
 1397 تابستان، 2، شماره همدسال                                                                    پژوهشی محیط زیست جانوری    فصلنامه علمی 
 

135 
 

 
 

 

 

 
 

 

 

 

  در سواحل شمالی خلیج فارس (Otolithes ruber) ساختار جمعیتی ماهی شوریده
 

 
 
 

 فارس، بوشهر جیفارس، دانشگاه خل جیپژوهشکده خل ،گروه زیست فناوری : *سیداحمد قاسمی 

 فارس، بوشهر جیفارس، دانشگاه خل جیپژوهشکده خل ،گروه زیست فناوری: سیدجواد حسینی 
 

 1396 تیرتاریخ پذیرش:            1396 فروردین تاریخ دریافت:

 
 

 چکیده

کارگیری روش چندشکلی طولی هباشد. در این تحقیق با بیکی از ماهیان تجاری مهم خلیج فارس می Otolithes ruberماهی شوریده  

(AFLP ) منطقه خورموسی، هندیجان، گناوه، بوشهر، دیر و عسلویه بررسی گردید. در مجموع  6ساختار جمعیتی و میزان تنوع این گونه در

ترین و ند. بیشددرصد چندشکلی را نشان می دا 2/37طور میانگین هدست آمد که به+( ب3جفت پرایمر انتخابی ) 7کار بردن هباند با ب 345

( حاصل گردید. میانگین تنوع 25%) E-ACA/M-CAG( و 39%) E-AAG/M-CAT ترتیب با جفت پرایمرهفیسم برموترین درصد پلیکم

( I) ترین میزان شاخص تنوع ژنتیکی و شاخص شاننمحاسبه شد. در جمعیت بوشهر بیش 46/0و  28/0ترتیب ه( و شاخص شانن بhژنتیکی )

 AMOVAو آنالیز  Fstبود. شاخص  23/0تا  022/0 ها در محدودهدر بین جمعیت Fstشاخص  زشست آمد. اردهب 5/0و  33/0میزان هترتیب بهب

و دندروگرام شباهت افراد، سه جمعیت از ماهی شوریده در خورموسی،  Fstدهند. براساس آنالیز ها نشان میداری را بین جمعیتاختلاف معنی

 ها بالا نبود. بین جمعیتباشد. اما تمایز ژنتیکی بوشهر و دیر قابل تفکیک می

  ماهی شوریده، تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت، خلیج فارس، ایران کلمات کلیدی:

 aqasemi@gmail.com :* پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه

 خودبهرا  زیادی توجه جمعیت ژنتیک های اخیر مطالعاتهدر ده       

گونه و حفاظت از  پایداری برای ژنتیکی تنوع است زیرا کرده جلب

 هتروزیگوسیتی فقدان که دهدمی نشان قبلی مطالعات .است ضروری هاگونه

 داشته ای باید در سطح بالایی نگهتنوع درون گونهور و میزان آزیان

 ژنتیکی تنوع براین، تحقیقات علاوه (.Frankham، 2002 و Reed) شود

ماهیان  منابع در ارزیابی مهم اطلاعات توانیدمی جمعیت ساختار و

 پایداری جمعیت آبزیان و مدیریت بر نظارت ارائه نمایید که برای

 نشانگرهای(.  2010 و همکاران،  Song) کار گرفته شودهماهیگیری ب

 تعیین ساختار و تنوع ژنتیکی تشخیص برای موثر هایروش مولکولی

(. 2012  و همکاران،  Yao:2013 و همکاران، Yuan) هستند هاجمعیت

 چندشکلی نگاریانگشت روش مولکولی، نشانگرهای مختلف انواع میان در

 نقاط از ترکیبی که است PCR بر مبتنی روشی (AFLP) قطعه طول

قوت تکثیر چندین جایگاه، تنوع بالا، عدم نیاز به اطلاعات اولیه از 

 RAPD و RFLP ضعف نقاط بر غلبه ژنوم موجود، تکرارپذیری بالا و

 تغییرات تشخیص برای راکه آن ،(1995 ن،همکاراو  Vos) است

 یک AFLP که است شده ثابت حال، به تا. است کارآمد بسیار ژنتیکی

 از بسیاری تمایز و جمعیت ژنتیکی ساختار مطالعه در موفق روش

 ماهیگربه ،(2000 و همکاران، Wang) معمولی ها ازجمله، کپورماهی

 Synechogobius ommaturus ماهی ،(2003 همکاران، و Mickett) کانال

(Song ماهی 2010 همکاران، و ،)Pleuronectes yokohamae (Zhang 

 و  همکاران، Perinereis aibuhitensis (Liuماهی  (،2012 و همکاران،

 چنین در ماهیان خلیج فارس مانند ماهی سنگسرهم ( و2015

( 1392 (، حلواه سیاه )شریفی و  همکاران،1391)راستگو و  همکاران، 

 کار گرفته شده است. ه( ب1392 )فکراندیش و  همکاران، کنماهی زمین

است که بر  یجد یبدهنده آسفارس نشان یجخل یفعل یتوضع       

 ،(Mughal آن وارد آمده است یرذخا ینچنو هم یانآبز یستماکوس

 ی،آب یطمح ینموجود در ا یلاتیبا ارزش ش یرذخا یکی از( 2013

یده متعلق به خانواده شور Otolithes ruberی با نام علم یدهشور یماه

 یناز ا گونه 93جنس و  51. تاکنون باشد( میSciaenidaeماهیان )

 O. ruber هی شوریدهما (.IUCN ،2007) خانواده گزارش شده است

ای یکی از ماهیان مهاجر کرانه croaker Tiger-toothed با نام انگلیسی

های شیلاتی و از ماهیان ممتاز ترین گونهاین ماهی از مهم باشد.می

هیان درجه بندی تجاری جز مامنطقه جنوب ایران بوده و در طبقه

مناطقی با بسترگلی و مصب  تر درگونه بیش این گردد.یک محسوب می

، شود.حوضه گسترش این ماهی بسیار وسیع بودهها یافت میرودخانه

ویژه در ههای ساحلی دریای عمان و خلیج فارس و بدر سرتاسر آب

و توسط تور گوشگیر، ترال،  های منطقه خوزستان گسترش داردآب

گردد. اهمیت اقتصادی وسیله گرگور صید میهمواردی ب قلاب و در

تر از ذخیره برداری بیشفشار صیادی جهت بهره شده که گونه باعث این

در برخی موارد کاهش صید و کاهش میانگین  و با شدت انجام گیرد

)اسکندری و   همراه داشته استهای گونه را بهطولی در جمعیت

در  ی شوریدهماه هاییتناخت جمعش رویناز ا .(1392همکاران، 

 باشد.یم یضرور یارگونه بس یکی اینژنت یرحفظ ذخا یراستا

با توجه به اهمیت ماهی شوریده از نظر اقتصادی در ایران، در        

های این تحقیق با هدف بررسی ساختار جمعیتی این گونه در آب

هایی از شش منطقه خورموسی، هندیجان، شمال خلیج فارس نمونه

مورد ارزیابی  AFLPگناوه، بوشهر، دیر و عسلویه،  با استفاده از روش 

 مدیریت ها وحفاظت از جمعیت برای اند. نتایج این تحقیققرار گرفته

 مفید خواهد بود.  صید ماهی شوریده

 

 هامواد و روش

های ساحلی پژوهش آبمنطقه مورد بررسی در این : گیرینمونه       

ایران در خلیج فارس شامل خورموسی، هندیجان، گناوه، بوشهر، دیر 

( بود. از ماهیان صید شده توسط قایق های صیادی 1و عسلویه )شکل

میزان یک تا دو گرم از بافت ماهیچه جداسازی گردید و با ذکر محل به

درصد تثبیت و به آزمایشگاه منتقل  96برداری، بلافاصله در الکل نمونه

 گردید. 

 

 
 برداری از ماهی شوریده در خلیج فارس. مناطق نمونه1شکل

 .عسلویه(6. دیر و 5.بوشهر، 4.گناوه، 3.هندیجان، 2.خورموسی، 1)

 

       DNA پروتئیناز توسط عضلانی با هضم بافت ژنومی K و با روش 

(. 2001 و همکاران، Sombrook) شد جداسازی کلروفرم-فنل استاندارد

با استفاده از الکتروفورز با ژل اگارز یک درصد و کمیت  DNAکیفیت 

گیری گردید. اندازه (Biophotometr: WTW) اسپکتوفتومتر از استفاده با

سازی رقیق میکرولیتر در نانوگرم 100 غلظت به نمونه هر نهایت در

 گردید. 
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 و همکاران، Vos) استاندار براساس روش AFLPآزمایشات        

 10استفاده از  انجام گرفت. واکنش هضم با( با کمی تغییرات 1995

جایگاه برشی )Tru91 و EcoRI برشی  هایآنزیم واحد از هریک از

ژنومی  DNAنانوگرم  300( و Fermentasساخت شرکت  MseIمشابه 

ساعت  2ساعت و سپس  2درجه  37میکرولیتر و در دمای  20 در حجم

ها آداپتور، اتصال DNA هضمپس از  .انجام شدگراد درجه سانتی 65در 

مولار میلیATP، 100رمولامیلیT4، 10 آنزیم واحد10 شرایط با

 ساعت10مدت هب درجه 22 در دمای ،DNA شده هضم محلول و آداپتورها

از آغازگرهایی که  پیش انتخابی با استفاده. مرحله تکثیر انجام گردید

انجام در شرایط  1+نوکلئوتید اضافیداپتورها و یک آ کاملاً مکمل توالی

مرحله واسرشت  ثانیه 30 :صورتبه چرخه 30 در PCR حرارتی چرخه شد.

 56ثانیه مرحله اتصال در  30 گراد، درجه سانتی 94سازی در دمای 

گراد انجام درجه سانتی 72 مرحله بسط دردقیقه  1و  گراددرجه سانتی

درصد بررسی شد 1محصول پیش انتخابی روی ژل آگارز  شد. کیفیت

از انتخابی  برابر رقیق شدند. در مرحله تکثیر 10میزان محصولات به و

اضافی  نوکلئوتید 3آغازگرهایی که دارای محصول پیش انتخابی و 

 15مراز مربوطه در حجم ای پلیواکنش زنجیره بودند استفاده شد.

انتخابی  پیش PCRمیکرولیتر محصول واکنش  5 میکرولیتر شامل

،  MseIمیکرومول آغازگر EcoR ،10میکرومول آغازگر  10رقیق شده 

 Taq واحد آنزیم 1 و  dNTPsمول میلی MgCl2 ،2/0میلیمول  5/2

polymerase شد. چرخه حرارتی  انجامPCR  صورتچرخه به 30در :

 ثانیه 30 گراد،سانتی درجه 94 سازی در دمایمرحله واسرشته نیهثا 30

دما  گراد بود، سپسسانتی درجه65 مرحله اتصال دما در چرخه اول 

گراد کاهش یازای هر یک چرخه، یک درجه سانتچرخه بعدی به 11تا 

ادامه یافت و یک  گراددرجه سانتی 54چرخه بعد در دمای 18 یافت و

از بین جفت  .انجام شد گراددرجه سانتی 72دقیقه مرحله بسط در 

مورف ترین تعداد باند پلیپرایمر که دارای بیش جفت 7پرایمرها تعداد 

 ها استفاده گردید.ترین پس زمینه بود برای آنالیز کل جمعیتو کم

 

 AFLPتوالی آداپتورها و پرایمرهای مورد استفاده در روش  :1جدول 

 توالی  آغازگر

Adapters 
EcoRI-adapter 

′5 -CTCGTAGACTGCGTACC-3′ 
′5 ′3-AATTGGTACGCAGTCTAC- 

MseI-adapter 
′5 ′3-GACGTGAGTCCTGAG- 
′5 ′3-TACTCAGGACTCAT- 

Pre-amplification primer 
EcoRI ′5 ′3-GACTGCGTACCAATTC- 
MseI ′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAA- 

Selective amplification primer 

1-E-AGG/M-CAA 
′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCAGG- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAA- 

2-E-AAG/M-CTC 
′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCAAG- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACTC- 

3-E-AAG/M-CAT 
′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCAAG- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAT- 

4-E-AAG/M-CAC 
′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCAGG- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAC- 

5-E-AAG/M-CAG ′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCAAG- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAG- 

6-E-ACA/M-CAG ′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCACA- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAG- 

7-E-ACT/M-CAA ′5 ′3-GACTGCGTACCAATTCACT- 
′5 ′3-GATGAGTCCTGAGTAACAA- 

 محصول  از میکرولیتر 10 :نقره نیترات آمیزیرنگ و الکتروفورز       

PCR  درصد، محلول  98 فرمآمید) میکرولیتر رنگ فرمامید 8انتخابی با

ترکیب ( =8pH باEDTA  رمولامیلی 10، زیلن سیانول و بلو بروموفنل

دقیقه واسرشت شده و  6مدت گراد بهسانتی درجه 95شد. سپس در 

میکرولیتر از محصول فوق  7 گردید. سرعت روی یخ سردپس از آن به

در دستگاه ( درصد، اوره 40 آمیداکریل) درصد 6ژل اکریل آمید  بر روی

ساعت در  5/1مدت به DNA Sequencing gel (38×30) الکتروفورز

 پس ازگردید. الکتروفورز  وات 75 گراد درسانتی درجه دمای ژل 

 آمیزی شد. الکتروفورز، ژل با روش نیترات نقره رنگ

 هایطول در ابهام بدون و باندهای روشن: تحلیل و تجزیه       

 گرفته درنظر استفاده قابل عنوان باندهایبه 1000 تا bp 50 از مختلف

( درنظر گرفته 0در عدم حضور باند ) و( 1) ارزش دهی در حضور. شد

چندشکلی  صورت ماتریس در اکسل وارد گردید. درصدهها بشد و داده

 شاخص ژنتیکی و تنوع موثر، آلل تعداد مشاهده، آلل تعداد جایگاه،

(. Smouse ،2006و Peakall ) شد محاسبه GenAlex 6.5 توسط شانون

دست هب Neiشاخص  از استفاده با شباهت و تفاوت ژنتیکی و شاخص

های تحلیل مولفه و تجزیه براساس این تجزیه (. علاوه برNei، 1987) آمد

انجام گرفت و نمودار دو  GenAlex 6.5 افزاراستفاده از نرماصلی با 
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 ها ترسیم گردید.بندی و بررسی روابط بین جمعیتبعدی جهت گروه

و اختلاف  Fst ها براساس شاخصهای جمعیتنمونه جفتی بین اختلاف

 Arlequin 3.5 سازی دربار شبیه 10000با  Fst داری شاخصمعنی

 واریانس تحلیل و تجزیه (.2010 همکاران، و Excoffier) محاسبه گردید

 کاربه جمعیتی ساختار تربیش برای بررسی (AMOVA) مولکولی

 منظوربه Fst شاخص ها وجمعیت جغرافیایی و از الگوی شد. گرفته

 Excoffier) استفاده گردید AMOVA برای مناسب هایگروه شناسایی

 رابطه معادله محاسبه شد. از استفاده با ژن جریان(. 1992 همکاران، و

در  منتل آزمون از استفاده با جغرافیایی فاصله و ژنتیکی فواصل بین

 فاصله دو جمعیت بین فاصله مشخص گردید GenAlex 6.5افزار نرم

 هاجمعیت بین عنوانبه ساحلی خط باشد بلکه طولنمی مستقیم

 GenAlex 6.5فزار ادرنظر گرفته شد. فاصله ژنتیکی بین افراد در نرم

 افرازنرم در UPGMA درخت رسم برای حاصل ماتریس و شد محاسبه

6Mega .مورد استفاده قرار گرفت 

 

 نتایج
، با AFLPنمونه از ماهی شوریده با روش 80تحلیل آماری        

 در باند قابل ارزش دهی 341 مجموع جفت پرایمر، در 7استفاده از 

تعداد قطعات تکثیر شده کرد. میانگین  جمعیت مشخص شش میان

 چند باند 129از این تعداد باند  باند بود. 71/41ازاء هر جفت پرایمر به

 % محاسبه شد 82/32 چندشکل باندهای که میانگین بودند شکل

 میانگین با 23-12 آغازگر از هر در چندشکل جایگاه تعداد(. 2 جدول)

 50با  چندشکل ترین درصد جایگاهبیش جایگاه متنوع بود 42/18

 (.2جدول)درصد مربوط به جفت پرایمر اختصاص داشت 
 

 AFLPپرایمر در ماهی شوریده در آنالیز  8مورفیسم حاصل از پلی دتعداد باند و درص :2جدول

همراه میزان چندشکلی برای های برآورد تنوع ژنتیکی بهشاخص       

 که نتایج در جدول دست آمدهب GenAlex 6.5هر جمعیت با استفاده از 

( که شاخصی از میزان تنوع He) شوند. تنوع ژنتیکیمشاهده می 3

ترین میزان تنوع است. بیش 28/0ها برابر با است در کل جمعیت

در جمعیت  5/0و  33/0میزان هترتیب به( بIژنتیکی و شاخص شانن)

 24/0ترین میزان این دو شاخص )که کمبوشهر مشاهده شد درحالی

چنین از نظر آماری ( در جمعیت عسلویه محاسبه گردید. هم36/0و 

ها های تنوع ژنتیکی در جمعیتداری بین شاخصاختلاف معنی

 (. >01/0P) مشاهده گردید
 

 

 های تنوع ژنتیکیبرداری، تعداد نمونه و شاخصهای نمونهمکانمشخصات : 3جدول 

Pop  N Na Ne I He uHe 

 خورموسی
Mean 20 1/91 1/54 0/491 0/325 0/334 

SE 0 0/05 0/04 0/023 0/017 0/018 

 هندیجان
Mean 10 1/88 1/54 0/476 0/316 0/332 

SE 0 0/06 0/04 0/026 0/020 0/021 

 گناوه
Mean 10 1/80 1/51 0/456 0/303 0/318 

SE 0 0/07 0/04 0/028 0/021 0/022 

 بوشهر
Mean 20 1/94 1/58 0/503 0/336 0/345 

SE 0 0/04 0/04 0/024 0/019 0/019 

 دیر
Mean 10 1/66 1/46 0/415 0/274 0/289 

SE 0 0/09 0/04 0/030 0/022 0/023 

 عسلویه
Mean 10 1/65 1/41 0/369 0/242 0/255 

SE 0 0/09 0/05 0/032 0/023 0/025 

 E-AGG/M-CAA E-AAG/M-CTC E-AAG/M-CAT E-AAG/M-CAT E-AAG/M-CAC E-ACA/M-CAG E-ACT/M-CAA مجموع 

 341 35 66 45 44 58 53 40 تعداد لوکوس

 129 12 17 22 16 23 19 20 مورفتعدا لوکوس پلی

 83/37 28/32 75/25 9/48 36/36 65/39 84/35 50 درصد چندشکلی
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ها براساس شاخص فاصله ژنتیکی و شباهت ژنیتکی بین جمعیت       

Nei ترین فاصله ژنتیکی بین جمعیت عسلویه با نشان داد که بیش

ترین فاصله ژنتیکی بین وجود دارد و کم 19/0میزان ههندیجان ب

 (.4)جدول ( مشاهده گردید031/0عسلویه و دیر )
 

جمعیت ماهی شوریده  6: ماتریس شباهت و اختلاف ژنتیکی بین 4جدول

 )مثلث بالا اختلاف و مثلث پایین شباهت ژنتیکی (

  عسلویه دیر بوشهر گناوه هندیجان خورموسی

 خورموسی 0/842 0/881 0/939 0/956 0/956 0/000

 هندیجان 0/820 0/873 0/910 0/920 0/000 0/045

 گناوه 0/844 0/884 0/954 0/000 0/083 0/045

 بوشهر 0/873 0/913 0/000 0/047 0/094 0/063

 دیر 0/970 0/000 0/091 0/123 0/136 0/126

 عسلویه 0/000 0/031 0/135 0/169 0/198 0/172
 

به  تر سهم تنوع ژنتیکی مربوطنتایج اولیه نشان داد که بیش       

باشد. آنالیز واریانس نشان داد که در مجموع سهم تنوع درون گونه می

تر است تنوع درون های بیشتنوع درون جمعیتی از تنوع بین جمعیت

چنین درصد است هم 15ها درصد و اختلاف بین گروه 82ها جمعیت

 درصد محاسبه گردید 3ها درون هر گروه سهم اختلاف بین جمعیت

 (. 5 )جدول
 

جمعیت و سه  6نمونه،  80آنالیز واریانس مولکولی برای  :5جدول

 گروه ماهی شوریده

Source df SS Est. Var. % 

Among Regions 2 310/33 4/47 15 

Among Pops 3 107/6 0/91 3 

Within Pops 74 1827/5 24/7 82 
 

های مختلف ماهی شوریده بین جمعیت Fstشاخص جفتی        

داری بین جمعیت خوموسی، گناوه و که اختلاف معنی دهدنشان می

داری بین اما اختلاف معنی (.>01/0P) دیر و عسلویه وجود دارد

های خورموسی و هندیجان، گناوه و بوشهر، دیر و عسلویه جمعیت

 99(، در سطح Fstشاخص جدایی جمعیت ) (.P>01/0) وجود ندارد

خلیج فارس، بوشهر و های شمال دهد که بین نمونهدرصد نشان می

های و جمعیت (>01/0P) داری وجود داردعسلویه و دیر اختلاف معنی

 (.6 )جدول باشندمتمایزی می

میزان جریان ژنی  نشان داده شده است. 7 جدولدر جریان ژنی        

ترین جریان ژنی بین بیش .( متغییر بود11) ( تا متوسط26/1از کم )

( 7/11) (، دیر و عسلویه38/10) هندیجانهای خورموسی و جمعیت

بین جمعیت عسلویه  (26/1) ترین میزان جریان ژنیگردید. کم مشاهده

چنین میزان جریان ژنی با میزان فاصله و هندیجان وجود داشت. هم

 های رابطه عکس را نشان داد.  جغرافیایی جفت جمعیت
 

های دار بودن )دادههای پایین( و حد معنی)داده Fstشاخص جفتی : 6جدول

 AFLPهای جمعیت ماهی شوریده در خلیج فارس براساس داده 6بالا( 

  عسلویه دیر بوشهر گناوه هندیجان خورموسی

 خورموسی 0/001 0/001 0/001 005/0 034/0 0/000

 هندیجان 0/001 0/001 0/001 0/001 0/000 0/046

 گناوه 0/001 0/001 0/017 0/000 0/134 0/064

 بوشهر 0/001 0/001 0/000 0/067 0/189 0/125

 دیر 0/417 0/000 0/153 0/203 0/208 0/207

 عسلویه 0/000 0/041 0/188 0/216 0/213 0/204
 

 های های ماهی شوریده در آببین جفت جمعیت  Nmمیزان :7جدول

 شمال خلیج فارس

  خورموسی هندیجان گناوه بوشهر دیر
 خورموسی     

 هندیجان 10/38    

 گناوه 7/31 3/24   

 بوشهر 3/48 2/14 6/99  

 دیر 1/91 1/60 1/96 2/78 

 عسلویه 1/64 1/26 1/53 2/15 11/70

 

، افراد UPGMشده با استفاده از روش  یمبراساس درخت ترس       

شاخه و  یکشاخه، بوشهر در یکدر  یجانو هند یخورموس یتجمع

نمودار دو  .(2)شکل یرندگیقرار م یادر کلاستر جداگانه یهو عسلو یرد

 یهایتکه جمع ستا نآبیانگر  های اصلیحلیل مولفهتتجزیه و  بعدی

گناوه  -باهم و بوشهر یو خورموس یجانهند ،در کنار هم یهو عسلو یرد

 .(3)شکل یرندگیقرار م جداگانهگروه  یکدر

 

 
 UPGMAگرام حاصل از ماتریس اختلاف براساس و. دندر 2شکل

 AFLPنمونه ماهی شوریده با نشانگر  80برای 
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. رابطه میان شش جمعیت ماهی شوریده با استفاده از 3شکل

 های اصلیتجزیه مولفه

 گیرند(درصد اختلاف ژنتیکی را دربر می18)مولفه اول و دوم مجموعا 

 

 بحث

 5/37باند با  345جفت پرایمر  7استفاده از در این تحقیق با        

ماهیان، از  دست آمد. که در مقایسه با دیگرهمورفیسم بدرصد پلی

 و  همکاران،  Hanدرصد( )Larimichthys polyactis (75جمله ماهی 

2009) Tachypleus tridentate) (78 )درصد (Xu 2011  همکاران، و) ،

Pleuronectes yokohamae  درصد تنوع باندی ) 72دارایZhang   و

 79دارای تنوع باندی  Perinereis aibuhitensis (،2012 همکاران،

باشد. اما تر می( درصد چندشکلی کم2015 و  همکاران، Liu) درصد

تری مشاهده در مقایسه با ماهیان خلیج فارس درصد چندشکلی بیش

باند قابل  410ایمر ترکیب پر 6گردد. در ماهی سنگسر معمولی با می

 همکاران، و  )سالاری شد محاسبه چندشکلی درصد 46/21 امتیازدهی با

( درصد باندهای Parastromateus niger(. در ماهی حلواسیاه )1390

کن (. در زمین1391 همکاران، بود )شریفی و 07/12مورفیسم پلی

درصد  ترکیب پرایمر 10در ، (Platycephalus indicus) دم نواری

 همکاران،و  )فکراندیش گردیدمحاسبه  %32/17مورف پلیباندهای 

مورف درصد باندهای پلی Liza klunzingeriدر ماهی مید  .(1392

میزان تنوع  هدهندنتایج نشان .(1390 همکاران،)احمدی و  بود 02/24

تواند ناشی از شرایط اکولوژیکی باشد که میکم در ماهی شوریده می

دلیل محدود بودن باشد. کمی چندشکلی در سایر هخلیج فارس ب

 ماهیان خلیج فارس نیز گزارش شده است. 

های شانن میانگین شاخص: و تنوع ژنتیکی هتروزیگوسیتی       

 ترین تنوع ژنتیکیترتیب بیشهو تنوع ژنتیکی در ماهی شوریده ب

تنوع ترین کم ( در ایستگاه بوشهر بود و5/0) ( و شاخص شانن33/0)

 31/0و  24/0ترتیب ژنتیکی و شاخص شانن در ایستگاه عسلویه به

های تنوع در بوشهر و داری بین شاخصدست آمد. اختلاف معنیبه

های چندشکل چنین درصد باندهم (.>01/0P) خورموسی وجود ندارد

های بوشهر که در نمونهدرصد بود، در حالی 8/89های مطاف در نمونه

درصد محاسبه شد که اختلاف چندانی با  7/85و خورموسی 23/86

 (. >01/0P) هم ندارند

ترین دامنه هتروزیگوسیتی و تنوع ژنتیکی در ماهیان حلوا بیش       

ترین در ماهیان بندرعباس ( و کم16/381 ± 0/0)سیاه منطقه بوشهر 

میانگین تنوع ژنتیکی ماهی حلوا سیاه بر ( وجود دارد. 20/0±297/0)

(. 1391 همکاران،)شریفی و  است 494/0±24/0شانون شاخص  اساس

ترین بیش و (239/0) سنگسرمعمولی در منطقه بندرعباس ژنتیکی تنوع

(. 1391 همکاران،  سالاری و( بود )331/0در منطقه آبادان با مقدار )

نواری با نشانگر کن دمچنین در بررسی دیگری در گونه زمینهم

AFLP  (، جمعیت بحرکان و بندر1392) همکارانتوسط فکراندیش و 

)خورموسی، شیف،  جمعیت دیگر در خلیج فارس 4عباس در مقایسه با 

تری را مورفیسم کمتنوع هتروزیگوسیتی و میزان پلی مطاف، چارک(

دست آمده برای ماهی شوریده در هنشان دادند. میزان تنوع ژنتیکی ب

مغلوب در حد  ای غالب وباشد. این مقدار برای مارکرهحد متوسط می

خلیج فارس که تاکنون  هایچنین در مقایسه با گونهباشد همنرمال می

باشد. در مطالعه میتوکندریایی نصری حد متوسط می کار شده است در

دست آمده ه( در ماهی شوریده تنوع بسیار پایینی ب1396) همکاران و 

تر های بزرگجمعیت که کندبینی میجمعیت پیش تئوری ژنتیک است.

و  Wang) داشتن تنوع ژنتیکی در سطح بالاتر را دارندتمایل به نگه

تری بزرگ هایجمعیت که داد احتمال توانمی ( بنابراین2010 همکاران،

از ماهی شوریده در بوشهر وجود داشته باشد. گونه مورد بررسی در 

برداری شدید قرار گرفته است و تقاضای های اخیر تحت بهرهسال

فراوان برای گوشت سبب تلاش صیادی زیادی برای بهره برداری از 

( افزایش بهره 1392 همکاران، ذخایر موجود شده است )اسکندری و 

برداری گونه سبب کاهش فراوانی جمعیت این گونه شده است. این 

 اشته باشد. تواند تاثیر مستقیمی روی تنوع ژنتیکی دمسئله می

تریکس ما: ساختار جمعیت ماهی شوریده در خلیج فارس       

 (1978) ژنتیکی ضریب مبنای معیار ها برفاصله ژنتیکی بین جمعیت

Nei، خورموسی و  دیرماهیان بین  ژنتیکی فاصله ترینبیش داد که نشان

خورموسی، و  هندیجانماهیان را بین ین فاصله ژنتیکی ترکمو است 

و وجود  هاآن میان زیاد جغرافیایی فاصله با نشان داد. که عسلویهدیر و 

  جریان ژنی پایین مطابقت دارد.
جمعیت را  3اختلاف بین  (AMOVA)آنالیز واریانس ملکولی        

 درون نشان داد. اختلاف %82و اختلاف درون جمعیتی را  15%

باشد. در الگوی کلی افراد  بین ژنتیکی تفاوت دلیلبه تواندمی جمعیتی

ژنتیکی درون جمعیتی در ماهیان  ساختار ژنتیک جمعیت، اختلاف

گونه هاست که همانژنتیکی بین جمعیت تر از اختلافدریایی بیش

 اکولوژیکیتواند ناشی از موانع اقیانوسی یا که بیان گردید می
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 : 2009 و همکاران، Lin) شودکه باعث جلوگیری از پراکندگی می

Qian ،2011 و  همکاران .) 

( 6/1) های بررسی شده از مقادریر کمژنی در بین جمعیت جریان       

های دارای فاصله جغرافیایی کم ( متغییر بود. جمعیت5/11) تا زیاد

ترین جریان ژنی باشند. بر این اساس بیشدارای جریان ژنی بالایی می

ترین و کم داشت وجود عسلویه و دیر هندیجان -بین جمعیت خورموسی

میزان جریان ژنی بین جمعیت عسلویه و هندیجان در تحقیق حاضر 

( هرگاه 2007) همکارانو   Liuمحاسبه شد. براساس گزارش 93/1

Nm>1 ترین عامل در کمی تمایز ژنتیکی است باشد جریان ژنی اصلی

 باشد رانش ژنی عامل اصلی ایجاد تمایز ژنتیکی  Nm<1و هرگاه 

ن جریان ژنی در تحقیق فعلی هر چند در حد زیادی شود. میزامی

دهنده این است که مقدار متوسط نیست اما همین مقدار هم نشان

تواند این جریان ژنی می .ها وجود داردمهاجرت موثر بین جمعیت

ناشی از مهاجرت ماهی شوریده یا از داشتن تخم و لارو پلاژیک توسط 

تر از یک د جریان ژنی بیشطریق ممکن است یکی از علل عمده وجو

 (.Smith-Vaniz ،1984در این گونه باشد )

 مختلف سطوح ها درجمعیت کننده تمایزتوصیف Fstفاکتور        

از  Fst(. میزان Cockerham ،1984و  Wei) باشدمی ژنتیکی ساختار

 Fstترین مقدار کم بررسی حاضر، درمحاسبه گردید.  22/0تا  09/0

بین  Fstترین مقدار ( و بیش09/0بین جمعیت بوشهر و خورموسی )

 دهنده( محاسبه شد. نتایج نشان219/0جمعیت مطاف و خورموسی )

 و فارس خلیج شرق در دیر و عسلویه جمعیت بین تمایز ژنتیکی

است که دارای  فارس خلیج غرب های بوشهر و خورموسی درجمعیت

ین شباهت ژنتیکی بودند. این مساله ترترین فاصله ژنتیکی و کمبیش

های این گونه بین مناطق مورد تواند ناشی از مهاجرت کم جمعیتمی

پراکنش باشد که با بیولوژی این گونه که سرعت شنای کندی دارد و 

و  Mickettباشد نیز مطابق است. های عمودی میدارای مهاجرت

، (Ictalurus punctatus) گربه ماهی کانالی (، در2003) همکاران

ها و میزان را تمایز ژنتیکی زیاد بین جمعیت 44/0برابر با  Fstمیزان 

 کنند. ها عنوان میرا تمایز ژنتیکی متوسط بین جمعیت 17/0

 Pampus argenteus( در ماهی 2011) همکاران و  Zhaoچنین هم

های مورد بررسی تعیین بین جمعیت 11/0تمایز ژنتیکی متوسطی 

نواری کن دم( در ماهی زمین1392) همکاران کراندیش و نمودند. ف

و در نتیجه تمایز ژنتیکی  327/0برابر با  Fstدر خلیج فارس مقدار 

 Fstها را مشخص نمودند. در این بررسی میانگین زیاد بین جمعیت

( P<01/0ها )دار در بین جمعیتو با اختلاف معنی 192/0برابر با 

یز جمعیتی و تمایز ژنتیکی کم تا متوسط محاسبه شد که بیانگر تما

باشد. این ها میدهنده مهاجرت کم تا زیاد بین جمعیتاست و نشان

های نزدیک دارای بدین معنی است که جمعیت

تبادل ژنی بالا با یکدیکر هستند. این مساله با بیولوژی این گونه که 

(. 1997 و  همکاران، Carpenterسرعت شنای کند دارد مطابقت دارد )

دلیل پتانسیل پایینی از اختلاف ژنتیکی به دریایی معمولاً سطح ماهیان

همراه عدم وجود پراکنش تخم، لارو پلانکتونی یا مرحله بلوغ به

 دهندجوار را نشان میسدهای فیزیکی برای پراکنش بین مناطق هم

(Hewitt، 2000:Ye  ،2010 و همکاران) . 

افراد  ،UPGMAبراساس درخت ترسیم شده با استفاده از روش        

جمعیت خورموسی و هندیجان در یک شاخه، بوشهر دریک شاخه و 

 PCoAچنین گیرند. همای قرار میدیر و عسلویه در کلاستر جداگانه

های دیر و عسلویه در کنار هم هندیجان و نشان داد که جمعیت

گیرند. بنابراین جداگانه قرار میخورموسی باهم و بوشهر دریک گروه 

های شوریده در آب که ماهی گفت توانژنتیکی می هایبراساس شاخصه

باشد اما های مجزا میخوزستان، منطقه بوشهر و دیر دارای جمعیت
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