

ازه همانند اند زیستیهای چنین ویژگیمبادله ژنتیکی بالا و هم

در مراحل اولیه زندگی  شناورزیبزرگ جمعیت و دوره زندگی 

های مولکولی، (. در میان روش2002و همکاران،  Zhanاست )

های شناسایی ساختار ریزماهواره یکی از بهترین روش هایجایگاه

فراوانی در طول  ها بهباشند. زیرا آنپلاژیک می جمعیت در ماهیان

د و دهناند، سطوح بالایی از چندشکلی را نشان میژنوم پراکنده

و همکاران،  Georgescuشوند )تکثیر می  PCRراحتی با واکنشبه

ریزماهواره طراحی شده برای  هایچنین از جایگاه(. هم2063

های نزدیک و خویشاوند، با توان در گونهیک گونه، اغلب می

تر، یشپ(. 2002و همکاران،  Chistiakov) موفقیت استفاده کرد

مطالعات مولکولی زیادی بر روی خانواده تن ماهیان با استفاده از 

سی توان بررهای ریزماهواره انجام شده است. از جمله میجایگاه

های شمالی خلیج فارس ماهی در آب ساختار ژنتیک جمعیت شیر

و  Herwerden) ( و دریای عمان6332)عابدی و همکاران، 

 (، بررسی ساختار ژنتیکی ماهی قباد ژاپنی2001همکاران، 

و  Lin) ریزماهواره هایجایگاه طراحی با (S. niphonius) اسپانی

و  Yokoyama ؛2002و همکاران،  Xing ؛2062همکاران، 

 .S(، بررسی ساختار ژنتیکی ماهی قباد برزیلی )2001همکاران، 

brasiliensis) های ریزماهواره )طراحی جایگاه باGold  ،و همکاران

اشاره نمود. مطالعه حاضر  (،2003و همکاران،  Renshaw؛ 2060

های ریزماهواره برای بر روی ماهی شیر با استفاده از جایگاه

های خلیج فارس های این ماهی در آبجمعیت مطالعه ساختار

های هرمزگان و دریای عمان )سیستان و بلوچستان( )بوشهر(، آب

های احتمالی ماهی شیر، تمایز و انجام گردید تا وجود جمعیت

  تنوع ژنتیکی آن در این مناطق مشخص گردد.   

 

 هاشمواد و رو
ز سه منطقه )هر نمونه ماهی بالغ شیر ا 20گیری از نمونه       

های سیستان و بلوچستان از دو نمونه( شامل آب 30منطقه 

 323 ˚22و N, 22˚ 023 E 323 ˚22) کنارک و پسابندر ناحیه

N, 10˚ 603E  ی لارک، های هرمزگان از سه ناحیه(، آب

 ,N 23˚21و  N, 22˚ 603 E 263˚21قشم ) بندرعباس و جزیره

22˚30 E 22˚21و N, 21˚23 Eهای بوشهر از دو ناحیهب( و آ 

 ˚N, 26 203 ˚20و  N, 22˚033 E 303 ˚20دیر و کنگان )

223 Eهای (. قسمت6دمی انجام شد )شکل  باله نرم ( از قسمت

 2/6ها جداگانه درون میکروتیوپ جدا شده هر یک از نمونه

داری درصد قرار گرفت. برای نگه 21لیتری حاوی الکل میلی

درجه  -30استخراج در فریزر  شروع مرحلهها تا نمونه بهتر،

با استفاده از کیت  DNAگراد قرار گرفتند. استخراج سانتی

 )شرکت (High pure PCR template preparation kit) استخراج

منظور بررسی ( انجام گردید. به66021323006آلمان، کد  روچ

های استخراج شده از روش DNAکمیت و کیفیت 

 درصد استفاده شد.  6و الکتروفورز ژل آگارز  اسپکتروفتومتری

جفت پرایمر  3برای بررسی تنوع ژنتیکی شیر ماهی از        

طراحی شده برای ماهی شیر شامل پرایمرهای  ریزماهواره

(C33Sc ،H21Sc  ،J23Sc  ،F1Sc  ،L22Sc( )Herwerden   و

اسپانی شامل پرایمرهای -( و ماهی قباد ژاپنی2001همکاران، 

(spma20 ،spma2 ،spma1( )Xing   ،استفاده 2002و همکاران )

 (.6گردید )جدول 

میکرولیتر شامل:  22مراز در حجم ای پلیواکنش زنجیره       

dNTPs،2/0 میلی 2/0میکرولیتر  2/0 تا 3/0 پرایمر ،مولارمیلی 

، HotStarTaqTM DNA polymerase ،نانوگرم DNA، 200 ،مولار

مولار و آب میلی 2/2کلرید منیزیم  ،x  6افر ب PCR، واحد 3/0

 0/3برابر  pHمقطر دیونیزه برای رساندن به حجم مورد نظر در 

 انجام گرفت.

یط چرخه دمایی و مشخصات داده شده به دستگاه شرا       

ترتیب مرحله مراز بهای پلیترموسایکلر برای واکنش زنجیره

ثانیه، مرحله اتصال  30گراد درجه سانتی 22-22جداسازی 

ثانیه،  30مدت گراد بهدرجه سانتی 22تا  22پرایمرها به هدف از 

دقیقه و  6تا ثانیه  30گراد، درجه سانتی 02مرحله بسط پرایمر 

https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=1&cad=rja&uact=8&ved=0CB0QFjAAahUKEwjszYC-lu3IAhWJ1RQKHY8iBuw&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FNear-threatened_species&usg=AFQjCNGr1zY3vhRguU6uRL6oTb-WeXtm5A&sig2=4MnLVmc7ui1WIPSuMIJmhg
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بر روی  PCRمحصول  (.6چرخه بهینه سازی گردید )جدول  32

الکتروفورز شد و رنگ  درصد )دیونیزه( 3اکریل آمید ژل پلی

و همکاران،   Bassam) آمیزی ژل با نیترات نقره انجام گرفت

مورد  Uvitecافزار ها با استفاده از نرمسپس تصویر ژل. (6226

 .بررسی قرار گرفت

 

 
 سیستان و بلوچستان، هرمزگان و بوشهر  هایاستانهای برداری از ماهی شیر که در آن آبنمایی از مناطق نمونه :1شکل 

 نشان داده شده است
 

 در شیر ماهی های ریزماهواره: خصوصیات جایگاه1جدول

 جایگاه تکرار موتیف توالی پرایمر 2MgCl  دما اندازه باند 

200-622 20 2/2 F ACGCAGCAATGCACCGTGG 
R AAGAATCAACACAAACAGCACC 

(TG)2TC(TG)66 C33Sc 

260-621 22 2/2 F AAAGAATGGAAATTCAGATCAC 
R TAAAATGACATCATCCCATGG 

(TG)2TT(TG)0AG(TG)2 H21Sc 

633-630 22 02/6 F TGATCTAATCAATGGGAGAGG 
R TGCTCACATGTGCAAGCAAT 

(TG)2CC(TG)62 J23Sc 

203-622 21 62/2 F TGATGAGGCTGAAAGACTGAC 
R AGGTAGTGACCAACGCTCC 

(TGTC)3 F1Sc 

302-222 22 22/6 F ATGGCAACGGCGAGATTAAGG 
R TCCAGAACAGCAGCAGTTTCC (CA)63GA(CA)2GA(CA)2 L22Sc 

 

ها محاسبات آماری شامل فراوانی دهی به آللپس از رتبه       

(، هتروزیگوسیتی Neهای موثر )( و تعداد آللNa) تعداد آللی آللی،

، ضریب خویشاوندی درون (Ho)و مشاهده شده  (He)مورد انتظار 

(، تعادل هاردی Fit( و ضریب خویشاوندی کل )Fisجمعیت )

فراوانی آللی، فاصله اساس ، تست تمایز برχ2ینبرگ براساساو

 و  Rst Fst( و مقادیر شاخص تمایز 6202) Neiاساس ژنتیکی بر

  با درصد 22 اطمینان سطح در AMOVA آزمون اساسبر

، Smouseو  Peakall) محاسبه گردید 1ورژن   GeneAlexافزارنرم

( با ARسازی آللی )چنین تمایز ژنتیکی و غنی. هم(2002

( Lischer ،2002و  Excoffier) Arlequin 3.2افزار استفاده از نرم

 .سازی در هر مورد محاسبه شدبار شبیه 60000با استفاده از 

 نتایج
جایگاه مورد بررسی فقط پنج جایگاه  3ر این مطالعه از د       

(C33Sc ،H21Sc ،J23Sc ،F1Sc و L22Sc در )PCR  تکثیر

در هنگام  ( نشان دادند.مورفپلیشکلی )چندشدند و 

ها یکی و در برخی موارد رش الگوی باندی در تمامی جایگاهشما

دو باند دیده شد که از خصوصیات الگوی دیپلوئید است. اندازه 

(. در 6جفت باز بود )جدول  302تا  630دست آمده از هاللی ب

ها نمونه شناسایی شد که بسیاری از آن 20الل در  02مجموع 

های که در نمونهطوریهقرار داشتند. ب 02/0تر از در فراوانی کم

الل  21دیر و کنگان و بندرعباس فقط  های بوشهر از دو ناحیهآب

 02/0تر از الل در فراوانی بیش 23های چابهار و در نمونه

ترین میزان فراوانی اللی را از بیش J2Scشناسایی گردید. جایگاه 

نشان داد.  میانگین تعداد الل واقعی و موثر به  233/0تا  610/0

الل در  63تا  2و دامنه اللی از  2/2 ±21/0 و 2/0±13/0ترتیب 

 1از  F1Scدست آمد. دامنه اللی در جایگاه ههای مختلف بجایگاه

(، RA= 22/63الل ) 0تا  1از  Sc22L(، RA= 1/62الل ) 63تا 

Sc21H  0تا  2از ( 2/63الل =RA ،)Sc33C  الل  62تا  0از

(0/62 =RA ،)Sc23J  الل 60تا  2از (2/62 =RA مشاهده گردید )

 شد. تعداد الل اختصاصی یافت الل اختصاصی 2 مجموعاً (.2 )جدول

های الل )جایگاه 2های بوشهر در نمونه 02/0تر از در فراوانی بیش
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F1sc ،H21Sc  وC33Scهای الل )جایگاه 2عباس (، بندرH21Sc 

 ( بودH21Scو  L22Scهای الل )جایگاه 3( و چابهار C33Scو 

برداری شناسایی یک از دیگر مناطق نمونهها در هیچکه این الل

 (. 2نشد )جدول 

تا  306/0ها از در تمامی جایگاه Hoدامنه  ،در این بررسی       

تا  122/0از  Heو دامنه  206/0 ±06/0 با میانگین 026/0

(. در بررسی 3بود )جدول  033/0±02/0 با میانگین 312/0

ها خارج از تعادل همه جایگاه( H-Wینبرگ )اتعادل هاردی و

(. میانگین ضریب خویشاوندی درون جمعیت ≥006/0pبودند )

(Fis ،)601/0 ± 026/0 ( و ضریب خویشاوندی کلFit ،)022/0 

در تمامی  C33Scجز در جایگاه به Fisدست آمد. به 000/0 ±

دهنده کاهش نشانکه ( 3 جایگاهای ریزماهواره مثبت بود )جدول

طور به Fisترین میزان با کم H21Scی است. جایگاه هتروزیگوسیت

ا همیانگین بالاترین میزان هتروزیگوسیتی را در تمامی جایگاه

 نشان داد.  

تا  030/0اساس فراوانی اللی از بر Fst دامنه شاخص تمایز       

دهنده تمایز ژنتیکی کم ( که نشان2دست آمد )جدول هب 022/0

و جریان  Fst  ،Rstمیزان . (Lugan ،2002و  Balloux)باشد می

(. دامنه p<06/0دار بود )، معنیAMOVA آزموناساس ژنی بر

و دامنه  111/0تا  Nei (6202 ،)201/0اساس ژنتیکی برفاصله 

(. نتایج 2دست آمد )جدول هب 263/0تا  322/0شباهت ژنتیکی 

اساس درصد بر 22سطح  در مولکولی واریانس آنالیز از حاصل

، اختلاف % 13که اختلاف بین افراد  داد نشان Fst تمایز شاخص

  .استدرصد  62ها درصد و اختلاف بین جمعیت 22درون افراد 

 

 

 

 های مورد مطالعه ماهی شیرتنوع ژنتیکی جمعیت: نتایج اللی 2جدول 

 ن میانگی(±DS) چابهار بندرعباس وشهرب برداری/جایگاهمناطق نمونه 

 aN 62(6) 0(6) 0  

C33Sc Ne 22/0 00/2 13/2  

 RA 62 0 0 (6/2±)03/62 

 aN 0 (2)  2 (6) 2 (2)  

H21Sc Ne 1 61/3 06/2  

 RA 0 2 2 (1/6±)22/63 

 aN 2 60 60  

J23Sc Ne 32/2 1 12/1  

 RA 2 60 60 (6/6±)26/62 

 aN 63(6) 3 1  

F1Sc Ne 22/1 02/2 32/3  

 RA 63 3 1 (2±)10/62 

 aN 0 0 1 (6)  

L22Sc Ne 06/2 66/2 26/2  

 RA 0 0 1 (2/2±)22/63 

(DS±)میانگین aN 1/3 2/0 3/1 13/0±23/0 

 Ne 11/2 16/2 16/2 21/0± 21/2 

  23 21 21 در هرمنطقه  02/0<الل با فراوانیمجموع 

  3 2 2 در هرمنطقه الل اختصاصیمجموع 
 ( تعداد اللیNa( تعداد الل موثر ،)Neو غنی )( سازی اللیRA،)  (تعداد الل اختصاصی) داخل پرانتز  
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 های مورد مطالعه ماهی شیرضریب خویشاوندی جمعیتو تنوع ژنتیکی در هتروزیگوسیتی ایج : نت3جدول 

 چابهار بندرعباس وشهرب برداری/جایگاهمناطق نمونه

 Ho 026/0 060/0 062/0 

C33Sc He 312/0 026/0 032/0 

 Fis 000/6 030/0- 226/0 

 Ho 306/0 260/0 233/0 

H21Sc He 333/0 123/0 026/0 

 Fis 000/6 000/6 000/6 

 Ho 120/0 120/0 222/0 

J23Sc He 122/0 333/0 326/0 

 Fis 000/6 332/0 212/0 

 Ho 110/0 120/0 133/0 

F1Sc He 320/0 302/0 122/0 

 Fis 000/6 332/0 666/0 

 Ho 320/0 220/0 223/0 

L22Sc He 322/0 020/0 003/0 

 Fis 203/0 120/0 000/6 

 

(DS±)میانگین 

Ho (66/0±)230/0 (63/0±)102/0 (60/0±)230/0 

He (03/0±)303/0 (02/0±)003/0 (02/0±)002/0 

Fis (60/0±)302/0 (02/0±)112/0 (60/0±)136/0 
 ( ضریب خویشاوندیFis( هتروزیگوسیتی مشاهده شده ،)Ho( و قابل انتظار )He) 

 

 ( در قسمت پایین جدول در ماهی شیرNmو جریان ژنی ) ی جدوللا( در قسمت باFstشاخص تمایز ) :4جدول 

  بوشهر بندرعباس چابهار
 شاخص تمایز

 جریان ژنی

  بوشهر - 033/0 030/0

 بندرعباس 306/2 - 022/0 

 چابهار 330/2 622/2 -

 

 .شیر جدول و فاصله ژنتیکی در قسمت پایین جدول در ماهیی شباهت ژنتیکی در قسمت بالا :5جدول 

  بوشهر بندرعباس چابهار
 شباهت ژنتیکی

 فاصله ژنتیکی

  بوشهر - 203/0 263/0

 بندرعباس 222/0 - 322/0 

 چابهار 201/0 111/0 -

   بحث

از هشت جفت پرایمر ریزماهواره که برای  حاضر، در بررسی       

تکثیر  PCRجفت آن در  2تن ماهیان طراحی شده بود، فقط 

هایی با خویشاوندی ها را در گونهزماهوارهتوان ریشدند. می

نزدیک که از جد مشترکی باشند در اکثر موارد با موفقیت استفاده 

 اما با افزایش فاصله فیلوژنتیکی میزان موفقیت کاهش . کرد

 ین در مناطق پهلوگیریجانش گرفتن بازهایو علت آن قرار یابدمی

و  Cui) باشدها میهاست که محل باند شدن با پرایمرریزماهواره

 .(2002همکاران، 

الل در هر  63تا  2بررسی،  این دامنه اللی ماهی شیر در       

 الل  2/0±13/0جایگاه و میانگین تعداد اللی مشاهده شده 

ماهیان  در جایگاه هر در آلل تعداد متوسط دست آمد که ازهب

(. Avise  ،2000و  Dewoody) تر است( کم1/20±3/66دریایی )

(، در 2001و همکاران ) Herwerdenبا سایر محققین،  در مقایسه

جفت پرایمر، دامنه  2ماهی شیر دریای عمان با استفاده از همین 
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( الل شناسایی کردند. عابدی L22Sc) 23( تا C33Sc) 2اللی را 

 های شمالی( میانگین تعداد اللی ماهی شیر آب6332و همکاران )

یل این کاهش را نسبت الل گزارش کردند و دل 2 را خلیج فارس

یان آب شور جریان ژنی بالا در خلیج فارس، میزان بالای به ماه

مهاجرت در مولدین و آمیزش خویشاوندی دانستند. باید توجه 

 02/0تر از داشت که در این بررسی تعدادی الل با فراوانی کم

دهنده های زیاد با فراوانی پایین نشاندست آمد. وجود اللهب

  Alarconی است )تنگناهای ژنتیکی یا اثرات آمیزش خویشاوند

 ها باشد. از ( و یا ناکافی بودن تعداد نمونه2002و همکاران، 

که ضریب آمیزش خویشاوندی نیز در مطالعه حاضر جاییآن

مثبت بود، بنابراین احتمال استرس وارده به جمعیت ماهی شیر 

های بررسی که نتایجطوریرویه( وجود دارد. به)ناشی از صید بی

 توسط سایر محققین ایران جنوب در شیر ماهی صید و جمعیتی

دارد  قرار صیادی فشار تحت شدت ماهی به این که دهدمی نشان

؛ 2002و همکاران،   Grandcourt؛6320فخری و همکاران، )

 (. 6302پارسامنش، 

 026/0تا  306/0 ،دامنه هتروزیگوسیتی در بررسی حاضر       

و همکاران  Herwerdenدست آمد. در مقایسه با سایر محققین، هب

جفت  2(، در ماهی شیر دریای عمان با استفاده از همین 2001)

( اعلام L22Sc) 260/0( تا H21Sc) 130/0را پرایمر، دامنه آن

 ژنتیکی ( در بررسی ساختار6332کردند. عابدی و همکاران )

های شمالی خلیج فارس، دامنه های ماهی شیر در آبجمعیت

با میانگین  000/6تا  302/0هتروزیگوسیتی مشاهده شده بین 

با  303/0تا  2/0و دامنه هتروزیگوسیتی مورد انتظار بین  233/0

( 2001و همکاران ) Herwerdenگزارش کردند.  003/0میانگین 

بیان نمودند عدم وجود یک مانع قابل توجه برای جلوگیری از 

طور موثر هتروزیگوسیتی را پراکنش ماهیان در محیط دریایی، به

های دهد و این امر در مورد گونهها کاهش میمعیتمیان ج

پرتحرک و مهاجر با لاروهای پلانکتونیک مانند شیر ماهی وجود 

شده  مشاهده هتروزیگوسیتی میانگین حاضر بررسی دارد. در

 در شده مشاهده متوسط هتروزیگوسیتی ( از06/0±206/0)

، Aviseو  Dewoody) تر است( کم02/0±21/0ماهیان دریایی )

 شیر ماهیان در مهاجرت بالای میزان آن دلیل . احتمالاً (2000

این  در ژنی جریان بالای میزان خلیج فارس و دریای عمان، بالغ

 بر علاوه .است یکدیگر با پلاژیک ژنتیکی لاروهای ارتباط و هاآب

  و فارس و دریای عمان خلیج شناختیبوم خصوصیات این،

 و آب شدن همگن اعثب آن فیزیکی چنین خصوصیاتهم

 .شودمی نقاط دیگر به منطقه یک از پلاژیک جابجایی لاروهای

کاهش هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی 

دهنده وجود تنگنای ژنتیکی و کاهش تواند نشانقابل انتظار می

باشد. کاهش تغییر پذیری ژنتیکی در ذخایر نیز تنوع ژنتیکی 

 تواند ناشیت استرس وارده به جمعیت میعلها بهوحشی جمعیت

 Alam) رویه و زوال تولید مثل در محیط طبیعی باشداز صید بی

 نفتی فارس آلودگی خلیج مختلف مناطق در(. Islam  ،2000و 

 صنعتی سبب و کشاورزی شهری، هایآلودگی سایر همراهبه

آبزیان  ارزش با منابع و شده ارزشمند سامانه بوم این تخریب

و  اندگرفته قرار مختلف هایآلودگی خطر معرض در آن در وجودم

 است شده آن در موجود آبزی هایجمعیت تهدید موجب

(Pourang  ،2002و همکاران). های مختلف این علاوه بر آلودگی

رویه است که شود، صید بیوری میآمناطق که موجب کاهش زاد

سیتی در با گذشت زمان موجب کاهش اللی و کاهش هتروزیگو

فشار  نظر، مورد ذخیره که رسدنظر میاز این رو به گردد.ذخایر می

 Al-Oufiهای یافته با نتایج این .شودمی متحمل را زیادی صیادی

 اظهار ( که2002همکاران ) و  Grandcourt (،2002) همکاران و

 فارس، دریای خلیج منطقه راپمی شامل در ماهی ذخایر کنندمی

 شود،برداشت می رویهبی ور به عرب دریای از بخشی و عمان

 منظور کاهشبه مدیریتی راهکارهای باید لذا کند.می مطابقت

 مورد مطالعه منطقه در شیر ماهی ذخیره بر صیادی فشار خطرات

 در صورت ادامه وضعیت موجود این احتمال وجود دارد .شود ارائه

 در آینده که شاهد کاهش شدید در اندازه جمعیت این گونه

 نزدیک بود.  

ها خارج از در بررسی حاضر بر روی ماهی شیر، همه جایگاه       

که این (. با توجه به این>006/0pینبرگ بودند )او -تعادل هاردی

های ماهی دریازی، نریتیک، پلاژیک، اقیانوس رو و دارای مهاجرت

گ ینبراو -طولانی ساحلی است، بنابراین انحراف از تعادل هاردی

(. کم 2001و همکاران،   Herwerdenقابل توجیه است )در آن 

تواند عامل دیگری برای بودن تعداد نمونه مورد بررسی نیز می

و  Xingینبرگ در تن ماهیان باشد )او -انحراف از تعادل هاردی

مقایسه آن  و بررسی این هتروزیگوسیتی (. نتایج2002همکاران، 

و   Herwerden؛6332با سایر مطالعات )عابدی و همکاران، 

 دهد که اعضای( بر روی تن ماهیان نشان می2001همکاران، 

 در جمعیتی اختلاط و بالا تحرک دارایScomberomorus  جنس

 ( در بررسی ساختار6332عابدی و همکاران ) .هستند منطقه

های شمالی خلیج فارس، های ماهی شیر در آبجمعیت ژنتیکی

طولانی این ماهی اعلام های فصلی دلیل انحراف را مهاجرت

رسد، مهاجرت و اختلاط نظر میکردند. در بررسی حاضر به

گردد تعادل هاردی ترین عاملی است که سبب میها مهمجمعیت

  ینبرگ برقرار نباشد.  او -

بین مناطق  Rstو   Fstمیزان AMOVA آزموناساس بر       

رسد که ینظر م(. از این رو به>06/0pدار بود )برداری معنینمونه

 برداری وجود دارد.های مختلف ژنتیکی در مناطق نمونهگروه

که ماهی شیر باوجود این( اعلام کرده بود، 6330تر صادقی )پیش

های شود، ولی جمعیتطولانی ساحلی شناخته می هایمهاجرت با

در   Fstپایین بودن مقدار. ها نیز وجود دارندساکن و دائمی آن
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 هاریزماهواره در جهش( از )ناشی بالا مورفیسمپلی علتبه مطالعه، این

طور موثری و مهاجرت این ماهی در مناطق مختلف است که به

طور به .(Lugan ،2002و  Balloux)دهند را کاهش می Fst میزان 

کند ها جلوگیری میکلی مهاجرت زیاد از جدایی ژنتیکی جمعیت

همبستگی منفی و قابلیت پراکنش   Fstو در ماهیان بین مقدار

 و دارای زادآوری دریایی هایگونه (.Waples ،6230) وجود دارد

 هایگونه در خصوصموضوع به این .هستند بالایی پراکنش

و  Gold) ماهی شیر وجود دارد مانند پلاژیک لاروهای با پرتحرک

 Thorpe and( و 6232و همکاران ) Shaklee (.2060همکاران، 

Sol-Cave (6222میزان ) فاصله ژنتیکی (Nei  ،6202)  برای

تا  03/0)دامنه آن از  3/0طور میانگین ها را بهجدایی جمعیت

اند که با فاصله ژنتیکی مشاهده شده در این ( ذکر کرده16/0

ای هدهنده تمایز ژنتیکی بین گروهبررسی مطابقت دارد و نشان

 است مشخص نشده دقیق طوربه هنوز مشاهده شده است. اگرچه

 منطقه مهاجرت کدام به خود ریزیتخم زمان در ماهی این که

 در طور محلیبه مهاجرت، بدون که مولدانی وجود اما کندمی

 اثبات رسیده به کنندمی ریزیتخم عمان دریای و فارس خلیج

  (. 6222و همکاران،  Dudley ؛Collette  ،2006) است

تیکی های متمایز ژنگروه دهد کهنشان میبررسی حاضر،        

کنند. ماهی شیر که در خلیج فارس و دریای عمان زیست می

دار، تایید کننده وجود معنی Rstو    Fstهای اختصاصی، وجود الل

است.  برداری شدههای ژنتیکی متمایز در مناطق نمونهگروه

های ژنتیکی دیگری از این ماهی، در منطقه احتمال دارد که گروه

  است. ترید به مطالعه و بررسی بیشوجود داشته باشد که نیازمن

 

 تشکر و قدردانی
تحقیقات ژنتیک مولکولی دانشگاه  پژوهش در آزمایشگاه این       

آزاد اسلامی واحد تنکابن انجام پذیرفت. از تمامی همکاران گرامی 

یژه وهدر آزمایشگاه تحقیقات ژنتیک مولکولی واحد تنکابن ب

 ردد.گجناب آقای دکتر ناظمی تشکر و قدردانی می
 

  منابع

 موسسه آبزیان ذخایر ارزیابی اصول .1331 ،.ا پارسامنش، .1

 بین روابط و علمی اطلاعات مدیریت .ایران تحقیقات شیلات

 صفحه.  612الملل. 

شناسی های زیستی و ریختگیژوی .1331، ن.، صادقی .2

. چاپ ماهیان جنوب ایران )خلیج فارس و دریای عمان(

 صفحه. 230 .انتشارات نقش مهر اول.

 ؛محمدی، م. ؛سالاری، م. ؛ذوالقرنین، ح. ؛.عابدی، ا .3

بررسی تنوع  .1331 ،میرزا، ر. و گی، ب.نارچ ؛.قاسمی، ا

 Scomberomorus) ماهی شیر هایجمعیت ژنتیکی

commerson)  خلیج فارس با استفاده از نشانگرهای

شماره ، 2میکروستلایت. مجله علوم و فنون دریایی. دوره 

   .26تا  33 فحاتص ،2

4. Alam, S. and Islam, S., 2115. Population genetic 

structure of Catla catla (Hamilton) revealed by 

microsatellite DNA markers. Aquaculture. Vol. 221, 

pp: 626-610. 

5. Alarcon, J.A.; Magoulas, A.; Georgakopoulos, T.; 

Zouros, E. and Alvarez, M.C., 2114. Genetic 

comparison of wild and cultivated European 

populations of the Gilthead Sea bream (Sparus 

aurata). Aquaculture. Vol. 230, pp: 12-30. 

6. Al-Oufi, H.S.; Clareboudt, M.R.; McIlwain, J. and 

Goddard, S., 2114. Final Report: Stock Assessment 

and Biology of the Kingfish (Scomberomorus 

commerson Lace´pe`de) in the Sultanate of Oman. 

College of Agricultural and Marine Sciences, 
Department of Marine Science and Fisheries, Muscat, 

Oman. 632 P. 

3. Bassam B.J.; Caetano-Anolles G. and Gressoff 

G.M., 1111. Fast and sensitive silver standing of DNA 

in polyacrylamide gels. Annual Biochemistry. Vol. 

32, pp: 130-133. 

3. Balloux, F. and Lugon-Moulin, N., 2112. The 

estimate of population differentiation with 

microsatellite markers. Molecular Ecology. Vol. 66, 

pp: 622-612. 
1. Chistiakov, D.A.; Hellemans, B.; Haley, C.S.; Law, 

A.S.; Tsigenopoulos, C.S.;  Kotoulas, G.; Bertotto, 

D.; Libertini, A. and Volckaert, F.A., 2115. A 

microsatellite linkage map of the European sea bass 

Dicentrarchus labrax L. Genetics. Vol. 600, pp: 

6326-6321.  

11. Collette, B.; Chang, S. K.; Di Natale, A.; Fox, W.; 

Juan Jorda, M.; Miyabe, N. and Nelson, R., 2111. 

Scomberomorus commerson. The IUCN Red List of 

Threatened Species 2066, e.T600361A1022321. 

11. Collette, B.B., 2111. Scombridae. Tunas (also, 

albacore, bonitos, mackerels, seerfishes and wahoo). 

In: Carpenter, K.E., Niem, V. (Eds.), FAO Species 
Identification Guide for Fishery Purposes. The Living 

Marine Resources of the Western Central Pacific, vol. 

1. Bony fishes, part 2 (Labridae to Latimeriidae). 

FAO, Rome, pp: 3020-3022. 

12. Cui, J.Z.; Shen, X.Y.; Yang, G.P.; Gong, Q.L. and 

Gu, Q.Q., 2115. Characterization of microsatellite 

DNAs in Takifugu rubripes genome and their 
utilization in the genetic diversity analysis of T. 

rubripes and T. pseudommus. Aquaculture. Vol. 220, 

pp: 622-630. 

13. Dewoody, J.A. and Avise, J.C., 2111. Microsatellite 

variation in marine, freshwater and anadromous fishes 

compared with other animals. Journal of Fish biology. 

Vol. 21, pp: 216-203. 



 ...خلیج فارس و دریای عمان با روشسواحل شمالی تنوع و تمایز ژنتیکی ماهی شیر در پور                   نوروزی و زاهدی

662 
 

14. Dudley, R.G.; Aghanashinikar, A.P. and Brothers, 

E.B., 1112. Management of the Indo Pacific Spanish 

mackerel (Scomberomoruscommerson) in Oman. 

Fishery Research. Vol. 62, pp: 60-23. 

15. Excoffier, L.; Laval, G. and Schneider, S., 2115. 

Arlequin ver. 3.0: An integrated software package for 

population genetics data analysis. Evolutionary 

Bioinformatics Online. Vol. 6, pp: 20-20. 

16. Georgescu, S.E.; Burcea, A.; Florescu, I.; Popa, 

O.G.; Dudu, A. and Costache, M., 2113. 

Microsatellite Variation in Russian Sturgeon 

(Acipenser gueldenstaedtii) from Aquaculture. 

Animal Science and Biotechnologies. Vol. 20, No. 6, 

pp: 03-01. 

13. Grandcourt, E.M.; Al-Abdessalaam, T.Z.; Francis, 

F. and Al-Shamsi, A.T., 2115. Preliminary 

assessment of the biology and fishery for the narrow-

barred Spanish mackerel, Scomberomorus commerson 

(Lac´ep`ede, 6300), in the southern Arabian Gulf. 

Fisheries Research. Vol. 01, pp: 200-220. 
13. Gold, J.R.; Jobity, A.M.C.; Saillant, E. and 

Renshawa, M.A., 2111. Population structure of carite 

(Scomberomorus brasiliensis) in waters offshore of 

Trinidad and northern Venezuela. Fisheries Research. 

Vol. 603, pp: 30-32. 
11. Herwerden, L.V.; Mcilwain, J.; Al-Oufib, H.; Al-

Amry, W. and Reyes, A., 2116. Development and 

application of microsatellite markers for 
Scomberomorus commerson (Perciformes, Te leostei) 

to population genetic study of Arabian Peninsula 

stocks. Fisheries Research. Vol. 02, pp: 223-211. 

21. Lin, L.; Zhu, L.; Liu, S.F.; Tang, Q.S.; Su, Y.Q. and 

Zhuang, Z.M., 2112. Polymorphic microsatellite loci 

for Japanese Spanish mackerel (Scomberomorus 

niphonius). Genetics and Molecular Research. Vol. 

66, No.2, pp: 6202-6203. 

21. Nei, M., 1132. Genetic distance between populations.  

American Naturalist. Vol. 601, pp: 233-222. 

22. Peakall, R. and Smouse, P.E., 2116. GENALEX 1: 

genetic analysis in excel. Population genetic software 
for teaching and research. Molecular Ecology Notes. 

Vol. 1, pp: 233-222. 

23. Pourang, N.; Nikouyan, A. and Dennis, J.H., 2115. 

Trace element concentration in fish, sediments and 
water from northern part of the Persian Gulf. 

Environmental monitoring and assessment. Vol. 602, 

pp: 223-361. 

24. Renshaw, M.A.; Douglas, K.C.; Rexroad C.A.; 

Jobity, A.M.C. and Gold, J.R., 2113. Isolation and 

characterization of microsatellite markers in the Serra 

Spanish mackerel, Scomberomorus brasiliensis. 

Permanent Genetic Resources Note. pp: 332-333. 

25. Shaklee, J.B.; Tamaru, C.S. and Waples, R.S., 

1132. Speciation and evolution of marine fishes 

studied by electrophoretic analysis of proteins. Pacific 

Science. Vol. 31, pp: 626-620.  

26. Thorpe, J.P. and Sole-Cava, A.M., 1114. The use of 

allozyme electrophoresis in invertebrate systematics. 

Zoologica Scripta. Vol. 23, pp: 3-63.  

23. Waples, R.S., 1133. A multispecies approach to the 

analysis of gene flow in marine shore fishes.  

Evolution. Vol. 26, pp: 332-200. 

23. Xing, S.; Xu, G.B.; Liao, X.L.; Chen, S.L. and 

Yang, G.P., 2111. Twelve polymorphic microsatellite 

loci from adinucleotideen- riched genomic library of 
Japanese Spanish mackerel (Scomberomorus 

niphonius). Conservation Genetic. Vol. 60, pp: 6610-

6613. 

21. Yokoyama, E.; Sakamoto, T.; Sugaya, T. and 

Kitada, S., 2116. Six polymorphic microsatellite loci 

in the Japanese Spanish mackerel, Scomberomorus 

niphonius. Molecular Ecology Notes. Vol. 1, pp: 323-

322. 

31.  Zhan, A.; Hu, J.; Hu, X. and Zhou, Z., 2111. Fine 

scale population genetic structure of Zhikong scallop 

(Chlamys farreri): Do local marine currents drive 
geographical differentiation? Marine Biotechnology. 

Vol. 66, pp: 223-232.  

 


