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Abstract 

 

 

The Obtuse barracuda (Sphyraena obtusata) is a pelagic–neritic fish species widely distributed in coastal waters. 

This study investigated the genetic diversity of S. obtusata populations in the Persian Gulf using Amplified 

Fragment Length Polymorphism (AFLP) markers. A total of 26 individuals were sampled from three localities: 

Bahrakan, Dayyer, and Bandar Abbas. Genomic DNA was extracted from dorsal fin tissue using the phenol–

chloroform method, and five MseI/EcoRI primer combinations were applied for AFLP analysis. Across the 

populations, the percentage of polymorphic loci averaged 76.1%, with mean genetic diversity of 0.289 ± 0.022 

and Shannon’s index of 0.432 ± 0.031, indicating a high level of within-population variation. Analysis of 

Molecular Variance (AMOVA) revealed that 16% of the total genetic variation was partitioned among 

populations, while 84% was attributed to within-population diversity (p < 0.01). The estimated mean gene flow 

(Nm = 2.37) suggests effective migration, likely supported by the pelagic nature of eggs and larvae. A 

dendrogram based on Nei’s genetic distance further illustrated population differentiation consistent with 

geographic separation. These findings demonstrate considerable genetic diversity and moderate population 

structuring in S. obtusata populations within the Persian Gulf, providing valuable insights for future conservation 

and fisheries management strategies. 
 

Keywords: Population diversity, Obtuse barracuda, AFLP marker, Persian Gulf. 
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 : پژوهشی –مقاله علمی  

  در (Sphyraena obtusata, Cuvier, 1829)کوتر دهان زرد مطالعه تنوع ژنتیکی ماهی 

 AFLPبا استفاده از نشانگرهای   خلیج فارس

 
 1فرشته حیات، 1*حکیمه فکراندیش

 

*h.fekrandish@iau.ac.ir 

 
 

 ران یبوشهر، ا ،یواحد بوشهر، دانشگاه آزاد اسلام  لات،یگروه ش -1

 

 1404شهریور    تاریخ پذیرش:             1404خرداد  تاریخ دریافت:  

 

 چکیده

نریتیک است که معمولاً در سطح یا نزدیک سطح آب حرکت   –های پلاژیک  از گونه  Sphyraena obtusata)ماهی کوتر دهان زرد ) 

عدد ماهی   26،    1« شکلی طولی قطعه تکثیر شدهنشانگر چند» منظور بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت ماهی کوتر دهان زرد با استفاده از    کند. بهمی

ترکیب   5کلروفرم جدا شد. از  -ژنومی از بافت باله پشتی با روش فنل  DNAبرداری گردید.  از مناطق بحرکان، دیر و بندرعباس نمونه

،   % 10/ 76های پلی مورفیسم در بین سه جمعیت  ها نشان داد که میانگین درصد لوکوس داده  وتحلیلتجزیهاستفاده شد.  MseI/EcorI پرایمری  

ها بود. نتایج ( بود که نشان از تنوع ژنتیکی جمعیت432/0  ±031/0( و میانگین شاخص شانون )289/0±022/0میانگین تنوع ژنتیکی )

نشان داد.   ( را%84)ها و درون جمعیت (%16)اختلاف بین سه جمعیت  ،درصد 99در سطح  (AMOVA) واریانس ملکولی وتحلیلتجزیه

ها به دلیل داشتن تخم و لارو پلاژیک در  دهنده مهاجرت مؤثر بین جمعیت بود که نشان   37/2ها  همچنین میانگین جریان ژنی بین جمعیت

 ها بر اساس فاصله جغرافیایی آنها از یکدیگر بوده است. . دندروگرام فاصله ژنتیکی نشان داد که میزان تفکیک جمعیتاستگونه این

 

  AFLPتنوع جمعیت، کوتر دهان زرد، نشانگر  کلمات کلیدی:

 
1 Amplified Fragment Length Polymorphism 
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 مقدمه 
هاي متمادي بر  تغییرات شرایط اقلیمی و جغرافیایی طی سال

هاي آبزیان تاثیر گذاشته و سبب تغییر در تنوع ژنتیکی جمعیت 
یک    ءگردیده است. تنوع ژنتیکی، قابلیت بقا  هاگونهیا انقراض  

گونه یا جمعیت را از طریق ایجاد توانایی سازگاري با تغییرات 
 ء وجود تنوع ژنتیکی براي بقا  ،بنابراین  .کند محیطی فراهم می

آگاهی و بررسی    رو، از اینمدت یک گونه ضروري است.  طولانی
برداري و  هایی که در معرض بهرهدائمی وضعیت ژنتیکی گونه

زیست شناختی و   رویه قرار دارند، براي حفظ و مدیریتصید بی
ها و سازگاري  ژنتیکی و به عنوان پیش نیازي براي حفظ جمعیت

 (. Diz and Persa, 2009در شرایط محیطی ضروري است )آنها  
است  محیطی مناسب در خلیج فارس باعث گردیده  شرایط زیست 

ي متعددي از آبزیان مناطق ها گونه که این منطقه محل زیست  
ي مختلفی از آبزیان  هاگونهگرمسیري و نیمه گرمسیري باشد.  

صخره  کفزي کف،  به  و  نزدیک  مرجانی  جزایر  و  آبزیان  ها 
 Siddeek et).شونددیده مینیز  زي مهاجر در خلیج فارس  سطح

al., 1999)   سطح ماهیان  میان  داراي در  ماهیان  کوتر  زي، 
زمینه ا در  بالایی  بسیار  تجاري  همیت  و  صنعتی  غذایی،  هاي 

 هستند.  
زرد   از گونهکوتر دهان  پلاژیک  یکی  نریتیک است که    –هاي 

این ماهیان    کند.معمولاً در سطح یا نزدیک سطح آب حرکت می
روز فعال هستند، ماهیان بالغ و مسن به صورت انفرادي و ماهیان  

گله  در  آبسنگ جوان  حاشیه  در  کوچک  و    هاي هاي  مرجانی 
کم میسواحل  دیده  و  عمق  ماهیان  از  عمده  طور  به  و  شوند 

میها  اسکوئید  این    کنند.تغذیه  جغرافیایی  پراکنش  ایران  در 
این ماهیان از  .  استفارس و دریاي عمان  در سراسر خلیجهی  ما

گوشت آن . نظر کیفیت گوشت به ماهیان تن و آزاد شبیه است
شود  زده، خشک و نمک سود در بازار عرضه میبه صورت تازه، یخ

(Fischer and Bianchi, 1984  .) 
 آنها   يو اکولوژ  يولوژیب  مطالعات کوترماهیان اغلب بر  ترینتازه

چرخه تولید (  2020و همکاران )  Rajesh  .است  گرفته  صورت
در    Sphyraena putnamaeمثل، بلوغ، نسبت جنسی و باروري  

عرب   دریاي  شرقی  جنوب  در  کارناتاکا  ساحل  مورد  را  امتداد 
  ماده و نر نسبت جنسی بین  ، نتایج نشان داد. دادند بررسی قرار

معنی(  08/1به    1) نداشت. تفاوت  شاخص    داري  الگوي 
ماده(  GSI)گنادوسوماتیک   بلوغ  مراحل  در  و  را  اوج  دو  ها 

باروري با طول و  داد. همچنین مشخص گردید ریزي نشان تخم

مثبت دارد که نشان می هاي  ماده  ، دهدوزن ماهی همبستگی 
تر تولید  هاي بیشتري در مقایسه با کوچکتر تعداد تخمبزرگ

)  Rajeshکنند.  می همکاران  تغذیه  (  2021و  عادات  و  غذا 
Sphyraena putnamae   هند   و  از جنوب شرقی دریاي عرب  را  

غذاي    ماهیان استخوانی  ، دادند. نتایج نشان دادمورد مطالعه قرار  
غالب   و  ماهی  ترجیحی  درحالیاین  نرمبود  و  که  تنان 

ترتیب اقلام غذایی ثانویه و جانبی را تشکیل می  پوستان بهسخت 
نر و    نسبت معده خالی و شاخص پري معده بین جنس   دادند. 
به طور    وجوانان هر دو جنس داري نداشت. نتفاوت معنی  ماده 
شاخص پري معده بالاتري   ،توجهی در مقایسه با بزرگسالانقابل

دینامیک تغذیه و ارزش (  2022و همکاران )  Meshramداشتند.  
شده از آبهاي ساحلی  آوري جمع  Sphyraena obtusataغذایی  

عرب)  کارناتاکا  دریاي  راهند  و  جنوب شرقی    2019اوت    از  ( 
نتایج نشان داد که   .دادندمورد بررسی قرار   2020مارس   لغایت
درصد(، تعداد   80/87از نظر فراوانی )  این ماهی  ترین طعمهغالب

درصد( ماهیان استخوانی بودند.    82/91حجم )  و  درصد(  63/57)
محتواي  شدند. همچنین  پوستان و سفالوپودها کمتر دیده  سخت 

 به عنوان تواند  مینشان داد که  این ماهی  ي  پروتئین و انرژي بالا
یک غذاي بسیار مغذي براي یک رژیم غذایی سالم در نظر گرفته 

  ارتباط   در  يادیز  ابهامات  ،اما  به دلیل مطالعات کم ژنتیکی  ،شود
 وجود  و جهان  رانیااین خانواده در    يهاتیجمع  و  هارگونهیز  با

)  Milana  .دارد همکاران  ناحیه    (2014و   mtDNAسه 
اکسیداز  ) سیتوکروم  Iسیتوکروم   ،b  شاهد منطقه  در  را    ( و 

از مناطق  شده  آوري جمع   Sphyraena viridensisهاي  نمونه 
به عنوان نشانگرهاي مولکولی مفید در شناسایی    ،ساحلی ایتالیا

وتحلیل فیلوژنتیک و تشخیص توزیع تنوع ژنتیکی ها، تجزیهگونه
گونه    نتایج نشان داد که.  دادندوتحلیل قرار  مورد تجزیه  این ماهی

 S. viridensis    ازS. spyraena    کوتر ماهیان    ازو چهار گونه
و دو دودمان کاملاً متمایز را شناسایی    استمتمایز    ايمدیترانه

شده جدا  هم  از  پلیستوسن  طول  در  که  ایران   اند.کردند  در 
بین درون ژنتیکی فاصله و ژنتیکی تنوع میزانتاکنون    و 

خلیجی  مختلفماهیان   هايجمعیت  از   در  استفاده  با  فارس 
استبررسی شد  AFLPنشانگرهاي   بهاما    .ه  توجه   ، سوابق  با 

کوتر ماهی    یتیدر مطالعات جمع  AFLPاستفاده از نشانگرهاي  
 توجه   با   و استفاده نشده است    کنونفارس تا    جیخل  در  دهان زرد 

  ي ها ت یجمع  تنوع  یبررس  نهیزم  در  ايهمنتشر  اطلاعات  کهنیا  به
  نی، با انجام اخوردینم  چشمبه  فارس  جیخل  دراین ماهی    مختلف
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بگونهنیا  ي هاتیجمع  ،پروژه قرابت    تنوع  و   ها تیجمع  نی، 
  ی ابیاطلاعات در حفاظت، ارز  نیدست آمد که اهب  ياگونه درون
 دارد.   يادیکاربرد ز گونهنیو حفاظت از ا ریذخا

 

 هامواد و روش
 کوتر دهان زردعدد ماهی    26از انتهاي باله پشتی    مطالعهدر این  
با    (و بندرعباس  دیر،  )بحرکانمنطقه در خلیج فارس    سهکه از  

بودند،  گردید  نمونه   تور گوشگیر صید شده  .  (1شکل  )برداري 
منتقل به آزمایشگاه  فیکس شده و  %96 ها در الکل اتانولنمونه 

از بافت به روش فنل کلروفرم انجام    DNA استخراج   .گردید
بر اساس  AFLP مراحل   (Hillis and Moritz, 1990).شد

با کمی تغییر بر اساس روش   (  1995)و همکاران   Vos روش
 DNA نانوگرم از 220 ،هضم انجام شد. در مرحله ، بهینه شده

به مدت     EcoRI و MseI هاي برشگراز آنزیم واحد 2  با ژنومی  
ساعت در دماي    2  گراد و درجه سانتی  93ساعت و در دماي    2

سانتی  82 شد  ،گراددرجه  مرحله انجام  در  سپس   .

با توالی مورد  EcoRI و MseI ، الحاق آداپتورهايسازيواسرشت 
 T4 به همراه آنزیم الحاق دهنده مول  میلی 20نظر و با غلظت  

DNA Ligase     22ساعت در دماي    12و بافر الحاق به مدت  
خورده قطعات ژنومی انجام شد. پس  درجه به انتهاي قطعات برش

برابر رقیق شده و محصول   9از آن محصول واکنش به میزان  
حاصل بر ژل آگارز برده شد تا انجام واکنش تایید گردد. تکثیر  

انتخابی و انتخابی انجام گرفت.  قطعات طی دو مرحله تکثیر پیش
انتخابی به  ت حاصل از تکثیر پیشلادر مرحله دوم تکثیر، محصو

-E)  از پنج ترکیب پرایمري   با استفاده رقیق شده و    1:2نسبت  

AAG/M-CAA, E-ACG/M-CAG, E-ACT/M-CAC, 

E-AAG/M-CTG, E-ACA/M-(CAA    تکثیر انتخابی انجام
حاصل از تکثیر انتخابی بر ژل پلی    لاتمحصو  (.  1گردید )جدول  

ها  ژلآمیزي  رنگ  گردید و سپس  درصد الکتروفورز  8اکریل آمید  
دست انجام شد. از الگوي نواري به درصد  6روش نیترات نقره  اب

برداري گردید و امتیازدهی باندها به صورت صفر و تصویرآمده  
 .صورت گرفت ،و وجود باند  فقدانترتیب براي یک به

 

 
 نقشه مناطق نمونه برداری در خلیج فارس : 1شکل 
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 : توالی آداپتورها و پرایمرهای مورد استفاده. 1جدول 

Type Primer/Adaptor Name Sequence (5′ → 3′) 

Adaptor EcoRI-Adaptor 5´ – CTCGTAGACTGCGTACC- 3' 
  5´ - CATCTGACGCATGGTAA - 3 
 MseI-Adaptor 5' – GACGATGAGTCCTGAG - 3' 
  5'–TACTCAGGACTCAT- 3' 

Pre-selective Primers EcoRI 5´ - GACTGCGTACCAATTCA - 3´ 

 MseI 5´ - GATGAGTCCTGAGTACC - 3´ 

Selective Primers E-AAG/M-CAA 5´ - GACTGCGTACCAATTC AAG - 3´ 
  5´ - GATGAGTCCTGAGTAA CAA - 3´ 

 E-ACG/M-CAG 5´ - GACTGCGTACCAATTC ACG - 3´ 

  5´ - GATGAGTCCTGAGTAA CAG - 3´ 

 E-ACT/M-CAC 5´ - GACTGCGTACCAATTC ACT - 3´ 

  5´ - GATGAGTCCTGAGTAA CAC - 3´ 

 E-AAG/M-CTG 5´ - GACTGCGTACCAATTC AAG - 3´ 

  5´ - GATGAGTCCTGAGTAA CTG - 3´ 
 E-ACA/M-CAA 5´ - GACTGCGTACCAATTC ACA - 3´ 

  5´ - GATGAGTCCTGAGTAA CAA - 3´ 

 
 مورفیسم، میزان شباهت و فاصله ژنتیکی بر اساس درصد باند پلی

Nei (1978)  هايتنوع ژنتیکی و مولفه PCA بر اساس تست 

AMOVA   و در نرم افزار  0/01در سطح خطاي GenAlex 

version 6.5 و PopGene اي وتحلیل خوشه انجام شد. تجزیه
در   UPGMA دهنده قرابت افراد است، بر اساس روشکه نشان

 .منطقه محاسبه شد سهبین  TFPGA version 1.1 افزارنرم
 

 نتایج
تنوع ژنتیکی ماهی کوتر دهان زرد در    وتحلیلتجزیه بر اساس  

نمونه مختلف  )برداري،  مناطق  هتروزیگوسیتی  بر  (  Heدامنه 
  041/0با انحراف معیار    202/0  ازNei (1878  )  اساس ضریب

با انحراف معیار    337/0براي ماهیان کوتر دهان زرد بحرکان تا  
زرد    035/0 دهان  کوتر  ماهیان  بود  ،بندرعباس براي  .  متغیر 

با انحراف  289/0ها  میانگین دامنه هتروزیگوسیتی کل جمعیت
مورف در ماهیان  تعداد باندهاي پلیکمترین    .بود  022/0معیار  

باندهاي    14کوتر دهان زرد بحرکان با   عدد و بیشترین تعداد 
عدد بوده است.    21مورف در ماهیان کوتر دهان زرد دیر با  پلی

مورفیسم در گروه ماهیان کوتر دهان زرد بحرکان  پلی باند درصد
و در  درصد  91/90که در ماهیان دیر  درصد بود درحالی   09/59

 باندهايمیانگین  درصد محاسبه شد.    36/86  بندرعباسماهیان  

باند    1. تعداد  استدرصد    78/ 79جمعیت   سه در مورفیسمپلی
  ، اختصاصی فقط براي ماهیان کوتر دهان زرد دیر مشاهده شد 

توان عنوان نمود می  ،نبود  01/0ولی چون فراوانی آنها بیش از  
نداشت.  وجود  جمعیت  سه  این  براي  اختصاصی  باند  هیچ   که 

که بیانگر تعداد آلل هاي مشاهده شده یک    Naتعداد آلل واقعی  
شدت تحت تاثیر اندازه نمونه است. به  ،جایگاه در جمعیت است

 نشان شکلی  مطالعه چند این در بررسی پرایمر مورد پنج هر

آللکمترین    .دادند در جمعیت    Naمشاهده  مورد  هاي  تعداد 
( و بیشترین در جمعیت 207/0با انحراف معیار    227/1بحرکان )

( محاسبه شد. میانگین تعداد  100/0با انحراف معیار    864/1دیر )
با انحراف  621/1مشاهده در این مطالعه  مورد  هاي متفاوتآلل

پلی   .است  094/0معیار   بیانگر  دیگر  تعداد  معیار  مورفیسم، 
که عکس هموزیگوسیتی مورد انتظار بوده   بوده  Neهاي موثر  آلل

هاي موثر، در  . کمترین آللاستو کمتر به تعداد نمونه حساس 
تعداد   به  بحرکان  در   330/1±073/0جمعیت  بیشترین  و 

تعداد    بندرعباسجمعیت   شد.   581/1±068/0به  محاسبه 
با انحراف معیار    487/1میانگین تعداد آلل موثر در این مطالعه  

آمدهب  041/0 شاخص  .دست  بر  میانگین  علاوه  هاي 
 Nei  (1978 )ضریب   هتروزیگوسیتی و تنوع ژنتیکی بر اساس

شانون    جمعیت هر  در ژنتیکی تنوع میزان  بیانگر)I شاخص 

گردید.    .(است محاسبه  از نیز  شانون  شاخص  اساس  بر  تنوع 
با    496/0در جمعیت بحرکان تا    060/0با انحراف معیار    306/0

متغیر بود. میانگین    بندرعباسدر جمعیت    048/0انحراف معیار  
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ها در این  شده بین جمعیت تنوع بر اساس شاخص شانون محاسبه 
 (. 2)جدول  دست آمد  ه ب 031/0با انحراف معیار    432/0مطالعه  

ها،  بررسی روابط بین نمونه   براي  PCA  وتحلیلتجزیه بر اساس  
در گروه مجزا از یکدیگر قرار    ، بندرعباسماهیان بحرکان و دیر و  

بالایی    گرفتند همپوشانی  جمعیت   نداشتندو  از هاي  و  مجزا 
  بندرعباس (. ماهیان منطقه  2)شکل    کردندرا مشخص    یکدیگر

و دو جمعیت بحرکان و دیر    گرفتندجدا از دو جمعیت دیگر قرار  
 .  بودنددر ارتباط 

 
 تنوع ژنتیکی  هایبرداری، تعداد نمونه و شاخصهای نمونهشامل مکان  Sphyraena obtusata ماهی برداری از: اطلاعات نمونه۲جدول  

Pop 

ID 

Sampling 

site 

Sample 

size 

Observed 

number 

of alleles 

Effective 

number 

of alleles 

Number of 

polymorphic 

loci 

Proportion 

of 

polymorphic 

loci 

Nei’s gene 

diversity 

Shannon’s 

information 

index 

1 Bahrekan 8 1.227±0.207 1.330±0.073 14 59.09% 0.202±0.041 0.306±0.060 

2 Dayyer 9 1.864±0.100 1.551±0.063 21 90.91% 0.303±0.031 0.493±0.042 

3 
Bandar 

abbas 
9 1.773±0.130 1.581±0.068 20 86.36% 0.337±0.035 0.496±0.048 

 Average  1.621±0.094 1.487±0.041  78.79% 0.289±0.022 0.432±0.031 

 

 
 (Pop3) بندرعباس و  (Pop2)، دیر (Pop1)برای ماهیان کوتر دهان زرد بحرکان PCA وتحلیلتجزیه :۲شکل 

 
ملکولی    وتحلیلتجزیه  سطح  (AMOVA) واریانس    99در 

بیانگر   و  درصد،  دیر  بحرکان،  ماهیان  جمعیتی  بین  اختلاف 
میزان    بندرعباس میزان  %16به  به  اختلاف درون جمعیتی     و 

 (. 3)شکل  بود 84%
 فاصله بیشترین  Nei  (1978)بر اساس   ژنتیکی فاصله ماتریکس

) دیر هاينمونه میان را ژنتیکی چابهار  کمترین 166/0و  و   )
(  110/0هاي دیر و بحرکان )میزان فاصله ژنتیکی را بین نمونه 
( محاسبه شد. محاسبه 223/0نشان داد. میانگین فاصله ژنتیکی ) 

ضریب   اساس  بر  نیز  ژنتیکی  کمترین Nei  (1978  )شباهت 
نمونهرا  شباهت   مطالعه  بین  مورد  و    درهاي  دیر  ماهیان 

ماهیان بحرکان و    در( و بیشترین شباهت را  847/0)  بندرعباس
( )جدول  896/0دیر  داد  نشان  ژنتیکی  3(  شباهت  میانگین   .)

 شد. ( محاسبه801/0)

 
بین و درون   (AMOVA)واریانس ملکولی  وتحلیلتجزیه  :3شکل 

 جمعیتی نمونه های ماهی کوتر دهان زرد 

جمعیت  د جدایی  شاخص  خصوص  تمایز    (Fst)ر  بیانگر  که 
جمعیت دیر و    درکمترین مقدار    ، هاستژنتیکی بین جمعیت
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و    بندرعباس ( و بیشترین مقدار بین جمعیت  125/0)  بندرعباس
( بین  202/0بحرکان  ژنتیکی  تمایز  میانگین  شد.  محاسبه   )

( محاسبه p<001/0دار )( با اختلاف معنی162/0جمعیت ها )
بین ماهیان دیر و بحرکان   Nmژنی   میزان جریانشد. بیشترین  

بین ماهیان بحرکان و    Nmژنی   میزان جریان( و کمترین  37/3)
(. میانگین جریان ژنی  4مشاهده شد )جدول  (  89/2)  بندرعباس

 ( محاسبه گردید. 37/2)
بر اساس Nei   (1978  )از ضریب حاصل فیلوژنی درخت بر اساس

 کلاستر دو برداري به ماهیان سه منطقه نمونه و    NTSYSروش  

 گروه و در بحرکان و دیر هاينمونه  گروه یک در شدند که تقسیم

 (. 4 شکلگرفتند ) قراربندرعباس  هاي نمونه  دیگر

بر اساس فاصله ژنتیکی )پایین( شباهت ژنتیکی )بالا( و  :3جدول 

 Nei (1978)ضریب 

Population Bahrekan Dayyr Bandar Abbas 

Bahrekan ***** 0.896 0.876 

Dayyr 0.110 ***** 0.847 

Bandar Abbas 0.132 0.166 ***** 

  

( Fst)پایین( و تمایز ژنتیکی ) (Nm)میزان جریان ژنی  :4جدول 

 های ماهی کوتر دهان زرد در خلیج فارس )بالا( بین جمعیت

Population  Bahrekan Dayyr 
Bandar 

Abbas 

Bahrekan  ***** 0.166 0.202 

Dayyr  3.37 ***** 0.125 

Bandar Abbas  2.89 3.27 ***** 

 

 

-18دیر،  :17-9: بحرکان، 8-1)بالا( ) NTSYSفارس بر اساس  خلیج کوتر دهان زرد در ماهی هایژنتیکی نمونه فاصله اینمایش خوشه :4 شکل

بر اساس روش  Nei  (1978 ) ژنتیکی فاصله معیار فارس بر مبنای خلیج در کوتر دهان زرد های ماهیجمعیت ژنتیکی ( و فاصلهبندرعباس: ۲6
UPGMA 

 

 بحث  

برداري و صید  و بهره  ،هابه دلیل افزایش آلودگیماهیان    ذخایر
ارزیابی    ،بنابراین  است.رویه در خلیج فارس در حال کاهش  بی

هاي ماهی به منظور حفظ ذخایر ارزشمند ژنتیکی آن  جمعیت 
برداري از ذخایر آبزیان بدون دانستن بسیار ضروري است. بهره 

ژنتیکی   ساختارهاي  رفتن  بین  از  باعث  آنها  جمعیتی  ساختار 
نسبت به   هاگونهپذیري  و بالا رفتن آسیب   اه گونهها و  جمعیت 

مطالعه تنوع ژنتیکی از اهمیت بالایی  شود.  شرایط محیطی می
پایداري جمعیت  از آن براي براي  ها برخوردار است و حفاظت 

شدن گونه یا جمعیت ماندن تسلسل ژنتیکی و قابلیت آداپتهباقی
است   ضروري  مستمر،  محیطی  تغییرات  با  رویارویی  در 

(Aguirre-Pabón et al., 2022).  و تنوع  بررسی  منظور  به 
هاي ماهی  ساختار ژنتیک جمعیت و شناسایی و تفکیک جمعیت
از نشانگر ملکولی   با  AFLPکوتر دهان زرد در خلیج فارس،   ،
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قابلیت به  تواناییتوجه  و  آن مثل  ها  اطلاعات    نیازيبههاي  به 
 استفاده شد.  روشبررسی این  براياولیه ژنوم 

 به پاسخ ژنوتیپ به عنوان از وسیعی طیف بیانگر روزیگوسیتیهت

بسیاري است محیطی متغیر  شرایط  در پذیريسازش  از  و 

 برابر در مقاومت و باروري رشد، مثل اقتصادي مهم خصوصیات

. (Beardmore et al., 1997)دهد  می  قرار تاثیر تحت را بیماري
اساس   بر  ژنتیکی  تنوع  و  هتروزیگوسیتی  دامنه  خصوص  در 

بیشترین این مقدار در ماهیان کوتر دهان  Nei   (1978  )ضریب
( و کمترین در ماهیان 337/0±0/ 035)  بندرعباسزرد منطقه  
( دامنه  202/0±041/0بحرکان  میانگین  داشت.  وجود   )

فارس  خلیج  در  زرد  دهان  کوتر  ماهی  هتروزیگوسیتی 
آمد. 022/0±289/0) بدست  خصوص    (  در  بر  همچنین  تنوع 

این میزان در ماهیان بحرکان   اساس شاخص شانون، کمترین 
ماهیان  060/0±306/0) در  بیشترین  و    بندرعباس ( 
( محاسبه شد. میانگین تنوع ژنتیکی ماهی کوتر  048/0±496/0)

 . دست آمده ب432/0±031/0دهان زرد بر اساس شاخص شانون  
بودن درمورد  هتروزیگوسیتی  مقدار کمتر  هاي  نمونه مشاهده 

 برداريبهره عدم علل مختلف از جمله به ممکن است بحرکان

ژنی  جریان میزان  بودن پایین احتمالاً و شیلاتی از منابع بهینه
(Nm)   پساب فاضلاب  از ناشی طبیعی هايزیستگاه و تخریب

هاي  پساب  ،شهري و صنایع بزرگ که در مجاورت دریا قرار دارند
پالایشگاه پساب  و  نفتی  آلودگی  سکوهاي  باعث  که  باشد  ها 

هاي طبیعی مثل خور شیلات و خور شرق در بحرکان زیستگاه
 است.

در مقایسه با تحقیق حاضر، بررسی تنوع ژنتیکی ماهی سنگسر  
نشانگر   از  استفاده  با  فارس  خلیج  در    بیانگر   AFLPمعمولی 

منطقه  در  معمولی  سنگسر  ژنتیکی  تنوع  میزان  کمترین 
( مقدار 239/0بندرعباس  با  آبادان  منطقه  در  بیشترین  و   )

(. همچنین در  Salari Aliabadi et al., 2013( بود )331/0)
گونه زمین    بر  (2015)و همکاران    Fekrandishمطالعه  بررسی  

، جمعیت بحرکان و بندرعباس در  AFLPکن دم نواري با نشانگر  
جمعیت دیگر در خلیج فارس )خورموسی، شیف،   4مقایسه با  

چارک( پلی  ،مطاف،  میزان  و  هتروزیگوسیتی  مورفیسم تنوع 
از جمله  به دلایل مختلفی  امر  این  علت  دادند.  نشان  کمتري 

ایجاد شده  آلودگی هاي موجود و ورود  پتروشیمی   وسلهبههاي 
هاي صنعتی به ساحل در شمال خلیج فارس نسبت داده  کشتی

کردند  شد. از دلایل دیگر این مساله که محققان مختلف اشاره  
تخریب  محیطی،تزیس هاياسترس  رویه،بی صید   توان بهمی

در نتیجه کوچک   خویشاوندي  هايطبیعی و آمیزش هايزیستگاه
با  و آلل کاهش موجب زمان گذشت  شدن جمعیت است که 

 ,.Norris et al).   شودمی ذخایر در کاهش هتروزیگوسیتی

1999)   

Cui    تنوع ژنتیکی    ،  یابی کل ژنومبازتوالیبا    2024و همکاران در
ماندارین ماهی  از  جمعیت  پنج  در  را  انتخابی  اثرات   و 

(Siniperca chuatsi)    بررسی کردند. نتایج نشان داد که در  
هتروزیگوس  مقادیر  بیشترین  بررسی،  مورد  جمعیت  پنج 

ترتیب به (He) و هتروزیگوس مورد انتظار (Ho) شدهمشاهده
جمعیت  33/0و  38/0 هیلونگ در  در  هاي  شد،  ثبت  جیانگ 

مقادیر  حالی کمترین  در  He(262/0)و   Ho (271/0)که 
هاي هونان مشاهده گردید. تحلیل ساختار ژنتیکی نشان  جمعیت 

داد که پنج جمعیت مورد مطالعه به دو زیرگروه متمایز تقسیم 
ها وجود دارد.  شوند و تفاوت معناداري در ساختار ژنتیکی آنمی

هیلونگ جمعیت  میان،  این  بهدر  زیرگروه جیانگ  یک  عنوان 
ح تنوع ژنتیکی بود؛  مستقل شناسایی شد که داراي بالاترین سط

جمعیت  این  در  چربی  محتواي  بیشتر  میزان  با  که  موضوعی 
هاي جنوبی همخوانی دارد. همچنین نتایج نشان  نسبت به گروه

موقعیت جغرافیایی حوضه با  ژنتیکی  آبی  داد که ساختار  هاي 
به دارد،  مستقیم  حوضه گونهارتباط  یک  در  حضور  که  اي 

شباهت   موجب  و  کرده  تسهیل  را  مکرر  ژنی  تبادل  مشترک، 
 .شودها میبیشتر در ساختار ژنتیکی جمعیت 

نتایج حاصل از ماتریکس فاصله ژنتیکی بین جمعیت ها بر مبناي  
بیشترین فاصله ژنتیکی را    Nei   (1978)ژنتیکی ضریب   معیار

و    در دیر  را    بندرعباسماهیان  ژنتیکی  فاصله  کمترین    در و 
ماهیان دیر و بحرکان نشان داد. بیشترین شباهت ژنتیکی بین  

ماهیان دیر و بحرکان و کمترین شباهت    درسه گروه ماهیان نیز  
 فاصله با مشاهده شد که  بندرعباسماهیان دیر و    درژنتیکی  

آنها و وجود جریان ژنی پایین مطابقت دارد.   میان زیاد جغرافیایی
در مورد مقدار شباهت ژنتیکی براي سطوح فیلوژنی مختلف در 

مهره جمعیت شاخه  به  داران،  که  تعلق  هاگونههایی  مشابه  ي 
ي متعلق  هاگونه و  80/0-90/0 در دامنهژنتیکی  دارند، شباهت

ژنتیکی  به جنس را   35/0-85/0  در دامنههاي مشابه شباهت 
  شباهت ژنتیکی (. مقدار میانگین  Thorpe, 1982)  دادند نشان  

ي مشابه را هاگونهمحدوده  (  801/0)دست آمده در این بررسی  به
دست آمده مطابق است.  دهد که با مقادیر تمایز پایین بهنشان می

 صدف   ژنتیکی  تنوع  در بررسی (2007) همکاران و Zhao نتایج

Cyclina sinensisاز   استفاده با AFLP  افزایش با داد که نشان 
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 علت آن که یابدافزایش می نیز ژنتیکی فاصله جغرافیایی،  فاصله

در   .است جغرافیایی افزایش فاصله با ژنی کاهش جریان احتمالاً
 نظر از هستند، نزدیکتر جغرافیایی نظر از که هایی نتیجه، نمونه

 جغرافیایی، فاصله افزایش با و دارند بیشتري شباهت نیز ژنتیکی

 یابد. می افزایش نیز ژنتیکی فاصله

تجزیه اساس  مولفه  بر  بین    براي  PCAوتحلیل  روابط  بررسی 
در گروه مجزا از یکدیگر    بندرعباسها، ماهیان بحرکان و  نمونه 

هاي  جمعیت  ،بنابراین  .گیرند و همپوشانی بالایی ندارندقرار می
کنند. ماهیان منطقه دیر بین دو  جدا از یکدیگر را مشخص می

و   بحرکان  هر دو جمعیت  با  و  در    بندرعباسجمعیت هستند 
. همپوشانی جمعیت دیر با دو جمعیت دیگر دلیل  هستندارتباط  

ویژه  بر شباهت ژنتیکی بیشتر جمعیت دیر با دو جمعیت دیگر به
هم پیوسته از نظر  هجمعیت هاي ب  به طور کلی،بحرکان است.  

جغرافیایی شباهت ژنتیکی بیشتري دارند که ناشی از جریان ژنی  
 (.2020et al Hiransuchalert ,.) ستا ها بین جمعیت 

  99در سطح    (AMOVA)واریانس ملکولی    وتحلیلتجزیهنتایج  
و اختلاف درون جمعیتی    %16جمعیت    3اختلاف بین  درصد،  

 تفاوت دلیل به تواند می جمعیتی درون اختلاف.  بوده است  %84

 مشاهدهمورد   تفاوت از قسمت زیادي افراد باشد. اما بین ژنتیکی

 هايعلت تفاوت احتمالاً به ها در مناطق مختلفجمعیت  بین 

هاي  شناسی متفاوت، فاصله از جمله ساختارهاي اقیانوس  محیطی
که    شده  ست و اغلب تصورهاگونه جغرافیایی و چرخه بیولوژي  
تفاوت این  از  کمی  میقسمت  تعیین  ژنتیکی  طور  به  شود  ها 

(Nazia et al., 2021) ،در الگوي کلی ساختار ژنتیک جمعیت .
از  اختلاف بیشتر  دریایی  ماهیان  در  جمعیتی  درون  ژنتیکی 
جمعیت  اختلاف بین  که  ژنتیکی  گردید   تر پیشهاست    ، بیان 

باعث  می که  باشد  زمینی  یا  اقیانوسی  موانع  از  ناشی  تواند 
شود. با تشدید توسعه شهرنشینی و جلوگیري از پراکندگی می

زیستگاه از  بعضی  صنعتی،  مکاننواحی  تخمریزي،  هاي  هاي 
هاي  ممکن است جمعیت   که  انداي از بین رفته نوزادگاهی و تغذیه

هاي جدا شده درون یک ناحیه با  متفاوتی را در بعضی از زیستگاه
به کوتاه  جغرافیایی  آورد  فاصله  . (Qian et al., 2011)وجود 
نیم دلیل  به  فارس  زیادي  خلیج  مقادیر  ورود  و  بودن  بسته  ه 

اکوسیستمآلاینده این  درون  به  و شهري  صنعتی  نظر  به  ،هاي 
کند و تفاوت درون   ءتواند چنین تاثیري را القامیکه  رسد  می

تفاوت بین جمعیتی در   به  ي  هاگونه جمعیتی بیشتري نسبت 
 وجود آورد. آبزیان به

جمعیت دیر و چابهار    بین  Fstکمترین مقدار   بررسی حاضر، در
مقدار    (125/0) بیشترین  و    بندرعباسجمعیت    بین  Fstو 

 دهندهنشاننتایج    وتحلیلتجزیه محاسبه شد.    (202/0)بحرکان  

 خلیج شرق  در بحرکان جمعیت بین بالا  ًًتمایز ژنتیکی تقریبا

این   فارس خلیج غرب دربندرعباس  جمعیت   و فارس است. 
هاي این گونه بین جمعیت  مهاجرت کمه می تواند ناشی از  ئلمس

 مناطق مورد پراکنش باشد. 
 Mickett    همکاران کانالی    (2003)و  ماهی  گربه  در 

(Ictalurus punctatus)  ، میزانFst    را تمایز    4456/0برابر با
بین جمعیت زیاد  میزان  ژنتیکی  و  ژنتیکی    176/0ها  تمایز  را 

جمعیت  بین  میمتوسط  عنوان  همچنین  ها    و  Zhaoکنند. 
در ماهی حلوا سفید تمایز ژنتیکی متوسطی   (2011)همکاران  

  هاي مورد بررسی تعیین نمودند. بین جمعیت را    11/0برابر با  
کن  در ماهی زمین  (2015)و همکاران    Fekrandish  همچنین

مقدار  دم فارس  خلیج  در  با  را    Fstنواري  تعیین    327/0برابر 
ها مشخص بین جمعیت   را  تمایز ژنتیکی زیاد  بنابراین،  کردند.

و با اختلاف    192/0برابر با    Fstنمودند. در این بررسی میانگین  
محاسبه شد که بیانگر  ( p<0/ 010)ها دار در بین جمعیتمعنی

دهنده  ساختار جمعیتی قوي و تمایز بالاي ژنتیکی است و نشان
با فرضیه بیولوژي    مسئله. این  ستهابین جمعیت  مهاجرت کم 

)بیشتر بودن  schooling  و رفتار    (رعت شناي کند)ساین گونه  
درون به  جمعیتتمایل  هر  در  دارد (،  آمیزي  مطابقت 

(Carpenter et al., 1997  .)هایی که به صورت گروهی  جمعیت
می و  زندگی  با    ،دارند  schoolingرفتار  کنند  والد  یک  نتاج 

درازمدت باعث تمایز    درو هموژنی جمعیتی    دارند یکدیگر طلاقی  
   (.Zeng et al., 2020)  شودها میجمعیتسایر بسیار با 

Ma    و    2024و همکاران در ژنتیکی، ساختار  تنوع  به بررسی 
تاریخچه جمعیتی پنج گونه ماهی سیکلید در حوضه رودخانه  

ها را  مالاگاراسی پرداخته و احتمال وقوع هیبریداسیون میان آن
دا قرار  ارزیابی  دادمقادیر جفتینمورد  نشان  نتایج  ین  ب   Fstد. 

هاي  در بخش   Crane  و    Kuirt  ،Kayit،Kalaerzisهاي  جمعیت 
  0.05میانی و بالایی رودخانه ایرتیش در چین همگی کمتر از  

ین این چهار جمعیت و ب   Fstبود، در حالی که مقادیر جفتی  
Burqin   وHaba   بود. مشابه با  0.05همگی بیش از Fst  مقادیر ،

 و   Kuirt  ،Kayit  ،Kalaerzis هايین جمعیت ب   Dsجفتی
Crane   بود، اما مقادیر  0.15مگی کمتر از  ه Ds ها و  بین آن
بود. این    0.15همگی بیش از   Haba و Burqin هايجمعیت 

مییافته نشان  بین  ها  متوسطی  ژنتیکی  تفکیک  که  دهد 
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با چهار جمعیت دیگر رخ داده   Haba و Burqin هايجمعیت 
است که ناشی از جداسازي انسانی مانند سدها بوده و حرکت  

ها را محدود کرده، در نتیجه تبادل ژن کاهش  آزادانه جمعیت 
 .یافته و فاصله ژنتیکی به تدریج افزایش یافته است

He    همکاران مطالعه    2025و  ماهی  با  ژنتیکی  تنوع 
Gymnocypris firmispinatus   ها ومیکروساتلیت  با دو روش 

DNA   مثل    فشارهاي محیطی متنوعدریافتند که  میتوکندري
هاي آبی، تغییر مسیر  تخریب زیستگاه به دلیل توسعه نیروگاه

رویه و تأثیرات تغییرات اقلیمی ها، آلودگی آب، صید بیرودخانه
شوند که موجودات جهانی از جمله افزایش دماي آب موجب می

جداسازي  که  حالی  در  شوند،  سازگار  محلی  شرایط  با  زنده 
جغرافیایی جریان ژن را کاهش داده و امکان انباشت تغییرات 

آورد، که در نهایت  هاي محلی را فراهم میسازگاري در جمعیت
 .زایی منجر شودتواند به تمایز ژنتیکی و گونهمی

در بررسی تنوع ژنتیکی   AFLPملکولی  در تحقیق حاضر، نشانگر  
و ساختار جمعیت کوتر دهان زرد در خلیج فارس با توجه به 

، استفاده شد.  روشدر این   ژنوم گونه از اولیه اطلاعات به نیازيبی
این نشانگر با موفقیت و دقت بالا سطوح تنوع ژنتیکی در این 

و ساختارجمعیتی با    زده استدر مناطق مختلف تخمین  را  گونه  
از ماهی کوتر دهان زرد   در خلیج فارس مشخص  را  تمایز بالا 

را با توجه به مزایاي آن    AFLPمی توان نشانگر    ،بنابرایننمود.  
از قبیل سرعت و دقت براي مطالعات ژنتیک جمعیت در سایر 

 این هايیافته به توجه باپیشنهاد نمود.    ، آبزیان خلیج فارس

 که   توان عنوان نمودمی  ،شده انجام هايتحلیلوتجزیه و پژوهش
تنوع نشانگر  این  از   یک هر درون در مناسبی ژنتیکی اگرچه 

داد،جمعیت  تشخیص  زرد  دهان  کوتر  گونه  اختلاف   اما هاي 
 برداري نه نمو  مناطق  در  موجود  هايبین جمعیت  چندانی مولکولی

نتایج، تنوع ژنتیکی   وتحلیلتجزیهندارد. بر اساس   وجود ،شده
کمتر بود و    بندرعباسماهیان بحرکان نسبت به ماهیان دیر و  

را می تفاوت  این گونه و  این  زیاد  میزان صید  به  احتمالاً  توان 
شرایط نامساعدتر محیطی از جمله آلودگی بالاي این منطقه و  

هاي طبیعی ماهیان کوتر دهان زرد نسبت به دو تخریب زیستگاه
از مطالعه حاضر می توان برآورد منطقه دیگر نسبت داد. آنچه 

جمعیت مجزا از ماهی کوتر دهان    3که احتمالاً   این است  ،نمود
 زرد در خلیج فارس وجود دارد.  
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