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خلیج فارس و  شمالی سواحل های ماهی سوکلا با استفاده از روش میکروستلایت در در این مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیت 
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 الکتروفورز و با نیترات نقره رنگ  درصد8آکریل آمید  ژل پلی یبر رو ، جفت پرایمر میکروستلایت10با استفاده از تکثیر شده 
با استفاده از نرم طریق میانگین حسابی جفت گروهی غیر وزنی از  روش  به فاصله ژنتیکیینمایش خوشه ا. ندآمیزی شد

 و 357/12ترتیب   و موثر بهمشاهده شده آللی عداد میانگین تج نشان داد کهی نتا.ترسیم گردید TFPGA version 1.3 ارافز
بر اساس تست .  شدنییتع 874/0 و 655/0ترتیب   بهمورد انتظار و هتروزیگوسیتی مشاهده شدههمچنین میانگین ، 319/8

AMOVA  حداکثرFst )063/0 ( پزم که دارای کمترین میزان جریان ژنی های   نمونهدیر بابندر های  نمونهبین)است ) 7/3
ج موجود یبر اساس نتا .مشاهده شد  مناطق دیر و بریس متعلق بههای نمونه در )815/0 ( ژنتیکیهبیشترین فاصل. مشاهده شد

 جمعیت 3دارای برداری در خلیج فارس و دریای عمان حداقل   ماهی سوکلا در مناطق مختلف نمونهمشخص شد که 
 مارکرهای اختصاصی جمعیت  و) جمعیت ناحیه چابهار-3 جمعیت ناحیه هرمزگان -2 بوشهر جمعیت ناحیه -1(مجزاست 

شناسایی شد  Rca 1-A04 و Rca 1B-E08A ،Rca 1B-F07 ،Rca 1B-H09بوشهر با استفاده از پرایمرهای 
 ماهی سوکلای منطقه بوشهر از سایر شناسایی جمعیتهای اختصاصی با وزن مولکولی مشخص   آللبا حضور که بطوری
 .پذیر است امکانمناطق 

 
  میکروستلایت، دریای عمان، خلیج فارس، ژنتیک جمعیت،ماهی سوکلا : کلیدیهای واژه

 
 مقدمه

الرشد و یکی از  سوکلا ماهی است سطح زی و سریع 
معدود ماهیانی است که در دنیا در مناطق گرمسیری یافت 

ترین   یکی از قدیمیRachycentridae خانواده .شود می
تنها دارای یک باشد که  ترین ماهیان استخوانی می ییو ابتدا

 Rachycentron(گونه منحصر به فرد بنام سوکلا 

canadum ( بوده که ماهی بزرگ جثه و مهاجری است و
از ماهیان اقتصادی مهم ساحلی است که در سرتاسر منطقه 

نش وسیعی داشته و بیشترین فراوانی حاره اقیانوسی پراک

را در طول سواحل اطلس جنوبی ایالات متحده و شمال 
 ). 10 (خلیج مکزیکو دارد

های  در اکثر اکوسیستمماهی سوکلا امروزه جمعیت  
 بعلت صید خلیج فارس و دریای عمانجهان و از جمله 

غیر مجاز و غیر قانونی به شدت کاهش یافته و اندک 
نده ماهیان هم به جهت تخریب بسترهای ذخایر باقیما

  آلودگی وصید غیر قانونی رویه،  فشار صید بی،ریزی تخم
بر  تحقیق حاضر انجام بنابراین. اند با مشکلاتی مواجه

با استفاده از آنالیز میکروستلایت اساس تکنیک مولکولی 



سواحل ماهی سوکلا در   ژنومهای مستقر بر روی ژن
ای عمان و با اهداف کلی زیر خلیج فارس و دری شمالی

 .امری ضروری و اجتناب ناپذیر بود
سواحل مختلف ماهی سوکلا در های   جمعیتساییشنا -1

 تعیین میزان تنوع -2 ،خلیج فارس و دریای عمان شمالی
های  درون و بین جمعیت و فاصله ژنتیکی درژنتیکی 
در مطالعه  2005و همکاران در سال  Pruett .مختلف

 Rachycentron(ماهی سوکلا یکی تنوع ژنت

canadum (20 را در ماهی  پرایمر میکروستلایت
سوکلای خلیج مکزیکو واقع در سواحل جنوبی ایالات 

 نتایج حاکی از تغییر تنوع ،متحده مورد استفاده قرار دادند
 آلل در 2-15 و تعداد 043/0-910/0ژنتیکی بین 

 Rezvani .باشد های مختلف میکروستلایتی می جایگاه

Gilkolaiee  در مطالعه تنوع میتوکندری  2000در سال
های تاس ماهی روسی در جنوب دریای خزر از  جمعیت
 بافت باله  استفاده کرد و ازND5/6 و ژن RFLPروش 

استفاده را استخراج و  DNA کلروفورم - روش فنلو
در مورد تاسماهی ایرانی دامنه ) 1385(خوش خلق  .نمود

-86/0ها را بین  شاهده شده در کل نمونههتروزیگوسیتی م
 و در 83/0-93/0 و هتروزیگوسیتی مورد انتظار را 4/0

مشاهده شده  مورد تاسماهی روسی دامنه هتروزیگوسیتی
 و هتروزیگوسیتی مورد 79/0-9/0ها را  در کل نمونه

به نظر وی بالا بودن .  بدست آورد39/0-85/0انتظار را 
سماهی ایرانی و تاسماهی دامنه هتروزیگوسیتی در تا

 در ها روسی، بیانگر سطح بالای تنوع ژنتیکی این گونه
با ) 1386(نوروزی  .باشد برداری می مناطق مختلف نمونه

های  استفاده از روش میکروستلایت در مطالعه جمعیت
 با Rst و دامنه 063/0 تا 028/0 را Fstازون برون دامنه 

 اساس تست  بر439/0 تا 041/0 درصد 99احتمال 
AMOVAاعلام کرد . 

 
 مواد و روشها

 ،ها در این بررسی پس از مطالعه اولیه و تعیین ایستگاه 
و باله ای  سینه گرم از بافت نرم باله از انتهای باله 5-3

 عدد از ماهیهای سوکلا صید شده در عملیات 184پشتی 
های تحقیقاتی مرکز تحقیقات شیلات ایران  صیادی کشتی

ای شیلات استان بوشهر، هرمزگان و سیستان و ه و صیدگاه
 اتانول جدا و در 86 و بهار 85در زمستان  بلوچستان

فیکس گردید و برای انجام آزمایش و )  درصد96(خالص 
مطالعات ژنتیکی به آزمایشگاه بیوتکنولوژی پژوهشکده 
اکولوژی دریای خزر واقع در خزر آباد شهرستان ساری 

های نمونه برداری  عیت ایستگاه موق1 شکل .منتقل گردید
  خلیج فارس و دریای عمان را نشانیدر سواحل شمال

 .دهد می
 موجود (DNA)تمامی اسید دزوکسی ریبونوکلئیک  

 روش  به هسته و میتوکندریDNAدر سلول، مشتمل بر 
ها،  بوسیله شکستن سلولو ) 3(کلروفرم   -استاندارد فنل

 کربن از اسیدهای ها و هیدراتهای جدا نمودن پروتئین
 با اتانول مطلق DNAنوکلئیک و در نهایت رسوب دادن 

جهت تعیین کمیت و کیفیت . شدها استخراج  از بافت
DNA استخراج شده و تعیین غلظت و خلوص DNA 

های اسپکتروفتومتری و الکتروفورز  استخراجی از روش
در این مطالعه طراحی پرایمرهای  .استفاده گردید
ژنومی ماهی  DNAاساس ترادف   برمیکروستلایتی

برای . صورت گرفت 2005در سال  Pruettتوسط سوکلا 
 DNA نانوگرم 100و تکثیر ژن هدف،  PCRانجام 

 میکرولیتر 5/0 میکرولیتر از پرایمرها بعلاوه 1استخراجی، 
dNTP ،2/0 میکرولیتر Taq ،5/2 میکرولیتر بافر PCR ،

 در نهایت حجم شد که استفاده  MgCl2 میکرولیتر 8/0
، چند ثانیه  شد میکرولیتر رسانده25آن با آب مقطر به 
محصول  .گرفتند ها در ترموسایکلر قرار  سانتریفوژ و تیوپ

PCR درصد مورد 2 به روش الکتروفورز با ژل آگارز 
 با PCRارزیابی قرار گرفت و اندازه قطعات حاصل از 

 DNA) pBR322DNA/AluIمقایسه با مارکر 

Marker, 20,، MBI Fermentas ( بر روی ژل
 درصد و با روش رنگ آمیزی نیترات 8آمید  آکریل پلی

 .بررسی شدنقره 



 و PCRمحصول سنجش وزن مولکولی  جهت 
از نرم افزار آمید  اکریل تصاویر ژل پلی یامتیازدهی باندها
Lab Image بر اساس  ی آماریو به منظور آنالیزها

 Gene Alex version نرم افزار از AMOVAتست 

 روش  به فاصله ژنتیکیای آنالیز خوشه .)7 ( شد استفاده6
جفت گروهی غیر وزنی از طریق میانگین حسابی با 

 ترسیم TFPGA version 1.3 استفاده از نرم افزار
 .)4 (گردید

  

 
  خلیج فارس و دریای عمان یبرداری در سواحل شمال های نمونه  موقعیت ایستگاه-1شکل 

 ) چابهاربریس ایستگاه -6 ، چابهارپزم ایستگاه -5 ،بندر عباس ایستگاه -4 ،بندر لنگه ایستگاه -3، بندر دیر ایستگاه -2 ،بوشهرستگاه  ای-1(
 

 نتایج
 بر روی ژل DNAبررسی شدت وضوح باندهای  

های استخراج شده  DNAنشان داد که  آگارز یک درصد
 از کیفیت و کلروفورم -از باله ماهی سوکلا به روش فنل

 PCRهای   برای استفاده در آزمایشمناسبیکمیت 
 بسیار قوی و شفاف DNAباندهای . باشند برخوردار می

 یبرا استخراجی DNAست که ااین بیانگر آن   وهبود
PCR  استمناسب. 

 مناسبترین دما PCRهای  سازی واکنش پس از بهینه 
راد گ  درجه سانتیRca 1B- F07 ،55 برای اتصال پرایمر

 مشاهده شده برای این آلل تعداد. بدست آمد چرخه 30و 
دامنه اندازه   وآلل 16نمونه مورد مطالعه  184 لوکوس در

 اندازه آللی 2 در شکل جفت باز بود 114-154ی بین آلل
های منطقه بوشهر   متعلق به نمونه جفت باز136-120

 .نشان داده شده است

 
بوشهر بر   نمونه از منطقه16 متعلق به Rca 1B- F07 استفاده از پرایمر با ماهی سوکلا DNAای  و آرایش باندهPCR محصول -2شکل 

 محاسبه گردیده است، اعداد مربوط به شماره Lab Image که با نرم افزار جفت باز 120-136 و با وزن مولکولی %8آمید  اکریل پلی ژل روی 
 ,pBR322 DNA/AluI Marker, 20نشانگر مولکولی : M. دده  میآللی است که وزن مولکولی باندها را نشان



در   نشان داده شده است1جدول  همانطور که در 
 یها  نمونه در جفت پرایمر بررسی شده10 مجموع از

 جفت آنها 3مورف و   جفت آنها پلی7 ،ماهی سوکلا
مونومورف بوده است که جزئیات محاسباتی آن آورده 

یمر در دو لوکوس باند همچنین یک جفت پرا. شده است
 ی الگو لوکوس ژنی تولید11 که در نهایت تولید کرد

 3و مورفیسم   لوکوس پلی8نها آکه از بین   نمودندیباند
فراوانی آللی های  بر اساس داده .ندبود لوکوس مونومورف

 مشاهده مورفیک های مختلف میکروستلایتی پلی جایگاه
برداری  مناطق نمونه تعداد آللی در تمام حداکثرشود که  می

 آلل و حداقل آن در 18 با Rca 1B-H09در لوکوس 
-Rca 1B و Rca 1B-A10 مورفیک  پلیلوکوس

E08A شود  آلل دیده می14 با. 
 مناطق بین) HO (دامنه هتروزیگوسیتی مشاهده شده 

 بین  مورفی پل هفت گانهیها لوکوسنمونه برداری در 
ین مقدار  بیشتر. بود655/0 با میانگین 1-15/0

 Rca 1B-F07هتروزیگوسیتی مشاهده شده در لوکوس 
  درRca 1B-E08Aو کمترین مقدار در لوکوس 

دامنه  .باشد  میهای جمع آوری شده از منطقه بریس نمونه
برداری   مناطق نمونه بین(HE) هتروزیگوسیتی مورد انتظار

 767/0-923/0 بینمورف  ی هفت گانه پلیها در لوکوس
 مقدار هتروزیگوسیتی بیشترین.  بود874/0با میانگین 

های   نمونه درRca 1B-F07مورد انتظار در لوکوس 
 کمترین مقدار آوری شده از منطقه بندرعباس و جمع

 Rca 1B-F06 هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جایگاه
  .باشد منطقه بندرلنگه میمربوط به 

 مختلف مناطق واینبرگ در -بررسی تعادل هاردیدر  
بوشهر، بندر دیر، بندر لنگه و بندر   مناطقرد بررسیمو

 خارج از تعادل مورد بررسیهای  لوکوسدر تمامی عباس 
پزم  های مناطق بودند و تنها نمونه واینبرگ -هاردی

 و Rca 1B-H09 و Rca 1B-F06چابهار در لوکوس 
. در تعادل بودند Rca 1-A04بریس چابهار در لوکوس 

 های سطح لوکوس واینبرگ در -بررسی تعادل هاردیدر 
، Rca 1B-A10 ،Rca 1B-E02های  لوکوس ،مختلف

Rca 1B-E08A ،Rca 1B-F07 و Rca 1B-H09 
 –مورد بررسی انحراف از تعادل هاردیمناطق در تمامی 

ه و خارج از تعادل بودند واینبرگ را نشان داد
)P<0.05 .( مربع کای  زمونآنتایج  2در جدول(χ2) 

های  واینبرگ در سطح لوکوس -دیبرای تعادل هار
های مناطق  برای همه نمونهمورفیک  ی پلیمیکروستلایت

  .آورده شده استمختلف 
 مناطق مختلف محاسبه شده برای Fst میزان 3جدول  

یا تعداد ) Nm( به همراه میزان جریان ژنی نمونه برداری
 تست بر اساس راها  جمعیتمهاجرت موثر میان 

AMOVAنتایج بدست آمده از . دنده  نشان میFst 
 تستبر اساس ) 063/0( حداکثر آن دهد که نشان می

AMOVA  پزم که های   نمونهبندر دیر باهای  نمونهبین
است مشاهده ) 7/3(دارای کمترین میزان جریان ژنی 

 AMOVA تستبر اساس ) Fst )00/0حداقل . شود می
که دارای بندر لنگه های   نمونهبندر عباس باهای  نمونهبین 

. شود است مشاهده می) 346(بیشترین میزان جریان ژنی 
دهد که حداکثر آن   برحسب فراوانی نشان میFstمحاسبه 

بندر های  نمونهبین  AMOVA تستبر اساس ) 044/0(
بریس که دارای کمترین میزان جریان های   نمونهدیر با
 )01/0 (Fstحداقل . شود است مشاهده می) 45/5(ژنی 

پزم که های   نمونهبریس باهای  نمونهفراوانی بین برحسب 
است مشاهده ) 3/22(دارای بیشترین میزان جریان ژنی 

 دهد که  نشان میRstنتایج بدست آمده از . شود می
با  AMOVA تستبر اساس ) 246/0(حداکثر آن 

های   نمونهبندر دیر باهای  نمونه بین  درصد99احتمال 
است ) 77/0(ن جریان ژنی بریس که دارای کمترین میزا

 تستبر اساس ) Rst )00/0حداقل . شود مشاهده می
AMOVA  پزم که های   نمونهبریس باهای  نمونهبین

است مشاهده ) 97/46(دارای بیشترین میزان جریان ژنی 
 .شود می

  Neiمعیار درخت فیلوژنی حاصل ازبر اساس  
به دو کلاستر تقسیم  ماهی سوکلاهای  نمونه) 1978(

. شدند که کلاستر دوم به دو گروه دیگر تقسیم شده است



در یک کلاستر و با دیر  و بوشهرهای   نمونه3طبق شکل 
های   از یکدیگر قرار دارند و نمونه0144/0فاصله ژنتیکی 

 چابهار در یک بریسو   چابهارپزم، بندر لنگه، بندرعباس
تر با این توضیح که در کلاس. کلاستر دیگر قرار گرفته اند

 دارای حداقل فاصله بندر لنگه و بندرعباسهای  دوم نمونه
 را ی تشکیل گروه خواهراز یکدیگر بوده و) 0(ژنتیکی 

 چابهار با فاصله بریسو   چابهارپزمهای   و نمونهاند داده
فاصله .  قرار داشتندمقابلدر گروه ) 0067/0(ژنتیکی 

و  پزم  با مناطقبندر لنگه و  بندرعباسژنتیکی میان مناطق
  بوشهر و فاصله ژنتیکی میان مناطق1526/0 چابهار بریس

 3892/0 بریسو  پزم ،بندرلنگه،  بندرعباسمناطق  بادیرو 
 .باشد می

 
 ی در ماهی سوکلاربردا برحسب مناطق مختلف نمونهمورفیک  ی پلیلوکوس میکروستلایت 7 واینبرگ در - بررسی تعادل هاردی-2جدول 

دار   معنی(P<0.01) درصد 1اختلاف با احتمال خطای کمتر از **. دار است  بسیار معنی(P<0.001) درصد 1/0اختلاف با احتمال خطای کمتر از ***
دار   غیر معنی(P<0.05) درصد 5 اختلاف با احتمال خطای کمتر از Ns. دار است  معنی(P<0.05) درصد 5اختلاف با احتمال خطای کمتر از *. است
 .است

 

 χ2 A10 E02 E08A F06 F07 H09 A04 عوامل تعادل منطقه
 91 153 78 36 78 78 78 درجه آزادی

 182 226 181 158 272 153 208 آزمون مربع کای

 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 احتمال
 بوشهر

 *** *** *** *** *** *** *** دار بودن معنی
 66 78 66 91 36 55 28 درجه آزادی

 116 172 132 152 103 120 105 زمون مربع کایآ

 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 احتمال
 بندر دیر

 *** *** *** *** *** *** *** دار بودن معنی
 105 120 120 28 78 66 91 درجه آزادی

 256 157 184 99 248 120 210 آزمون مربع کای

 000/0 014/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 احتمال
 بندر لنگه

 *** * *** *** *** *** *** دار بودن معنی
 105 105 120 105 78 66 91 درجه آزادی

 349 136 242 248 287 154 275 آزمون مربع کای
 000/0 024/0 000/0 000/0 000/0 000/0 000/0 احتمال

 بندر عباس

 *** * *** *** *** *** *** دار بودن معنی
 66 78 55 28 55 78 55 جه آزادیدر

 91 82 102 36 168 109 100 آزمون مربع کای

 022/0 348/0 000/0 137/0 000/0 012/0 000/0 احتمال
 پزم

 * ns *** ns *** * *** دار بودن معنی
 66 78 28 36 45 55 55 درجه آزادی

 77 116 51 67 149 94 109 آزمون مربع کای

 175/0 004/0 006/0 001/0 000/0 001/0 000/0 احتمال
 بریس

 ns ** ** ** *** *** *** دار بودن معنی



براساس  Fstمیزان  ماتریکساعداد بالای ( به همراه میزان جریان ژنی برداری  نمونهمناطق مختلف محاسبه شده برای Fstمیزان  -3جدول 
 )دنده را نشان میداخل پرانتز میزان جریان ژنی اعداد  و AMOVA  تستبر اساس Fst میزان ماتریکساعداد زیر فراوانی، 

 

 
 آوری شده ماهی سوکلا از مناطق مختلف  های جمع  فاصله ژنتیکی نمونهیا نمایش خوشه -3شکل 

 ) چابهارسبری -6 ،پزم -5 ،عباسبندر -4 ،لنگهبندر -3 ،دیربندر -2 ،بوشهر -UPGMA (Nei, 1978)) 1بر اساس 
 

 بحث
 نمونه 50تعداد  1997 در سال O'Connellطبق نظر  

 آلل در خصوص ساختار جمعیت 10  تا5و شناسایی بین 
کافی است و نتایج بدست آمده قابل اطمینان است اگر چه 

های شناسایی شده در هر  اندازه کم نمونه تعداد آلل
انی های معمول و فراو دهد اما بر آلل لوکوس را کاهش می

در بررسی میکروستلایتی ) Zhao) 2005 .آنها موثر نیست
 (Acipenser sinensis)تنوع ژنتیکی تاسماهی چینی 

آوری   نمونه ماهی را جمع60در رودخانه یانگ تسه 
در بررسی ساختار ) Pourkazemi) 1996 .ندکرد

 Acipenser)جمعیتی تاسماهی روسی

gueldenstaedtii)  با استفاده از روشPCR-RFLP 
 نمونه ماهی بالغ را مورد 145تعداد  D-L00Pدر ناحیه 

در مطالعه  )2005(پیروت و همکاران  .ارزیابی قرار دادند
 Rachycentron(ماهی سوکلا تنوع ژنتیکی 

canadum ( در خلیج با استفاده از روش میکروستلایت
 42مکزیکو واقع در سواحل جنوبی ایالات متحده تعداد 

در بررسی . قرار دادندارزیابی و مورد ری آو را جمع نمونه
  وبزرگی جثه، با توجه به میزان کم صید ماهیحاضر 

 184در کل تعداد   بیشترهای دشواری دسترسی به نمونه
 20-41  عدد در هر ناحیه و50-73(نمونه ماهی سوکلا 
خلیج فارس و  شمالیسواحل از ) عدد در هر منطقه

رسی قرار گرفت که دریای عمان جمع آوری و مورد بر
دار بودن آن و مقایسه با  با توجه به نتایج آماری و معنی

کارهای دیگران که ذکر گردید قابل قبول بوده و به نظر 
متناسب با تعداد آوری شده  نمونه جمعرسد که  می

 . باشد های ژنتیکی می پیشنهادی برای بررسی
 از روش DNA استخراج جهت در این بررسی 

Hillis and Moritz )1990(کلروفرم - با استفاده از فنل 
ها با استفاده   شده از باله استخراجDNA، استفاده گردید

 بریس پزم بندرعباس بندر لنگه بندر دیر بوشهر منطقه
 034/0) 21/7( 030/0) 26/8( 017/0) 8/14( 016/0) 5/15( 010/0) 3/24( 000/0 بوشهر

 044/0 )45/5( 043/0) 65/5( 023/0) 4/10( 026/0) 33/9( 000/0 002/0) 108( بندر دیر

 024/0) 3/10( 015/0) 2/16( 005/0) 4/64( 000/0 032/0) 5/7( 017/0) 2/14( بندر لنگه

 017/0) 5/14( 015/0) 3/16( 000/0 000/0) 346( 029/0) 5/8( 021/0) 9/11( بندرعباس

 01/0) 3/22( 000/0 015/0) 1/16( 014/0) 17( 063/0) 7/3( 044/0) 5/5( پزم

 000/0 001/0) 204( 015/0) 4/16( 026/0) 3/9( 062/0) 8/3( 047/0) 5( بریس



 کلروفرم از کیفیت و کمیت مطلوبی جهت -از روش فنل
 و تولید باند برخوردار بوده و PCR  مورداستفاده در

 در ماهی DNAاستفاده از این روش جهت استخراج 
 . سوکلا مناسب است

 آللبیشترین تعداد    قایسه مناطق مورد مطالعهدر م 
های منطقه بندرعباس با   به نمونهمربوط مشاهده شده

 به  مشاهده شده مربوطآللکمترین تعداد و   آلل286/14
 همچنین .باشد آلل می 571/10های منطقه بریس با  نمونه

های منطقه   به نمونهمربوطموثر  آللبیشترین تعداد   
 مربوطموثر  آللکمترین تعداد  آلل و 740/9بندرعباس با 

علت این پدیده . بودآلل  059/7های منطقه دیر با  به نمونه
های   به خاطر جریان ژنی بالا و زیادتر بودن نمونهاحتمالاً

میزان . باشد منطقه بندرعباس نسبت به بریس چابهار می
به تعداد مولدین مهاجر از یک منطقه ) Nm(جریان ژنی 

هر چه . شود ه دیگر در طی یک نسل اطلاق میبه منطق
بین دو منطقه بیشتر باشد بیانگر ) Nm(میزان جریان ژنی 

 در نتیجه آن است که مهاجرت بین مناطق بیشتر بوده و
و کاهش اختلاف ژنتیکی در  تنوع ژنتیکی سبب افزایش

 .گردد  میی مناطق مزبورها نمونه
در ه بیشترین مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده شد 
) مناطق بندرعباس و بندرلنگه(های ناحیه هرمزگان  نمونه

دیده شد که نشانه مناسب بودن ساختار جمعیت در این 
برداری  های سایر نواحی نمونه ناحیه نسبت به جمعیت

توان علت آنرا به فرصت بیشتر برای تکثیر  می. است
عدم تخریب ، بهره برداری بهینه از منابع شیلاتی، طبیعی
) Nm( بودن میزان جریان ژنی بالا، های طبیعی گاهزیست

 مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده کمترین .تفسیر نمود... و
های مناطق بریس چابهار و بندر دیر دیده  در نمونهشده 
برداری بهینه از  که علت آن در بریس چابهار عدم بهرهشد 

منابع شیلاتی و احتمالاً پایین بودن میزان جریان ژنی 
)Nm (های طبیعی ناشی از  و در بندر دیر تخریب زیستگاه

در خلیج . توسعه پارس جنوبی و تأسیسات عسلویه است
فارس و دریای عمان به دلیل عدم راه اندازی کارگاههای 
تکثیر مصنوعی ماهی سوکلا و پایین بودن احتمال آمیزش 

توان اظهار داشت  خویشاوندی ناشی از تکثیر مصنوعی می
های  های مورد مطالعه متعلق به جمعیت هکه تمام نمون
هایی که از نظر جغرافیایی  در نتیجه نمونه. وحشی هستند

نزدیکتر هستند، از نظر ژنتیکی نیز شباهت بیشتری دارند و 
با افزایش فاصله جغرافیایی، فاصله ژنتیکی نیز افزایش 

  .یابد می
 Shaw در بررسی هرینگ  2002 در سال  و همکاران

 را Fst دامنه (Clupea harengus)اطلس اقیانوس 
 273/0 تا 029/0 را بین Rst و میزان 043/0 تا 001/0

دار بوده و مقدار  دست آورد که در تمامی موارد معنی هب
Rst بیشتر از Fstمیزاندر مطالعه حاضر .  بود Rst  براساس

بین مناطق واقع در یک ناحیه  AMOVA تست
ی بین مناطق واقع در نواحی دار ول برداری غیر معنی نمونه

 با Rstمیزان  عبارتی  به.)P<0.01( دار بود مختلف معنی
داری بین  اختلاف معنی) P<0.01( درصد 99احتمال 

جمعیت ماهی سوکلای منطقه بوشهر با کلیه مناطق به غیر 
دهد و جمعیت ماهی سوکلای  از منطقه دیر نشان می

) P<0.01 ( درصد99منطقه بندر عباس نیز با احتمال 
داری را با کلیه مناطق به غیر از منطقه بندر  اختلاف معنی
همچنین جمعیت ماهی سوکلای منطقه . دهد لنگه نشان می

اختلاف ) P<0.01( درصد 99بریس چابهار با احتمال 
داری را با کلیه مناطق به غیر از منطقه پزم چابهار  معنی

 . دهد نشان می
دست آمده از فراوانی  هبا توجه به ارزیابی مقادیر ب 

 Rst و Fst واینبرگ، - هاردی آللی، هتروزایگوسیتی، تعادل
و ترسیم درخت فیلوژنی ماهی سوکلا در مناطق مختلف 

بندی نمود که ماهی سوکلا در  توان جمع برداری می نمونه 
 جمعیت 3خلیج فارس و دریای عمان حداقل دارای 

 :مجزاست که عبارتند از
 جمعیت -3 جمعیت هرمزگان -2 بوشهر جمعیت -1

 چابهار
این مطالعه مدارک و شواهد اولیه را برای وجود  

دهد و با توجه به برنامه در  های متمایز نشان می جمعیت
دست اقدام شیلات ایران در زمینه تکثیر مصنوعی ماهی 
سوکلا در سواحل جنوبی ایران بهتر است برای مدیریت 



 هنگام تکثیر مصنوعی این ذخایر، ساختار جمعیت آن به
سازی  های مدیریتی ذخیره اگر برنامه. در نظر گرفته شود

تمامیت ژنتیکی افراد را در بر داشته باشند در این صورت 
ها  شود، اما استفاده از افراد سایر جمعیت جمعیت حفظ می

ها را به خطر  ممکن است تمایز ژنتیکی بین جمعیت
 جمعیت باید به شدت افراد باقی مانده از یک. دبیاندازن

محافظت شوند و برای حفاظت در هنگام گرفتن ژن باید 
توان از  هنگامی می. از تعداد زیاد مولدین استفاده کرد

های این گونه محافظت کرد که در مدیریت به  جمعیت
سازی  های دقیق ذخیره ساختار جمعیت محلی شامل برنامه

رویه  ها و صید بی و مشکلاتی همانند کاهش زیستگاه
 .توجه شود
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جواد تقوی کارشناسان بخش بیوتکنولوژی پژوهشکده 
اکولوژی دریای خزر که من را در تمام لحظات اجرای 
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 وحید یاوری، خانم دکتر پریتا کوچنین، دکترجناب آقای 
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 .میرا دار
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Abstract 
 In this study genetic diversity of Cobia, Rachycentron canadum populations were assessed using 
microsatellite technique in the northern coasts of Persian Gulf (Booshehr, Dayer Port, Lengeh Port & 
Bandarabass) and Oman Sea (Pozm & Beris of Chabahar). Polymerase chain reactions (PCR) were 
conducted on the target DNA using 10 paired microsatellite primers. PCR products were 
electrophoresed on polyacrylamid gels (8%) that were stained using silver nitrate. Diagram of genetic 
distance was calculated using the UPGMA method in TFPGA version 1.3 for any level of the 
hierarchy. The results showed that the mean of observed and effective allele number was 12.357 and 
8.319 respectively. Mean observed and expected heterozygosity was 0.655 and 0.874 respectively. 
Based on Analysis of Molecular Variance (AMOVA) the highest Fst (0.063) was observed when 
comparing specimens from Dayer Port zone and Pozm of Chabahar zone (Nm=3.7). The highest 
genetic distance (0.815) was observed between specimens from Dayer Port zone and Beris of 
Chabahar zone. The result obtained from the present study shows that at least 3 different population of 
R. canadum are found in the northern coasts of Persian Gulf and Oman Sea, which are including: 
Booshehr region population, Bandarabass region population, and Chabahar region population. Specific 
markers were also identified for of the Booshehr zone population identified. The Booshehr population 
zone can be identified using primers Rca 1B-E08A, Rca 1B-F07, Rca 1B-H09 and Rca 1-A04. 
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