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در Acanthopagrus latus (Houttuyn, 1782)  ساختار جمعیتی ماهی شانک زردباله
  فارس با استفاده از نشانگر ریزماهواره  بخش شمال خلیج

  2، علی فخري1، مهدي محمدي 1*احمد قاسمیسید
  ، ایرانفارس، بوشهر جیفارس، دانشگاه خل جیپژوهشکده خلفناوري  گروه زیست ،استادیار1

 ایران ،پژوهشکده خلیج فارس، دانشگاه خلیج فارس، بوشهر گروه شیلات،، کارشناس2
   7/8/96یرش: پذیخ تار ؛ 19/6/96یخ ارسال: تار

  

  چکیده
و یکی از ماهیان اقتصادي و بـازار پسـند خلـیج     انیماهمتعلق به خانواده شانک )A. latus( شانک زردباله

جایگاه ریزماهواره، ساختار جمعیتی و میزان تنوع ژنتیکی این گونه  8است. در این تحقیق با استفاده از  فارس
بررسـی شـد.   هندیجان و خورموسـی  ، گناوه، بندر دیر، بندر بوشهرامل منطقه صیادي در خلیج فارس ش 6در 

آلل براي هر جایگاه بود که  9/9عدد با میانگین  12تا  7هاي مختلف بین  هاي مشاهده شده در جایگاه تعداد آلل
 21ررسی مورد ب جایگاه 48. از بودتر  هاي این گونه در نقاط دیگر پایین دست آمده جمعیت هاي به نسبت به آلل

 88/0/ و 77ترتیـب   . میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار بهردي واینرگ بودها  تعادل جایگاه در
محاسبه گردید. بر این اساس تنوع ژنتیکی در جمعیت دیر بیش از سایر مناطق مشاهده شد. آنـالیز واریـانس   

هـا   اختلاف ژنتیکی بین جمعیت %7ها و  ن جمعیتاز میزان اختلاف ژنتیکی در درو %93مولکولی نشان داد که 
هـاي دیـر، بوشـهر و     داري بین جمعیـت  کم است اما اختلاف معنی Rstو  Fstهاي  باشد. اگر چه میزان شاخص می

هـاي خورموسـی و دیـر قابـل تمـایز       جمعیت PCAخورموسی وجود دارد. همچنین بر اساس فاصله ژنتیکی و 
احتمالاً ناشی از جابجایی لاروها از طریق جریانات آبی  ها وجود دارد که ن جمعیتباشند. جریان ژنی بالایی بی می
باشند که جمعیت بوشهر داراي زیـر   طورکلی سه جمعیت خورموسی، دیر و بوشهر قابل تفکیک می باشد. به می

شـانک و   هـاي مـاهی   ژنتیکـی جمعیـت   توانند براي مدیریت این نتایج می باشد. هاي گناوه و دلوار می جمعیت
 هاي پرورشی و همچنین در نظارت بر تغییرات تنوع ژنتیکی در آینده مورد استفاده قرار گیرد. تشکیل گله

  
  ژنتیکی، ژنتیک جمعیت، خلیج فارس تنوع، ، ریزماهوارهA. latus: کلیدي هاي واژه

                                                   
 aqasemi@gmail.comنویسنده مسئول: *

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
16

 ]
 

                             1 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-528-fa.html


  98 تابستان ،دوم شماره، هفتم دورهشناسی کاربردي/ هاي ماهی پژوهش نشریه 
 

30 

  مقدمه
ي هـا  گونه مانند ه ودوب) Sparidae( انیماه شانک خانواده به متعلق )A. latus( زردباله شانکماهی 

ماهیـان   ازی ک ـباشد. این گونـه ی  می )porotanderusی هرمافرودیت پیش نر (ماه کی خانواده،این  گرید
 هیرویب دیص لیدل به فارس جیدرخل آن تیجمع حال، نیا با. استو دریاي عمان  فارس جیدرخلي تجار

نیـز در حـال    ایاسـترال آبهاي  در گونه نیاذخایر  تیوضع. استی داشته عیسر کاهشی انساني تهایفعال و
 کـرده  محدود را آني براي تجاري ریگیماهي مجوزها تعداد ایاسترال لاتیشکه  طوري هباشد. ب کاهش می

 ومـاهی شـانک زردبالـه     تی ـجمعهمچنین در دریاي چـین  ). Shaw, 2000; Hesp et al., 2004( است
 گیريچشـم  کـاهش  گذشـته  سـال  20 ولط ـ دري جـد  طـور  بـه  انی ـماه شـانک  گرخانوادهیدي ها گونه
 سـاکن بالـه  ماهی شـانک زرد  ).Chen and Qin, 2003; Ye et al., 2004; Xia et al., 2005( ستا یافته
 Buxton and( شـود  هـا مـی   مصـب  و رودخانـه  دهانـه  وارد غلـب ا .ی استساحل و گرم و عمق کم يآبها

Garratt,1990: Li and Ou, 2000( در و ایاسترال ،ژاپن ن،یچ هند،تا  فارس جیخل ازي ا گسترده طور به و 
 ). Hesp et al., 2004( پراکنش دارد مختلف مناطق

توانایی شناسایی و تعیین ساختار ذخایر ماهیـان  عنوان ابزاري مدرن،  بههاي ژنتیک مولکولی تکنیک
یـین سـاختار   آمیـزي جهـت تع   صورت موفقیت نشانگرهاي ژنتیکی بهامروزه  ).Magoulas, 2004(د را دار

 Herwerden anV., et al(د شـو  مـی هاي ماهیـان اسـتفاده    ذخایر ماهیان و ایجاد ارتباط میان جمعیت

 بررسـی تنـوع ژنتیکـی در سـطح مولکـولی، نشـانگر       دررایج  DNAهاي مختلف در میان نشانگر ).2006
علت سطح بالاي چندشـکلی، میـزان    به .نماید ارائه میاطلاعات مفیدتر و چند شکلی بیشتري هواره ریزما

اي  واکـنش زنجیـره   بارزي، تعداد زیاد و پراکنش بالاي ژنـومی و آنـالیز سـاده محصـول     بالاي جهش، هم
  تندهس ـ جمعیتـی ها نشانگرهاي مناسبی جهـت مطالعـات اکولوژیـک و    ، میکروستلایت)(PCR مراز پلی

)Li and Ou, 2000.( هاي میکروستلایت جهت مطالعه ژنتیک جمعیت ماهیـان شـانک در ژاپـن،    نشانگر
). ایـن مطالعـات نشـان    Syazni et al., 2015کار بـرده شـده اسـت (    هچین و تایوان در چندین گزارش ب

 )Syazni et al., 2015( و همکـاران سـیازنی   .ي تنوع ژنتیکی بالایی بوده اسـت ااند که این گونه دار داده
بالـه در شـرق ژاپـن را جریـان بـالاي ژن عنـوان       ماهی شانک زردي متفاوت ها جمعیتوجود   دلیل عدم
ي متفاوتی از این ها جمعیت ) با مطالعه ژنوم میتوکندریایی،Xia et al., 2008( و همکارانژیا کردند. اما 

  گونه را در آبهاي چین شناسایی کردند. 
باله در آبهاي خلیج فارس و دریـاي عمـان   ماهی شانک زردي ها جمعیتزمینه  اي در تاکنون مطالعه
بالـه در خلـیج فـارس    ایی ساختار ژنتیکی ماهی شانک زردتحقیق با هدف شناساین  گزارش نشده است.

اي مـاهی   ي احتمالی و میـزان تنـوع ژنتیکـی و درون گونـه    ها جمعیتورت گرفت تا در صورت امکان ص
از شش منطقه جغرافیایی در آبهـاي سـاحلی    مطالعه نیا درار گیرد. بدین منظور شانک مورد بررسی قر
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جایگـاه   8 از اسـتفاده  بـا هـا   نمونه و شدهي آور جمعباله هاي ماهی شانک زرد نمونه(ایران)  فارس جیخل
. نـد گرفت قـرار باله مـورد بررسـی   ماهی شانک زرد تیجمع کیژنت نییتعي برااختصاصی میکروستلایتی 

 در گونـه ایـن   تیریمـد  و حفاظـت ي بـرا  ازین موردی عموم اطلاعاتتواند  میحاصل از این تحقیق نتایج 
  .کند فراهمرا  منطقه
  

  ها مواد و روش
هاي بندر دیر و عسـلویه   هاي صیادي صیدگاه شده توسط قایقعدد ماهی شانک زردباله صید 120از

نمونـه) از زمسـتان    30) و خورموسـی ( 30( )، هندیجان30نمونه)، گناوه ( 30نمونه)، بندر بوشهر ( 30(
). از هر ماهی به میزان دو تا سه گرم از بافت نرم بالـه دمـی   1برداري شد (شکل  نمونه 1390تا بهار  89

  درصد تثبت گردید. 90در الکل 
  

  
   )A. latus( برداري شده از ماهی شانک زردباله موقعیت مناطق نمونه - 1شکل 

  ارسهاي ایرانی خلیج ف در آب
  

) انجـام  CTAB )Jafari et al., 2011آوري شـده طبـق روش    هـاي جمـع   از نمونـه DNA استخراج 
یـک درصـد    CTABمیکرولیتـر از محلـول    630گرم بافت باله در  میلی 80تا  50گرفت. به این منظور 

 240سـاعت هضـم گردیـد. سـپس بـه هـر نمونـه         4مـدت   یک درصد بـه  SDSمیکرولیتر  70همراه  به
گراد انکوبه شدند.  درجه سانتی 37دقیقه در دماي  10مدت  مولار اضافه و به NaCl (5تر نمک (میکرولی

ها در  نمونهایزوامیل الکل اضافه گردید. -روفرممیکرولیتر کل 250ها، به هر ویال  پس از سرد کردن نمونه
دنبـال آن   د. بـه میکرولیتر جداسـازي گردی ـ  700و محلول روئی به میزان  شدنددور سانتریفوژ  13000

درصد استفاده شد. کیفیـت   70از الکل اتانول مطلق و براي شستشو از الکل اتانول  DNAجهت رسوب 
DNA درصد در بافر  8/0ها با استفاده از روش الکتروفورزر ژل آگارز  نمونه TAE تعیین گردید و کمیت
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هـاي   نمونه سنجیده شد و تمامنانومتر  280و  260هاي  اسپکتروفتومتري در طول موج آنها توسط روش
  نانوگرم در میکرولیتر رقیق گردیدند. 100در حد 

ژیا  اساس مطالعهبر بالهماهی شانک زردجفت آغازگر اختصاصی ریزماهواره  8در این تحقیق تعداد  
انتخاب و پس از سنتز پرایمرها توسـط شـرکت متـابیون آلمـان، مـورد       )Xia et al., 2006(و همکاران 

بـا   میکرولیتـر  5/12ها در حجـم   مراز براي نمونه اي پلی ). واکنش زنجیره1قرار گرفتند (جدول استفاده 
 10و  TaqDNAPolymeras واحـد  dNTPs ،1میکرومـولار   200مـولار کلریـد منیـزیم،     میلی 2شرایط 

یکلر (دستگاه ترموسـا  PCRژنومی انجام شد. برنامه گرمایی DNA نانوگرم  100پیکومول از هر پرایمر و 
 3مـدت   بـه گـراد   درجـه سـانتی   94سازي اولیه در دمـاي   شامل یک چرخه واسرشت شرکت اپندرف) -

 30مـدت   گراد به درجه سانتی 94در دماي سازي ثانویه  چرخه شامل واسرشت 30و سپس تعداد دقیقه 
در دمـاي   ثانیه، بسـط  30مدت  ) به1، بسته به نوع آغازگر (جدولDNAثانیه، اتصال آغازگرها به رشته 

درجـه   72ثانیـه و در نهایـت یـک چرخـه بسـط نهـایی در دمـاي         30مـدت   گـراد بـه   درجه سانتی 72
جریـان   درصـد بـا شـدت    8آمید  اکریل روي ژل پلیدقیقه بود. قطعات تکثیر شده  3مدت  گراد به سانتی
ل، از در ژ DNAساعت الکتروفورز شـدند و جهـت نمایـان کـردن قطعـات       5/2مدت  میلی آمپر به 150

  رنگ آمیزي به روش نیترات نقره استفاده گردید.
  

  )A. latus( بالهماهی شانک زرد اختصاصیخصوصیات آغازگرهاي  - 1 جدول
Locus Repeat motif Primer sequences (5′–3′) R (bp) Ta(°C) Accession no. 
S15 (GT)20 F: GCGGGAAAACATGTCATT 145 –158 58 DQ222444 
  R: AATTGAAGGGTGAGGGGTCA    
S16 (CA)21 F: GAGCAGAGCAGCGGACATC 180 –250 58 DQ222445 
  R: TGCATGTTTATGTACCGCATAC    
S18 (GT)19 F: CGTTTCACTGGAAAACACC 210-260 58 DQ222446 
  R: TCTGTGACAGGATGCTGACTTA    

S19a (CA)20 F: GATATAATAGAGGGGTTGACA 250-268 58 DQ222447 
  R: CACTGAGCGCTTGCTT    
S30 (CA)38 F: GCGCTTTATTGTTCTGGGTTAC 196-230 58 DQ222448 
  R: GAATAGACTGGTGAGGCGTCA    
S32 (GT)20 F: GCCAGCGCACTGTGTTGTTATT 175 –231 58 DQ222449 
  R: GCGCTGAAGCTCCGTTACTTTA    
S34 (GT)30 F: GAAGGATAGAGGAGGTGTGG 156 –190 58 DQ222450 
  R: ATCACATGCACACGCAGAC    

S35a (GT)20 F: CGCATACATGTTACAAGTCAC 160 –192 58 DQ222451 
  R: CGGACATCATTATGATTCTA    

  
برحسب وزن دست آمده از براي هر نمونه و هر آغازگر  ه، الگوي نواري بها  برداري از ژل پس از عکس

ز آمـاري  دهی شدند. براي آنـالی  امتیاز )Quantity One)BioRad افزار  توسط نرم ها با اعداد آللمولکولی 
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تسـت   )Micro Checker version 2.2.3-Van Oosterhout et al., 2004( افـزار  ابتدا با اسـتفاده از نـرم  
افـراز   وارد و با استفاده از نرم Excel دست آمده در فرمت ههاي ب آللهاي نول انجام گرفت. ماتریکس  آلل

RATE   افزارهـاي  به فرمـت نـرم )GENEPOP- Goudet, 1995) ،(FSTAT 2.9.4- Rousset, 2008 (و 
)Arlequin 3.5- Excoffier and Lischer, 2010( .ها،  آللهاي تنوع ژنتیکی شامل: تعداد پارامتر در آمد

 افـزار  ر هر لوکوس و در هر جمعیت با نرمثر دمؤ آللد هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار، تعدا
GenAlex6.4 افزار برگ با نرمنردي وایها  محاسبه گردید. انحراف از تعادلGenepop 4.0    و شـاخصFis 

  محاسبه شد. FSTAT 2.9.4 افزار ی در نرمآللو غناي 
استفاده گردید. تسـت   Fstبراي محاسبه میزان اختلاف ژنتیکی بین مناطق نمونه برداري از شاخص 

AMOVA  براي محاسبهFst را در سطوح مختلـف شـامل بـین    ها جمعیتگردد که ساختار  استفاده می 
 ییهـا  جمعیـت نماید. بدین منظـور   بررسی می ها جمعیتي درون یک گروه و بین ها جمعیتگروه، بین 
افـزار    ار داده شـدند. ایـن آنـالیز بـا نـرم     دهند در یک گروه قـر  اختلافی را باهم نشان نمی Fstکه از نظر 
Arlequin وGenAlex6.4  سازي انجام گرفت. آنالیز  بار شبیه 10000ا بPCA )Principal coordinate 

analysisافزار  ) در نرمGenAlex 6.4 سـیم  تر هـا  جمعیـت ماتریس اخـتلاف ژنتیکـی بـین     با استفاده از
افـزار   محاسبه گردید و دندروگرام پیوند همجواري با نـرم  GenAlexافزار  گردید. اختلاف ژنتیکی در نرم

)MEGA6- Kumar et al., 2013(  گردید.ترسیم  
  

  نتایج
هـا حـداقل    مورف بوده و در تمامی لوکـوس  جفت پرایمر مورد استفاده در این پژوهش پلی 8تمامی 

 هشـت مـورف در   پلی آلل 79 مجموعاً دست آمده در این بررسی براساس نتایج بهدو باند را نشان دادند. 
 آلـل  12بـا  S34 هاي  لوکوس. براي هر لوکوس شناسایی شد آلل 8/9با میانگین  لوکوس میکروستلایتی

چهار  .مورفیسم را نشان داد پلی آللکمترین تعداد  آلل 7با  S32را داشت و لوکوس  آللبیشترین تعداد 
 S16در لوکـوس   6شـماره   آلـل مربوط به منطقه دیـر،   SA30در لوکوس  9شماره  آللاختصاصی،  آلل

ایـن  در مربوط به منطقـه دیـر شناسـایی شـد.      S18در لوکوس  6و  5ره شما آللمربوط به منطقه دیر، 
هتروزیگوسیتی  دامنه و 88/0با میانگین  91/0تا  86/0مطالعه دامنه هتروزیگوسیتی مشاهده شده بین 

هـا مقــادیر   در تمـامی لوکـوس   محاسـبه گردیـد.   77/0بـا میــانگین   85/0تـا   75/0مـورد انتظـار بـین    
). 2(جـدول   شدمحاسبه  )Heبیشتر از هتروزیگوسیتی مورد انتظار ( )Hoده (هتروزیگوسیتی مشاهده ش

هنـدیجان  ي خورموسی، گنـاوه، بوشـهر، دلـوار و    ها جمعیتبین  Hoو  Heداري در میزان  اختلاف معنی
د. بـو  دار گیري داراي اخـتلاف معنـی   در منطقه دیر با سایر نقاط نمونه Hoو  Heد. اما میزان مشاهده نش
د. میانگین شاخص شـانون  بو ها جمعیتداري بیشتر از سایر  طور معنی ون در جمعیت دیر بهشاخص شان
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در  52/9جایگـاه مـورد بررسـی     8در  آلـل حـداکثر تعـداد    ها جمعیتدست آمد. در مقایسه بین  به 7/1
 95/3مـوثر   آلـل  5/6در جمعیـت خورموسـی بـا     آللمؤثر بود و کمترین میزان  آلل 7/6جمعیت دیر با 

ي خورموسـی،  هـا  جمعیـت واقعـی در   آلـل مؤثر و  آللها محاسبه گردید. از نظر تعداد  اي تمام جایگاهبر
  .شدداري مشاهده ن هندیجان، بوشهر و گناوه اختلاف معنی

در تمام S35a  و S18 ،S32ها  هاي مختلف، لوکوس واینبرگ در لوکوس -رديها  در بررسی تعادل
 ها جمعیتتعادل را در تمام   ها عدم سایر جایگاه .واینبرگ بودند- رياه  طورکلی در تعادل و به ها جمعیت

  لوکوس عدم تعادل پیوستگی را نشان ندادند. 8همچنین هیچکدام از نشان دادند. 
  

  )A. latus( شانک زردبالهي ها جمعیتژنتیکی در تنوع پارامترهاي  - 2 جدول
انحراف 
 معیار

 جمعیت شاخص S15 S30 S16 S18 S19a S34 S32 S35a میانگین

3/0 8/29  0/30 0/28 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 N 

 خورموسی

46/0 50/6  00/8 00/8 00/5 00/8 00/6 00/5 00/6 00/6 Na 

34/0 42/4  11/5 60/5 87/2 67/3 93/4 56/4 52/3 07/5 Ne 

07/0 60/1  79/1 87/1 21/1 57/1 66/1 56/1 43/1 69/1 I 
04/0 91/0  87/0 93/0 00/1 73/0 00/1 00/1 77/0 97/0 Ho 
02/0 76/0  80/0 82/0 65/0 73/0 80/0 78/0 72/0 80/0 He 
06/0 20/0 -  - 08/0  - 13/0  - 54/0  - 01/0  - 25/0  - 28/0  - 07/0  - 20/0  F 

   *** *** *** ns *** *** ns ns HWE 

1/0 9/29  0/30 0/29 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 N 

 هندیجان

53/0 00/8  00/9 00/9 00/8 00/9 00/7 00/10 00/6 00/6 Na 
66/0 90/4  29/6 59/5 02/3 17/5 62/4 29/8 88/2 30/3 Ne 
12/0 71/1  00/2 88/1 38/1 85/1 67/1 20/2 29/1 38/1 I 
05/0 86/0  87/0 93/0 00/1 93/0 90/0 70/0 57/0 97/0 Ho 
03/0 77/0  84/0 82/0 67/0 81/0 78/0 88/0 65/0 70/0 He 
08/0 13/0 -  - 03/0  - 13/0  - 50/0  - 16/0  - 15/0  20/0  13/0  - 39/0  F 

   *** *** *** ns ns *** ns ns HWE 

1/0 9/29  0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/29 0/30 0/30 N 

 گناوه

56/0 38/7  00/9 00/8 00/5 00/9 00/7 00/9 00/6 00/6 Na 
51/0 88/4  79/6 49/5 57/3 52/5 13/5 32/6 94/2 30/3 Ne 
11/0 70/1  05/2 82/1 40/1 89/1 74/1 01/2 27/1 38/1 I 
07/0 87/0  90/0 93/0 00/1 97/0 00/1 76/0 40/0 97/0 Ho 
03/0 78/0  85/0 82/0 72/0 82/0 81/0 84/0 66/0 70/0 He 
09/0 -11/0  -06/0 -14/0 -39/0  -18/0 -24/0 10/0 39/0 -39/0 F 

   ** *** *** ns ** *** ns ns HWE 
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1/0 9/29  0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/29 0/30 0/30 N 

 بوشهر

94/0 38/7  00/8 00/8 00/5 00/10 00/9 00/10 00/6 00/6 Na 
58/0 96/4  52/5 79/5 00/4 41/6 75/4 16/7 69/3 40/4 Ne 
16/0 69/1  88/1 87/1 69/0 06/2 79/1 11/2 50/1 59/1 I 
08/0 87/0  93/0 00/1 00/1 73/0 97/0 93/0 37/0 00/1 Ho 
04/0 77/0  82/0 83/0 50/0 84/0 79/0 86/0 73/0 77/0 He 
15/0 17/0 -  - 14/0  - 21/0  - 00/1  13/0  - 22/0  - 08/0  50/0  - 29/0  F 

   ** *** *** ns *** ** *** ns HWE 

1/0 9/19  0/20 0/20 0/20 0/20 0/20 0/19 0/20 0/20 N 

 دلوار

85/0 88/6  00/7 00/7 00/5 00/9 00/8 00/10 00/6 00/6 Na 
68/0 75/4  36/3 56/5 32/4 21/7 79/4 44/7 37/4 25/3 Ne 
16/0 61/1  46/1 82/1 69/0 08/2 75/1 13/2 61/1 36/1 I 
06/0 89/0  90/0 00/1 00/1 75/0 00/1 00/1 50/0 00/1 Ho 
04/0 75/0  70/0 82/0 50/0 86/0 79/0 87/0 77/0 69/0 He 
14/0 24/0 -  - 28/0  - 22/0  - 00/1  13/0  - 26/0  - 16/0  35/0  - 44/0  F 

   *** *** *** ns ** *** ns ns HWE 

0/0 0/30  0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 0/30 N 

 دیر و
 عسلویه

63/0 50/9  00/9 00/11 00/9 00/11 00/11 00/11 00/7 00/7 Na 
34/0 78/6  62/6 23/6 47/6 04/8 79/7 69/7 23/5 19/6 Ne 
05/0 04/2  03/2 06/2 98/1 21/2 19/2 16/2 79/1 88/1 I 
04/0 90/0  90/0 00/1 93/0 93/0 97/0 97/0 67/0 87/0 Ho 
01/0 85/0  85/0 84/0 85/0 88/0 87/0 87/0 81/0 84/0 He 
04/0 06/0-  - 06/0  - 19/0  - 10/0  - 07/0  - 11/0  - 11/0  18/0  - 03/0  F 

   *** *** ** ns ns ns ns ns HWE 

 
بیشـترین فاصـله ژنتیکـی و کمتـرین شـباهت      ) Nei, 1972شـاخص نئـی (   براساسدر این مطالعه 

و کمتـرین فاصـله ژنتیکـی و     79/0 و 23/0 ترتیـب بـا   دیـر بـه   و خورموسـی ي هـا  جمعیتبین ژنتیکی 
 محاسـبه گردیـد.   95/0و  06/0ترتیـب بـا    بـه  دلـوار و  بوشهري ها جمعیتبین  ژنتیک بیشترین شباهت

گناوه، بوشـهر و دلـوار در    ها جمعیتبراساس فاصله ژنتیکی و شباهت ژنتیکی نشان داد که  PCAآنالیز 
دهنـد. جمعیـت دیـر     ارتباط نزدیک با یکدیگر و هندیجان و خورموسـی شـباهت بـالایی را نشـان مـی     

 دهـد  ي مناطق دیگـر قـرار دارد و جمعیتـی جـدا را نشـان مـی      ها جمعیتطورکلی در فاصله دورتر از  به
  .)2 (شکل
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  در خلیج فارس  )A. latus( بالهي مختلف ماهی شانک زردها جمعیتهاي تمایز ژنتیکی بین  شاخص -3جدول
p  Rst Fst Nm  Nei I Nei D  تیجمع تیجمع 
 یخورموس جانیهند  11/0 90/0 10/16 02/0 07/0 011/0
 یخورموس گناوه  14/0 87/0 26/10 02/0 15/0 011/0
 جانیهند گناوه  05/0 95/0 41/30 00/0 01/0 415/0
 یخورموس بوشهر  13/0 88/0 73/10 02/0 18/0 042/0
 جانیهند بوشهر  09/0 92/0 67/25 01/0 06/0 031/0
 گناوه بوشهر  08/0 92/0 17/30 01/0 04/0 059/0
 یخورموس دلوار  16/0 85/0 20/8 03/0 21/0 003/0
 جانیهند دلوار  10/0 90/0 33/21 01/0 11/0 045/0
 گناوه دلوار  10/0 90/0 77/22 01/0 09/0 051/0
 بوشهر دلوار  03/0 97/0 02/56 00/0 00/0 434/0
 یخورموس رید  23/0 80/0 51/6 04/0 20/0 001/0
 جانیهند رید  22/0 80/0 23/7 03/0 10/0 001/0
 گناوه رید  19/0 83/0 10/9 03/0 12/0 001/0
 وشهرب رید  20/0 82/0 07/8 03/0 04/0 001/0
 دلوار رید  23/0 79/0 67/6 04/0 05/0 001/0

  
محاسـبه  صورت دو به دو  ي مختلف بهها جمعیتتمایز براي Rst و  Fstشاخص  AMOVAآزمون در 

و کمتـرین   057/0بـا   خوموسی و بوشـهر  ي دیر وها جمعیتمیان  Fstساس بیشترین میزان این ا برشد 
 Rstبـراي پـارامتر   همچنـین   دسـت آمـد.   هب ـ 01/0 میـزان  هبو بوشهر  دلواري ها جمعیتمیان  Fstمیزان 

بـین   Rst) و کمتـرین میـزان شـاخص    025/0( خورموسـی و دلـوار  میـان جمعیـت    Rstبیشترین میزان 
ي دلـوار و بوشـهر و   هـا  جمعیـت ) بین =02/56Nmجمعیت دلوار و بوشهر بود. حداکثر میزان مهاجرت (

 .)3(جـدول   دیـر و خورموسـی محاسـبه گردیـد     هـا  جمعیت) بین =51/6Nmکمترین میزان مهاجرت (
ناوه، بوشـهر و دلـوار اخـتلاف    ي گها جمعیت، بین Rstو  Fstاساس آنالیز واریانس مولکولی دو شاخص بر

باشد.  دار می اختلاف معنی %5رموسی در سطح ي هندیجان و خوها جمعیتداري وجود ندارد. بین  معنی
بـا سـایر    هـا  جمعیتاین  همچنین .دار بودند ف ژنتیکی معنیجمعیت دیر و خورموسی باهم داراي اختلا

  .)3(جدول  )p<0.01( دهند داري را نشان می اختلاف ژنتیکی معنی ها جمعیت
اسـاس آزمـون   بر منطقـه  4و  جمعیـت  6، اساس سلسـله مراتـب جمعیتـی   تنوع ژنتیکی براختلاف 

AMOVA  بر اساس  01/0در سطح احتمالFst  و Rst .ترین درصـد  بر ایـن اسـاس بیش ـ  محاسبه گردید
ي هـا  جمعیت% به تفاوت میان 4 ژنتیکی و کمترین درصد اختلاف باشد گونه میافراد بین % 89اختلاف 

  ).4(جدول  % محاسبه گردید7میزان  هبنیز  ها جمعیت. اختلاف میان فرض شده بود مناطقدر 
  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
16

 ]
 

                             8 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-528-fa.html


 ...) در بخش شمال خلیج فارسA. latusساختار جمعیتی ماهی شانک زردباله ( 

 

37 

 AMOVAبر اساس آزمون  )A. latus( بالههاي ماهی شانک زردو گروه ها جمعیتبین  Fst ،Rst شاخص -4 جدول
  اختلاف واریانس Est. Var. MS SS df درصد 

p< 01/0  هابین گروه 3 25/523 41/174 880/1  7% 
 هاي درون گروهها جمعیتبین  2 84/54 42/27 150/0 4% 

p< 01/0  بین افراد 170 2105 38/12 38/12 89% 
p< 01/0  هابین گروه 3 47/28 5/9 03/0 6% 

 هاي درون گروهها جمعیتبین  2 87/6 9/1 0/00 0 
p< 01/0  بین تمام افراد 170 597 51/3 51/3 94% 

 کل 339 6/5891  00/18 100% 
  

دهد که همبستگی  نشان می ها جمعیتیکی و فاصله جغرافیایی بین اساس فاصله ژنتبر آزمون منتل
میزان متوسطی از همبستگی  هدهند نشان Rزان می .بین فاصله جغرافیایی و اختلاف ژنتیکی وجود دارد

  ). 2(شکل  دارد
 

 
  

  در خلیج فارس  )A. latus( بالهماهی شانک زرد يها جمعیتآنالیز مانتیل براي  -2شکل 
  

  گیري بحث و نتیجه
 هـا اسـت   آلـل ترین ابزار براي بررسی تنوع ژنتیکی در یـک جایگـاه، محاسـبه فراوانـی      یکی از ساده

)Kalinowski, 2004.( اسـت  آلل 6/20 در هر لوکوس در ماهیان آب شور آلل متوسط تعدادکلی طور به 
)Dewoody and Avise, 2000.(  هاي مختلف  مشاهده شده در جایگاه آللدر این تحقیق متوسط تعداد

آلل واقعی در ماهی شـانک  تر است. تعداد  آلل در ماهیان دریایی پایینکه نسبت به متوسط  بودآلل  10

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
16

 ]
 

                             9 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-528-fa.html


  98 تابستان ،دوم شماره، هفتم دورهشناسی کاربردي/ هاي ماهی پژوهش نشریه 
 

38 

اگـر چـه    عدد گـزارش شـد.   47تا  22از  )Syazni et al., 2015(و همکاران سیازنی باله در مطالعه دزر
هـا   دست آمده در همـین جایگـاه   هب آللهاي مورد بررسی در این مطالعه متفاوت بوده، اما تعداد  لوکوس

)Xia et al., 2006 نک ماهیـان بسـیار   هاي خانواده شا آلل در گونه) نیز بیشتر گزارش شده است. تعداد
جمعیـت در   8در سـه لوکـوس در    آلـل  47تعداد  Pagrus majorدر ماهی  .متفاوت گزارش شده است

که کـه بـین    درحالی .)Perez-Enriquez and Taniguchi, 1999( دست آمده است هجنوب غرب ژاپن ب
 ,.Perez-Enriquez et alي غرب ژاپن براي همین گونه گزارش شده است (ها جمعیتآلل در  32تا  15

ي ژاپن و ها جمعیتهاي میکروستلایتی براي  در جایگاه آلل 21تا  6). در ماهی شانک سیاه تعداد 2001
تـا   7که در همین گونه در خلیج هیروشیما تعداد  حالی) درJeong et al., 2003کره گزارش شده است (

بالـه خلـیج   زرد ی جمعیت شانککلطور هب). Gonzalez and Umino, 2009دست آمده است ( هب آلل 24
هـاي   کمتـري را در جایگـاه   آلـل جنس خود تعـداد   هاي هم سایر نقاط و نسبت به گونهفارس نسبت به 

  هـاي دریـایی کـم    دلیل بسته بودن خلیج فـارس و جریـان   هتواند ب دهد. این می میکروستلایتی نشان می
تواند  می باشد. همچنین ها جمعیتسایر محدویت تبادل ژنی با  و ي این گونه در خلیج فارسها جمعیت
ثر در سطح جمعیت بیانگر آلل واقعی و مؤباشد. کاهش تعداد  رات فشار صیادي در این مناطق نشانگر اث

هـاي   آللو از بین رفتن  آللصورت کاهش فراوانی  هاین تغییر ب .)Lind et al., 2008تنوع ژنتیکی است (
  ).Evans et al., 2008( دیرگ نادر صورت می

تـا   71/0و هتروزایگوسـیتی مشـاهده شـده     84/0تـا   58/0میزان هتروزایگوسیتی مورد انتظار بین 
 ـ     00/1 محاسـبه   88/0و  72/0ترتیـب   هبود و میانگین هتروزیگوسیتی مـورد انتظـار و مشـاهده شـده ب

 Dewoody andباشـد (  هـاي دریـایی مـی    ع ژنتیکی در حد تنوع ژنتیکی گونـه گردید. این میزان از تنو

Avise, 2000هاي مقایسه با گونه ). در P. major و A. schlegelii   چـین  در آبهاي ژاپن و آبهاي دریـاي
). Perez-Enriquez and Taniguchi, 1999; Jeong et al., 2003باشد ( داراي هتروزیگوسیتی مشابه می

 ـ  و همکـاران  سـیازنی   لعـه دسـت آمـده در مطا   هاما میزان هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شـده ب
)Syazni et al., 2015کلی در مطالعـات  طـور  ه) بوده اسـت. ب ـ 91/0باله بسیار بالا () در ماهی شانک زرد

 Xia et al., 2008; Syazni et( باله گزارش شده استشانک زرد ن تنوع ژنتیکی بالایی درجمعیتی میزا

al., 2015ه گونه در حد مطلوبی در مناطق مـورد مطالع ـ  دهد که تنوع ژنتیکی این ). این نتایج نشان می
دست آمده در این بررسی مناسـب ولـی تعـداد     دهد که هتروزیگوسیتی به مقایسه نتایج نشان می. است
ر شـرایط  اي از تنگناي ژنتیکی است که د نشانه آللکلی تعداد کم طور . بهاستآن تا حدودي پایین  آلل

دلیـل   هجمعیت و یا کاهش شدید اندازه جمعیت مؤثر ب ـدلیل جدا شدن  جمعیت وحشی، ممکن است به
  .)Rezaei et al., 2012( برداري زیاد رخ داده باشد صید و بهره

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
16

 ]
 

                            10 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-528-fa.html


 ...) در بخش شمال خلیج فارسA. latusساختار جمعیتی ماهی شانک زردباله ( 

 

39 

هاي مختلف انحراف از  تست در لوکوس 48تست از مجموع  15پس از اعمال ضریب بونفرونی 
 ,.Xia et alو همکارن (ژیا ها در مطالعه  دهند. تعدادي از این جایگاه واینبرگ را نشان می- رديها  تعادل

در جایگاه میکروستلایتی بررسی شده در ماهی شانک  10گردد. در مشاهده می ) انحراف از تعادل2006
ادل پیوستگی تع  ). عدمSyazni et al., 2015دل مشاهده گردید (اتع  شرق ژاپن تنها در یک مورد عدم

نحراف ها مشاهده نگردید. ا گ در هیچ یک از لوکوسري واینبرها  عنوان یکی از دلایل انحراف از تعادل به
ي مورد بررسی نسبت داد. در ها جمعیتهاي نول در  آللوجود  توان به واینبرگ را می- رديها  از تعادل

وارث میکروستلایت ها در ت آللو وجود این  استاي کاملاً عادي  هاي نول در ماهی پدیده آللواقع وجود 
هاي  آللاگر چه در هیچ جایگاهی  ،)Rodzen and May, 2003( گرفته استتأیید قراردر ماهیان مورد

 ,.Salari et alردي واینبرگ در ماهیان دریایی دیگر از جمله سوکلا (ها  دلانول مشاهده نگردید. عدم تع

  ) گزارش شده است. Abedi et al., 2012( )، ماهی شیر2008
. در ایـن بررسـی   اسـت مختلف ساختار ژنتیکـی  در سطوح  توصیف کننده تمایز جمعیتFst فاکتور 

دهنـده تمـایز پـایین بـین      که نشان بود /04تا  01/0 ي مختلف ماهی شانک ازها جمعیتبین  Fstمیزان 
بـراي   Fstمیانگین  .ماهیان دریایی پایین است يها جمعیت در Wright, 1978.( Fst( باشد می ها جمعیت

دهد که جریان ژنی در  نشان می Waples, 1998 .(05/0<Fst( گزارش شده است 020/0ماهیان دریایی 
یی تقسـیم  ها ها به زیرجمعیت دهد تا بعضی از جمعیت ها مقداري محدود شده و اجازه می جمعیتمیان 
هـا بـه    ها، تمایز پایین جمعیت وجه به جریان ژنی بالا بین جمعیتت با ).Hoolihan et al., 2006( شوند

شـدن  بـه کـم   تر منجـر آید و تبادل بیش ا تبادل افراد، تبادل ژنها نیز پیش می. باستتوجیه  سادگی قابل
عنـوان ابـزاري مناسـب     اریانس مولکولی آنالیز آمـاري، بـه  آنالیز و. گردد می ها جمعیتتمایز ژنتیکی بین 

 ,.Grassi et al( اسـت  هـا  جمعیـت براي مشخص کردن ساختار جمعیت و میزان تمـایز ژنتیکـی بـین    

تنـوع ژنتیکـی بـالایی در    ، Rstاساس شـاخص  در این بررسی بر AMOVAبراین نتایج آزمون بنا. )2004
بـین   Rst ) را نشـان داد. میـزان  %11( هـا  جمعیـت ) و اختلاف ژنتیکی پایین بین %89( ها جمعیتداخل 

امـا   اسـت و دیـر از جمعیـت بوشـهر متمـایز      شخص کرد که جمعیت خورموسیمي مختلف ها جمعیت
ي هـا  جمعیـت وجود اخـتلاف بـین     عدمهم ندارند. بوشهر، گناوه و دلوار تمایزي با نطقههاي سه م نمونه

 ـ   مهاجرت دلیل نرخ بالاي هماهی شانک ب . در دوره سـت دلیـل لاروهـاي پلاژیـک آنها    هدر ایـن منـاطق ب
دهـد کـه بـا     رت پلاژیک بوده و به آن اجـازه مـی  صو هزندگی ماهی شانک در مرحله لاروي و نوجوانی ب

). در Syazni et al., 2015; Chang et al., 2003( مخلوط گردند ها جمعیتهاي دریایی جابجا و نجریا
ي مـاهی شـانک مشـاهده    هـا  جمعیتهشت منطقه بررسی شده در غرب چین نیز اختلاف ژنتیکی بین 

 دلیل اصلی عدم تمـایز جمعیتـی را جریـان بـالاي     )Syazni et al., 2015( و همکارانسیازنی نشده که 
نشـان داد کـه مـاهی    ) Jean et al., 2000( و همکارانجین عنوان کردند. مطالعات  ها جمعیتژنی بین 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
16

 ]
 

                            11 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-528-fa.html


  98 تابستان ،دوم شماره، هفتم دورهشناسی کاربردي/ هاي ماهی پژوهش نشریه 
 

40 

 علـت کمـی بـا یکـدیگر دارنـد.      ژنتیکـی  هاي تایوان داراي یک جمعیت است که اخـتلاف شانک در آب
 .گـردد  ماهیـان مـی  ث پراکنش لاروهـا و بچـه  مانسون فصل زمستان و جریانات سطحی آب است که باع

ن او همکـار جیانـگ   ثر هسـتند. امـا  ؤایـن گونـه م ـ   يوسی در پراکنش لاروهاهاي اقیانهمچنین جریان
)Jeong et al., 2003 ي ماهی ها جمعیت) عدم اختلاف ژنتیکی بینA.schlegelii    را پـراکنش تصـادفی

  دانند.      لدین میادلیل مهاجرت و هها ب تخم
 منطقـه محـدود در طـول    یـک گسـترده در   مهـاجرت یان داراي ماهخانواده شانک ياز اعضا یبرخ
  عنوان مثـال میـزان مهـاجرت    ه). بJean et al., 2000; Jeong et al., 2003( ستندهخود  یزندگ چرخه

A. butcheri  رسـد  مـی در روز  یلـومتر ک 30هـا بـه    بین مصب رودخانهدر )Hindell et al., 2008  امـا .(
مهاجرت  Chrysoblephus laticepsکه ماهی  عنوان کردند )Kerwath et al., 2007( و همکارانکرواث 
 یل به ماندن در یـک تما Diplodus sargusي ها جمعیت طور مشابه، بهکیلومتر دارند.  3در حد محدود 

  دهـد کـه   ینشـان م ـ یـان، مطالعـات   ماه شـانک  یرفتار مـاه اساس محدوده کوچک یا مصب را دارند بر
A. latus یـک مکـان محـدود را دارنـد    فاصـله کوتـاه در اطـراف     یکدر  نهات مهاجرت گسترده اما بالغ. 

 لارو یـایی و تخـم در  یتصـادف  یپراکنـدگ  یلدل یاد بهاحتمال زبه  ها جمعیتی بالا در ژن یانجر ین،بنابرا
ي خلیج فارس نیز اختلافی بین مناطق بوشـهر،  ها جمعیتدر  .)Syazni et al., 2015این ماهیان است (

. دلیل فاصله کم این مناطق با یکـدیگر باشـد   هتواند ب که می ،گردد دیجان مشاهده نمیاوه، دلوار و هنگن
 300ایـن منـاطق   ثر است. حـداکثر فاصـله بـین    مؤ نیز ین مقولهعامل مهاجرت ماهیان شانک بالغ در ا

ایز بین جمعیت در ایـن مکـان کـم    میزان مهاجرت ماهی شانک احتمال تم  کیلومتر است که باتوجه به
دار بـا  کیلومتر داراي اختلاف معنـی  600در منطقه دیر با فاصله جفرافیایی بیش از  ،اشد. در مقابلب می

دریـاي  ي مـاهی شـانک را در   هـا  جمعیـت ي بوشهر است. براي مثال عامل فاصله جفرافیایی، ها جمعیت
 ي مـاهی هـا  جمعیـت ). همچنـین در بررسـی   Xia et al., 2008( کنـد  چین در شمال و جنوب جدا می

Sparus aurata و فرانچینـی  کـه   اسـت ي داخل اقیـانوس متمـایز   ها جمعیتاز  ،در آبهاي اطراف ایتالیا
داننـد.   می ها جمعیت) عامل فاصله جغرافیایی را دلیل تمایز بین این Franchini et al., 2012( همکاران

ي هـا  جمعیتدر تمایز دهد که عامل فاصله جغرافیایی  در آزمون مانتل براساس فاصله ژنتیکی نشان می
  . استماهی شانک موثر 

 Syazni et( اسـت ماهیان شانک و جریـان ژنـی   بچه جریانات دریایی عامل اصلی در پراکنش لارو و

al., 2015(. باشـد.   هـا  جمعیـت کننده ارتبـاط بـین   تواند محدود یی در دریا میدر نتیجه عوامل جغرافیا
ادل ژنـی کمتـر بـا سـایر منـاطق داشـته و جمعیـت        خورموسی داراي محدودیت جغرافیایی است و تب ـ

ي نزدیـک  هـا  جمعیـت متمایزي از ماهی شانک در این منطقه وجود دارد. اگر چـه میـزان تمـایز آن بـا     
در داخل مدیترانه (آبهـاي ایتالیـا) متمـایز از     Sparus aurataي ماهی ها جمعیت. است(هندیجان) کم 
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ثیر و در نتیجـه تـأ   اسـت بی در خلیج فارس بسیار کنـد  ت آي اقیانوس اطلس هستند. جریاناها جمعیت
کمتري نسبت به نقاط دیگر مانند آبهاي غرب ژاپن و کره یا جریانات مانسون در دریایی چین و تـایوان  

ي متمایزي از این گونه در ها جمعیترود که  در نتیجه انتظار می .ماهیان دارد در جابجایی لاروها و بچه
بوشهر، گناوه  يها جمعیتباشد. همچنان که جمعیت مناطق دیر و عسلویه از خلیج فارس وجود داشته 

ي ماهیان شانک دارند اما فاصله ها جمعیت. اگر چه جریانات دریایی نقش بزرگی در استو دلوار متمایز 
ي هـا  جمعیـت هـاي دریـایی امـا     در آبهاي چین با وجود جریان .است جغرافیایی نیز عامل تعیین کننده

 ,.Xia et alده اسـت ( ش ـکیلومتر) شناسـایی   1000در شمال و جنوب دریایی چین (بیش از متمایزي 

ده است. در ایـن مطالعـه   کیلومتر جمعیت متمایزي مشاهده نش 300ه لاما در غرب ژاپن درفاص .)2008
ي دیـر و خورموسـی   ها جمعیتند اما یستکیلومتر با هم متمایز ن 200از ي با فاصله کمتر ها جمعیتنیز 

کیلومتر از یکدیگر متمایزند، همچنان که تست مانتل اثـر فاصـله بـر     200هندیجان با فاصله بیش از  و
  دهد.  ف ژنتیکی را نشان میاختلا
بالـه خلـیج فـارس    ی پایین در مـاهی شـانک زرد  آللکلی نتایج این تحقیق نشان داد که تنوع طور هب

 ـ     هاي بررس ـ دلیل نوع جایگاه هب وجود دارد که احتمالاً دسـت آمـده در    هی شـده اسـت. اگـر چـه تنـوع ب
ا سطح تنوع در حـد  ي این گونه در ژاپن، چین و ... بوده امها جمعیتي خلیج فارس کمتر از ها جمعیت

(شـامل   اساس اختلاف ژنتیکی و آنالیز واریـانس مولکـولی، سـه جمعیـت دیـر، بوشـهر      مطلوبی است. بر
ایـن   ت خورموسـی قابـل تمـایز هسـتند. احتمـالاً     ي گنـاوه، دلـوار و هنـدیجان) و جمعی ـ   ها جمعیتزیر

  اند.     گر متمایز شدههاي دریایی از یکدیدلیل فاصله جغرافیایی و جریان هب ها جمعیت
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