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 چكيده

تنوع ژنتيكي را مي توان به عنوان يك عامل اساسي در جهت جلوگيري از انقراض موجودات و حفاظت از 

در درياي  )(Atrobucca nibeتنوع زيستي معرفي نمود، به منظور بررسي تنوع ژنتيكي ماهي شبه شوريده دهان سياه

نمونه  از بافت نرم باله از نواحي  54تعداد  D-Loopعمان و خليج فارس با استفاده از روش توالي يابي ژن 

با استفاده از روش استات آمونيوم  DNAدرصد نگهداري شد.  96جاسك، فجيره و چابهار جدا و در اتانول 

ش اسپكتروفتومتري و الكتروفورز مورد ارزيابي قرار استخراج گرديده و كميت و كيفيت آن با استفاده از رو

جفت بازبود. فاصله  270شامل  D-Loopو توالي يابي شدند. توالي ناحيه  PCRهاي مطلوب ،  DNAگرفت. نمونه 

بود.ميزان هتروزيگوسيتي براورد شده بيشتر از ميزان  06/0ي ژنتيكي مشاهده شده بين نواحي مورد مطالعه

هده شد ، همچنين ميزان پاييني از هتروزيگوسيتي مشاهده شده بدست امد،كه مي تواند بيان هتروزيگوسيتي مشا

) تخمين زده شد كه 1/0بين مناطق مورد مطالعه ميانه( Fst كننده كاهش تنوع ژنتيكي مناطق مذكور باشد. ميزان 

اين بررسي در نواحي مورد  اين امر بيان كننده ي تمايز بين جمعيت هاي موجود مي باشد. طبق نتايج حاصل از

  بررسي با وجود جريان ژني مطلوب  سه جمعيت متفاوت از شبه شوريده دهان سياه وجود دارد. 

،  D-Loop  ،mtDNAتنوع ژنتيكي ، شبه شوريده دهان سياه،درياي عمان،خليج فارس ،  كلمات كليدي :

  اختلاف ژنتيكي ،فاصله ژنتيكي
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  كليات-1

  مقدمه-1-1

 هيد بي رويص ستگاه ها،ين رفتن زيمانند از ب متعدديعوامل  .باشند  ياز ژنها م متنوعيت ها داراي مجموعه يجمع

كي يكاهش تنوع ژنتسبب جه يت هاي موثر و در نتيي منجر به كاهش اندازه جمعيط نامناسب آب و هوايشرا و

ان و ياز يك ذخيره مي باشند ( محمداكثر گونه ها ي آبزيان داراي بيش ).  1390ر مي گردد ( خالدي، يذخا

و در بوده   در جمعيت ها طييرات محييك عامل اساسي در جهت مقابله با تغي يكيتنوع ژنت ). 1389همكاران، 

 ).1387(روشني،  مي باشدستي يري از انقراض موجودات و حفاظت از تنوع زين عامل جهت جلوگيواقع مهمتر

سودمند واقع مي ان هنگامي ير آبزيت هاي بازسازي ذخايتي و انجام فعاليرين منظور گسترش برنامه هاي مديبد

مديريت هاي صورت گرفته در  ). Line et al., 2002كه در ابتدا تنوع ژنتيكي جمعيتها بررسي شده باشد(  شود 

عيتها كمك شايسته اي به حفظ ذخاير و تنوع ژنتيكي جم برداشت پايدار از ذخاير از طريق  بايد امور شيلاتي

). WaldMan et al., 1999شناسايي ذخاير آبزيان مي باشد (  ميريت شيلاتيمهم  يكي از اصول  لذا ود ،نبكن

. )1390يرد (خالديانجام گ يمختلف يان توسط روش هايدر آبز يتيو بررسي ساختار جمعر گونه ها يص زيتشخ

مي  و طول بدن  خط جانبي يتعداد فلس روك مانند يك و مرستيصفات مرفومتر يريبكار گ يكي از روش هاي

ناشي از منفي  اتز اثريطي و نيرات محييك به تغيو مرست كيت صفات مرفومترياما با توجه به حساس ؛باشد 

، شرفت علم ي) با پ Adams and Hutchings, 2003هنگام نشانه گذاري بر سلامت و بقاي ماهيان ( در دستكاري 

 ريذخا يكيمولكولي كه متاثر از فاكتورهاي محيطي نمي باشند جهت شناسائي ساختار ژنتاستفاده از نشانگرهاي 

نشانگرهاي ، گونه ها  يكيدر حال حاضر جهت مطالعه تنوع ژنت.قرار گرفتپژوهشگران ش مورد توجه يش از پيب

DNA يدائمو تغيييرات  در معرض جهش ها يكيژنت مواد اما)  1390 – يباشند ( خالد ين ابزار ميبا اعتماد تر  

ب يترت يجابجائ سببط درون و برون سلولي يموجود در مح يائيميو ش يكيزيرا عوامل گوناگون فيقرار دارند ز

ت ها و يجمع ياهيو گ يجانور ين در گونه هايبنابرا شده و يدر هنگام همانند ساز DNAد هاي ينوكلئوت

 يعيرات طبيين تغيست. اير نيامكان پذ يصفات ظاهر يآنها از رو يگردند كه شناسائ يجاد ميا يمتفاوت ينژادها

  ). 1389، يب خانينام دارند. ( قر 1يكيژنت يشوند، چند شكل يت ميك جمعيدر افراد  يكه سبب گوناگون

DNA دارد (  يكيمطالعات ژنت در گسترده ايكاربرد كه  است يكيژنت يگراننش حقيقتدر  ميتوكندرياييHynes 

et al.,1996(.  مطالعات صورت گرفته بر رويDNA  ميتوكندريايي در واقع روشي حساس و سنجيده مي باشد كه

تفاوت هاي ژنتيكي بين جمعيت هاي شباهت ژنتيكي، رده بندي هاي فيلوژنيك و  نمايان ساختناز ان جهت 

طبقه بندي و بررسي ميزان تنوع در امروزه  .) Mori tz,et al., 1987 ؛Avise, 2004( يك گونه مي توان استفاده نمود

  ).1386و همكاران ،  ي( نقو صورت مي پذيرد، DNA يها يبا استفاده از تفاوت توالجمعيت ها 

                                                           
1
Polymorphism 
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در افراد  يا حتيمختلف  يك ژن در گونه هاياز  يا بخشيك ژن يمربوط به  يدينوكلئوت يلابطور معمول در تو

توانند  يم يباشند ول يار اندك مين تفاوت ها بسيكه هر چند ا خورد يبه چشم م يك گونه تفاوت هايمختلف 

ك سو و بازسازي و مدل سازي يو زمان اشتقاق دو گونه از  يكيجهت بررسي فاصله ژنت يبه عنوان ملاك

آن ها مورد استفاده قرار  ياحتمال يلوژنيم درخت فيت ترسيو در نها ي، فرزنديو رابطه جد يخچه تكامليتار

 يعنيم ير مستقيا غيقطعه مورد نظر  يق توسط تواليم و دقيمستق ين تفاوت ها به روشي) ، ا 1388 ،بيط رد (يگ

  ). 1390 يگردند ( خالد ين مييتوسط نشانگر ها تع

  

 اهميت و ارزش تحقيق -1-1-1

جمعيتهاي در اولين مرحله تدوين استراتژي مديريت ذخاير آبزيان در منابع آبي،مشخص شدن ساختار ژنتيكي 

 است.اين استراتژي در صورتيكه بر پايه روش هاي دقيق و قابل اطمينان(مانند روشهاي برداري حال بهره

زيستي،ميزان برداشت و بهره برداري را به حد معقول و حداكثر  ميتواند علاوه بر حفظ تنوع مولكولي)باشد،

 ايجاد).از انجاييكه ميزان و سمت وسوي جريان ژني يكي از مهمترين عوامل 1386برساند(نقوي و همكاران، 

 جمعيتها مي باشد و از سويي وجود جريان ژني يكي گونه ها و به دنبال ان تفاوتها و يا شباهتها در ساختار ژنتيكي

از دلايل شباهت نسبي ساختار ژنتيكي مي باشد،لذا تفاوت هاي ژنتيكي مابين جمعيتها زماني رخ مي دهد كه 

بررسي و تجزيه و جريان ژني موجب جلوگيري از تفاوتهاي ناشي از انتخاب طبيعي نگردد.از اينرو بااستفاده از 

 ايستگاه هاي ژنتيكي بين جمعيتهاي هاي وتكه ايا تفاپي برد مي توان  در ماهي ها ميتوكندريايي DNAتحليل 

  نمونه برداري داراي اختلاف معني داري با هم مي باشند و يا خير؟

ه به هم، يظاهراً شب يهاكسان پنداشتن گونهي شامل يشناسختير يهيبر پا يسنت يتاكسونوم يهايكاستبرخي 

 يدهايكل ييگوناگون، عدم كارا يهاان تاكسونيسه در ميمشترك و قابل مقا يختيات ريفقدان خصوص

 يبه جا يجنس يا دوشكلي ياگونهاشتباه گرفتن تنوع درون،يزندگ ش از بلوغ چرخهيدر مراحل پ ييشناسا

ن متخصصان در يكه شمار ا يآن هم هنگام (هر گروه از جانداران  يژه براياز به متخصصان وي، نياتفاوت گونه

ن يجبران ا يدر پتا حد ممكن  يمولكول ي. تاكسونوم(Hebert et al., 2005) مي باشد )جهان رو به كاهش است

 ييا بازآرايد يجد يهاف تاكسونيكند: رويكرد اول، تعريكرد دنبال ميرا با دو رو و اين عملها است يكاست

نسبت  يبرا يمولكول يهاداده يريكارگ به :و ديگري ياطلاعات مولكول يهيشناخته شده بر پا يهاتاكسون

  ها. ستيتاكسونوم يف شده از سويتعر يهاد به گونهيجد يهادادن نمونه

نخست  يهاتيتواند يكي از اولويج فارس و درياي عمان، شناخت ماهي ها مير خليچشمگ يستيان تنوع زيدر م

ون مولكولي نشان مي دهد كه تا كن يهاگاه دادهيدر پا يجهت حفاظت از تنوع زيستي مذكور باشد. گشت

اطلاعاتي از اين گونه ثبت نشده است و بررسي ژنتيك جمعيت اين گونه توجيه اقتصادي و ملي دارد و از 

بررسي  )،Talwar and Kacker, 1984آنجاييكه ماهي شبه شوريده از گونه هاي داراي ارزش اقتصادي مي باشد (
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 اكولوژي، شناسي، م فعاليتهاي زيستجمعيتي و فيلوژنيك آن در حوزه هاي مورد مطالعه پيش نيازي جهت انجا

  مولكولي در خصوص اين ماهي است.

  

  اهداف و فرضيه هاي تحقيق-2-1-1

در دهه هاي گذشته  در مقايسه با ساير مهره داران مطالعات مولكولي و ژنتيكي روي گونه ها و جمعيتهاي ابزيان

دقيق و  يروشهاي مولكولي به عنوان روش از بهره گيرياما در سالهاي اخير ،  )Meyer, 1993( محدود بوده است

)، 1384(شعباني و همكاران،  است چشمگيري داشتهمطمئن در بررسي هاي فيلوژنيك و جمعيتي ابزيان افزايش 

 اصلاح نژاد ابزيان و ذخاير توارثي بين افراد يك گونه از اهداف ارزشمندتنوع ژنتيكي و زيرا اگاهي از ميزان 

مديريت ذخاير است بطوريكه بررسي هاي ژنتيك جمعيت يا اكولوژي مولكولي ماهيان با ارزش اقتصادي به 

 .)Wang et al., 2007( منظور حفاظت از جمعيت انها و حفظ صيد پايدار بسيار ضروري است

است و با  لذا تحقيق حاضر در جهت بررسي ساختار ژنتيك جمعيت ماهي شبه شوريده دهان سياه صورت گرفته

در  mtDNA D-Loopبر اساس ژن  Atrobucca nibeتوجه به بررسي هاي اوليه فرضيه ساختار ژنتيكي جمعيت ماهي 

  با هم متفاوت است. مطرح گرديد. و فجيره ) ، چابهار مناطق مورد مطالعه (جاسك

  اهداف مورد نظر در اين تحقيق نيز به شرح ذيل مي باشد:

  در محدوده مناطق مورد مطالعه ژنتيكي در ميان جمعيتهاي ماهي شبه شوريدهبررسي ميزان تنوع  -

  بررسي ساختار جمعيت اين گونه با مقايسه ترتيب نوكلئوتيدهاي مناطق سه گانه -

 mtDNAبررسي ترتيب نوكلئوتيدهاي منطقه كنترل ژنوم  -

  بررسي روابط فيلوژنيك شبه شوريده در مناطق مورد مطالعه-

عات راهبردي جهت مديريت مسئولانه ذخاير گونه مورد مطالعه در راستاي نيل به اهداف برداشت ارائه اطلا -

  پايدار از ذخاير آبزيان

  مورد مطالعه اطقشناسايي زير گونه هاي احتمالي ماهي شبه شوريده در من -

  طق مورد مطالعهادر من Atrobucca nibeدرماهي  D-Loop mtDNAتوالي يابي ژن  -
 

  عمان يايدر يمعرف -2-1

د يرات شديي. برخلاف تغپوشانده اند يانوسياقهاي آب  ران ي% از سطح زم 71با ياره آب است، تقرين سيزم

رودها  ياچه ها و حتيدر، اس كوچكتر ياها و در مقيانوس ها و دريابان ها، اقيروزانه در صحرا ها و ب يدما

اها و يت درين اهمي). همچن 1377، يشوند ( كرباس يروزانه م يرات دماييزان تغيم كنترل و تعديلموجب 

بر همگان آشكار است (  ين انرژيتام و حمل و نقللات ،يم معدني ، شياز منابع عظ يبرخوردارانوس ها در ياق

  .)1-1(شكل  ) 1389و همكاران ،  يلطف
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ران يا بجنودر  شماليدرجه  27تا   22و عرض جغرافياييدرجه شرقي  60تا  56 غرافياييجطول عمان در يايدر

انوس هند يستان و بلوچستان و هرمزگان واقع شده است و از جنوب به اقيس ياستان ها يدر محدوده آب ها

و  91ن جياكور آرام، –هند  يريدر منطقه گرمس اين دريا ).1389و همكاران،  ي( اصغر شود يمرتبط م

بنام نئوتتيس است كه  يميع، قديانوس وسيك اقيمانده يباق يانوسين حوضه كوچك اقيقرار دارد. ا19پرووانس 

) به طور تقريبي طول ان شرق به Uchapi et al., 2002به علت برخورد ورقه عربي به اورازيا كوچك شده است(

) حداكثر عمق اين دريا 1359(جداري عيوضي،  كيلومتر مي باشد 220كيلومتر و عرض ان حدود  610غرب 

ا عمق ين دريا يمتر بوده، و  بخش شرق 1700) عمق متوسط آن حدود Sergey et al., 2012(مي باشدمتر  3000

 يدما بيشينه و كمينه). 1382، رد پويباشد.( سع يم 36PSUن يانگيعمان بطور م يايآب در يدارد و شور يشتريب

  .)  Emery, 1959( اشدب يگراد ميدرجه سانت 8/19ماه به حدود  يو در د 32 ،در مرداد ماه به ترتيب سطح آب 

درياي عمان در حاشيه شمالي سيستم هاي جوي گرمسيري قرار دارد بطوريكه اين دريا در معرض وزش بادهاي 

گيرد. در فصل تابستان كه بادهاي موسمي جنوب غربي در درياي عمان حاكم هستند  موسمي مونسون قرار مي

درياي عمان به خليج آب به داخل درياي عمان در جهت شمال غربي جريان دارد و يك جريان سطحي از 

. در فصل زمستان كه بادهاي موسمي شمال شرقي حاكم مي شوند آب به خارج درياي ديده مي شودفارس 

و از شرق به غرب بيشتر مي شود. در بخش  1از نوع نيم روزهعمان جريان مي يابد. جزر و مد در درياي عمان 

2ندگيپديده فراچاه.ر مي رسدمت 5/3شرقي حدود دو متر و در دهانه تنگه هرمز به حدود 
يكي از پديده هايي  

به وقوع مي پيوندد. (فدوي حسيني و همكاران،  و چابهار است كه در شمال غرب درياي عمان و حوالي جاسك

به واقع عمان بعمل آمده است اما با توجه  يايت امواج دريعت و ماهيدر خصوص طب يمطالعات اندك ).1376

 يت و علت اصليهاآن م يميم اقليبر رژ يط مانسونيانوس هند و حاكم بودن شرايعمان در شمال اق يايدر شدن

 ين بادها به هنگام مانسون تابستانه در منطقه ميد تريباشد. شد يباد م يروير نياز تاث يجاد امواج، عمدتاً ناشيا

 يرانيكشت يت هايرسد. لذا فعال يمتر م 4تا  3ز ش ايا كاملاً متلاطم و ارتفاع امواج به بيام درين ايوزد.در خلال ا

عمان در سواحل مكران وجود گرد  يايمشخصات در زا يكيگردد.  يا متوقف مي) مختل و  يادي( عمدتاً ص

ن يزترياز حاصلخ يكيآن به عنوان  يانوس هند و منطقه شمالياق .) Grando And Mcclay., 2006ار است ( يفشان بس

 مغذيكامل به وفور مواد  يه آن كه بستگيد اوليانوس محصوب شده و ارقام تولياق يآب يهان توده يو بارورتر

گرم كربن در  يليم 500ه كه بطور متوسط حدود يد اوليزان توليار قابل توجه است. با توجه به ميا دارد بسيآب در

د ين توليچن .) Duxbury, 1989(  شود يه بالا محسوب ميد اوليبا تول يا جزء مناطقين دريمتر مكعب در روز است ا

مي عمان  يايات دريره حيبر زنج ياثرات مثبت يدارافون و فلور منطقه بوده و يحامي غناعتاً يطب ييه بالاياول

 ياز عوامل اصل يكيبالا كه بعنوان  ياز شور يعمان بعلت عدم وجود استرس ناش يايدر در همچنين.باشد

                                                           
1
 Semi diurnal 

2
 Upwelling 
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ار مناسب يعمان جزء مناطق بس يايط دريج فارس مطرح است محيموجودات خل يبرا يطيمحدود كننده مح

شوند كه در حال حاضر از  يافت ميدر آنها  يلاتيمتعدد و مهم ش يبشمار رفته و گروه ها يجهت رشد و زندگ

جهت  يمساعد يل و دور نمايز پتانسيگر نيد يتعداد يرفته و برايصورت پذ يتجار ياز آنان بهره بردار يبعض

 صال وجود دارد. حاست

 

 
 www.googlemaps.comمنبع:  . نقشه ماهواره اي خليج فارس و درياي عمان1- 1 شكل

 

  1معرفي راسته سوف ماهيان-3-1

و در بين مهره داران دريايي غالب است.  است بزرگترين راسته مهره داران نيز  واين راسته متنوع ترين ماهيان 

گونه مي باشد. بزرگترين  10033جنس و  1539خانواده ، حدود  60زير راسته ،  20راسته سوف ماهيان داراي 

  خانواده زير مي باشد: 8خانواده هاي اين راسته شامل 
Apogonidae,Pomacentridae,Blenniidae,Labridae,Serranidae,Cichlidae,Gobiidae,Scianidae 

گونه بطور طبيعي فقط در ابهاي شيرين  2040حدود  ،اكثر گونه هاي اين راسته ماهيان دريايي ساحلي هستند 

از زندگي خود به اب شيرين  جهت گذراندن بخشيدست كم از اين راسته  گونه  2335حدود  و دارند حضور

  .)Nelson, 2006وارد مي شوند(

   

                                                           
1
 Perciformes 
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  1ده ماهيانمعرفي خانواده شوري -1-3-1

شوريده ماهيان در يكي از بزرگترين راسته هاي مهره داران يعني راسته سوف ماهيان قرار دارند. بدن انها تا اندازه 

اي كشيده تا چهارگوش ، فشرده با خط جانبي كشيده شده تا باله دمي مي باشد. دهانه آبششي وسيع بوده و دهان 

. گروه هاي دندانهاي سوزني شكل در فكها ديده مي شوند كه غالبا توام با دندانهاي نيش در  مي باشدانتهايي 

. فلسها نازك ، سيكلوئيدي يا كم وبيش به طور شده استرديف هاي جانبي مي باشند ، سر با فلس پوشيده 

  .(Blegvad and Leppenthin, 1944)چسبنده و محكم مي باشند ،ظريف شانه اي 

، داراي  مي باشدسر به استثناي نوك پوزه داراي فلس است ، پوزه گرد يا نوك تيز و تا حدي كند كل بدن و 

جدا مي شود. باله مخرجي از بخش نرم ان  بوسيله شكاف عميق  اين بالهيك باله پشتي است كه قسمت خار دار 

. رنگ اين ماهيان بسيار مي باشداع شع  5و  خار  1  داراي خار دارد. باله شكمي موقعيت سينه اي داشته و 2تا  1

متفاوت بوده و از نقره اي تا قهوه اي تيره يا سياه متفاوت است. در بعضي از گونه ها رنگ يك دست بوده و 

بعضي از انها داراي نقاط و نوارهاي تيره مي باشند. اجزاي داخل بدن از قبيل سنگريزه شنوايي يا اتوليت و 

اندازه و شكل مخصوص به خود هستند كه جهت شناسايي جنس ها و گاهي  همچنين كيسه شنا اغلب داراي

اوقات گونه هاي موجود در اين خانواده مورد استفاده قرار مي گيرند. اين ماهيان گوشت عالي داشته و ارزش 

بهاي ). اعضاي اين خانواده با اندازه كوچك تا متوسط در ابهاي ساحلي تا ا1382اقتصادي زيادي دارند (ستاري، 

باز درياها بر روي فلات قاره زندگي مي كنند. بعضي گونه ها به ابهاي شيرين اختصاص دارند. اين ماهيان 

ترجيح مي دهند نزديك بستر دريا و غالبا به صورت گروهي شنا كنند. گوشتخوار مي باشند و بسياري از گونه ها 

  .(Blegvad and Leppenthin, 1944)ند به كمك عضلات اطراف كيسه شنا صداي طبل مانندي توليد مي كن

  

 Atrobucca nibe (Jordan & Thompson, 1911) ويژگي ها و رده بندي شبه شوريده دهان سياه -4-1

  جايگاه ماهي شبه شوريده در رده بندي -

 :)Fishbase, 2012جايگاه ماهي شبه شوريده در رده بندي ماهيان به شرح ذيل مي باشد(

• Phylum:Chordata (Bateson, 1885- Chordates) 

• Class: Osteichthyes (Huxely, 1880- Boy fishes) 

• Order: Perciformes (Perch- like Fishes) 

• Family:Scianidae (Drums or Croaker) 

• Genus: Atrobucca 

• Species: A.nibe 
  

                                                           
1
 Scianidae 
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  Atrobucca nibe (Jordan & Thompson, 1911) معرفي گونه شبه شوريده دهان سياه -1-4-1
  ريخت شناسي -

اين ماهي داراي بدني كوچك و نسبتا مرتفع است.دهان انتهايي بوده و فك بالايي كمي كوچكتر از نصف طول 

سراست.دندانها متفتوت بوده از كوچك تابزرگ،دندانهاي بزرگ در قسمت بيروني فك بالا و رديف داخلي 

خار روي بخش پاييني كمان ابششي  12تا  9ريك و بلند بوده و داراي فك پاييني قرار دارد.خارهاي ابششي ان با

  هستند.

و انشعابات شاخه دار است كه قسمت  )Raje, 1988(جفت ضمائم  30تا  24كيسه شنا هويجي شكل بوده و شامل 

شعاع نرم  31تا  29عدد خار است، دومين بخش از باله داراي  10ابتدايي ان وارد سر نمي شود. باله پشتي داراي 

شعاع نرم است و  7عدد خار و  2است. طول باله سينه اي تقريبا برابر با عمق بدن است و باله مخرجي داراي 

 است. 1شعاع نرم است. باله دمي لوزي شكل طول بلندترين  4/3وده و تقريبا حدود دومين خار بلند و باريك ب

ل دهان ،اتاقك ابششي و حفره داخل بدن سياه رنگ داخ فلسهاي خط جانبي به ابتداي باله دمي مي رسد. رنگ

  .) 2-1)(شكل Sasaki, 2001(ُاست 

  

  
  

  Atrobucca nibe (Jordan & Thompson, 1911)ماهي شبه شوريده دهان  سياه  .2- 1 شكل

  

  بوم شناسي -

و طبق  .)Sasaki, 2001( متر زندگي ميكند  200تا   45شبه شوريده ابزي دريازي و كفزي بوده ودر اعماق 

 سپس درصد) 65(ماهي فانوس عمدتا را سياه دهان شوريده شبه غذايي تحقيقات صورت گرفته در ايران تركيب

 4(  آكروپومادرصد) و  1(منقوط حسون،  ) درصد 11( اعماق ميگوهاي درصد)،  13( اي رشته دم گوازيم

  پ).1392درصد) تشكيل مي دهند (سالارپوري، 

                                                           
1
 Romboid 
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  زيست شناسي -

 ميانگينسانتي متر مي باشد ، طول  45سانتي متر طول داشته و حداكثر طول ان  5/14شبه شوريده در هنگام بلوغ 

  .) Sasaki, 2001( سانتي متر مي باشد 25ان 
 

  پراكنش -

)،چين ، Heemstra, 1986)،هند (Vander Elst, 1993ارام غربي از موزامبيك و ناتال تا جنوب افريقا (-در ابهاي هند

  ).3-1ژاپن ، فيليپين ، اندونزي تا شمال استراليا وجود دارد(شكل 

  

  
  ه در جهان راكنش ماهي شبه شوريده دهان  سيا.نقشه پ3- 1 شكل

 Atrobucca nibe (Jordan & Thompson, 1911) )Fishbase, 2012( 

 

نامهاي رايج  -  

- 1شبه شوريده دهان سياه داراي نام هاي گوناگوني در حوزه انتشار خود مي باشد كه به برخي از انها در جدول 

  :(Fishbase, 2012)  اشاره شده است1
  مختلف. نام هاي متداول شبه شوريده در كشورهاي 1-1جدول

  كشور  نام هاي محلي

Lagvin-Kob  
Mamselle noire , Courbine noire  

Sortnundet trommefisk  
Black croaker  

Longmouth jewfish  
Alakak  
Longfin  

Kuroguchi  

  آفريقاي جنوبي 

  فرانسه 

  دانمارك

  انگليس

  استراليا
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  ميزان صيد -

اغاز بهره برداري از ذخاير فانوس ماهيان در شمال غرب ، با 1377سال  در سياه دهان شوريده شبه ماهي ذخاير

 پيدا اهميت مهم و يتجار صيد يك عنوان به بتدريج شدند، معرفي و شناخته درياي عمان، به عنوان صيد ضمني

همراه با ساير گونه هاي شوريده گرد اوري و تحت عنوان اين گونه در گذشته در امار صيد درياي عمان  .كردند

شوريده ماهيان گزارش مي گرديد اما در چند سال اخير به دليل اهميت خاص اين گونه امار صيد ان ساير 

 2010 سال در آن مشابه يها وگونه ماهيان شوريده جهاني صيد ميزان فائو آمار اساس بر جداگانه ارائه مي گردد.

 تن 3515 ايران يآبها در ماهيان شوريده صيد ميزان سال همين در است، شده گزارش ميليون تن 1.5بر بالغ

 يدريا غرب شمال منطقه در 1388 سال در سياه دهان شوريده شبه صيد ميزان)، 1392(سالارپوري،  شد گزارش

 ) 1390 همكاران، و نسب ولي( است شده گزارش تن 1382 برابر ماهي اين صيد 1389 سال در و   تن  1390عمان

 سال در است. شده اعلام تن 1021 هرمزگان استان شيلات آمار اساس بر 1390 سال در ماهي اين صيد ميزان

  . )1392سالارپوري،(است رسيده تن 843 به مقدار اين 1391

  

  تعاريف و اصطلاحات -5-1

1جمعيت -
 

مشابهي است كه در مكانهاي ويژه و در زمانهاي مشابه زندگي  2جمعيت شامل تمامي افراد تشكيل دهنده گونه

كه كل مواد ژنتيكي تمامي افراد جمعيت را در خود جاي مي باشد  3كنند.هرجمعيت داراي يك خزانه ژنيمي 

در واقع جمعيت ها گروهي از افراد درون اميز مي باشند كه از لحاظ توليدمثلي از ). 1382مي دهد(علي بيك، 

دمثلي جدا هستند اما به علت صورت گروه هاي ديگر همان گونه جدا مي باشند. اين گروه ها اگرچه از نظر تولي

نپذيرفتن جداسازي ميان جمعيت ها به طور كامل به عنوان گونه قلمداد نمي گردند. اعضاي دو جمعيت از يك 

  ).1390گونه در صورت مهيا شدن شرايط لازم قادر به توليد فرزندان بارور مي باشند(سليمي، 

  

  اختلاف ژنتيكي-

ارتباط با تعداد مهاجرت طريق استفاده مي شود كه مستقيما و يا از FSTجهت توصيف اختلاف ژنتيكي از شاخص 

  ).1389موثر براورد كننده تمايز است(قريب خاني، 

FST  محاسبه مي شود: ذيلبه صورت  فراواني اساس بر  

��� =
�� − ���

��
 

Fst = Ht – Hs   Nem =  1  -   1     Ht 
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HT ، هتروزايگوسيتي كل :He هتروزايگوسيتي قابل انتظار 

 

 

  ژنتيكي 1چند شكلي -

وجود چندين فنوتيپ كاملا متفاوت و منفصل در درون يك جمعيت (درويش، عبارتست ازچند شكلي ژنتيكي 

). پلي مورفيسم ژنتيكي ممكن است در سه سطح كروموزوم ، ژن و طول قطعه هاي محدود (قطعه هاي 1384

  ).1385از اثر آنزيم محدود كننده)وجود داشته باشد (گله داري و همكاران، حاصل 
 

  2تنوع هتروزايگوسيتي -

فراواني هتروزيگوت ها بدين دليل حائز اهميت است .وجود دارد  تنوع ژنتيكيراه هاي متفاوتي جهت بررسي 

 متداولترين از اينرووجود تنوع مي باشد. موضوع نمايانگركه هر هتروزيگوت ناقل الل هاي متفاوتي است كه اين 

. ميزان هتروزايگوسيتي اغلب جهت استتنوع ژني در يك جمعيت ميزان هتروزايگوسيتي  جهت بررسي معيار

  .)Peakall & Smouse, 2006( مي شود بيانيك مكان ژني و يا ميانگين تعدادي مكان ژني 

  

  3اللهاي واقعي -

به شدت تحت  فاكتور. اين مي باشدتعداد اللهاي مشاهده شده درهر جايگاه ژني شامل اللهاي واقعي در حقيقت 

ي با تعداد نمونه هاي متفاوت تعداد اللهاي يدر آزمايشهاممكن است تأثير اندازه ي نمونه بوده به همين جهت اين 

  .)Peakall and Smouse, 2005(مشاهده شود براي يك جايگاه معين  گوناگونيواقعي 

  

  4اللهاي موثر -

اين معيار بيانگر تعداد اللهايي است كه هتروزايگوسيتي يكسان ايجاد ميكنند.در شرايطي كه همه آللها داراي 

) تعداد آللهاي مؤثر دريك جمعيت برابر تعداد P≤ 0/01فراواني يكسان بوده و تحت تأثير اللهاي نادرقرار نگيرند(

  ).Peakall and Smouse, 2005اللهاي واقعي خواهد بود (

  

  5فاصله ژنتيكي -

برآورد فاصله  ي. روش هامي باشدت يك جمعي يت هاير جمعيز يكياز ارتباط ژنت فاصله ژنتيكي شاخصي

ك شده اند، ارائه يكه تفك يت را در زمانين دو جمعيب ير تكاملييمقدار تغ يرياندازه گ جهتاري يمع يكيژنت

                                                           
1
Polymorphism 

2
 Heterozygosity Variation 

3
 Real allele 

4
 Effective allele 

5
Genetic distance  
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ت صورت يدو جمع يتكامل يكه در طول جدائ يگاه ژنيدر هر جا يآلل يها ينيگزيدهند. براساس تعداد جا يم

  ).Jothi, 2008رد(يگ يگرفته برآورد صورت م
 

1جريان ژني-
 

تمايل به توليد مثل در  اين جمعيت محليبسياري از گونه ها جمعيت هاي محلي مي سازند به طوريكه افراد 

قادر به گسترش ذخيره ژني خود به صورت مجزا از مذكور داخل گروه را دارند. هر كدام از جمعيت هاي محلي 

كه گاهي از جمعيت مجاور وارد مي شوند ، ي ديگر جمعيت ها مي باشند. با اين حال افراد يك جمعيت با افراد 

احتمال توليد مثل دارند. اين عمل قادر به معرفي ژن هاي جديد و يا تغيير تكرار موجود در ميان افراد مقيم مي 

  ).1390اين فرايند جريان ژني گويند(خالدي، باشند. به 

� = �1 ���⁄ � − 1� 4⁄  

  

NM ،جريان ژني:FSTدرجه تمايز ژنتيكي جمعيت :  

  

2توالي يابي -
 

ف ين ردييا تعيو RNAا  ي DNAك ملكول يدها در ينوكلئوت يريف قرارگين ردييتع عبارتست از يابي يتوال

  ).  1385و همكاران،  ي(گله دار يديپپت يره پليك زنجينه در يآم يدهاياس يريقرارگ

  

3فيلوژني -
 

اشكار مي شباهت ها و تفاوت هاي بين گونه ها روابط تكاملي موجودات  گرفتنفيلوژني با در نظر  بر اساس علم

ارتباط هاي تكاملي (تبارزايي يا فيلوژني) از روشهاي رده  شكل گيري. كارشناسان علم رده بندي جهت شود

پروتئين ها و ( بندي موجودات زنده بر پايه نياكان مشترك استفاده مي كنند . طي سالها بررسي درشت مولكولها

به ابزارهاي توانمندي جهت مطالعه تكامل تبديل شده اند. مقايسه دو درشت  )،RNA DNAاسيد هاي نوكلئيك (

ل شمار واحدهاي متفاوت موجود در هر يك از ان ها را مشخص مي كند. شمار تفاوتها معمولا نشانه اي مولكو

  ).1382است كه به وسيله ان مي توان فاصله موجودات را تا نياي مشتركشان تعيين كرد(علي بيك، 

  

   

                                                           
1
 Gene flow 

2
Sequencing 

3
Phylogeny 
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1ژنتيك جمعيت -
 

ژنوتيپي گوناگوني هاي به بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت ها مي پردازد. اين علم علمي است كه ژنتيك جمعيت 

به فراواني هاي ژني و ژنوتيپي و قوانين حاكم بر تغييرات آنها در حقيقت ژنتيك جمعيت و  را بررسي مي كند

عيت را پيش مي پردازد. اين علم تنوع حاصل از عواملي همچون جهش، نوتركيبي، جريان ژني و اندازه موثر جم

 .(Mburu, 2005 ; Pirchener, 1983)بيني مي كند 

  بطور كلي كاربرد تكنيك هاي مولكولي در سطح بيولوژي جمعيت در چهار گروه دسته بندي مي شوند:

جهت حل مواردي مثل دوره هاي زندگي متفاوت در تفكيك گونه ها ، هيبريداسيون و توصيف سويه ها در ) 1

  ارگانيسم هاي تك سلولي. 

  .)Hall et al., 1995جهت بررسي تفاوتهاي ژنتيكي بين جمعيت ها( )2

  .)Grewe, 1993جهت بحث و بررسي تفاوت هاي ژنتيكي در درون جمعيت ها( )3 

) و ارزيابي جمعيتهاي Skibinski et al., 1994, a,bدر جمعيت ها( 2جهت اناليز تنوع ژنتيكي و بروز هتروپلاسمي )4

  .)Zhang & Nei, 1996( 3چند ژني

  

PCRواكنش زنجيره اي پليمراز  -6-1
4  

 PCRروش  ).1386) معرفي شد(امتيازي، Kary Mullisبوسيله كري موليس ( 1980اين تكنيك در اواسط دهه  ي 

بتاگلوبين انساني و تشخيص بيماري كم خوني داسي شكل مورد  DNAاولين بار توسط محققان براي تكثير 

در شرايط  DNAواكنش زنجيره اي پليمراز يك روش قدرتمند جهت سنتز  .)Surzycki, 2002استفاده قرار گرفت(

است. اين تكنيك انقلابي در  DNAيك روش ساده ، حساس و ارزان براي تكثير  PCRازمايشگاهي است. 

 .)Saiki et al., 1988بيولوژي مولكولي بوجود اورد كه در علوم طبيعي و علم پزشكي كاربرد بسيار زيادي دارد(

PCR  از نظر اصول عملي تشابه زيادي به همانندسازيDNA  ،1386دارد و در واقع برگرفته از ان است(امتيازي.(  

  ي باشد:مراحل اين واكنش به شرح ذيل م

صورت مي گيرد. پرايمرها قطعات  DNAپس از چسبيدن اغازگر به انتهاي توالي هاي مشخصي از  DNAتكثير 

 DNAاوليگونوكلئوتيدي كوتاهي هستند كه با دورگه سازي با رشته هاي مقابل توالي موردنظر، به كمك انزيم 

و در حضور انزيم  Dntpبا استفاده از  DNAمي شوند. رشته مكمل  DNAپليمراز، موجب شروع سنتز توالي مكمل 

  پلي مراز به شكل نمايي تكثير مي شود.

                                                           
1
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2
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DNA  ،پلي مرازDNA  به عنوان الگو مورد استفاده قرار مي دهد و رشته مكمل  3́  5́تك رشته اي را از جهت

  را در جهت 

  مي سازد. 5́  3́

  به شرح زير مي باشند: PCRبه طور خلاصه مراحل 

1واسررشته سازي )1
 

  درجه سانتيگراد). 94(دماي  DNAحرارت دادن براي واسرشت شدن دو رشته      

2چسبيدن اغازگر )2
 

درجه سانتي گراد) كه در اين مرحله مقدار دما بستگي به توالي هاي بازي  40-60سپس با سرد كردن (دماي      

دارد، اغازگرها در دمايي كه مانع اتصال غير اختصاصي انها مي شود، به  DNAپرايمرهاي مكمل توالي رشته 

  الگو متصل مي شوند. DNAطور اختصاصي به نواحي موردنظر 

DNAبسط و طويل شدن رشته )3
3 

مي نمايد. طويل شدن رشته مكمل از   DNAپلي مراز شروع به همانند سازي از روي  DNAدر اين مرحله     

OH 3́ ي شود. در اين واكنش از اغازگر شروع مDNA پليمرازي كه در برابر حرارت مقاوم است بنامTaq 

DNA Polymerase  درجه سانتي گراد كاملا پايدار است و دماي اپتيمم  94استفاده مي شود. اين انزيم در دماي

  درجه سانتيگراد مي باشد. 72عمل ان 

 سنتز شد. DNAقابل ملاحظه اي اين پروسه تا چندين سيكل تكرار شد كه در نتيجه مقدار  )4

الگو صورت ميگيرد. تكرار  DNAتوالي هاي مشخص از  5́پس از چسبيدن اغازگر به انتهاي  DNAتكثير      

مي نامند. پس از يك  PCR، چسبيدن اغازگر و طويل شدن آن را يك سيكل DNAمراحل باز شدن دو رشته 

 8كل دوم چهار مولكول و پس از سيكل سوم دو مولكول و پس از سيDNAاز يك مولكول  PCRسيكل 

 توليد مي گردد. DNAمولكول  20سيكل 20موردنظر توليد مي شود. پس از  DNAمولكول از 

  

 PCRكاربرد واكنش هاي  -1-6-1

  مي توان به موارد زير اشاره كرد: PCRاز كاربردهاي 

-PCR  در تشخيص ناهنجاري هاي ژنتيكي نظير هموفيلي ، كم خوني سلول هاي داسي شكل ، تالاسمي و

  شناسايي توالي هاي اسيد نوكلئيك پاتوژن ها در نمونه هاي ازمايشگاهي كاربرد گسترده اي دارد.

  PCRاشكار كردن يك ژن منتقل شده به يك ژنوم گياهي با  -

  اييتعيين هويت ژنتيكي نمونه هاي جن -

                                                           
1
Denaturation 

2
Anealing 

3
Polymerization 
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  بررسي موتاسيون ها -

  جهت تجزيه و تحليل ژن هاي همولوگ در زيست شناسي تكامل -

  mRNAاز مقادير اندك  cDNAتوليد كتابخانه هاي  -

  استفاده در بيولوژي مولكولي گياهي -

  هايي كه هنوز كلون نشده اندcDNAتوليد كاوشگر براي ژن ها يا  -

  اش كلون شده براي استفاده به عنوان كاوشگر دو رشته DNAتوليد توالي هاي خاصي از  -

  

  PCR عوامل استاندارد واكنش-2-6-1
الگو، پرايمر ،  DNA،  ، آب خالصپليمراز پايدار به گرماDNAعبارتند از :  PCRتركيبات واكنش استاندارد 

dNTP  ،Mgcl2  و بافرPCR   پرداخته مي شود( هريككه در ادامه به توضيحSurzycki, 2002(.  

  

  پليمراز دي ان ا -

DNA  ، پليمراز پايدار به گرماي بالاDNA  پليمرازTaq  ناميده مي شود كه از يك باكتري گرما دوست به نام

Thermus aquaticus  است. اين انزيم با شناسايي انتهاي 3´به 5´گرفته شده است و داراي فعاليت اگزونوكلئازي

پرايمر ، نوكلئوتيدها را به ترتيب ارائه شده از روي زنجيره مكمل به ان متصل مي نمايد  3´ ازاد هيدروكسيل در

MgClپليمراز با عوامل اتصال دهنده  DNA و يك رشته الگو مي سازد. فعاليت 
افزايش مي  MgCl2  و افزودن +2

ا تحت تاثير قرار ). غلظت انزيم در تركيب واكنش مي تواند درستي و صحت محصول ر1381يابد (شهرياري، 

دهد. مقدار بالاي پليمراز مي تواند باعث توليد محصولات كاذب و غير اختصاصي شود. مقدار انزيم سفارش 

درجه سانتي  72اين انزيم در دماي  .)Innis et al., 1988( واحد است 5تا  1شده در واكنش براي بيشتر پليمرازها 

  درجه سانتي گراد نگهداري كرد. -20ايد در فريزر گراد بهترين فعاليت خود را دارد و ان را ب

  

 ب خالص آ -

  و تمام واكنش هاي بيوشيميايي مورد نياز است. PCRاب خالص و استريل جهت 

  

  الگودي ان ا  -

و بهينه سازي شرايط ان  PCRبراي  DNAالگو نامعلوم است. معمولا مقدار  DNAاغلب غلظت توالي هدف در 

ژنومي در حد كمتر از ميكروگرم مي باشد.  DNAكلون شده در حد كمتر از نانوگرم و براي  DNAبراي قطعات 

  ).1381(شهرياري، 
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  پرايمرها -

درجه سانتي گراد  2محاسبه شود، براي اين منظور مي توان از محاسبه تجربي 1براي اغازگرلازم است دماي ذوب

) استفاده نمود. با توجه G)و گوانين (Cگراد براي سيتوزين (درجه سانتي  4) و T) و تيمين (Aبراي بازهاي ادنين(

درجه مطلوب مي باشد. درجه اتصال ايده ال  80تا  55) معمولا بين Tmبه كاربرد و نوع استفاده ، دماي ذوب (

به بايد  همچنيناغازگر بايد بقدر كافي پايين باشد تا قادر به دورگه سازي (پهلوگيري) بين اغازگر و الگو باشد 

قدر كافي بالا باشد تا از تشكيل اتصالات اشتباهي جلوگيري شود. اين درجه حرارت مي تواند به وسيله تعيين 

درجه حرارتي است كه در ان بازهاي مكمل از  Tmالگو تخمين زده شود. -درجه حرارت ذوب از هيبريد اغازگر

كافي است تا مجال  Tmر يا بيشتر از درجه كت 2-4هم جدا مي شوند (ذوب مي شوند).معمولا دمايي معادل 

دورگه سازي صحيح بين اغازگر والگو حاصل شود، دماي ذوب بطور تجربي مي تواند تعيين شود اما بطور 

  معمول از طريق فرمول زير محاسبه مي شود:
2(A+T)+Tm=4(C+G) 

 در توالي اغازگر مي باشد Tو  Aتعداد نوكلئوتيدهاي  (A+T)و  Cو  Gتعداد نوكلئوتيدهاي  (C+G)كه در ان 

  ).1380(پورنقشبند، 

  

   دي ان تي پي -

Dntp  محلول ذخيره جداگانه و يا به  4با خلوص بالا توسط كارخانجات مختلفي تهيه مي شود كه يا به صورت

در نظر ميگيرند هرچند كه انزيم  )Mµ100تقريبا برابر با ( PCRرا براي انجام  dNTPنوع  4صورت مخلوطي از 

DNA پليمرازTaq  در غلظت هاي پايين ترdNTP  در حد)Mµ100-10 (لاتري برخوردار استبا صحت از 

  ).1381(شهرياري، 

  ):1381به عوامل زير دارد(شهرياري،  يبستگ dNTPغلظت بهينه 

  غلظت كلرورمنيزيوم-

  ميزان دقت ازمايش-

  غلظت اغازگر-

 )Ampliconطول ناحيه تكثيرشونده(-

  PCRتعداد چرخه هاي  -

  

  كلرورمنيزيوم-

با  Mgمي تواند متغير باشد. يون هاي  mM  5-5/0غلظت كلرورمنيزيوم در مخلوط نهايي واكنش متفاوت و بين

dNTPs  يك كمپلكس محلول تشكيل مي دهند، كه تشكيل اين كمپلكس براي ورودdNTPS  به داخل زنجيره در
                                                           
1
Melting  temperature 
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پليمراز را تحريك مي نمايند و گذشته DNAحال سنتز ضروري است. همچنين اين يون ها فعاليت پليمرازي انزيم 

الگو و  DNAدو رشته اي و اثر متقابل مربوط به كمپلكس  DNAمربوط به مولكول هاي  Tmاز ان ، باعث افزايش 

 Mgو مقادير بالاي  PCRبه كاهش بازدهي منجر  Mgاغازگر مي شوند. به طور كلي مي توان گفت كه مقادير كم 

  ).1381باعث افزايش فراورده هاي كاذب و غير اختصاصي خواهد شد(شهرياري، 

  

  و نمك PCR بافر -
 50تا  DNA ،10شرايط شيميايي لازم براي فعاليت انزيم پليمرازي را فراهم مي اورد. بافر استاندارد براي  PCRبافر 

  است. 8-9پليمرازهاي گرمادوست بين DNAمطلوب و بهينه براي  PHاست.  Tris-Hclميلي مول 

Kنمك مورد استفاده در بيشتر واكنش ها پتاسيم و سديم است. 
+)Na

معمولا براي تسهيل در اتصال صحيح  )+

ميلي مول است و غلظت  5، غلظت مورد استفاده  Taqپليمراز  DNAپرايمرها به مخلوط اضافه مي شود. براي 

 .)Innis et al., 1988( پليمراز استDNAيوني بالاتر، بازدارنده فعاليت 

  

 
 

  PCRتصويري شماتيك از واكنش  .4- 1 شكل
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  1يكيتنوع ژنت  -7-1

)  Templeton,. 2004نامند (  يت ميآن جمع يكيت را تنوع ژنتيك جمعيدر افراد  يكيژنت يها يوجود گوناگون

 ف باشنديان ها ضعيبن در صورتيكههر برنامه اصلاح نژاد داشتن تنوع است. در اصلاح نژاد  در اغاز گامن ياول

جه ي، در نت كاهش خواهد يافتج يت اصلاح شده، بتدريجمعدر در حال تفرق  ينسل ها يكياختلاف ژنت ميزان

؛ 1381،  يشود ( عطائ يحاصل نم يكاف يتيافته و هتروزيگوسين كاهش ين زاده ها و والديب يكيفاصله ژنت

Hedric,1998  (يآن نژاد را م ياز ژنها است كه مخزن ژن يهر نژاد مجموعه منحصر به فرد در حقيقت  ) .سازد

Hedric,1998 ن يب يكياز جهش مواجه است. اما تنوع ژنت يد ناشيهمواره با ورود تنوع جد ي) تنوع درون نژاد

نتيكي، تكامل و ژبازسازي نمود. ساختار ژنتيكي هر نژاد حاصل تقابل جهش، رانش  يتوان براحت يرا نم ينژاد

ت ها ي). از آنجائي كه جمع Templeton,. 2004سازگاري است كه طي قرون متمادي حاصل گرديده است( 

ت ها وجود نداشته يان جمعيم يكيز ژنتين امكان وجود دارد كه تمايممكن است تبادلاتي با هم داشته باشند، ا

چ ارتباطي با هم ندارند). يايي از هم جدا هستند و هيت هايي كه بطور آشكار از نظر جغرافيباشد ( به استثناي جمع

ت ها يد مثلي پنهاني وجود دارد كه از تبادل اطلاعات ژنتيكي بين جمعيبه عبارت ديگر در مواردي، موانع تول

كي با يزيت بطور فيك جمعيك گونه، ممكن است اعضاء يول چرخه زندگي جلوگيري مي كند. بعلاوه در ط

ت توليد يك جمعيك گونه مي تواند ي يتيب ساختار جمعين ترتيت ها مخلوط شوند، به اياعضاء ديگر جمع

مثلي منفرد يا جمعيت هاي متعدد مجزا كه تنها گاهي با هم تبادلات گامتي دارند ولي در اصل بوسيله فاصله 

ت هايي كه در كنار هم زندگي مي كنند اما ين مي تواند بصورت جمعيائي از هم جدا هستند، باشد. همچنيجغراف

  ). Whitmore, 1990د مثلي مجزا هستند و يا تركيبي از تمام حالات مذكور باشد( ياز نظر تول

  

  كييمنابع تنوع ژنت -

بي بخودي خود تنوعي ي. نوتركمي باشد 2ژنهاعني جهش، نوتركيبي، و شارش يسه منبع تنوع  شامل تيهر جمع

زي ينصورت چير ايمختلف، در حال تفكيك باشند. در غ 3جاد نمي كند مگر آنكه آلل ها در مكان هاي ژنييا

ك آلل هموزيگوت باشند ين دليل اگر تمام افراد گونه براي يب شدن وجود نخواهد داشت. به هميبراي نوترك

.  ( King et al., 2001 )ن جوامعي جهش منبع اصلي تنوع خواهد بوديلذا در چن نخواهد داشت. يز تنوعيشارش ن

همچون ساخت سدها، انحراف مسير آب، آلودگي و اسير شدن آب ها و معرفي گونه  تغييرات محيطيبرخي 

ي پرورش ماهيان مي تواند مشكلات همچنين كاهش تنوع ژنتيكي ماهيان شوند.  سبب، مي توانند ر بومي يهاي غ

داشته مراه ه رواج بيماري، هيبريد شدن، دستكاري هاي آماري و اختلات ژنومي بين موجودات را به همچون

                                                           
1
Genetic Variation 

2
 Recombination 

3
 Locus 
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. برداشت ماهيان نيز چه بصورت برداشت بيش از حد، انتخاب گونه هاي خاص، برداشت دسته جمعي و باشد

  ). 1385( نويدي، شونددستتكاري هاي آماري مي توانند در كاهش تنوع ژنتيكي دخيل 

خطاي نمونه برداري، خزانه ژني موجود، نمي تواند  به علتدر صورتيكه جوامع موجودات كوچك باشند،  

نماينده دقيق نسل بعد باشد. به عبارتي به تغييرات تصادفي فراواني ژنها در جوامع كوچك، رانش ژنتيكي اتلاق 

ها و در نتيجه كم شدن فراواني هتروزيگوت مي تواند منجر به افزايش هموزيگوسيت  1مي شود. رانش ژنتيكي

  ).1385ها بر كاهش قابليت كاربري باروري و تنوع گردد( نويدي، 

  

  كيياز دست رفتن تنوع ژنت -

كي بيشترين توجه به نژادهاي نادر معطوف بوده يدر كشورهاي پيشرفته تاكنون از نظر از دست رفتن تنوع ژنت

و  نداشته اها تفاوت اساسي يساير نبا واني، نژادهاي در معرض خطر يكي حيت جهاني منابع ژنتيرياست. اما در مد

ا داراي كاربرد احتمالي در يج يتفاوت ميان نژادهاي كم كاربرد يا بدون كاربرد و نژادهاي داراي كاربرد را

تفاوت ك گونه كه داراي بيشترين ياندك مي باشد. با حفظ نمونه هايي از تمامي نژادهاي  ،ندهاي نزديكيآ

ن نمونه ها نژادهايي را شامل مي گردند كه يتوان حداكثر تنوع ژنتيكي را حفظ نمود. ا يكي مي باشد، ميژنت

  ). Templeton, 2004بات آللي منحصر به فرد مي باشند( يا تركيداراي آلل ها 

  

  از دست رفتن تنوع ژنتيكي درون جمعيتي -

چندين علت است كه مهمترين علت انها انحراف ژنتيكي در از دست رفتن تنوع ژنتيكي درون جمعيتي داراي 

حين نمونه گيري از سلولهاي جنسي در جمعيت هاي محدود مي باشد. از دست رفتن تنوع ژنتيكي در اثر 

  ).1384انحراف ژنتيكي با سرعتي رخ مي دهد كه اين سرعت با اندازه موثر جمعيت رابطه عكس دارد(هالرمن، 

نقش انقراض مشهور است، درون اميزي و از دست رفتن تنوع در اثر انحراف ژنتيكي مي طي فرايندي كه بنام 

تواند باعث كاهش سازگاري و شايستگي شود، از دست رفتن شايستگي مي تواند موجب كاهش اندازه موثر 

بيشتر جمعيت شده و از اين رو درون آميزي و از دست رفتن تنوع بيشتري را ، كه به نوبه خود شايستگي را 

كاهش مي دهد، ايجاد مي كند. كاهش مستمر اندازه جمعيت، جمعيت را با افزايش خطر انقراض روبرو مي 

سازد. از دست رفتن تنوع ژنتيكي درون جمعيتي شايع ترين خطر و اثر سوء مرتبط با تصميمات اتخاذ شده در 

ه و چگونگي آميزش آنها مي باشد(هالرمن، مراكز تكثير ماهي و به ويژه در رابطه با تعداد مولدين مورد استفاد

1384.(  

در مورد اثر و پيامد از دست رفتن مقدار معيني از تنوع ژنتيكي بر سازگاري و شايستگي بلندمدت يك جمعيت 

خاص ماهيان و همچنين در رابطه با حساسيت نسبي گونه ها و جوامع مختلف به كاهش تنوع ژنتيكي عدم 

                                                           
1
 Gene drift 
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يي كه عدم قطعيت مذكور را احتمالا ، نمي توان برطرف نمود، بايد راه كارها و قطعيت وجود دارد. از آنجا

راهنمايي ها،با اصول تكاملي همسو و مطابق باشد تا از دست رفتن تنوع ژنتيكي در اثر دخالت انسان به كمترين 

  .)Waples et al., 1990مقدار برسد(
 

  ازدست رفتن تنوع ژنتيكي بين جوامع -

در ميان ماهيان متعلق به چندين جمعيت انجام مي شود موجب از دست رفتن وجه مشخصه و  آميزش هايي كه

تمايز ژنتيكي هر كدام از جوامع يا هويت آنها مي شود. اين قبيل تلاقي ها اثراتي مشابه با فرايند ژنتيكي مهاجرت 

ان از ابر جمعيتهايي تشكيل شده دارند كه نه غيرطبيعي است و نه ضرورتا كشنده است. بسياري از گونه هاي ماهي

اند كه زير جمعيت هاي نسبتا جدا شده آنها، از طريق مقادير جريان ژني متفاوتي توسط افراد مهاجر با هم 

درارتباطند. جدايي، فرصتي را فراهم مي اورد كه زير جمعيتها با شرايط محيط زيست محلي خود سازگاري پيدا 

ند از دست رفتن تنوع ژنتيكي را بدون غلبه نيروهاي محلي انتخاب طبيعي، كنند. مقادير اندك مهاجرت مي توا

در درون جوامع شروع شده برطرف كند. با اين وجود اعمال بسياري از برنامه هاي تكثير و رهاسازي(و نقل و 

انتقال ذخاير)در گذشته، موجب افزايش مهاجرت در ميان جوامع  يا تركيب شدن جوامعي شده است كه در 

الت طبيعي چنين اتفاقي رخ نمي داد. يكي از پيامدهاي اختلاط جوامع متمايز فشار برون اميزي است، كه در ح

اثر برهم خوردن واختلال در تركيبات ژني همسازگار يا سازگاري محلي، موجب از دست رفتن شايستگي و 

  ).1384(هالرمن،  سازگاري مي شود

  

 روش هاي حفظ تنوع ژنتيكي -

قراض جمعيت ها و يا نبود تنوع در درون جمعيت هاي محدود، تنوع ژنتيكي لز بين مي رود. نسبت در صورت ان

نسل باقي مي ماند را مي توان از  t مورد انتظار تنوع ژنتيكي (هتروزيگوسيتي) كه در داخل يك جمعيت پس از 

  بدست آورد. زيرفرمول 
Ht=H0[1-1/(2Ne/N)]

t 

  تعدادنسل مي باشد.  tاندازه جمعيت موثر و  Neاندازه جمعيت، Nهتروزيگوسيتي اوليه،  H0كه در ان

  ):Targon et al., 2000(كردحداكثر  مطالب ذيلاز طريق را حفظ هتروزيگوسيتي  ل ذكر شده مي توانوطبق فرم

از طريق تشكيل جمعيت هاي با تعداد بالا مي توان هتروزيگوسيتي اوليه را حداكثر نمود، بدين منظور تا حد امكان 

جمعيت هايي كه سطوح بالايي از تنوع را دارند انتخاب شوند، از طرق حداقل نمودن تعداد نسل ها كه بدين 

ز طريق استفاده از انجماد اسپرم حداقل نمود. فناوري تعداد نسل را مي توان از طريق افزايش فاصله نسل يا امنظور 

حداكثر ، هايي از قبيل انجماد اسپرم و جنين، فرصت هايي را براي حداقل كردن كاهش ژنتيكي فراهم مي كند

  .Ne/Nحداكثر نمودن نسبت اندازه جمعيت موثر به اندازه جمعيت يا و  نمودن اندازه جمعيت
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  استفاده از نشانگرها ارزيابي تنوع ژنتيكي با -8-1

با استفاده از انواع نشانگرها، مي توان تنوع ژنتيكي را در سطح وسيع تر و با دقت بيشتري بررسي نمود. نشانگرها 

ن نشانگر ها، يشامل انواع مختلف مورفولوژيكي، سيتوژنتيكي، بيوشيميايي و مولكولي مي باشند. ساده تر

باشد. نشانگر  يدر افراد مختلف م يظاهر ينها، وجود تفاوت هاك هستند كه اساس آيمورفولوژ ينشانگرها

، شامل ييايميوشيب يه تفاوت در سطح كروموزوم ها بنا نهاده شده اند و نشانگر هايز بر پاين يكيتوژنتيس يها

 يم ها و...) هستند. با ابداع نشانگرهايم ها، آلوزايزوزايم ها(ايمختلف آنز ي، شكل هايره ايذخ ين هايپروتئ

  ).,Frankham 1994ن نوع نشانگر ها محدود شده است (يكاربرد ا يمولكول

 يكيژنت ماده در سطح را افراد تنوع و تفاوت كه هستند يينشانگرها، نشانگرها نوع نيومناسبتر نيبهتر راستا نيدرا

 تحت نيوهمچن باشنديم يخنث صفات مختلف ير بر رويتأث نظر از و داده مختلف نشان صفات يبرروDNA يعني

  ).Tilman et al., 1996رند (يگينم قرار يطيمح طيشرا ريتأث

 يو چند شكل يكيتنوع ژنت يشده اند، در بررس يطراح DNA يكه بر اساس تفاوت در توال يمولكول ينشانگرها

كوچك  ين نشانگر ها تفاوت هايدارند. ا يعيك گونه كاربرد وسي يت هايز داخل جمعيو ن ين گونه ايب يها

ا چند باز كه در اثر عوامل مختلف بوجود آمده اند) را منعكس يك ير يي(مثلا حذف، اضافه و تغ DNAدر سطح 

ت ها كاربرد يجمع يتنوع و گوناگون يكنند و جهت بررس يجاد ميرا ا ييبالا يل چند شكلين دليكرده و به هم

ب خود يا و معاينشانگر ها بوده كه هر كدام مزا از يشامل انواع متعدد يمولكول يدارند. نشانگر ها يگسترده ا

در مطالعه و پژوهش ژنوم جانداران داشته است  يمراز)، نقش اساسيپل يره اي(واكنش زنجPCR را دارند. كشف 

  ).Schlotterer, 2004فا كرده است(يا يينقش بسزا DNA گوناگون  ين در توسعه و كاربرد نشانگر هايهمچن

  

  نشانگرها -9-1

آنهااست كه به افراد نسل بعد منتقل  DNAبه طور كلي هر صفت متفاوتي ناشي از تفاوت موجود بين توالي هاي 

مي شود. حتي صفاتي كه تحت تاثير شرايط محيط نيز به صورت متفاوت بروز مي كنند(تفاوت بين افراد در 

اين تفاوت ها مي توانند به  هستند. DNAشرايط محيطي يكسان)، بازتاب تفاوت هاي موجود در رديف هاي 

عنوان نشانگر يا نشانه به كار گرفته شوند. پس بطور كلي براي آنكه صفتي به عنوان نشانگر ژنتيك مورد استفاده 

  قرار گيرد، بايد دست كم دو ويژگي داشته باشد:

 در بين دو فرد متفاوت باشد )1

 )Chawla, 2000به توارث برسد( )2

ابزارهاي جهت تهيه نقشه هاي پيوستگي مولكولي و ارزيابي جايگاه هاي ژنتيكي نشانگرهاي ژنتيكي به عنوان 

چند شكلي در صفات اقتصادي كمي كاربردهاي بالقوه اي را در برنامه هاي اصلاحي حيوان و گياه پيدا كرده 

  .)1381اند(جوانروح علي آباد، 
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  مطلوبمهمترين ويژگي هاي يك نشانگر  -1-9-1

 ي ممكن (الل هاي هموزيگوت و هتروزيگوت)تشخيص اسن ژنوتيپ ها )1

 تظاهر در مراحل اوليه زندگي جاندار )2

نداشتن تاثير بر روي ديگر الل هاي موجود در جايگاه هاي ژني نشانگر، كه بر مورفولوژي جاندار  )3

 )1موثرند(نداشتن اپيستاز

زمان در يك جمعيت حداقل بودن يا عدم تاثير متقابل با نشانگرهاي ديگري كه مي توانند به طور هم )4

 مورد استفاده قرار گيرند.

 پيوستگي زياد با ژن هاي مورد نظر )5

 توارث پذيري كامل )6

 )1381آسان بودن اندازه گيري(جوانروح علي آباد،  )7

  

   DNA ينشانگر ها -10-1
ايي و يتوكوندريم DNA  افزايش يافته است. در ابتدا DNA يست و چهار سال گذشته توجه به نشانگر هاياز ب

 (Fergusnon et al,. 1995 افته استيهسته اي سوق  DNA شرفت كرده و به سمتيپ يمولكول يك هايسپس تكن

پ موجودات را ين نشانگرها ژنوتيكنند ا ين مييتع DNAموجودات را در سطح  يچند شكل DNA ينشانگر ها).

رند. يگ يننده را در بر مر كد كيكد كننده و غ يها يجه توالي) و در نت1385كنند( خوش خلق،  يف ميتوص

 ير است و به آنها نشانگر هايامكان پذ DNAم يل مستقيه و تحليق تجزين گونه تفاوت ها فقط از طريبررسي ا

 .)1381آباد،  يند( جوانروح، عليگو يم DNAدر سطح  يمولكول

  :)1386(نقوي و همكاران،  از مزاياي اين نشانگرها مي توان به موارد ذيل اشاره نمود

  DNA يهم بارز بودن اكثر نشانگر ها -1

  )ينيدر دوران جن يجاندار(حت يآنها در تمام مراحل زندگ يريامكان بكار گ -2

  بالا يفراوان -3

  يطيط محير از شرايعدم تاث -4

  حاصل يز داده هايمختلف در آنال يانه ايرا يامكان استفاده از نرم افزار ها -6

  هان نشانگر يا يز بالايقدرت تما -7

كد  يها ياختلاف موجود در توال يان سازير كد كننده علاوه بر نمايغ يها يتفاوت توال يان سازينما -8

  كننده

                                                           
1
Epistasis 
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ن نشانگرها، با ياز ا يشوند. انواع مختلف يم ميتقس PCR بر ير مبتنيو غ PCR بر ين نشانگر ها به دو دسته مبتنيا

ج به ير نتايل و تفسيه و تحلي، تجزياز بنديكاربرد، امت د، نحوهي، روش توليكياز لحاظ تكن ياريبس يتفاوت ها

اين  ).1375جاد كرده اند(قره ياضي، يا يكيم در اطلاعات تنوع ژنتيعظ يدند و تحوليسرعت ابداع گرد

نشانگرها به عنوان ابزارهاي ضروري در ايجاد و اهدافي چون نگهداري بيولوژيك مطالعات تكاملي و نيز پروژه 

  ).1383ر ژني در امده اند(دانشورآملي، هاي نقشه بردا

  

  توالي يابي -11-1

 يريف قرارگين ردييا تعيو RNA  اي DNA ك ملكوليدها در ينوكلئوت يريف قرارگين ردييبه تع يابي يتوال

  ).1385و همكاران،  يشود (گله دار يگفته م يديپپت يره پليك زنجينه در يآم يدهاياس

  

   1ييايميش يابي يتوال -1-11-1

ن قطعه در ناقل يست كه اياز است. لازم نيه مورد نيبه عنوان ماده اول DNA از يمشخص ن روش قطعهيدر ا

با فسفر    DNAهر دو رشته 5′ يكاربرد دارد. انتها DNA هر قطعه ين روش برايد كلون شود. لذا ايپلاسم

نشان دار شده  ياز رشته ها يتيگردند تا جمع يشوند. رشته ها ذوب شده و جدا م ينشان دار م (P32)ويواكتيراد

م يقسمت تقس 4به  DNA است DNA يبازها ييايمير شيي، تغيد شوند. گام بعديتول ين توالييتع يواكنش ها يبرا

ش يدهد. آزما ير مييا دو باز ازت دار را تغيك يشود كه  يافزوده م يخاص ييايمي، ماده ش شده و به هر قسمت

انجام شود. سپس  ييايمير شييك تغيفقط  DNA ن در هر مولكوليانگيشود كه به طور م يده ميبرگز يبه گونه ا

 يره فسفو دين، زنجيديپريپ ييايميكه به آن متصل هستند جدا شده و با افزودن ماده ش يافته از قندير ييتغ يبازها

 يد قطعات نشان دار شده ايند ها تولين فرايشود. ا يافته است، شكافته مير ييكه باز ازت دار تغ ياستراز در محل

گران يد با ديك نوكلئوتيك از آنها فقط در يوجود دارد و هر  يمتفاوت يآنها بازها يخواهند كرد كه انتها

  ).1378، ين لاريند (اميگو يهمجوار  م ين قطعات ها را اصطلاحا قطعه هايمتفاوت است. ا

  

    2رهيزنج يابيبه روش خاتمه  يابي يتوال -2-11-1

كسان است اما روش سانجر (سانگر) كولسان به طور كامل با ي ييايمين روش با روش شيا ييج نهايهر چند نتا

ز يك آغازگر نياست و  يتك رشته ا DNA كي ،الگو طي اين روشلبرت متفاوت است. يگ _روش ماكسام

د قطعات يه آغاز كند. توليرا از آن ناحمراز سنتز خود يپل DNA ميمتصل گردد و آنز 3′ يه شود تا به انتهايد تهيبا

افته ير ييتغ يهاdNTP .رديگ يافته به هر محلول واكنش صورت مير ييتغ يها dNTP همجوار از راه وارد كردن

ن يلازم هستند. ا DNA رهيشدن زنج يطولان يبور بوده و براير ياكس يد 3′ل در محل يدروكسيبدون گروه ه
                                                           
1
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 يكيمحلول واكنش،  4ك از يهستند. در هر  (ddNTP)  فسفات يد ترينوكلئوز ياكس يد يافته دير ييتغ يبازها

 يد يز هستند. غلظت دين يمعمول يها dNTP، 4 يشود. همهءمحلول ها دارا يخته مير (A,G,C,T)ها ddNTP 4از 

واكنش، ن هر يدر حال رشد محدود باشد. بنابرا DNA شود كه شمار ورود آن، به يده ميبرگز يبه گونه ا ياكس

قطعه  يك سريواكنش  4د متوقف شده است و يك نوكلئوتيكند كه رشد آن ها در محل  يد ميتول يقطعه ها

شود.  يط واكنش نشان دار ميو در محيواكتيراد dNTP يريبا بكارگ DNA رهيكنند. زنج يد ميهمجوار را تول يها

 سه بايرا در مقايشود، ز ياستفاده م (S35-dNTP-α)ويواكتينشان دار شده با گوگرد راد dNTP ن كار معمولايا يبرا

dNTP نشان دار شده با P32 د قطعه ها يكند. تول يك ژل فراهم مي يرو يرا از توال يشتريامكان خواندن شمار ب

است و اغلب در آن به كلون كردن  ييايميده تر از روش شيچي، معمولا پياكس يد يبا روش د ين توالييتع يبرا

كنند كه هنگام آلوده كردن  يكلون م 13Mرا در فاژ  DNAك روش، ياز است. در ين يناقل متفاوتدوباره  در 

ن ياست (ام ين توالييتع يه مناسب برايماده اول DNA نيكند. ا يد ميتول يتك رشته ا DNAزبان، يم يباكتر

 ).1378، يلار

  

  ليطو يها DNA ن ترادفييتع -3-11-1

ره يد از زنجينوكلئوت 400لبرت، فقط در حدود يروش سانجر و به روش ماكسام گبه  DNA ين توالييش تعيآزما

 DNA ين توالييت، تعين محدوديرفع ا ين هستند. برايل تر از ايطو يلياكثر ژن ها خ يرد وليگ يالگو را در بر م

 ياند، انجام مبزرگ و منفرد مشتق شده  DNA ك مولكوليقطعات مختلف كه همه از  ياديتواند با تعداد ز يم

 يتخصص ينقاط هم پوشان باشند. محل هم پوشان، با استفاده از نرم افزارها يد دارايرد، قطعات مذكور بايگ

  ).1385و همكاران،  يگردد (گله دار ين مييتع

  

  يمريپرا يقدم زن -4-11-1

DNA     ل ياكر يژل پل يتواند بر رو يد دارد، طبعاً به صورت مطلوب نمينوكلئوت 500ش از يكه ب يتك رشته ا

ها در  يرات طول توالييكند و تع يجاد ميا ين توالييتع يبرا ييت هاين مشكلات محدوديك شود. ايد تفكيآم

 يديگو نوكلئوتيك آغازگر اليداً به وجود آمده است، شامل سنتز يكه جد يباشد. روش ين روش محدود ميا

و با آن  ييرشته شناسا ينامشخص در انتها يمشخص را در توال گاهيك جايتوانند  ين آغازگر ها مياست كه ا

مشخص  يها با قدم زن ين روش، تواليرشته ها قرار دارند. در ا يانيپا يها معمولاً در انتها ين تواليجفت شوند. ا

ه دهد. البت يشناخته شده را گسترش م يشود كه منطقه توال يد سنتز ميك آغازگر جديشوند، در هر مرحله  يم

ن يم ها حذف كرد و مرتباً ايگاه اتصال آغازگر را به كمك آنزين دست جاييتوان قطعات قرار گرفته در پا يم

نكه يد اييو تا DNA هر دو رشته مكمل ين توالييد. با تعيند حذف به وجود آيك سلسله فرآيكار را ادامه داد تا 

د شده يتول يمصنوع يها يو حذف توال يآشكار سازن شده به طور كامل مكمل هستند امكان ييتع يهر دو توال
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تواند با  يم DNA يشد، توال ين موضوع بررسيا يا در طول الكتروفورز، به وجود خواهد آمد. وقتيدر واكنش 

  ).1385و همكاران،  يساخته شود (گله دار ييدرجه دقت بالا

  

  DNA  ين توالييك تعيز اتوماتيآنال -5-11-1
ا چاهك يار يك شيدر  dNTPك واكنش با هر چهار ي، يبا استفاده از چهار ماده فلورسنت ينيماش يابي يدر توال

دن اشعه، يند. با تابيآ يده و در ژل به حركت در ميشود. محصولات واكنش با هم مخلوط گرد يژل انجام م

 يدهند. وقتيگنال خاص از خود نشان ميا سيك علامت يمختلف،  يموجود بر قطعات با طول ها يبرچسب ها

مختلف ساطع  يدر طول موج ها ييده شوند، پرتوهايفلورسنت تاب يتوسط دستگاه، امواج آرگون به برچسب ها

گنال ثبت و يبه صورت س يو توسط نرم افزار خاص ييك جستجوگر شناساين امواج توسط يگردد. ا يم

  ).1385و همكاران،  يك باند است (گله داريگنال معرف يشود. هر س يپردازش م

  

  اساس كار الكتروفورز -12-1

به معناي انرژي الكتريسيته   Electro اساس كار الكتروفورز حركت ذرات باردار در ميدان الكتريكي مي باشد. واژه

به معناي انتقال از طريق مي باشد. تركيبات باردار با وارد شدن در محلولهاي  Phoros از فعل يوناني   Phoresis و

مثبت ومنفي يونيزه مي شوند و در صورتي كه مولكولهاي داراي بار خلص باشند مي تواند به آبي به يونهاي 

طرف قطبين حركت نمايند. پروتئين ها و اسيدهاي نوكلئيك درشت مولكولهاي زيستي در چنين سيستمي به 

ول متقارن باشد در محيط است. اگر توزيع بارها در مولك PH ميزان بار خالص آنها بستگي دارد كه خود تابعي از

طول يك گراديان ميدان و سرعتي كه تابع بار الكتريكي، اندازه، شكل و وزن ماده است حركت مي كند. 

مولكول هايي با بار و اندازه مختلف در ميدان، سرعت هاي متفاوتي پيدا كرده و به مناطقي تفكيك مي شوند. 

طول ميدان منظم مي شوند كه اين احساس جداسازي اين مناطق از هم فاصله گرفته و در يك زمان معين در 

  ).1380بطريق الكتروفورز است(شاه حسيني، 

  

  1الكتروفورز ژل اگارز -1-12-1

اگارز يك پلي ساكاريد است كه از واحدهاي تكرار شونده آرابينوزدي ساكاريد تشكيل شده است. هنگامي كه 

پودر اگارز در اثر حرارت در بافر خود توسط باندهاي هيدروژني بحالت ژل در مي آيد در واقع مولكول هاي 

ايند. بسته به اندازه متفاوت  پليمراز از حالت حلقوي نامنظم به شكل مولكولهاي مارپيچي دوتايي درمي

درصد قادر به تفكيك  7/0-8/0ماكرومولكول از غلظت هاي متفاوت اگارز استفاده مي شود. غلظت استاندارد 
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بوده و از فوايد آن  Mb 10 مي باشد. اين سيستم قادر به ارزيابي قطعاتي با طول بيشتر از kb 500-15 باندهاي به طول

  ..(Hildebrandt & Igarashi, 1999)ن هاستاستحكام و غير سمي بودن آ

  

  1رنگ هاي ردياب -13-1

در ژل الكتروفورز مشخص مي  DNA با افزودن رنگ هاي ردياب به بافرهاي سنگين كننده، ميزان حركت قطغه

شود. از رنگ هاي معمول كه قابليت حركتي زيادي در طول ژل الكتروفورز دارن رنگ هاي برموفنل بلو و 

 & Hildebrandt) سيانول مي باشند كه در غلظت هاي متفاوت ژل قابليت تفكيك اختصاصي دارندگزيلن 

Igarashi, 1999)..  
%1 Agarose: Xylene cyanol    ̴  5kb., bromphenol blue   ̴  0.5 kb 

%5 acrylamid: Xylene cyanol    ̴  260 bp., bromphenol blue   ̴  60 bp  
14-1-  DNA ياييميتوكندر  

خارج از هسته و درون ميتوكندري ها و كلروپلاست ها  DNA در سلول هاي جانوران يوكاريوت مقدار كمي از

يافت مي شود. ميتوكندري يكي از اجزاي سلول هاي يوكاريوت هوازي است كه طي فرايند فسفريلاسيون 

در  ).1374كند (پاسالار و همكاران، توليد مي  ATP اكسيداتيو توسط انزيم ها متصل به غشاء داخلي ميتوكندري

ميتوكندري به صورت گسترده به عنوان شاخص ژنتيكي براي تعيين ساختار ژنتيكي  DNA ي گذشتهادهه ه

 Wilson et al., 2000; Shen)موجودات، ارتباط تكاملي ان ها و الگو هاي جريان ژني مورد استفاده قرار گرفته است

et al., 2007; Gai et al., 2008) . اين اطلاعات ممكن است از مطالعات بر روي ترتيب ژني، تعيين توالي ژن هاي

 ,.Wilson et al)فردي، تكثير قطعات برش داده شده ميتوكندري يا تعيين توالي كامل ميتوكندري منشا گرفته باشد

از دوزيستان تا  بررسي ها نشان داده است كه ژنوم ميتوكندي و حتي ترتيب ژن هاي آن در مهره داران.(2000

مطالعات ميكروسكوپ الكتروني، كلاف هاي متشكل از .(Tjensvoll et al., 2008)انسان كاملا حفظ شده است

انگستروم را در ماده زمينه اي ميتوكندري مشخص مي سازد. اين تارچه ها پس از  40تا  30تارچه هايي به قطر 

 DNA كلاف 6تشكيل يافته اند. هر ميتوكندري مي تواند تا  DNA ناپديد مي شوند بنابراين از  DNase تاثير انزيم

ميكرون)  5پس از جدا كردن و سايه دادن با فلز به شكل زنجيره هاي كوتاه ( mt DNA داشته باشد. مولكول هاي

كه با پروتئين هيستون همراه نبوده و اصطلاح برهنه به آن اطلاق مي  mt DNA حلقوي ديده مي شوند. ساخت

پلي مراز هايي متفاوت با پلي مرازهاي هسته صورت مي گيرد.  DNA هسته اي و باDNA ستقل از ساختگردد م

پليمراز DNA انزيمmt DNA هاي حلقوي تفاوت فاحش دارد. درDNA از چند نظر با ساير mt DNA همانندسازي

 L ندسازي مي شود (رشتههمان DNA گاما كار همانندسازي را به عهده دارد. براي همانندسازي ابتدا يك رشته

متصل و ان را باز مي كند و بعد  D-Loop ساخته مي شود) سپس انزيم به محل H بعنوان الگو قرار ميگيرد و رشته

كپي  10).ميتوكندري ها هر يك حاوي حدود 1374را مي سازد(شاهسون بهبودي،  H رشته L از روي رشته
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كندريايي در مهره داران، مولكولي با دو زنجيره حلقوي بسته و ميتو DNA يكسان از ژنوم ميتوكندريايي مي باشند

دو نمونه انتخاب شده از يك  mt DNA توالي نوكلئوتيدي.(Clayton, 1992) مي باشد bp 17-15 طولي در حدود

گونه احتمال دارد متفاوت باشد. تفاوت ممكن است در نوع يا تعداد نوكلئوتيدها در يك مكان از ژنوم باشد كه 

  نوع اول را جهش نقطه اي
مي نامند و ممكن است به وسيله جانشيني يك نوكلئوتيد به وسيله معادل ساختاري 1

و در  (Hauswirth & Clayton, 1985)مي نامند 2و نوع دوم را جهش هاي طولي (Brown et al., 1982)آن رخ دهد

سلول هاي زايا ايجاد شود احتمال اينكه  توالي غير كدبندي شده مرسوم تر است. اگر جهش در ژنوم ميتوكندري

 mt DNA در تقسيمات بعدي اين سلول ها همه ميتوكندري هاي فرد جديد كه از آن سلول منشا مي گيرند شامل

  .(Ovenden, 1990) بالا مي رود بسيار جهش يافته باشند

 mt DNA  ژن 22ژن را حمل مي كند و حاوي  37در مهره دارن حدود   tRNAs ،2 ژن rRNAs  ژن 13و mRNAs 

3كه كدكننده پروتئين ها مي باشند و در زنجيره اكسيداتيو فسفريلاسيون
 ATP و انتقال الكترون و نيز در توليد 

 كه بعنوان ناحيه شروع همانندسازي مي باشد. دو زنجيره D-Loop نقش دارند و يك ناحيه غير كد بندي شده يا

mt DNA ،زنجيره H )و ر (شتهزنجيره سنگين L)زنجيره سبك) ناميده مي شوند كه در محتوي C+G  اختلاف

  (Saccone et al., 1999)  دهي مي شوند كد L توسط رشته ND6 ژن  tRNA و تنها ژن H دارند. اغلب ژن ها در رشته

 mt DNA  ده هاپلوئيد بوده و انتقال ژن ها در اكثر گونه ها به صورت مادري مي باشد پس تغييرپذيري توسط پدي

در بعضي از موجودات نظير موش و دروزوفيلا  mt DNA جهش رخ مي دهد. البته بررسي ها نشان مي دهد كه

 Zouros et)و در ماسل هاي دريايي و در بازدانه ها منشاء پدري و مادري دارد( Gyllester et al., 1991) منشاء پدري

al., 1992).  
فرايند كراسينگ اور و پديده نوتركيبي در آنها رخ نمي بصورت گروهي بوده و  mt DNA انتقال ژن ها در

درصد به ازا يهر ميليون سال مي باشد كه  2تقريبا  mt DNA  تراكم ساختاري مولكول .(Hoech et al., 1991)دهد

-mt DNA 8 برابر در مقايسه با ميزان تنوع در ژنومم هسته اي سريعتر مي باشد، به طوري كه در 10تا  5اين ميزان 

جايگاه سالانه مي باشد كه احتمالا بعلت فقدان هيستون ها و عدم   10-9جايگاه و در ژنهاي هسته حدود  10

جهش هاي  mt DNA اكثر تفاوت ها در توالي هاي .(Garesse et al., 1997)مي باشد DNA وجود مكانيسم بازسازي

   .(Brown et al., 1982) نقطه اي مي باشند

وجود دارد كه موجب جهش  mt DNA گرفته تعداد زيادي از هاپلوتيپ هاي نادر در بر اساس مطالعات انجام

هسته اي مي باشد كه احتمالا به علت فقدان DNA سريعتر از mt DNA هاي زيان بخش مي شوند. ميزان تكامل در

  .(Fry, 1993)مي باشد mt DNA آنزيم هاي ترميمي جهت بازسازي اشتباهات در همانندسازي

                                                           
1
 Point mutation 

2
 Length mutation 

3
 Oxidative phosphorylation 
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 mt كدبندي شده در ژنوم tRNA ژن 22حاوي كدهاي ژنتيكي متفاوتي مي باشند بطوريكه  mt DNA مولكول

DNA جهت رمزگشايي كامل ژن هاي  mRNAs  ميتوكندريايي كافي مي باشند. علاوه بر محافظت محتويات ژن

وصف  نظم و ترتيب ژن ها در ارگانيسم ها بطور فيلوژنتيكي حفظ شده است بنابراين با mt DNA هاي

به عنوان شاخص حساس در سطح مطالعات جمعيتي و  mt DNA مي توان گفت كه mt DNA خصوصيات مولكول

بررسي تكامل روابط بين جمعيت ها و تخمين فواصل ژنتيكي بين گونه ها و حل روابط فيلوژنتيكي بين جمعيت 

  ..(Avise, 2004)ها مفيد و ضروري مي باشد

  

  mt DNA مزيت استفاده از -15-1
قرار دارند و عوامل  يدائم يها رات و جهشييدر معرض تغ يا خارج از كرومزومي ياعم از كرومزم يكيمواد ژنت

ب يدر ترت ييسبب جابجا يسم در هنگام همانندسازيرون از ارگانيا بياز درون سلول  ييايميو ش يكيزيف

مطالعات  يبرا يا ميباشد كه به طور گسترده يكيك نشانگر ژنتي يتوكندريشوند. ژنوم م يم DNA يدهاينوكلئوت

دارد و  يمنشأ مادر يتوكندرينكه ميبا توجه به ا.(Hynes et al., 1996; Ovenden, 1990) كاربرد دارد يكيژنت

 يتوكندريشتر در ژنوم ميب يكيات باعث بروز اختلاف ژنتين خصوصيرد، لذا ايگ يدر آن انجام نم يبينوترك

سال  1000ا ي 100، 10 يكه برا ييها ص گروهيتشخ يبرا ينرو نشانگر خوبيه است و از انسبت به ژنوم هسته شد

  . (Bilington, 1998) باشد ياند م از هم جدا بوده

 mtDNA ر يل زيتواند به دلا يباشد كه م يت ها ميجمع يكيتنوع ژنت يبه منظور مطالعات و بررس يك ا بزار قوي

  :باشد

مطالعات  يخوب و مناسب برا يدايك كانديهسته از آن  DNA سه بايدر مقا mtDNA تكامل ي)سرعت بالا1

 بخشد يبهبود م يتيك و دقت مطالعات را در سطح جمعيو قدرت تفك يژگين ويسازد در واقع ا يم يتكامل

(Brown ,1983; Moritz et al., 1994).  
2(mtDNAرسد ياز مادر به فرزند م(Hutchinoson et al., 1974 ;Avise and virjenhock,1987 may and Grew 1993)  

  . برند يمادرشان را به ارث م mtDNA ديپ هاپلوئيت، ژنوتين مفهوم كه تمام فرزندان، بدون توجه به جنسيبه ا

توكندري يشتر در ژنوم ميب يكيت باعث بروز اختلافات ژنتين خاصيرد. ايگ يصورت نم يبينوترك mtDNA )در3

  .(Brown ,1983)گردد يهسته منسبت به ژنوم 
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  پيشينه تحقيق-2

بر روي شبه شوريده دهان سياه در ابهاي  1994در سال  Yamadaو  Tokimura صورت گرفته توسط مطالعاتطي   

 چين شرقي و درياي زردگونه مذكور را در زمره گونه هاي در معرض خطر و اسيب پذير تخمين زدند.

Kawaski   ذخاير كاهش و رويه بي صيد از گزارشاتي 1987در سال A. nibbe كنگ ارائه نمود. يآبها در  

Murty  و بلوغ طول ، وزن -طول روابط رشد شبه شوريده دهان سياه راشامل يها جنبه از برخي 1980در سال 

  داد. قرار مطالعه مورد را يريز تخم فصل

Fennessy  مورد جنوبي يآفريقا يآبها در را زيستي يها جنبه از ماهيان را شوريده از گونه 4 2000در سال 

 نيز به رشد گونه شبه شوريده دهان سياه نمود. يا اشاره و داد قرار مطالعه

 Cyprinus carpioبه بررسي تنوع ژنتيكي ماهي كپور معمولي mtDNAاستفاده از  با 1387لالوئي وهمكاران در سال 

 ND-5/6و   ND-3/4 هاي تحليل داده هاي حاصل از ارزيابي ژن تجزيه در حوضه جنوبي درياي خزر پرداختند.

نشان داد كه نمونه هاي سواحل استان گيلان با تالاب انزلي، سواحل استان گيلان با سواحل استان گلستان 

). باتوجه  P≥ 0.05ورودخانه تجن با گرگانرود از لحاظ فراواني هاپلوتيپ داراي اختلاف معني داري بوده است(

تايج بدست آمده و وجود تفاوت ژنتيكي معني دار بين نمونه ها، ميتوان عنوان نمود كه جمعيت يكساني از به ن

  كپورمعمولي در مناطق مورد بررسي وجود نداشته وبطوركلي سه گروه ژنتيكي از اين گونه شناسائي شدند .

در  Perca fluviatilis جي طرخانبه بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت و فيلوژني سوف حا 1389قريب خاني در سال 

جنوب غربي  ي در سد ارس و حوضه Sander luciopercaتالابهاي انزلي و اميركلايه لاهيجان و سوف سفيد  

درياي خزر با استفاده از روش توالي يابي پرداخت وبه اين نتيجه دست يافت كه منشا تكاملي سوف سفيد سد 

ارس وتالاب انزلي مشترك است وگونه هاي سوف سفيدوسوف حاجي طرخان داراي يك جد مشترك در 

  زمانهاي بسيار دور  بوده اند.

در خليج فارس و  Eleutheronema tetradactylumماهي راشو معمولي به بررسي تنوع ژنتيكي 1390خالدي در سال 

 28S rRNAدرياي عمان (خوزستان،بوشهر،بندرعباس و سيستان و بلوچستان) با استفاده از تعيين توالي ژن 

پرداخت و مشخص گرديد مقادير حاصل از بررسي تنوع ژنتيكي در دو منطقه خليج فارس و درياي عمان معني 

با  يليعمان خ يايج فارس و دريگونه مورد نظر درخل يكيساختار ژنت دهد ين امر نشان مي). اP<05/0د(دار نبودن

  ست. يگر متفاوت نيكدي

در سواحل استان گلستان  Liza aurata  تنوع ژنتيكي 1390در تحقيق انجام شده توسط قدسي و همكاران در سال 

ژنتيكي در ميان مناطق مشاهده نشد و ميزان نسبتا بالايي از جريان ژني بين جمعيت ها  يبارز فاوتبررسي شد.ت

  مشخص گرديد.

گونه از كفال ماهيان ايران را با استفاده  6در بررسي صورت گرفته بر روي   1390نعمت زاده و همكاران در سال 

به روش آناليز Liza subviridisبا گونه  Liza aurataمورد مطالعه قراردادند كه گونه  PCR-sequencingاز با روش 
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maximum parimony  در يك شاخه قرار گرفتند اما به روشNeighbor joining   اين گونه باLiza saliens   در يك

 شاخه قرار گرفتند.              

Sheldlock  با استفاده از روش 1991و همكاران در سالPCR-sequencing   ارتباط تكاملي ماهي آزاد اقيانوس آرام

Pacific Salmon  ين توالي مستقيم از روي محصولات يرا بر اساس تعPCR    ناحيهD-loop  درmtDNA  مورد

 ) را تاييد Salmonidaeبررسي قرار داد و تجزيه و تحليل هاي قبلي، در مورد روابط فيلوژني خانواده آزاد ماهيان (

  كرد.

Pourkazemi   به بررسي مولكولي ذخاير ماهيان خاوياري جنوب درياي خزر پرداخت و نتيجه  1996در سال

براي تمايز گونه ها مناسب است اما براي تمايز جمعيتها كارايي  mtDNAمولكول  D-Loopگيري كرد كه بخش 

  ندارد.

Rezvani   ستفاده از روش توالي به بررسي ژنتيك جمعيت ماهي خاوياري جنوب درياي خزر با ا 1997در سال

براي تمايز گونه ها مناسب است  mtDNAمولكول  D-Loopپرداخت و نتيجه گيري كرد كهبخش  mtDNAيابي 

  اما براي تمايز جمعيتها كارايي ندارد.

Alvarado Bremer  براي مطالعه ساختار ژنتيكي  1998و همكاران در سالThunnus obesus   در اقيانوس اطلس، هند

به كار   D-loopآنزيمي كه در ناحيه  3استفاده نمود كه با استفاده از  PCR-RFLPو   Sequencingز روش و آرام ا

هاپلوتيپ را شناسايي كردند. در آناليز فراواني پراكنش، نمونه هاي اقيانوس اطلس از نظر ژنتيكي با  13بردند، 

نمونه اقيانوس آرام و هند مجزا بود و اختلاف كم بين ماهيان اقيانوس اطلس و آرام را ناشي از جريان  ژني بين 

  تئوري جمعيت جهاني از ماهي تن چشم درشت بي اساس است. دو منطقه دانستند. نتايج آنها نشان داد كه 

Menezes  وPanrulekar  يهايدر بررس يمولكول يروشها يريكه از بكار گ يليمطالعه و تحل 1998در سال 

ن روشها مؤثر بوده و يكردن كه ا يريجه گيان كشور هند انجام دادند نتيز گونه ها  آبزيو تما يت شناسيجمع

 باشند. يع ميسكاربرد و يدارا

كامل   يب وتواليانوس اطلس  ترتياق يدر آزاد ماه 1999و همكاران در سال  Hurstدر تحقيق انجام شده توسط 

mt DNA  .مشخص شد  

Ludwig  به بررسي هتروپلاسمي ناحيه كنترلي  2000و همكاران در سالmtDNA   سه جنس تاس ماهيان

)Acipenser, Scaphirhynchus, Huso با استفاده از تعيين توالي ،(D-loop  پرداخت و عنوان نمود كه، واحدهاي

واحدهاي تكراري وجود  Polydon spathulaجفت باز طول دارند. در گونه  38- 74تكراري ماهيان خاوياري بين 

صد در 50وجود داشته و حدود   TASافت كه، واحدهاي تكراري در قسمت  يدست  يجه كلين نتينداشت. و به ا

  اتفاق مي افتد. TASجفت باز بالادست و پايين دست  10وجود دارد در  D-loopاز موتاسيون گونه اي كه در 

Wirgin  ساختار جمعيتي تاس ماهي اقيانوس اطلس را براساس  2002در سالSequencing ناحيه كنترلي mt DNA 

 ا مشخص نمود. بررسي كرد و وجود حداقل هفت ذخيره ژنتيكي را در ميان زير گونه ه
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در  ND-5/6و  ND-3/4ژن  يسم داخل نواحيمرف يپل 2002و همكاران در سال  Grossدر تحقيق انجام شده توسط 

ن يمورد مطالعه قرار گرفت. در ا يشرق يايو آس ياروپائ يها ر گونهيمتعلق به ز يكپور معمول يها تين جمعيب

پ يهاپلوت 7شد. آنان در مجموع  يآور و مجارستان جمعتنام، ژاپن يه، ويروس ينمونه از كشورها 176 يبررس

 Koiو كپور  يتنامي، آمور، كپور وييگروه اروپا 4ان را به ين اساس ماهيكردند و بر ا ييمتفاوت را شناسا

 نمودند. يبند دسته

Tianxiang  2003،838و همكارانش در سال bp از ژنCO  ميتوكندريايي جمعيت وحشي و پرورشي

Fenneropenaeus chinensis  را تكثير و تعيين سكانس كردند، و با استفاده از درخت مولكولي فيلوژنتيك سه گروه

. نتايج آنها نشان داد كه، روابط Farfantepenaeus, Litopenaeus, Fenneropenaeusبزرگتر ميگوها را بدست آوردند

وجود داشت  L.schmittiو L.setiferusو  F.merguiensisو  F.paulensis،F.indicusو  F.aztecusژنتيكي نزديكتري بين

 . بيكديگر نزديك تر بودند.Litopenaeusو  Farfantepenaeusو جنسهاي 

Hualkasi  دو گونه وابسته و نزديك بهم ميگو، 2003در سالPenaeus merguiensis and Penaeus silasi  از آبهاي

Thai 558، از نظر ژنتيكي با استفاده از تفاوتهاي مشاهده شده درتوالي bp  1از سيتوكروم اكسيداز DNA 

در واقع دو گونه پيچيده پنهان است  P. merguiensisميتوكندري بررسي شدند كه نتايج نشان دادكه امكان اينكه 

  يا يك گونه واحد با دو زيرگروه فيلوجغرافيايي است.

Martin cesar  با بكارگيري  2003همكاران در سال وSequencing  مستقيم ژنD-loop  ميتوكندريايي ماهي

Leporinuselongates .در برزيل جمعيتهاي وحشي رودخانه پارنا را مشخص نمودند  

 يكپورمعمول يعيطب يها تيو جمع ير بومي، ذخا2003و همكاران در سال  Kohmanدر تحقيق انجام شده توسط 

  مورد مطالعه قرار گرفت. mtDNA را با روش يو جنوب شرق يشرق ياي، آسيمركز ياياروپا، آس

 .C.Cو Cyprinus carpioنيب يكي، تنوع ژنت2003و همكاران در سال  Zhouدر تحقيق انجام شده توسط 

haematopterus ز يرا با استفاده از آنالmt DNA نش ياز چ از اروپا مورد مطالعه قرار گرفت و با استفاده يدر نواح

را  ييايو آس يير گونه اروپاين زيب يكيژنت يها تفاوت RFLPز يو آنال ND-5/6و  D-100P ينواح يدهاينوكلئوت

  مشخص شد.

Lavery    گونه  از جنس   19با  بررسي   2004و همكاران در سالPenaeus    بوسيلهSequencing     ژنCOI 16وS 

rRNA  نتيجه مطالعات قبلي كه زير جنس هايFarfantepenaeus  وLitopenaeus  پارافيليتيك     فرض مي شد را رد

  زير جنس (يا جنس) را تائيد نمي كند. 6كردند و نشان دادند كه آناليزهاي فيلوژني صحت وجود 

Aboim  ژن  يابي يبا استفاده از توال 2005و همكاران در سالD-loop  و.cyt b ياهم Helicolenus dactylopterus در

پنج منطقه مورد  يت هايج نشان داد كه جمعيپرداخت. نتا ين ماهيا يت هايك به مطالعه جمعيشمال آتلانت

شتر است. يك بيانه و شمال آتلانتين تفاوت، در ميبا هم دارند. خصوصا ا يدار يمعن يكي، تفاوت ژنتيبررس

ت ها يجمع ييز داده ها، شروع و گسترش واگرايده شد. آناليپنجگانه د ز در مناطقين يتيدرون جمع يتفاوت ها
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ت ها را يخاص كه جمع ييايانات دريمثل جر ييده هايا پديدهء تنگنا و يداد كه علت آن را پد يز نشان ميرا ن

  دهند، دانست. ير خود قرار ميتحت تاث

 يها با استفاده از ژن  يكپور معمول يكيع ژنتتنو 2005و همكاران در سال  Lehoczkyدر تحقيق انجام شده توسط 

ND-3/4  وND-5/6 ز يو آنال يتوكندريمPCR-RFLP ن يمطالعه شده. در ا يا ز ماهوارهيلوكوس ر 4ن يو همچن

م محدودكننده به كار برده شد كه يآنز ND-5/6 ،2ژن  يم محدودكننده و برايآنز ND-5/6 ،4ژن  يبرا يبررس

  ندادند.سم را نشان يمرف يپل

Chakraborty   و استفاده از مولكول  يمولكول ين روشهايبا هم 2006و همكاران در سالmtDNA يگونه ها يرو 

  ند.ينما يمستقل معرف يگونه ها را به عنوان گونه ها يژاپن مطلعه قرار دادند و موفق شدند  برخ يآبها يال اسبي

با استفاده از آناليز توالي يابي از ناحيه  2007وهمكاران در سال Papasotirpoulosدر تحقيق انجام شده توسط 

mtDNA  در كفال ماهيان، به روابط خويشاوندي اين خانواده پرداختند.در اين تحقيق پنج جنس از خانواده

Mugilidae :شامل Liza sallies, Liza aurata ,Liza ramanda, Chelon labrosus , Mugil cephalus به  و از هرجنس

و mtDNA )16s rRNA, 12s rRNA دريونان جمع آوري شدند. سه ناحيه از Messolongiنمونه از درياچه  5تعداد 

CO I  تكثيروتوالي يابي شدند.آناليز توالي يابي نشان داد كه بيشترين تفاوت ژنتيكي در بين (M.cephalus  با

  نزديكترين بهم بودند. L.aurataو  C.labrosusديگرجنس هاي مورد مطالعه بود در حاليكه 

Shen   با بررسي  2007و همكاران در سالSequencing  ژنوم ميتوكندريايي از دو ميگوVannamei leptopenaeus و

Fenneropenaeus chinensis  روابط خانواده ،Penacidae .را بررسي كردند 

Samonte   با استفاده از روش  2009و همكاران در سالPCR-Sequencing  ان آب ين ماهيسارد يتوانستند گونه ها

 قرار دهند. يمورد بررس يلوژنين را از نظر فايپيلين فيريش

  همچنين ديگر پژوهشهاي تبارزايشي انجام شده در خصوص برخي ديگر از گونه ها شامل:

Sparks Wiley  بر روي  1998و همكاران درLampridiform  وLopez  بر روي اردك   2000و همكاران در سال

و  Ilvesو  در هامورماهيان 2004و همكاران در سال  Vinsonماهيان سيچلايد؛  بر روي   Smith 2004ماهيان؛

Taylor بر روي  2009در سالOsmeridae .نيز كارهاي ديگري هستند كه در اين زمينه انجام شده است  
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مواد و روشها -3  

  بردارينمونه -1-3

شبه عدد ماهي   54گرم از بافت باله ي دمي از  3-5در اين بررسي پس از مطالعه ي اوليه وتعيين ايستگاه ها  

و چابهار در  فجيره در شمال غرب درياي عمان ،، از صيدگاه هاي مناطق جاسك در استان هرمزگانشوريده

فيكس گرديده وبه آزمايشگاه بيوتكنولوژي پژوهشكده  درصد) 96(جدا ودر اتانول  استان سيستان و بلوچستان

  .گرديداكولوژي درياي خزر شهرستان ساري منتقل مي گردد.كليه نمونه برداري ها با استفاده از تور ترال انجام 

  
 .موقعيت جغرافيايي ايستگاه هاي نمونه برداري شده1-3جدول

 تعداد نمونه عرض جغرافيايي طول جغرافيايي ايستگاه نمونه برداري

 E´46 °57 N´40 °25 20  جاسك

 E´20 °56 N´7 °25 20 فجيره

  E´37 °60 N´17 °25 14  چابهار

  

 
  .موقعيت مناطق نمونه برداري1-3تصوير 

  

  به روش استات آمونيوم  DNAاستخراج  -2-3

تمامي نمونه ها بوسيله شكستن سلول ها، جدا نمودن پروتئين ها وهيدرات هاي كربن از اسيدهاي نوكلئيك ودر 

  از بافت ها استخراج گرديده . DNAنهايت رسوب دادن 

  مواد و تجهيزات موردنياز:
- STE 
- SDS 
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 Kپروتئيناز  -

 استات امونيوم -

 ايزوپروپانول -

 درصد70الكل  -

 آب مقطر -

 ميكروليتر 1.5ميكروتيوپ  -

 شيكر -

 بن ماري -

 سانتريفوژ -

 سمپلر -

 درجه سانتي گراد) 20-فريزر ( -

  ازماهيان به روش استات آمونيوم مراحل زير به ترتيب انجام ميگيرد :DNA به منظور استخراج 

ميلي ليتري منتقل وله مي  5/1ميلي گرم از نمونه باله ماهي كاملا خشك گرديده وبه ميكروتيوپ  50حدود  -1

  شود .

 SDSميكروليتر STE  ،50ميكروليتراز بافر  500سپس براي هضم بافت مورد نظر بويژه پروتئين ها بر روي آن  -2

  اضافه ميگردد . Kميكروليتر پروتئيناز  3درصد و 10(سديم دو دسيل سولفات)

 1يقه تا دق 45جهت فعال نمودن كامل آنزيم , تيوپ حاوي نمونه به مدت يك دقيقه در شيكر لوله و سپس  -3

درجه ي سانتي گراد قرار  55تا  50ساعت در شيكر قرار داده شده و پس از آن به مدت يك شب در بن ماري 

  مي گيرد، در طي اين مدت نمونه به طور كامل هضم شده وبصورت امولسيوني غليظ در مي آيد .

  
  . دستگاه شيكر لوله(ورتكس)2- 3 شكل
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  حمام بن ماري.3-3تصوير 

  

ميكروليتر استات  160يك شب قرار گرفتن نمونه ها در بن ماري نمونه ها خارج شده وبه هر تيوپ پس از  -4

 13000آمونيوم اضافه مي شود وبراي مدت حداقل يك ساعت با استفاده از شيكر بهم زده وبلافاصله آن را در 

  دقيقه سانتريفيوژ مي نماييم . 5دور به مدت 

  

  
  . دستگاه سانتريفوژ4-3شكل

  

ميكروليتر از فاز بالايي را توسط يك نمونه بردار جدا كرده ودر داخل تيوپ جديدي ريخته  500به آرامي  -5

لوله ها بوسيله دست به  ،ميكروليترايزوپروپانول اضافه نموده 500وبراي حذف بقاياي استات آمونيوم بر روي آن 
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ه سانتريفيوژ گرديده وفاز بالايي محلول دور دقيق 15به مدت  13000آرامي چندين مرتبه سر وته شده ودر دور

  ريخته مي شود .

 به 13000دور در و شده اضافه ها لوله به ٪70ميكروليتر الكل  100جهت خارج نمودن كامل ايزوپروپانول،  -6

  .ميگردد سانتريفيوژ دقيقه 2 مدت

داده شده تا تمام الكل آن خشك و پس از عمل سانتريفيوژ فاز الكل جدا شده وتيوپ ها در دماي اتاق قرار  -7

  تبخير شود.

ميكروليتر آب مقطراستريل اضافه شده ودر بن ماري در  DNA  ,100پس از خشك شدن برروي رسوب  -8

بطور كامل در آب حل وقطعات  DNAدقيقه قرار داده شده تا  30درجه ي سانتي گراد به مدت  40دماي 

  ه سانتي گراد نگهداري شده .درج -20ناخواسته هضم گردد سپس در فريزر 

  

  روش الكتروفورز ژل آگارزبه  DNAارزيابي كيفيت  -3-3

   :گرديده الكتروفورز زير مراحل طي  ٪1استخراج شده روي ژل آگارز  DNAدر اين روش 

  از :يمواد و تجهيزات مورد ن  

  پودر  آگارز  -

  tbe(10X)محلول  -

  د يوم برمايديات يمحلول رنگ -

  1كننده نيبافرسنگ -

  ارلن مقاوم در برابر حرارت -

  دستگاه مولد برق -

  سيني مخصوص ژل -

  آماده كردن ژل آگارز با توجه به حجم پليتي كه ژل در آن ريخته ميشود طي مراحل زير انجام ميگيرد : 

با  سيني مخصوص ژل را درمحلي مسطح قرار داده وشانه روي ژل قرار داده شده بطوري كه تا يك ميلي متر -1

  كف سيني ژل فاصله داشته باشد ودوطرف سيني با استفاده از چسب نواري بسته مي شود.

ز به آن گرم آگار 2/0) را در ارلن ريخته و TBE)10 xميلي ليتر بافر  20براي تهيه ي ژل آگارز يك درصد -2

  اضافه مينمائيم 

وشفاف شود وسپس ارلن در دماي محيط سوسپانسون حاصله را روي شعله حرارت داده تا آگارز آن حل  -3

  آزمايشگاه قرار ميگيرد تا سردشود.

  محلول حاصله را پس از سرد شدن درسيني ژل ريخته واجازه داده تا منعقد گردد. -4

                                                           
1
Loading Buffer 
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پس از بسته شدن حامل هاي دوطرف سيني را باز وژل به آرامي داخل تانك الكتروفورز قرار داده وپس از  -5

  رامي از ژل خارج ميگردد .مدتي شانه ي ژل به آ

ميكروليتر بافر سنگين كننده كاملا مخلوط وبا دقت به هريك از  3ژنومي همراه با  DNAميكروليتر از  6 -6

  ريخته ميشود . چاهك هاي مستطيلي شكل ژل

  .دقيقه وصل گرديده  45الي  30ميلي آمپر به مدت  120ولت و 90تانك الكتروفورز به دستگاه مولد برق با -7

رنگ آميزي شده و  )،mg/mL)10پس از رسيدن بافر سنگين كننده به انتهاي ژل مورد نظر، در اتيديوم برومايد -8

 DOC-PRINT-1000/26MXتوسط به دستگاه ژل داكيومنشن مدل  DNAپس از شستشو با آب مقطر كيفيت 

خلوص ،آلودگي از لحاظ  DNAمنتقل گرديده وكيفيت  كشور فرانسه VILBER LOURMATساخت شركت 

  مورد ارزيابي قرار ميگيرد . DNAوشكستگي 

  

   
 . دستگاه الكتروفورز افقي5-3تصوير

  

  
  ساز ژل .دستگاه مستند6- 3شكل 
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  به روش اسپكتروفتومتري DNAارزيابي كميت  -4-3

 nm260 ي، در محدوده طول موجهاEppendorf، ازاسپكتروفتومتر ساخت شركت DNAت يكم يريجهت اندازه گ

  استفاده شد.ng/mL = 50 × D × A260 [DNA]و با استفاده از فرمول  280و 

Aنانومتر 260در طول موج  يزان جذب نوري: م  

D 5/300=60: نسبت رقت  

است و  RNAيناخالص يدارا DNA باشدA1/A2<8/1مناسب است و اگر  DNAباشد  A1/A2=8/1اگر نسبت جذب 

در  ياستخراج DNAن است. يبا فنل و پروتئ يو آلودگ يدهنده ناخالصباشد نشان A1/A2 >8/1اگر نسبت جذب 

در  يبعد يش هايانجام آزما يبرخوردار بود. سپس نمونه ها برا يت مناسبيفياز ك ياستخراج DNAن پژوهش يا

  شدند. يزر نگهداريفر

  

  
  . دستگاه اسپكتروفتومتر8- 3 شكل

  

  طراحي پرايمر -5-3

مربوط به يك منطقه خاص از ژنوم يك گونه اين اجازه را ميدهد تا همين  DNAاز آنجايي كه داشتن توالي 

منطقه خاص از ژنوم مربوط به گونه هاي بسيار نزديك يا جمعيت هاي مشابه از يك گونه را با همان آغازگر 

 Salmoآزاد درياي خزر مربوط به ماهي با ازمودن نشانگرهاي موجود در ازمايشگاه، بهترين نشانگر كهتكثير كرد،

trutta caspius )Atabeyoglu, 2007.آغازگرهاي مورد استفاده در اين روشها بر اساس  ) بود انتخاب شد

رقيق دستورالعمل كارخانه سازنده، توسط آب مقطر استريل از حالت ليوفيليزه به حالت محلول درآورده شدند.

كروليتر آب مقطر استريل به صورت جداگانه در ميكروتيوب مي 70ميكروليتر آغازگر و  30سازي آنها به نسبت 
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قرار داده  -c20°زر با دماييفرميلي ليتري انجام شد و جهت استفاده در واكنش زنجيره اي پليمراز در  5/0هاي 

  .)2-3(جدول شدند
  .توال اغازگر مورد استفاده2-3جدول 

  جايگاه  توالي آغازگر

F: 5'− TGGCATTTGGTTCCTACTTCAGG −3' 

R: 5'− TGCGGAGACTTGCATGTGTAAGT −3' 
D-Loop F1 

12S1-H 

  

  واكنش زنجيره اي پليمراز -6-3

  نه و مورد استفاده قرار ميگيرند :ير بهيز يها با غلظت PCR يتريكرو ليم 25ك واكنش ي يمقدار مواد لازم برا

  
  مرازيپل يره اي. نوع و حجم مواد مورد استفاده در واكنش زنج2-3جدول

  شركت سازنده  غلظت مواد  ماده
 25واكنش  يمقدار برا

  يتريكروليم

DNAريمتغ  ياستخراجng≤100  _  8/0 تريكروليم  

Taq DNA Polymerase u/µ5  تريكروليم 5/0 سيناژن  
MgCl2 50 تريكروليم 75/0  سيناژن  مولار يليم  

PCR Buffer X10  تريكروليم 5/2  سيناژن  

  تريكروليم Pmol5/1 -1  _  1  آغازگر

dNTPs 10 تريكروليم 75/0  سيناژن  مولار يليم  

  تريكروليم 18.5  _  -  آب مقطر

  

  وپروفيل هاي حرارتي آن PCRبهينه كردن  -7-3

الگو ابتدا نمونه ها در دستگاه بر روي شيب حرارتي قرار داده  DNAبدست آوردن دماي اتصال پرايمر به  جهت

از  بدست امددرجه سانتي گراد  65-70الگو  DNAشد , از آنجايي كه دامنه حرارتي براي اتصال پرايمر به 

درجه بدست  60و دماي اتصال  درجه ساتي گراد قرار داده شد.  65-70دستگاه در يك شيب حرارتي اينرو

 اماافقي حرارت يكسان بوده  رديف هايبه صورت عمودي بوده چون در  دستگاه نمونه ها در داخل چيدمانامد.

  عمودي دما از بالا به پائين كاهش مي يابد .رديف در 

و نداشتن آلودگي، يك ميكروتيوب به عنوان كنترل منفي در دستگاه قرار  PCRبراي اطمينان از درستي انجام 

الگو بود.البته لازم به ذكر است  DNAبه غير از  PCRداده شد كه محتويات آن شامل مخلوط مواد لازم براي 

 Sambrook(ابد ي ير مييها تغ كل يو تعداد س MgCl2مشاهده نشود مقدار  يا جهينت PCRط استاندارد يهرگاه در شرا

and Russel, 2006.(  
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 PCRسنجش كيفيت محصول  جهتتا  داده شددرجه سانتي گراد انتقال  4به يخچال  PCRدر پايان، محصولات 

  . منتقل گرديددرجه سانتي گراد  -20به فريزر  PCR، محصولات  اين مرحلهدسترس باشد. پس از در 

  
 PCR.  برنامه هاي مورد استفاده در دستگاه 3-3جدول

 مراحل

 

تعداد 

  چرخه(سيكل)

  درجه حرارت

 (سانتي گراد)

 مراحل زمان

 

Denaturation دقيقه 3 94  1 واسرشته سازي اوليه 

Denaturation 
Anneling  
Extention 

   واسرشته سازي

30  

 ثانيه 30 94

 ثانيه 30 60 الحاق

 ثانيه 30 72 بسط

Elongation دقيقه 3 72  1 بسط نهايي 

  

  با استفاده از ژل آگارز PCRالكتروفورز محصول  -8-3

 نظر از شده تكثير وقطعات گرفته قرار ارزيابي مورد ٪5/1به روش الكتروفورز با ژل آگارز  PCRمحصول 

  .گرديدطي مراحل زير الكترفورز  PCR.محصول شد بررسي حاصله باند بودن وشارپ كيفيت

ميكروليتر بافر سنگين كننده كاملا مخلوط وبا دقت به هريك از چاهك  3همراه با  PCRميكروليتر از محصول 6

به عنوان شاخص براي تعيين  DNALadder 50 bp از نشانگر در چاهك پاياني  . شدريخته  هاي مستطيلي شكل ژل

  اندازه قطعات حاصل استفاده شد. 

ميلي آمپر تنظيم  45ولت و  90برق بر روي تانك الكتروفورز به منبع جريان برق متصل و دستگاه مولد 

دقيقه در  5پس از اتمام الكتروفورز و رسيدن بافر سنگين كننده به انتهاي ژل، ژل مورد نظر به مدت ،گرديد

ظرف محتوي محلول اتيديوم برومايد و بعد از آن به مدت يك دقيقه در داخل ظرف محتوي آب مقطر قرار 

  به طور غيراختصاصي رنگ گرفته اند رنگ زدايي شوند. تا قسمتهايي از ژل كه شدداده 

 هنانومتر قرار داده شد 254-312در انتها ژل مورد نظر توسط كاردك بر روي دستگاه مستندساز ژل با طول موج  

ثبت و  Tiffسپس تصوير ژل فريز و با فرمت  شدندبه صورت باند هايي بر روي ژل مشاهده  DNAو قطعات 

  . گرديدذخيره 

. حال گرفتمورد ارزيابي قرار  DNAاز لحاظ خلوص، آلودگي پروتئيني و شكستگيDNAبدين ترتيب كيفيت 

و عدم تشكيل باندهاي غير اختصاصي مطمئن شد در غير اين صورت  PCRمي توان از مطلوب بودن واكنش 

  .گرديدواكنش بايد مجدداً بهينه و تكرار 

  . شددقيقه وصل  45الي  30ميلي آمپر به مدت  120ولت و 90با تانك الكتروفورز به دستگاه مولد برقسپس 
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پس از رسيدن بافر سنگين كننده به انتهاي ژل مورد نظر، به دستگاه ژل داكيومنشن منتقل گرديده وكيفيت 

  . گرفتاز لحاظ شارپ بودن و نداشتن اسمير مورد ارزيابي قرار  PCRمحصول 

  
  )DNA Ladder 50 bp )http://www.thermoscientificbio.comنشانگر. 9- 3 شكل

  

هاي با كيفيت بالا كه فقط داراي باند  DNA ،توالي يابي جهت ان،و ارزيابي محصولات  PCRپس از انجام 

نانومول، به درون  20ميكروليتر و غلظت  40به حجم  ،د با باندهاي قوي و بدون آلودگيناختصاصي باش

 شدهميلي ليتري جداگانه كه شماره ي نمونه ها بر روي در و بدنه ي آنها نوشته شده منتقل  5/1ميكروتيوب هاي

 تواليپيكومول به ازاي هر  10ميكروليتر و غلظت  10. آغازگر نيز با حجم شدو در آنها با استفاده از پارافيلم بسته 

ميلي ليتري ديگري منتقل، در آن با پارافيلم بسته و به همراه جدول مشخصات نمونه ها (نام  5/1به ميكروتيوب 

، اندازه ي آغازگر، نوع واكنش و نام نمونه) براي توالي DNA، غلظت DNA، حجم DNAآغازگر، روش تخليص 

كشور كره جنوبي ارسال  Bioneerماهي شبه شوريده توسط شركت تكاپوزيست به شركت DNAيابي نمونه هاي 

) و توسط دستگاه Pherson et al., 2000توالي يابي با استفاده از روش خاتمه يابي زنجيره (سانجركولسان)( شده و

DNA Sequence Analyzer  گرديدانجام .  

 ,Hall(  BIOEDIT 7.0.3.1) در نرم افزار Clustal-W)Chenna et al., 2007 توالي هاي بدست آمده با استفاده از برنامه 

) همتراز شدند . پس از همترازي ، ويژگيهاي توالي هاي نوكلئوتيدي (هاپلوتايپ ها و جايگاه هاي پلي 1999

هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار، مورفيسم،تعداد و تنوع هاپلوتايپي و نوكلئوتيدي ، اختلاف ژنتيكي ،

 ,DnaSP 5.10.0.1 )Librado and Rozasواگرايي بين مناطق  توسط نرم افزار جريان ژني و الل هاي واقعي و موثر، 

همچنين در بانك ژني ثبت شدند .)آناليز شدند. توالي ها (هاپلوتايپ هاي متفاوتGenepop و   Arlequen ) و 2009

  محاسبه شد. Mega 5ماتريس فاصله ژنتيكي توسط برنامه 
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  نتايج -4

در خليج فارس و درياي عمان به روش  Atrobucca nibe دهان سياه   شبه شوريدهنتايج حاصل از بررسي ماهي 

  توالي يابي به شرح زير بود:

  

  استخراج شده  DNAارزيابي كميت و كيفيت  -1-4

 RNA، و جود الودگي هاي پروتئيني و يا  DNAاستخراجي از نظر شكستگي و يا عدم شكستگي  DNAكيفيت 

توسط روش الكتروفورز افقي بر روي ژل اگارز يك درصد و رنگ اميزي اتيديوم برومايد بررسي شد.وجود 

استخراج شده حكايت داشت. كيفيت باندهايي كه  DNA باند هاي شفاف و واضح از مطلوب بودن كيفيت 

 نمايه شده است. 1-4مشاهده شدند در شكل  UVI- DocMw Ver. 99.04 توسط دستگاه مستندساز ژل با برنامه 

و  260هاي استخراج شده به وسيله دستگاه اسپكتروفتومتر در طول موج هاي DNAهمچنين ميزان جذب نوري 

به دست آمد كه گوياي اين  8/1-2هاي استخراجي بين  DNAنانومتر محاسبه گرديد و اين نسبت در كل  280

ها از كيفيت مناسبي برخوردار مي  DNAو مطلب است كه جذب عمدتاً توسط اسيد نوكلئيك صورت گرفته 

  باشند. 

  

  
 استخراج شده شبه شوريده خليج فارس و درياي عمان به روش استات امونيوم DNAارزيابي .1- 4 شكل

  

  بررسي  محصول واكنش زنجيره اي پليمراز -2-4

1با استفاده از شيب دمايي
 ، بهترين دماي اتصال هر اغازگر ، به رشته ي الگو تعيين شد.  

درصد مورد ارزيابي قرار گرفت. همانگونه كه مشاهده  5/1بر روي ژل اگارز  PCR كيفيت و كميت محصول 

  جفت باز است. 600مي شود وزن قطعات در حدود 

                                                           
1
 Temperature Gradient 
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  شبه شوريده خليج فارس و درياي عمان PCR ارزيابي محصول  .2- 4 شكل

  

  بررسي تنوع ژنتيكي -3-4

-Dنتايج بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت شبه شوريده در خليج فارس و درياي عمان با استفاده از توالي يابي ژن 

Loop جفت باز، توسط 230 ، با طول تقريبي ClUSTAL-W  در سه ناحيه جاسك ، فجيره و چابهاربه ،

  ) .1-4هاپلوتيپ ثبت شد (جدول 20جايگاه پلي مورف و  39و  37،47ترتيب

)، در فجيره هاپلوتيپ هاي 2،3،4،5،6،7،8،،1در ناحيه جاسك هاپلوتيپ هاي شماره(

مشاهده  )2،6،18،19،20) و در چابهار هاپلوتيپ هاي  شماره (2،6،9،10،11،12،13،14،15،16،17(

) ثبت 0.83) و كمترين در چابهار (0.93شدند.بيشترين تنوع هاپلوتيپي درون نواحي مورد بررسي در فجيره (

هاپلوتيپ) ثبت  5هاپلوتيپ) و چابهار ( 11گرديد. بيشترين و كمترين تعداد هاپلوتيپ به ترتيب در فجيره (

) و اين شاخص در چابهار و جاسك به ميزان 0.1(گرديد.در فجيره نيز بيشترين تنوع نوكلئوتيدي مشاهده گرديد

) و كمينه 47) شد. در همين محاسبه بيشينه ي تعداد جايگاه هاي پلي مورف در فجيره (0.08مساوي محاسبه شد(

  ).2-4) بدست امد(جدول37ان در جاسك (

  

  تعداد جايگاه پلي مورف،  (h) تنوع هاپلوتايپ ،)n(تعداد هاپلوتاتيپ )،p(π)( تنوع نوكلئوتيدي- 2-4جدول 

  تعداد جايگاه پلي مورف π n h نواحي نمونه برداري

89/0 8  0.08  جاسك  37 

93/0 11  0.12  فوجيره  47 

83/0 5  0.08  چابهار  39 

  0.88  0.10  ميانگين
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چابهارو كمترين آن  19و  18) بين هاپلوتايپهاي 29بيشترين فاصله يا طول اتصال ( 3-4بر اساس داده هاي جدول 

  جاسك مشاهده گرديد. 2و  8) بين هاپلوتايپهاي 3(

  
  ارتباط بين هاپلوتايپ هاي ماهي شبه شوريده در مناطق مورد مطالعه - 3-4جدول 

  طول اتصال  گروه دوم  گروه اول  مناطق

  Hap 1 Hap 7 17  جاسك
Hap 7 Hap 2 17  
Hap 2 Hap 8 3  
Hap 2 Hap 6 7  
Hap 6 Hap 5 14  
Hap 5 Hap 3 21  
Hap 3 Hap 4 22  

  Hap 2 Hap 9 4 فجيره
Hap 9 Hap 6 5  
Hap 2 Hap 16 12  
Hap 2 Hap 15 23  

Hap 15 Hap 13 22  
Hap 13 Hap 10 5  
Hap 13 Hap 12 10  
Hap 12 Hap 17 14  
Hap 17 Hap 11 12  
Hap 13 Hap 14 17  

  Hap 2  Hap 6  7 چابهار
Hap 6  Hap20 25  

Hap 20 Hap 18 6  
Hap 18 Hap 19  29  

     

 

) و در جاسك كمترين( 0.041) در چابهار بيشترين بود (HWE p-valueدر تعادل هاردي واينبرگ ( pارزش 

) را به خود 48/2) و در چابهار كمترين مقدار (89/2) بدست امد. الل هاي موثردر جاسك بيشترين(0.004

) الل بدست 12) و در چابهار كمتر از ساير نواحي (15اللهاي مشاهده شده حداكثر در فجيره (اختصاص دادند. 

 گونه ژني جمعيت ترين تنوع كم و) 0.93±0.06امد. متنوع ترين جمعيت ژني گونه ي مورد مطالعه در فجيره (

قابل انتظار بعنوان  و شده مشاهده هتروزيگوسيتي همچنين. شد زده تخمين) 0.83±0.07( چابهار در مذكور ي

  ).4-4شاخصي از گوناگوني ژنتيكي براي هر منطقه محاسبه گرديد(جدول 
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در تعادل هاردي واينبرگ،  pهتروزيگوسيتي مشاهده شده ، هتروزيگوسيتي قابل انتظار، ارزش  - 4-4جدول 

 تعداد الل موثر، تعداد الل مشاهده شده ، گوناگوني ژنتيكي.

 HO HE  HWE 

p-value 

  

  تعداد الل موثر

تعداد الل 

  مشاهده شده
  تنوع ژني

004/0 0.69 0.47  جاسك  89/2  14 89/0  

031/0 0.72 0.50  فجيره  55/2  15 93/0  

041/0 0.67 0.45  چابهار  48/2  12 83/0  

  

  تركيب نوكلئوتيدي-4-4

1بازهاي انتقاليفراواني هر يك از بازهاي تيمين ، سيتوزين ، آدنين و گوانين (به درصد) و مقدار 
2و متقاطع  

  

  ).6-4نيز محاسبه شد(جدول  Rجهت تخمين شاخص 

  
  در نواحي مورد مطالعه Rتركيب نوكلئوتيدي(به درصد) ، بازهاي انتقالي ، متقاطع و شاخص - 5-4جدول 

ناحيه نمونه 

  برداري

C T  A  G  ti  tv  R  

  1  22  22  25.91  23.25  33.88  16.96  جاسك

  1.08  24  26  25.31  24.01  33.20  17.48  فجيره

  0.857  21  18  25.25  23.77  33.74  17.24  چابهار

  0.97  22.33  22  25.49  23.67  33.60  17.22  ميانگين

  

  بررسي داده هاي ژنتيكي جفت نواحي -5-4

فجيره ) وكمترين فاصله ميان جفت نواحي 11/0بيشترين ميزان فاصله ژنتيكي بين جفت نواحي جاسك و فجيره(

-) و فجيره97/0چابهار(-بدست امد بر اين اساس بيشترين و كمترين شباهت ژنتيكي به ترتيب در فجيره و چابهار

  ).6-4)مشاهده شد(جدول 89/0جاسك  (

  
   

                                                           
1
 Transitions 

2
 Transversion 
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برداري (اعداد  در مناطق مختلف نمونه )Nei, 1972(ماتريس فواصل ژنتيكي و شباهت ژنتيكي  -6-4جدول

  باشد.) بالاي قطر مربوط به فاصله ژنتيكي و زير قطر مربوط به شباهت ژنتيكي مي

  چابهار  فوجيره  جاسك  

00/0  جاسك  11/0  04/0  

00/0 0.89  فوجيره  03/0  

00/0 0.97 0.96  چابهار  

  

-) و كمترين بين جاسك26فجيره (-چابهار در مقايسه جفت نواحي ، بيشترين تعداد هاپلوتيپ ها بين نواحي

) و فاكتور مذكور بين جفت 1.00فجيره(-) بدست امد.بيشترين گوناگوني هاپلوتيپي بين نواحي چابهار14چابهار(

) محاسبه شد بالاترين تنوع نوكلئوتيدي بين نواحي 0.93فجيره مساوي (-چابهار و جاسك-نواحي جاسك

  ).7-4) ثبت گرديد.  (جدول 0.01ي جاسك و چابهار به مقدار كمتر () و در نواح0.05چابهار و فجيره (

  
  )  وHd)، گوناگوني هاپلوتيپي(Hمقايسه ي تعداد هاپلوتيپ ها (- 7-4جدول 

  ) در جفت نواحي مورد مطالعهPiTتنوع نوكلئوتيدي (

  H Hd  PiT  نواحي مورد مقايسه

  0.02  0.93  20  فجيره-جاسك

  0.05  0.93  14  چابهار-جاسك

  0.01  1.00  26  چابهار-فجيره

   

شود.  ) ديده مي1.78) و پايين ترين ، بين جاسك و فجيره (2.74بالاترين جريان ژني بين نواحي فجيره و چابهار (

%) و اين شاخص در 0.02نشان داد كه بيشترين واگرايي بين نواحي فجيره و چابهار ( 1همچنين آزمون واگرايي

  ). 8-4%) مي باشد(جدول 0.01بين نواحي جاسك و چابهار كمتر (

  
  ) ميان جفت نواحي مورد مقايسهDxy) ، واگرايي (Nm) ، جريان ژني (Fstاختلاف ژنتيكي(- 8-4جدول 

  Fst  Nm  Dxy  نواحي مورد مقايسه

  0.02  1.78  0.12  فجيره-جاسك

  0.06  2.74  0.08  چابهار-فجيره

  0.01  1.92  0.11  چابهار-جاسك

  

   

                                                           
1
 Divergence 
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  حث ب -5

آشكارسازي پراكنش جغرافيايي، تمايز ريختي و ويژگيهاي پايه اي ژنتيكي، يكي از پايه اي ترين نيازها در 

شاخص هاي مورفولوژيك روش مطمئني مديريت دانش بنيان و حفاظتي گونه هاست . اما بايد توجه داشت كه 

). به همين دليل از نشانگرهاي ژنتيكي به ,Sorgeloos, 1997جهت تفكيك جمعيت هاي احتمالي نمي باشند(

صورت موفقيت آميزي جهت ايجاد ارتباط ميان جمعيت هاي ابزيان و تعيين ساختار ذخاير انها استفاده ميشود 

)Herweden et al., 2006.( ي ژنوم جانداران با پيشرفت و تجهيز دستگاه هاي تعيين توالي و نرم افزارهاي تعيين توال

بهره گيري از .  (Hedrick, 1999)تخصصي مطالعات ژنتيكي، متداول ، اسان تر و به دور از هرگونه خطا است

ون گونه ژنتيك جمعيت ابزيان يكي از راههاي مطالعه ساختار ژنتيكي جهت مطالعه و بررسي گوناگوني هاي در

اي موجودات ابزي است ، زيرا مطالعه و بررسي تنوع زيستي و ساختار ژنتيكي جمعيت ابزيان و همچنين ارتباط 

 ,.Rezvani Gilkolaei et al( هاي سيستماتيك اين موجودات درك روشني از ساختار جوامع زيستي مي دهد

ابي ساختار جمعيتي و محافظت از ذخاير ژني پلي مورفيسم دي ان ا  شاخص ژنتيكي بسيار مهمي در ارزي .)2007

انجام مطالعات جهت مديريت برداشت و حفظ تنوع ژنتيكي ماهيان  .)Taggart et al., 1992گونه ها مي باشد (

موجود در سواحل و مصب ها اهميت دو چندان دارد ، زيرا بر خلاف ماهيان اقيانوسي و مناطق مرجاني، كه 

اهميت صيد و صيادي  همچنين .) Horne et al., 2008يكنواختي را از خود نشان مي دهند(ساختار ژنتيكي تقريبا 

 ,Blaber)نسبت به ساير آبزيان كمتر مي باشد اين ابزياناست و به همين نسبت، دانش ما از  زياددر آبهاي ساحلي 

2002) .  

 DNA است شده ادهجانوري استف هاي گروه درانواع تبارزايشي روابط مطالعه جهت بارها )Stepien et al., 1997 . (

 جهت نتيجه توانايي بيشتري در  .مي يابند تكامل اي هسته هاي ژن از تر مراتب سريع به ميتوكندريايي هاي ژن

). 1391به هم را دارا مي باشند (علي آباديان وهمكاران،  نزديك نوكلئوتيد هاي بين موجود تفاوتهاي دادن نشان

شده اند،  جدا هم از براي مدت كوتاهي كه هايي جمعيت واگرايي ميان نمايان ساختن ها جهت ژن اين از معمولاً

 ژنتيكي درون واگرايي متفاوت ، نسبت به هاي گونه ميان مشاهده شده ژنتيكي واگرايي شود. ميزان مي استفاده

فاصله  متفاوت، گونه هاي درو مقايسه دي ان ا ميتوكندريايي  بررسي از حاصله نتايج بيشتر مي باشد. اي گونه

 ,.Hebert et al ( تلقي مي شود گونه عنوان پژوهشگران، به توسط كه را نمايان مي سازند شناختي آرايه هاي

2004.(  

يكي از مواردي كه در روش توالي يابي ژنوم ميتوكندريايي بررسي و مقايسه مي شود، درصد نوكلئوتيدهاي 

% با نسبت T:60/33و  A :67/23 ، %C :22/17 ، %G:49/25%مختلف است . در بررسي كنوني تركيب نوكلئوتيدي 

GC   بدست آمد.71/42برابر %  Ward  د ميانگين نسبت در بررسي خو 2005و همكاران در سالGC  را در

گونه از ماهيان غضروفي  61% و در بين 1/47 1گونه ماهي استخواني 143در  1سيتوكروم اكسيداز زير واحد 
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 در بين سفره ماهي ها بيشتر از كوسه ماهيان بود.  GC% بدست آوردند همچنين بيان نمودند كه نسبت 2/42

Pardo 16روي ژن  در بررسي خود بر 2005و همكاران در سالS rRNA  گونه از كفشك ماهيان ،  30بر روي

%  همچنين T :74/22% و A:07/29 ، %C :83/25 ، %G:36/22ميانگين درصد نوكلئوتيدها را چنين محاسبه كردند  

% براورد شد. نتايج بررسي حاضر نشان دهنده اختلاف نسبي با نتايج بدست آمده از CG  ،2/48ميزان نسبت 

 ).Ward, 2005در ماهيان هنوز شناخته نشده اند ( GCانواده ها مي باشد. دلايل تفاوت در نسبت ماهيان ديگر خ

 Transversionو  Transition جانشيني نوكلئوتيدي كه در بين بازهاي يك توالي رخ مي دهد از نوع

و  Cباز پيريميدين ( ) به باز پورين ديگر و يا يكGو  Aزماني رخ مي دهد كه يك باز پورين (  Transitionاست.

Tبه باز پيريميدين ديگر تبديل شود و ( Transversion  زماني رخ مي دهد كه يك باز پورين به باز پيريميدين و يا

 ,.Tamura et alبالعكس تبديل شود و اين دو فاكتور به عنوان شاخص هاي تنوع مولكولي مطرح مي باشند (

  در فجيره مشاهده شد.Transversionو Transition).در اين مطالعه بيشترين تعداد 2004

هاپلوتيپ ها، شاخص خوبي جهت تعيين ميزان گوناگوني ژنتيكي ميان جمعيت ها است. تراز تنوع هاپلوتيپي 

ميتواند از صفر (تمام افراد جمعيت داراي هاپلوتيپ هاي مشابه) تا يك (همها فراد جمعيت داراي هاپلوتيپ هاي 

). در تحقيق حاضر بيشترين تعداد هاپلوتيپ ها در فجيره ثبت گرديد. Abiom et al., 2005متفاوت) متغيرباشد(

) در همه نواحي به صورت مشترك ديده شد. 6و  2هاپلوتيپ داشت. دو هاپلوتيپ(شماره 5و چابهار  8جاسك 

 8و  2هاپلوتيپهاي  ) بين3چابهار و كمترين ان ( 19و  18) بين هاپلوتيپهاي 29در اين بررسي بيشترين طول اتصال(

جاسك مشاهده شد.بيشترين طول اتصال نشان دهنده بيشترين ميزان شباهت ميان هاپلوتيپ ها مي باشد.هاپلوتيپ 

  دارا بود. 333/0و  286/0، 267/0بيشترين درصد فراواني را در نواحي جاسك، چابهار و فجيره به ميزان  2شماره 

) بدست آمد.بالاترين تنوع 83/0) وچابهار(93/0تيب در فجيره (بيشترين و كمترين تنوع هاپلوتيپي به تر

) ديده شد. 08/0) و در مناطق جاسك و چابهاربه مقدار كمتر و مساوي (1/0نوكلئوتيدي درفجيره به مقدار(

). بالاترين تنوع هاپلوتيپي بين  2-4) محاسبه گرديد (جدول 08/0) و نوكلئوتيدي (88/0ميانگين تنوع هاپلوتيپي (

) كه به علت در بر داشتن اكثريت هاپلوتيپ هاي حاصل از اين بررسي 1/0چابهار ثبت شد(-جفت نواحي فجيره

) 93/0جاسك به ميزان مساوي محاسبه شد(-جاسك و چابهار-است. تنوع هاپلوتيپي در جفت نواحي هاي فجيره

) و كمترين مقدار اين شاخص 05/0). بيشترين تنوع نوكلئوتيدي بين جمعيت هاي فجيره و چابهار (7-4(جدول

). مقدارشاخص هاي مورد اشاره در فجيره 7-4) بدست آمد (جدول01/0در بين جمعيت هاي چابهار و جاسك (

مقدار بيشتري را به خود اختصاص دادند.در توجيه اين مطلب دلايل مختلفي را مي توان ذكر نمود: ناحيه فجيره 

ونه موردنظر باشد ، و يا افزايش شاخص هاي مذكور را مي توان نشان ميتواند زيستگاه جمعيت هاي مختلفي از گ

دهنده پويايي ژنتيكي بالا و مناسب تر بودن ساختار جمعيتي اين ناحيه نسبت به ساير نواحي به علت فرصت بيشتر 

نين اين براي تكثير طبيعي، بهره بردار ي بهينه از منابع شيلاتي آن و عدم تخريب زيستگاه طبيعي دانست. همچ

نكته حائز اهميت است كه تعداد نمونه ها در بررسي حاضر به علت وجود برخي محدوديت ها كم مي باشد و 
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اي بحث شده در چابهار مشاهده شد.دادن هاين مي تواند خود عاملي باشد در حصول برخي نتايج. كمينه  پارامتر

اصله مي تواند حكايت از استرس هاي محيطي يك معناي زيستي به پارامترهاي مذكور اسان نيست اما نتايج ح

اين  ، دراين منطقه باشد،چابهار يكي از قطب هاي اصلي صيد صيادي كشور است اين امر در كنار اين موضوع 

 ميتواند دليلي بر افزايش استرس و الودگي اين ناحيه باشد. نيز است بالارفت و امد كشتي هاي  نرخمنطقه ازاد 

 ساير ه،الودگي ها حاصل از عبور و مرور كشتي ها (الودگي هاي محيطي) مي توانند ازتخريب زيستگاهمچنين 

عوامل موثر باشند.در واقع تنوع ژنتيكي در گونه هايي كه در محيط هاي ناپايدار و پر استرس زندگي مي كنند، 

ي (چند نسل)، چنانچه نسبت به گونه هاي مشابه در محيط هاي پايدار بيشتر است اما در دوره هاي كوتاه تكامل

گونه اي به مدت طولاني در معرض آلودگي قرار گيرد، در محدوده ي سني خاصي تحت فشار صيد باشد، 

زيستگاه طبيعي آن از بين برود و يا مكان تخمريزي آن محدود شود، تنوع ژنتيكي آن كاهش خواهد يافت و يا 

ر طي نسل هاي مختلف سبب گشته است كه تنها تعداد اينكه صيد بي رويه ماهيان بالغ و عدم جايگزيني آنها د

معدودي قادر به ازدياد نسل باشند در نتيجه ماهيان زاده شده، از مولدين اندكي توليد مي گردند كه اين امر سبب 

كاهش تنوع ژنتيكي مي گردد. پايين بودن ميزان تنوع ژنتيكي علاوه بر عوامل محيطي و خارجي مي تواند متأثر 

  ).Welch et al., 2010ر ذاتي يعني محدود بودن قلمرو پراكنش گونه ي مورد مطالعه باشد (از رفتا

Ovenden  بوسيله توالي يابي ژن ميتوكندري جمعيت هاي مختلف 1992و همكاران با مطالعه اي كه در سالP. 

Argus در بررسي ساختار جمعيتي تاس ماهي  بيان نمودند. 95/0 -997/0انجام دادند دامنه تنوع هاپلوتيپي را

-Dبا استفاده از توالي يابي ناحيه 1996و همكاران در   Pourkazemi) كه توسط Acipenser gueldenstadiiروسي( 

LOOP  انجام شده است، هفت تركيب هاپلوتيپي مختلف در اين گونه گزارش شد همچنين ميانگين تنوع

با توالي يابي  1999در سال  و همكاران  Lankford بيان شد. 75/0و  05/0نوكلئوتيدي و هاپلوتيپي به ترتيب 

mtDNA  در ماهيM.undulatus، محاسبه   07/0-32/0و تنوع نوكلئوتيدي را   47/0-62/0ميزان تنوع هاپلوتيپي را

 در ماهي D-LOOPبااستفاده از توالي يابي ژن 2005و همكاران در سال   Abiomدر مطالعه اي كه  نمودند.

H.dactylopterus بدست  0059/0-033/0و تنوع نوكلئوتيدي  91/0-1/ 00انجام دادند تنوع هاپلوتيپي

آمد.پارامترهاي محاسبه شده با داده هاي حاصل از اين پژوهش همخواني ندارند كه با توجه تفاوت در گونه 

  مورد مطالعه و منطقه مورد بررسي توجيه پذير است.

يكي از شاخص هاي بسيار مهم در بررسي تنوع ژنتيكي جمعيتها مي باشد . هتروزيگوسيتي از اين  هتروزيگوسيتي

، امكان توليد گستره اي از ژنوتيپ ها را،  2وجدايي 1روي اهميت دارد كه در طي فرايندهاي طبيعي نوتركيبي

ه به عنوان شاخص مناسبي جهت در نتيج براي بهره برداري شايسته از منابع به روشهاي مختلف، فراهم مي آورد.

مطالعات صورت گرفته نشان مي  ).Fei et al., 2007ارزيابي تنوع ژنتيكي در يك جمعيت در نظر گرفته مي شود (
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دهند كه اكثر مواقع افرادي كه داراي هتروزيگوسيتي بيشتري مي باشند، نسبت به افرادي كه داراي 

لفي مانند رشد، باروري، و پايداري در برابر بيماري ها، برتري هتروزيگوسيتي كمتري هستند، در ويژگيهاي مخت

در ) . در مطالعه حاضر ، دامنه هتروزيگوسيتي مشاهده شده  در بين جمعيتهاي بررسي شده Xu et al., 2001دارند(

 چابهار هاي نمونه در شده ديده هتروزيگوسيتي مقدار كمترين.   بود 47/0 كل ميانگين با  45/0 – 50/0 محدوده

. دامنه هتروزيگوسيتي مشاهده شد) 50/0( فجيره هاي نمونه در  شده، ديده هتروزيگوسيتي بيشترين و) 45/0(

بود. فجيره بيشترين ميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظار را داشت  71/0با ميانگين  77/0تا  67/0براورد شده بين 

در اين بررسي در  ) مشاهده شد.67/0ه به ميزان كمتر () و در ناحيه چابهار  هتروزيگوسيتي براورد شد72/0(

نسبت به هتروزيگوسيتي براورد شده مقدار پايين تمامي مناطق نمونه برداري شده هتروزيگوسيتي مشاهده شده 

نشان دهنده كاهش در تغيير پذيري ژنتيكي و كاهش تنوع ژنتيكي كه ) 4-4تري را به خود اختصاص داد (جدول

 مانند عواملي اثر در تواند مي Ho< 45/0>50/0است . پايين بودن هتروزيگوسيتي مشاهده شده ها  در نمونه

كاهش شديد جمعيت در اثر صيد زياد يا عواملي مانند درون آميزي و يا انتخاب طبيعي  ، ها تخمريزگاه تخريب

 ويژگيهاي پيرو تواند اهيان مي) . هتروزيگوسيتي در مHauser et al., 2002;Zheng et al., 2009مي تواند باشد (

وع ژنتيكي بالاتري (ميانگين تن سطوح داراي دريايي هاي گونه معمولاً.  باشد آنها زيستگاه از بازتابي و زيستي

He =79/0 نسبت به گونه هاي آب شيرين (ميانگين (He =46/0 ميانگين) و گونه هاي رودكوچ (He =68/0 مي (

  محدوده ) . بنابر اين ميزان هتروزيگوسيتي مورد انتظار، در بررسي حاضرDeWoody and Avise, 2000باشند (

72/0< He<67/0  نامعمول نيست .  71/0با ميانگين  

ناحيه فجيره داراي هتروزيگوسيتي بيشتري نسبت به نواحي ديگر بود اين در حالي است كه چابهار كمترين ميزان 

مطلب نشان دهنده اين است كه ميزان تغييرپذيري و جهش در هتروزيگوسيتي را به خود اختصاص داد،اين 

فجيره نسبت به ديگر جايگاه ها متفاوت است .در واقع مي توان بالاتر بودن هتروزيگوسيتي در فجيره را نشانه بالا 

ه بودن تنوع و ساختار مناسب تر جمعيت و يا عدم تخريب زيستگاهي ، برون زادآوري و...  در اين مناطق نسبت ب

  ديگر ايستگاه هاي بررسي شده دانست . 

و  4/0-86/0در بررسي  بر روي تاسماهي ايراني دامنه هتروزيگوسيتي مشاهده شده را  1385خوش خلق در سال 

در ماهي ازون برون دامنه  1386نوروزي در سال  نشان داد. 83/0-93/0دامنه هتروزيگوسيتي مورد انتظار را 

قليچ  محاسبه نمود. 543/0-957/0و هتروزيگوسيتي مورد انتظار را  231/0-1را بين هتروزيگوسيتي مشاهده شده 

در درياي خزر ميزان هتروزيگوسيتي  Cyprinus carpioدر بررسي روي كپور ماهي معمولي  1389 در سال پور

 79/0 -93/0) و هتروزيگوسيتي براورد شده را در دامنه 99/0(ميانگين 96/0 - 00/1مشاهده شده را در دامنه 

) به دست آورد و نتيجه گيري نمود كه اين ماهي با وجود فشار صيادي هنوز از نظر ژنتيكي 90/0(ميانگين

در درياچه آدرياتيك  Salmo marmoratusبا بررسي بر روي  2005و همكاران در سال  Jug وضعيت خوبي دارد.
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 72/0 - 06/0نه هتروزيگوسيتي بر اورد شده و دام 65/0 - 12/0دامنه دامنه هتروزيگوسيتي مشاهده شده را 

  برآورد نمودند.

در بررسي هاي ميزان تنوع ژنتيكي، غناي آللي نسبت به هتروزايگوسيتي داراي اهميت بيشتري مي باشد زيرا بالا 

بودن غناي آللي نشان دهنده بالا بودن اندازه جمعيت مؤثر است و بهره گيري از آن جهت ارزيابي تنوع ژنتيكي 

 ,Diz and Persaجمعيتهايي كه براي برنامه هاي بهگزيني يا حفاظت انتخاب شده اند، مناسب تر مي باشد (

) را از نظر اين 12) را دارا بود و چابهاركمترين مقدار (15).در اين بررسي فجيره بيشترين ميزان غناي اللي (2009

ود كه تنوع هاپلوتيپي و هتروزيگوسيتي نيز پارامتر به خود اختصاص داد.طبق مطالب ذكر شده مشاهده مي ش

  مويد اين موضوع مي باشند.

) و در ماهيان 5/7)، در ماهيان آب شيرين (6/20متوسط تعداد آللها در هر جايگاه ژني، در ماهيان آب شور (

 اما مطابقت نداشتن داده حاصل از اين بررسي)Dewoody and Avise, 2000) گزارش شده است (3/11رودكوچ (

  را ميتوان به علت محدود بودن فضاي كاري و تعداد نمونه ها دانست.

پلي مورفيسم در ژنوم موجودات به عنوان شاخص ژنتيكي ارزشمند براي ارزيابي تنوع ژنتيكي و ساختار جمعيتي 

طي مطالعات صورت گرفته ).Thai et al., 2006به منظور حافظت از ذخاير ژني گونه ها محسوب مي شود (

)به خود اختصاص 37) و كمترين را جاسك(47شد كه بيشترين تعداد جايگاه پلي مورف را فجيره ( مشخص

 داد، كه با توجه به به تعداد هاپلوتيپ ها و تنوع هاپلوتيپي ذكر شده دور از ذهن نمي نمايد.

منطقه بررسي  واينبرگ نشان داد هر سه -در بررسي حاضر، نتايج بدست آمده از بررسي ميزان ترازمندي هاردي

 در واينبرگ –). ترازمندي هاردي 4-4(جدول )p<0.05( شده داراي انحراف معني داري از اين تراز هستند

 جهش احتمال و تصادفي گيري جفت ، بسته جمعيت ، افراد بالاي شمار چون شرايطي كه است صادق جوامعي

 وينبرگ-هاردي تراز از انحراف  ).Wright, 1969 در   ;Hardy, 1908; Weinberg, 1908فرما باشد ( حكم آن در بالا

صفري و همكاران، ، 1390، رضايي و همكاران 1387(خارا وهمكاران زياد ديده مي شود  ماهيان جمعيت در

وهلاند  اثر زيادي مانند فاكتورهاي اما است نشده شناخته خوبي زيستي انحراف از تعادل به دلايل  . )1386

درون آميزي  و  شود) مي هموزيگوسيتي سبب افزايش كه مختلف فراواني آللي با شدن جمعيتهاي (تركيب

مي شود) را مي توان از عوامل موثر در اين  هتروزيگوسيتي كاستي كه عامل خويشاوند افراد بين (جفتگيري

ماهيان واينبرگ در ديگر  -).مشاهدات همساني در خروج از تعادل هارديDiz and Presa, 2009پديده ذكر كرد (

  دريايي و ديگر مناطق بررسي شده نيز ديده شده است.

ها، انحراف از تعادل را ناشي از مهاجرت   در مطالعه تاسماهي ايراني، در تمام جايگاه 1385خوش خلق در سال  

ماهيان مولد در بين مناطق نمونه برداري، تلاقي خويشاوندي، خطاي نمونه برداري با توجه به اندازه كوچك 

با بررسي ماهي  1389ها در بعضي از مناطق اعلام كرد. رضايي و همكارانش در سال   ها و تعداد كم نمونه  يتجمع

در بررسي  1388سالاري در سال  سفيد، علت انحراف را عمليات تكثير مصنوعي و بازسازي ذخاير اعلام كردند.
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 1390نمود . كشيري و همكارانش در سال روي ماهي ، اكثر جايگاه هاي بررسي شده را خارج از تعادل معرفي 

مورد، انحراف معني  10ايستگاه بررسي شده  در  20در بررسي روي ماهي كلمه در مناطق انزلي و گميشان از 

و همكاران در سال   Rocha-Olivares داري از تعادل يافتند و دليل اين امر را كاهش هتروزيگوسيتي بيان نمودند.

و  Alamصخره ماهي مكزيكي مشاهده نمودند كه همه ايستگاه ها در تعادل قرار دارند. در بررسي بر روي  2003

Islam  در بررسي ژنتيك جمعيت  2005در سالCatla catla واينبرگ را به اندازه  -علت انحراف از تعادل هاردي

) Esox lusiusي (به بررسي جمعيت اردك ماه 2005و همكاران در سال  Brighitteكم نمونه ها نسبت دادند . 

واينبرگ را در ده درصد جمعيتها به ازاي كل جايگاه ها يافتند كه دليل  -پرداختند و انحراف از تعادل هاردي

در  2006و همكاران در سال  Dahle آن را اندازه كوچك جمعيتها ناشي از حوادث پس از يخبندان بيان نمودند.

واينبرگ را به علت افزايش هوموزيگوسيتي،  -تعادل هاردي انحراف در،  Gadus morhuaبررسي تركيب ذخاير 

  . ها بيان كردند رانش ژنتيكي و كافي نبودن نمونه

جريان ژني يكي از مهمترين معيارها در تكوين ساختار جمعيتي گونه هاي مورد مطالعه است به طوري كه ميزان 

). ميزان جريان ژني به تعداد Slatkin, 1993( آن بيانگر واحد تكاملي مستقل جمعيتهاي محلي يك منطقه مي باشد

شود. عوامل مختلفي بر ميزان جريان  مولدين مهاجر از يك منطقه به منطقه ي ديگر در طي يك نسل اطلاق مي

ژني تاثير گذار است يكي از اين عوامل جريان هاي ابي است.جريان هاي ابي ناشي از بادهاي موسمي يكي از 

زايش مهاجرت و به دنبال ان جريان ژني كمك مي كنند.از ديگر عوامل موثر طول عمر عواملي هستند كه به اف

سال)  14گونه ابزي مي باشد  كه با توجه به اين كه گونه شبه شوريده دهان سياه داراي سن بالايي است (

ت و پراكنش در نتيجه امكان مهاجرت و در واقع داراي شانس بيشتري جهت  انجام مهاجر، ) 1392(سالارپوري، 

، مي توان به  ي كه تاثير مطلوبي بر مهاجرت و تبادل ژني داردو به دنبال اينها جريان ژني دارد.از ديگر عوامل

روش توليدمثل اشاره كرد.جمعيت هايي كه از طريق برون اميزي توليدمثل ميكنند قادر به تبادل ژنتيكي بيشتري 

). از ديگر 1392ن اميزي توليدمثل مي كنند مي باشند(ملكيان، در مقايسه با جمعيت هايي كه فقط از طريق درو

كه با توجه فاصله ايستگاهها ،ميزان مهاجرت در اين پژوهش با ميزان  استفاصله جغرافيايي  تاثيرگذارعوامل 

 نامدهان سياه را فاصله جغرافيايي مطابقت ندارد،يكي از علل اين مطلب را ميتوان خواستگاه گونه شبه شوريده 

باتوجه به اين كه اين گونه از اقيانوس هند وارد درياي عمان مي شود مي تواند تاثير بسزايي در ايجاد تفاوت  برد.

در ميزان جريان ژني و عدم تطابق فاصله جغرافيايي و جريان ژني داشته باشد.  با توجه به مطالب ذكر شده  

هر چه ميزان جريان ژني بين دو   از انتظار نيست. دورمهاجرت گونه مورد  بحث و تبادل ژني اين گونه امري 

منطقه بيشتر باشد بيانگر آن است كه مهاجرت بين مناطق بيشتر بوده و اختلاف ژنتيكي كمتر است.نقش اختلاف 

ژنتيكي و جريان ژني وابسته به آن در شكل گيري الگوي اختلاف ژنتيكي، از نظر تئوري و تجربي به خوبي به 

باشد، جريان  Nm> 1، هرگاه2007در سال و همكاران  Li). بر اساس گزارش Rousset, 2004ت (اثبات رسيده اس

باشد، رانش ژنتيكي اصلي ترين عامل در ايجاد تمايز ژنتيكي است. بنابراين از آنجا كه  Nm< 1ژني و هرگاه 
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اد تمايز ژنتيكي ) بزرگتر از يك به دست آمد، عامل اصلي ايج14/2ميزان جريان ژني در مطالعه حاضر (

  جمعيتهاي ماهي شبه شوريده دهان سياه در نواحي مورد مطالعه جريان ژني بوده است .

با توجه به ميزان جريان ژني مشاهده شده ، ميزان اختلاف ژنتيكي بررسي شده  دور از انتظار نيست، اختلاف 

تمايز ژنتيكي در مطالعات ژنتيكي مي برآورد  روش مرسوم  ،نمايش ميدهند  FSTژنتيكي كه ان را با شاخص 

بيشتر شامل اندازه گيري تمايز در زير جمعيتها است و بيشترين كاربرد را در آزمون واگرايي ژنتيكي FST باشد.

كل در بين زير جمعيتها دارد و مقدار آن هميشه مثبت بوده وبين عدد صفر (هيچ زيرجمعيتي وجود ندارد) و يك 

در اين بررسي بيشترين اختلاف ژنتيكي بين جفت كامل جمعيتها) متغير است. (وجود زيرجمعيت و جدايي

) تعيين 08/0( چابهار -) و كمترين مقدار اين شاخص بين جمعيت هاي فجيره12/0( جاسك-جمعيت هاي فجيره

 ) و74/2( راچابه-گرديد در كنار اين موضوع بايد عنوان نمود كه حداكثر جريان ژني بين جفت نواحي فجيره

باشد، تمايز  05/0اگر بين صفر تا  Fstمقدار). 8-4) ثبت گرديد(جدول78/1( جاسك-حداقل آن بين فجيره

 ,Ballox and Moulin ( تمايز خيلي بالا است. 25/0تمايز بالاست و مقدار بالاي  15/0تا 05/0ژنتيكي پايين،بين

در محدوده  1/0هاي مورد بررسي با ميانگين باتوجه به اين موضوع تمايز ژنتيكي جمعيت . )Wraght, 1978؛ 2002

 (گزارش شده است) 02/0آن ( براي ماهيان دريايي پايين است، و ميانگين Fstمعمولا  ميانه قرار خواهد داشت.

(Waples, 1998   كه نتايج حاصل از اين مطالعه با اين موضوع مطابقت نداشته و بيانگر ميزان بيشتري از تمايز ميان

 جمعيت هاست.

و تمايز  013/0-034/0جمعيت هاي ماهي كلمه در درياي مازندران را در دامنه  Fstميزان  1388كشيري در سال 

در بررسي ميان جمعيت هاي ماهي سفيد در  1389ژنتيكي ميان جمعيت ها را پايين ارزيابي نمود. رضايي در سال 

و در نتيجه تمايز ژنتيكي  013/0منطقه مورد بررسي  را در بين نمونه هاي Fst   حوزه جنوبي درياي خزر ، ميزان

در بررسي خود بر روي كپورماهيان جنوب  1389پاييني ميان مناطق مختلف ارزيابي نمود. قليچ پور در سال 

 و ؛ داد نشان شده بررسي هاي جمعيت ميان را پاييني تمايز و 002/0 – 017/0را ميان Fstدرياي مازندران، دامنه 

مايز كم در اين جمعيت ها ، بازتاب دهنده جريان ژني بالا به دليل رهاسازي لاروهاي به دست آمده ت نمود بيان

در بررسي ساختار ژنتيكي  2006و همكاران در سال     Charrier از تكثير مصنوعي در مراكز تكثير مي باشد.

Pollachius pollachius  ارتباط مثبتي ميان مقدارFst  و فاصله جغرافيايي مشاهده نكردند و تمايز ژنتيكي پايين اين

در بررسي  1388سالاري در سال   ماهي را ناشي از جريان ژني بالا بين مولدين مناطق مختلف اعلام كردند.

بدست آورد و بيان نمود تمايز  063/0تا  00/0را بين  Fstجمعيت هاي سوكلا در خليج فارس و درياي عمان 

 2013و همكاران در سال  Guo با جريان ژني و فاصله جغرافيايي نمونه ها منطبق است . Fstحاصل از ي ژنتيك

جمعيت شوورت ماهي نقره اي يافتند و بيان نمودند اين نتايج با  4در بين  306/0تمايز ژنتيكي بالا با ميانگين 

  ميزان پايين جريان ژني به دست آمده در آن بررسي همخواني دارد.
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ميان جفت چابهار و كمترين ميزان اين پارامتر -در جفت نواحي فجيره Dxyبيشترين ميزان مطالعه حاضر در 

  باشد. چابهار -فجيره كه ميتوان حكايت از بيشتر بودن ميزان جهش ها بين  جاسك مشاهده شد.-چابهار نواحي

جمعيتي مورد استفاده قرار مي ماتريس شباهت و فاصله ژنتيكي براي توصيف تمايز ژنتيكي ساختارهاي 

براي  Nei, 1978بيان نمودند كه  ميزان متوسط فاصله ي ژنتيكي  1982و همكاران  در سال  Shakleeگيرد.

) و براي جنسهاي 03/0-61/0)، براي گونه هاي هم جنس  (دامنه ي 002/0-07/0جمعيتهاي هم گونه (دامنه ي 

بنابراين با توجه به ميزان فاصله ي ژنتيكي به دست آمده در مطالعه  ) مي باشد.58/0-21/1هم خانواده (دامنه ي 

) ماهيان شبه شوريده در مناطق مورد مطالعه در محدوده ي گونه هاي هم جنس  قرار مي 3/0-11/0حاضر (

ميزان شباهت ميان  6-4طبق جدول  گيرند كه خود دليلي بر انشقاق ژنتيكي جمعيتهاي مورد مطالعه مي باشد.

اشت،همانطور كه ذكر دچابهار بيشترين ميزان و در نتيجه كمترين فاصله ژنتيكي را به دنبال -ت هاي فجيرهجمعي

چابهار كمترين مقدار را به خو د اختصاص داد. در واقع -شد ميزان اختلاف ژنتيكي نيز بين جمعيت هاي فجيره

  شته و در واقع تاييد كننده يكديگر هستند.در اين بررسي كمينه و بيشينه تمام فاكتورها با يكديگر همخواني دا
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نتيجه گيري-6  

بررسي ساختار ژنتيك جمعيت ماهي شبه شوريده دهان سياه به عنوان يكي از گونه هاي بازار پسند، به روش 

  توالي يابي در خليج فارس و درياي عمان انجام شد و نتايج ذيل حاصل شد:

ميزان تنوع هاپلوتيپي و نوكلئوتيدي  محاسبه شد و  فجيره بيشترين مقدار را به خود اختصاص داد. همچنين 

چابهار  مشاهده شد.با توجه به اينكه  –بيشترين  ميزان تنوع نوكلئوتيدي و هاپلوتيپي  بين جفت نواحي فجيره 

ود اختصاص داد ميتوان علت را اجتماع چندين منطقه فجيره از لحاظ پارامترهاي مذكور بيشترين مقدار را به خ

جمعيت در ابهاي اين منطقه ، تعداد كم نمونه و يا ناشي از مناسب بودن ساختار جمعيتي و پويايي اين جمعيت 

دانست. در مقابل منطقه چابهار  كمترين ميزان را از لحاظ فاكتورهاي ذكر شده به خود اختصاص داد،حداقل 

ر در چابهار را  ميتوان به شرايط سخت و پر استرس و عدم پايداري محيط دانست. در ميزان فاكتورهاي مذكو

اين پژوهش داده هاي حاصل از ميزان هتروزيگوسيتي مشاهد شده و مورد انتظار بيانگر كاهش تنوع در مناطق 

ه مانند صيد بي مورد بررسي بودند.اين موضوع با توجه به استرس هاي  ناشي از فعاليت هاي انساني در هرمنطق

رويه ، الودگي  روز افزون اب ها دور از ذهن نيست.همچنين در اين مطالعه ميزان جريان ژني و تمايز ژنتيكي  در 

كنار تطابق با يكديگر،ميزان اختلاف ژنتيكي مناطق را متوسط بيان نموده و نشان دادند علي رغم مهاجرت 

  ياي عمان داراي سه جمعيت جدا از يكديگر مي باشند.مناسب موجود بين مناطق، سواحل خليج فارس و در
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هاپيشنهاد  

جهت بررسي دقيق تر توصيه مي شود آغازگرهاي اختصاصي براي ماهي شبه شوريده دهان سياه طراحي  •

  گردد  ، و با استفاده از از آغازگرهاي اختصاصي نتايج دقيق تري به دست آيد.

تهيه بانك ژني به منظور ايجاد پايگاهي از ميراث اندوخته ژنتيكي و گرداوري و يكپارچه سازي داده هاي  •

 پراكنده ژنتيكي و همچنين تسهيل در مطالعات ژنتيكي آينده 

بررسي امكان تكثير و پرورش مصنوعي گونه شبه شوريده دهان سياه با توجه به ساختار ژنتيكي جهت حفظ  •

 تنوع ژنتيكي

 وم اجراي مطالعات گسترده با همكاري كشورهاي ذينفع جهت دستيابي به اطلاعات دقيق تر و گسترده ترلز •

بكارگيري روش هاي ژنتيكي ديگر به منظور مطالعه ساختار جمعيتي شبه شوريده در خليج فارس و درياي  •

 عمان در جهت مقايسه و اطمينان از نتايج اين تحقيق

 تر جهت بررسي دقيق تراستفاده از تعداد نمونه بيش •
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  .. ژنتيك مولكولي، جلد دوم، انتشارات دانشگاه شيراز1374پاسالار، پ و صمدي، ع.  •

  ، انتشارات صنم. PCR. آشنايي با 1380پورنقشبند، ز.  •

  . جغرافيـاي آبهـا. انتشارات دانشگاه تهران.1359جداري عيوضي، ج.  •

،  RAPD.. بررسي تنوع ژنتيكي در شش توده بز بومي ايران با استفاده از نشانگر1380جوانروح علي آباد، ع.  •

  . پايان نامه كارشناسي ارشد ژنتيك و اصلاح دام. دانشكده كشاورزي دانشگاه تربيت مدرس

 احمدنژاد، ،.م زاده، حسن ،.ا قاسمي، ،.ع نظامي بلوچي، ،.س رضواني، ،.ح وثوقي، ،.م پوركاظمي، ،.ح خارا، •

 انزلي، تالاب در  Abramis brama orientalisسيم  ماهي ژنتيكي تنوع . 1387 .ا كيوان، ،.پرست،ا قناعت ،.م

  .21.شماره ايران  شناسي آذربايجان) مجله زيست خزر(جمهوري درياي غربي جنوب و )جنوبي(ايران سواحل

در   Eleutheronema  tetradactylumمعموليهاي ماهي راشگو   . مطالعه ساختار ژنتيكي جمعيت1390خالدي، ه.  •

. پايان PCR-RAPDو 28S rRNA) ژن  Sequencingخليج فارس و درياي عمان با استفاده از روش تعيين توالي (

 ه علوم و فنون دريايي خرمشهر.نامه دكتري. دانشگا

. بررسي تنوع تاس ماهي ايراني و روسي با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره اي. پايان 1385خوش خلق، م.  •

  نامه دكتري. دانشگاه گرگان. 

. بررسي پلي مورفيسم تعدادي از نشانگرهاي ريزماهواره اي در جمعيت گوسفند 1383دانشورآملي، ع. ر.  •

  ان نامه كارشناسي ارشد علوم دامي. دانشگاه تهران.بلوچي. پاي

  . جمعيت ها،گونه ها و تكامل، انتشارات دانشگاه فردوسي مشهد. 1384درويش، ج.  •

. بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت ماهي سفيد 1389رضايي، م.، شعباني، ع.، شعبانپور، ب.، كشيري، ح.  •

)Rutilus frisii kutumا استفاده از نشانگر ريز ماهواره. مجله علمي شيلات ايران. ) در سواحل استان گلستان ب

  .3سال بيستم. شماره 
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 ماهي جمعيت ژنتيك ساختار و ريزماهواره اي . تنوع1391كشيري،ح.  و شعبانپور،ب شعباني،ع.  رضايي،م. •

 .4. شماره 25  . دورهايران شناسي زيست مازندران. مجله استان سفيد در سواحل

 Eretmochelys. بررسي ساختار ژنتيكي لاك پشت دريايي نوك عقابي خليج فارس 1387روشني، س.  •

imbricata  با استفاده از نشانگر مولكوليmicrosatellite .دانشگاه علوم و فنون . پايان نامه كارشناسي ارشد

 دريايي خرمشهر. 

) در خليج فارس و  Atrobucca nibeسياه (.گزارش بررسي ذخاير شبه شوريده دهان 1392سالارپوري، ع.  •

  .درياي عمان. وزارت جهاد كشاورزي. پژوهشكده اكولوژي خليج فارس و درياي عمان

 Rachycentron canadum. بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت هاي ماهي سوكلا 1387سالاري علي آبادي، م. ع.  •

در خليج فارس و درياي عمان با استفاده از روش مواكولي ريز ماهواره. رساله دكتري رشته بيولوژي دريا 

  .گرايش، دانشگاه علوم فنون دريايي خرمشهر

  )(تشريح و فيزيولوژي)، انتشارات حق شناس. 1. ماهي شناسي(1383ستاري، م. •

خي صفات زيستي لاكپشتهاي دريايي در جزيره . بررسي بر1382سعيدپور، ب.،  سواري، ا.،  احمدي، م.ر.  •

  .61هرمز و هنگام. پژوهش و سازندگي. سال دوازدهم. شماره 

در آبهاي  Aphanius disparو  Aphanius ginaonis. تعيين تنوع ژنتيكي ماهي گورخري 1390سليمي، ع.  •

  . PCR-RFLPساحلي هرمزگان و بوشهر با استفاده از نشانگر مولكولي 

 . واكنش زنجيره اي پليمراز، انتشارات پارسيران. 1380، م ، سيد رضاي تهراني، م. شاه حسيني •

  . زيست شناسي ياخته اي، انتشارات مركز نشر دانشگاهي. 1374شاهسون بهبودي، ب و محررخمامي، خ.  •

 Acipenser. بررسي مولكولي جمعيت ماهي ازون برون1384شعباني، ع.، پوركاظمي، م.، رضواني، س.  •

stellatus (Pallas, 1771) بخش شمالي (رودخانه ولگا) و جنوبي(رودخانه تجن) درياي خزر به روش مولكولي 

PCR-RFLP.مجله علوم كشاورزي و منابع طبيعي. سال دوازدهم. شماره ششم .  

  . واكنش زنجيره اي پليمراز، انتشارات دانشگاه امام رضا(ع). 1381شهرياري، ف.، امام جمعه، ع.  •

) درياي خزر با استفاده از روش Acipenser nudiventris. بررسي ساختارجمعيت ماهي شيپ (1385، م. صفري •

  . پايان نامه كارشناسي ارشد شيلات، دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان.  ريزماهواره

  .استان هرمزگان شيلات كل اداره .هرمزگان استان 1390 سال صيد وضعيت گزارش. 1391 ا زاده، عالي •

. بررسي تنوع ژنتيكي تاس ماهي ايران در رودخانه سفيد رود با استفاده از روش مولكولي 1381عطائي، ف.  •

PCR-RFLP  رويmt-DNA  و اطلاعات مورفولوژيكي. پايان نامه كارشناسي ارشد علوم جانوري، دانشگاه

 شهيد بهشتي. 
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بندي فيلوژنتيكي همتافت گونه جغد انباري  . رده1391علي اباديان، م.، علايي كاخكي، ن.، درويش، ج.  •

)Tyto alba Scopoli, 1769) 16) با استفاده از ژن ميتوكندرياييS rRNAتاكسونومي و  .): ارزيابي آرايه شناختي

  بيوسيستماتيك، سال چهارم، شماره يازدهم.

  .، تكامل موجودات زنده، انتشارات فيروزه.1382علي بيك، ه.  •

 Risso,1810 ) Liza.بررسي تنوع ژنتيكي ماهي كفال طلايي( 1390 .شعبانپور ,ب ،ع.،شعباني  ،ز. ،قدسي •

aurata  در سواحل استان گلستان با استفاده از نشانگر هاي ريز ماهواره.تاكسونومي و بيوسيستماتيك,سال

  .سوم,شماره ششم

ن كنگره علوم زراعت و اصلاح در اصلاح نباتات. چهارمي DNA. كاربرد نشانگرهاي 1375قره ياضي، ب.  •

  شهريور، دانشگاه صنعتي اصفهان. 4-7نباتات ايران. 

در   Perca  fluviatilis.بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت و فيلوژني سوف حاجي طرخان 1389قريب خاني، م.  •

درسد ارس وحوضه ي جنوب غربي    Sander luciopercسفيدتالابهاي انزلي و اميركلايه لاهيجان و سوف 

  درياي خزر. پايان نامه دكتري. دانشگاه آزاداسلامي تهران، واحدعلوم وتحقيقات. 

) در رودخانه هاي گرگانرود،  Cyprinus carpio. بررسي تنوع ژنتيكي ماهي كپور معمولي (1389قليچ پور، م.  •

هواره ( ميكروساتلايت). پايان نامه ي كارشناسي قره سو و تالاب گميشان با استفاده از نشانگر هاي ريز ما

  ارشد شيلات. دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان. 

  فراز انرژي پايدار.   .  اقيانوس شناسي، چاپ دوم، انتشارات1377كر باسي، ع.  •

 Rutilus rutilus  كلمه ماهي جمعيتي ساختار . بررسي1390كشيري ،ح. ؛شعباني ع.؛ شعبانپور ،ب.  و رضايي م.  •

caspicus  10دريايي دوره  فنون و علوم ريزماهواره . مجله ازنشانگر استفاده با گميشان و انزلي مناطق در . 

   .4شماره 

 . مهندسي ژنتيك جامع، انتشارات گلهاي بهشت. 1385گله داري، ح. و فروغمند، ع.  •

. بررسي ژنتيك جمعيت ماهي كپور 1387تقوي، ج. لالوئي،  ف.،  رضواني گيل كلائي، س.،  فاطمي، ر. و  •

. مجله علمي شيلات mtDNA PCR-RFLP) حوضه جنوبي درياي خزر با استفاده از  Cyprinus carpioمعمولي (

  .2ايران،سال هفدهم، شماره 

. محيط زيست خليج فارس و حفاظت از آن. 1389لطفي، ح.، بقايي، ح.، موسوي، ر.، خيامباشي، س.  •

 .علمي پژوهشي جغرافياي انساني. سال سوم. شماره اولفصلنامه 

محمديان، س.، رضواني گيل كلائي، س.، كاظميان، م.، كمالي، ا.، تقوي، م.ج.، روح الهي، ش.، لالوئي،  •

 ,Vimba vimba persa(Pallas. مطالعه تنوع ژنتيكي و ساختار ژنتيكي ماهي سياه كولي 13890ف.، نيراني، م. 

رقي و غربي درياي خزر (رودخانه هاي حويق و گرگانرود) با استفاده از نشانگرهاي در سواحل ش (1814

  .ريزماهواره. تاكسونومي و بيوسيستماتيك، سال دوم، شماره پنجم
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  . بوم شناسي مولكولي. انتشارات جهاد دانشگاهي مشهد.1392ملكيان، م.  •

گونه  6. بررسي تنوع ژنتيكي  1390نعمت زاده، م.، رضواني گيل كلايي،  س.، خالصي، م.ك.، لالويي، ف.  •

.كتاب اولين كنفرانس ملي  mtDNAبا استفاده از ژنوم  PCR-sequencingاز كفال ماهيان آبهاي ايران به روش 

  آبزي پروري ايران.

. نشانگرهاي مولكولي. انتشارات دانشگاه تهران. چاپ 1386نقوي، م.، قره ياضي، ب. و حسيني سالكده، ق.  •

  دوم. 

درياي خزر با استفاده از روش مولكولي    )Salmo trutta. بررسي ساختار جمعيتي ماهي آزاد (1385نويدي، م.  •

  ريزماهواره. پايان نامه كارشناسي ارشد. دانشگاه گيلان.

  نتيكي ماهيان، جلد اول، انتشارات نقش مهر.. اصول و روشهاي مطالعات ژ1384هاشم زاده سقرلو، ا.  •

. اصول و روش هاي مطالعات ژنتيكي ماهيان(جلد اول و دوم)، ترجمه ايرج هاشم زاده 1384هالرمن، ا.  •
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 توالي هاي هاپلوتيپ هاي مشاهده شده:
 

   Hap_1                      GTGTACGCCTGTTTGTGATCCA-AATG--------CCAATCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_2                      TGGTACCAACCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-TTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_3                      -------CCTTTATTTGGG-CTCCAAAGA------GCTATCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_4                      -------------CGGGGGCTGTAACGGGA----GGCATTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_5                      GGGGAAAGGGCCTTTTGTG--CTTACGGA------GCTATCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_6                      AGGAACAA-GCTTT-TGT--GCTTACGGA-----GCT-TTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_7                      CTGTACCGCCTTTTGTGC---T-TACGGG------CCAATCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGACACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA

TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG

TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_8                      ATGTACCAACCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-TTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCGTGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_9                      AGGTACCAAGCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-ATCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_10                     CTGTAGGC-TGA---GTAGGAC---CAGAT----GCCAATTGAG--GCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_11                     AGAACGATCTGTACGTAGGAAC---CAAAT----GCCAAACGGA-ACCTCAT-

CCCAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA

TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG

TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
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   Hap_12                     CTGTCGGC-TGA---TTAGGAC---C-GAT----GCCAAACGGG--CCCCAT-GCCAAC-

TCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAATAGATAC

ATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGTTAGTGAT

CCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_13                     CTGTCGGCCTGA---GTAGGAC---CAAAT----GCCAATCGGG--GCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_14                     ATGTCGGCTGAT---TAGGAGC---CAAAT----GCCAATTTGA-

AGCCCATCGCTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAAT

ATTGTAAATAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTAC

AGGAGTGTTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_15                     TTTTCGGCCTGTTT--GTGATC-CACA-AT---GCCAAT-CTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_16                     A-GGACCA-GCTTT-TGTGCTCT-ACGGA--G--CCTATTCTAG-GGCTCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_17                     CTGTCGATCTGT-CGTACGAAC---CAGAT----GCCAAGTGGA--CCCCAT-

GCCAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA

TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG

TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_18                     CTGTCGGCCTGA-TTA-TGAAC---CAAAT----GCCATTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 

   Hap_19                     CAGGTAGGCTGATTGTGAACCACAATG--------CCAATCGAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTGTGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCTTGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT

TAATGATCCCAGGAGTGATGGGGGGTAG 
 

   Hap_20                     CTGTAGGCCTGA-TTAGTGAAC---CAAAG----GCCTTTCTAG-GGCCCAT-

CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGCGCGTCATTTTAATATTGTAAAT

AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT

TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
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ه در مناطق مورد مطالعه:فرواني هاپلوتيپ هاي مشاهده شد  
Haplotype:              Jask     Fojairah     Chabahar 

                        (15)        (14)        (12) 

---------------------------------------------------- 

 Hap_1             0.0667           0           0    

 

 Hap_2              0.267       0.286       0.333    

 

 Hap_3             0.0667           0           0    

 

 Hap_4              0.133           0           0    

 

 Hap_5              0.133           0           0    

 

 Hap_6                0.2      0.0714        0.25    

 

 Hap_7             0.0667           0           0    

 

 Hap_8             0.0667           0           0    

 

 Hap_9                  0      0.0714           0    

 

Hap_10                  0      0.0714           0    

 

Hap_11                  0      0.0714           0    

 

Hap_12                  0      0.0714           0    

 

Hap_13                  0      0.0714           0    

 

Hap_14                  0      0.0714           0    

 

Hap_15                  0      0.0714           0    

 

Hap_16                  0      0.0714           0    

 

Hap_17                  0      0.0714           0    

 

Hap_18                  0           0       0.167    

 

Hap_19                  0           0      0.0833    

 

Hap_20                  0           0       0.167    
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Abstract 
 

Black Mouth Croaker (Atrobucca nibe) is of significant value from the economics point of view. In the 

following study, the genetic diversity of Atrobucca nibe has been investigated using the PCR-sequencing method 

from three different regions of the Persian gulf and Oman Sea, namely Chabahar in the Sistan and Baluchestan 

and Jask in Hormozgan Province of Iran and Fujairah in the Fujairah Emirate of the United Arab of Emirates. 

The purpose of the following exploration has essentially beencoined to further the study of Atrobucca nibe 

genetic diversity and its population structure in the Persian Gulf and Oman Sea. For this purpose, a number of 54 

fish have been collected from the aforementioned regions. The DNA of the fish had been extracted through the 

Ammonium Acetate method and the quality of the DNAs were analyzed via the spectrophotometry and 

furthermore the quantity of the extracted DNA were assessed viaelectrophoresis. Polymerase Chain Reaction 

(PCR) was conducted on the targeted DNAs and thenceforth DNA sequencing was carried out. Subsequently, 

through sequencing it was discovered that the D-loop region in the mitochondrial DNA (mtDNA) of Black 

Mouth Croaker,contained 270 base pairs (bp). For the purpose of analyzing the genetic diversity of Atrobucca 

nibe and its population structure in the Persian Gulf and Oman Sea, the following softwares have been 

conducted, namely theBioEdit, Arlequin, Dnasp and Mega5 software. Furthermore, the Kimura 2-parameter was 

used for the purpose of genetic distance analysis. Through observations of average levels of FST between the 

regions, it can be summed up that genetic differences do exist among the present populations. On the grounds of 

the obtained results from the Persian Gulf and Oman Sea, it can be concluded that there currently are three 

different populations of Atrobucca nibe residing in the waters of Sistan & Baluchestan, Hormozgan and Fujairah.  

 

 

Keywords: Atrobucca nibe, Genetic diversity, PCR-Sequencing, Oman Sea 
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