
 
                            

 

 

 
 در خلیج فارس و دریای عمان Dussumieria acuta Valenciennes, 1847کمان ژنتیکی ماهی ساردین رنگین بررسی تنوع

 (COI)  1)محدوده استان استان هرمزگان( با استفاده از ژن سیتوکروم اکسیداز 
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 چکیده

  
 استخراج منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه صید گردید. 6کمان از ساردین رنگیننمونه ماهی  12در این بررسی 

DNA  کمان ژنتیکی ساردین رنگین منظور ارزیابی تنوعانجام شد. به ز بافت باله ماهیانکلروفرم ا-با روش فنل

پرایمرهای اختصاصی طراحی  با استفاده از COI تکثیر ژن ( استفاده شد.COI) 1سیتوکروم اکسیداز  از ژن

ت باز از محصول واکنش زنجیره جف 616طول  .های موجود در بانک ژن صورت گرفتشده براساس توالی

مورد مقایسه  Bioedit7 و MEGA5 افزارهایها با استفاده از نرمهای ژنی نمونهتوالی .بی شدیاپلیمرازی توالی

چند میزان  dnaSP5 افزارگردید. همچنین با استفاده از نرمها مشخص نمونه یکپارچگیقرار گرفتند و میزان 

های مختلف جمعیتهای مونهتحقیق نشان داد که در بین ن نتایج این .شد بررسیها یا تعداد هاپلوتیپ شکلی

های مورد مطالعه نوع هاپلوتیپ بین نمونه 6ژنتیکی کمی وجود دارد. همچنین تعداد  فاصله کمانساردین رنگین

 .شناسایی گردید

 

 :های کلیدیواژه

           D. acuta ،تنوع ژنتیکی ،COIهرمزگان ، 

 

 مقدمه | 1 

 

شوند. چهار بندی میطبقه ماهی شکلانماهیان در رده شگساردین

(، Engraulidaeماهیان )(، موتوClupeidaeماهیان )خانواده ساردین

( Pristigasteridaeماهیان )( و شمسکChirocentridaeماهیان )خارو

د. این ماهیان از نظر جایگاه ماهیان هستنهمگی متعلق به زیر رده شگ

 Konyeh andیرند )گزی ریز قرار میشناسی در گروه ماهیان سطحبوم

Zeraat Pisheh, 2017کمان )(. ساردین رنگینDussumieria 

acutaهای های غالب صید شناورهای صیادی پرساین آب( یکی از گونه

 ,.Salarpour et alباشد )استان هرمزگان  می همحدودساحلی در 

 هایو از اولین سرشاخهخوار ماهیان اغلب پلانکتون(. ساردین2002

 هرم غذایی بوده لذا دارای جایگاه مهمی در اکوسیستم دریا می باشند

(Salarpour and Darvishi, 2005.) توجه به حضور این ماهیان دربا 

کنندگان  -عنوان اولین مصرفسطوح اولیه هرم غذایی دریاها به

تولیدات اولیه و نیز نقشی که این ماهیان در تغذیه ماهیان بزرگتر دارند 

 رو برداشت ناآگاهانه از این ذخایر،یت خاصی برخوردارند. از ایناز اهم

نماید هرم غذایی را با تهدید مواجه می ارزش درسایر آبزیان با 

(Salarpour et al., 2007صید ساردین .) ماهیان در استان هرمزگان تا

توسط تورهای گوشگیر و جل ساحلی  ساین عمدتاًپیش از روش پرس

ساین دو قایقی ویژه پرسهساین ب.  با توسعه روش پرگردیدانجام می

اساس آمار صید شیلات طور قابل توجهی افزایش یافت. برهمیزان صید ب

در خلیج فارس و دریای عمان بیانگر آن است که سهم  آبزیان ایران

از کل  %9-12بین  1339-1362های طی سالزی ریز در یان سطحماه

زی ریز از کل است. سهم صید ماهیان سطحصید آبزیان در نوسان بوده 

 که درحالیبوده، در %17حدود  1337ال صید استان هرمزگان در س
  Iranian Fisheries) است رسیده %37به  1362سال 

   دانشگاه گنبدکاووس | 1366   ©              3(3: )12-13؛ 1366شناسی کاربردی، ماهی هایپژوهشنشریه 

 شناسی کاربردیماهی هایپژوهش هنشری
 

Journal homepage: http://jair.gonbad.ac.ir 
 

 وزارت علوم، تحقیقات و فناوری

 دانشگاه گنبد کاووس

 [
 D

O
I:

 1
0.

22
03

4/
ja

ir
.8

.3
.1

2 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

25
-0

3-
19

 ]
 

                               1 / 7

http://dx.doi.org/10.22034/jair.8.3.12
https://jair.gonbad.ac.ir/article-1-537-en.html


 
 قربانی و همکاران                شناسی کاربردیماهیهای پژوهشنشریه                                                              |  13

 

Statistics, 2013.)  

-مطالعه ساختار ژنتیکی جمعیت در آبزیان نه تنها از جنبه بررسی

شد باای مهم و جالب توجه میفاظت گونههای تاکسونومیک و ح

(Tudela et al.,1999بلکه ب ،)مین دلیل اهمیت این موجودات در تأه

های طراحی برنامه ذخایر پروتئینی جیره دام، در مدیریت ذخایر و

ر ژنتیک زیست دریایی بسیار حائز اهمیت است. ساختاحفاظت از محیط

ثیر عواملی فاکتورهای تأتواند تحتجمعیت موجودات دریایی می

-تغییرات زمین مانند جریانات دریایی، جزر و مد و حتیفیزیکی دریا ه

فوق فاکتورهای بیولوژیکی مثل بر موارد شناختی قرار بگیرد. علاوه

-مثل و پتانسیل مهاجرت گونهجابجایی لاروها، استراتژی تولید پتانسیل

ک تواند بر چگونگی پراکنش افراد جمعیت یای )عمودی و افقی( می

(. از سوی دیگر ذخایر Liu et al., 2009ارد )ثیر فراوان بگذگونه تأ

های قادرند مهاجرت های آب شیرین،ماهیان دریایی نسبت به گونه

بیشتری بین دو بخش از جمعیت انجام دهند. در راستای شناسایی و 

مشخص کردن و ساختار یک جمعیت، مطالعات مورفولوژیکی و ژنتیکی 

وجود مهمترین محدودیت نقشی اساسی در این زمینه دارند. با این 

ثیر تأخصوصیات مورفولوژیک این است که همه تنوع فنوتیپی ناشی از 

باشند نیز در بروز آنها مؤثر می ثیرات محیطیتأژنوتیپ نیست بلکه 

(Murphy et al., 1996 ژنوم میتوکندری یا .)mtDNA  به طریق

یبی در گ اور و نوترکرو پدیده کراسینرسد و از اینمادری به ارث می

قدرت بالایی بارکدینگ از با توجه به  COIگیرد. ژن آن صورت نمی

 های موجود در بانک جهانی ژن انتخاب گردید. میان ژن

دهد خلیج فارس و دریای عمان نشان می های انجام شده دربررسی

دگی زی ریز نیز مانند دیگر ماهیان با پراکنکه در جمعیت ماهیان سطح

های توانند باعث ایجاد تفاوتفیزیکی می گسترده، فاکتورهای

دهد که ات انجام شده در پاکستان نشان میمورفولوژیک گردند. مطالع

زی ریز موجود در دریای های سطحی از جمعیت بعضی از گونههایبخش

همین دلیل برای صید این منابع قدرت پراکندگی زیاد ندارند و به عمان

د که ذخیره ژنی این ذخایر آسیب باید تمهیداتی در نظر گرفته شو

( Inoue et al., 2000و همکاران ) اینو(. Parrish, 1989نبیند )

DNA طور کامل بارکدینگ نمودند.همیتوکندریایی ساردین ژاپنی را ب 

ی در خصوص بارکدینگ توجه به اینکه هیچگونه مطالعات جامعبا

س و دریای در خلیج فار COIکمان با استفاده از ژن ساردین رنگین

( در D. acutaکمان )جمعیت ساردین رنگین ه،دعمان انجام نگردی

مورد  COIهای ساحلی استان هرمزگان با استفاده از ژن محدوده آب

 ارزیابی تنوع ژنتیکی و بارکد قرار گرفتند.

 هامواد و روش | 2
این مطالعه در خلیج فارس و دریای عمان )سواحل استان هرمزگان( در 

درجه شمالی( تا بندر  29درجه شرقی و  55بندر لنگه )محدوده 

بندر  (.1)شکل  درجه شمالی( انجام شد 25درجه شرقی و  50جاسک )

لنگه دارای دو صیدگاه اصلی بستانه و گرزه، بندر قشم دارای دو 

و یکبنی  صیدگاه رمچاه و صلخ و بندر جاسک دارای دو صیدگاه بحل

برداری در آبان ماه باشند. نمونهمیزی ریز فعال در صید ماهیان سطح

منظور شناسایی گونه خصوصیات هاز تمامی مناطق انجام و ب 1363

نمونه  37تعداد مورفومتریک و مریستیک مورد ارزیابی قرار گرفت. 

 منظور شناسایی مورفومتریک و مریستیک )طول کل، طول چنگالی،به

و مخرجی و قطر  های باله پشتیتعداد خارهای آبششی، تعداد شعاع

نمونه مورد ارزیابی ژنتیکی  2چشم( مورد ارزیابی و از هر ایستگاه تعداد 

درصد تثبیت و به  69های صید شده در اتانول قرار گرفت. نمونه

آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژی دانشگاه علوم کشاورزی و منابع 

ش باله پشتی به رو  DNAطبیعی گرگان انتقال داده شد. استخراج 

(. در این مطالعه از Hilis et al., 1996شد )کلروفرم انجام  -فنل

استفاده گردید و واکنش زنجیره پلیمراز با  COIنشانگر میتوکندریایی 

استفاده از پرایمر در دستگاه ترموسایکلر انجام و در نهایت محصول 

PCR یابی به دانشگاه جهت توالیUppsala  .کشور سوئد ارسال شد

-MEGA-5 ،Arlequinافزارهای های ژنتیکی از نرمجهت آنالیز داده

3.11 ،Bio-Edit ،Genetic Network Analyzer  .استفاده شد 

 توالی پرایمر مورد استفاده -1جدول 

 توالی پرایمر

FishF1 5‟TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC3‟ 

FishR1 5‟TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA3‟ 

 

 

 1363-1364ماهیان در استان هرمزگان ساردینبرداری مناطق نمونه -1شکل 
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 نتایج | 3

 نمونه 12 برای باز جفت 916 طول به COI ژن نوکلئیوتیدی توالی

 توالی 9 تعداد همچنین و( 3)جدول  (D. acuta) کمانساردین رنگین

 بالهزرد شانک توالی یک همراهبه NCBI سایت در شده تثب گونه این

(Acanthopagrus latus) کردن دارریشه برای خارجی گروه عنوانبه 

 91 که باز، جفت 916 از. گرفت قرار آنالیز مورد فیلوژنتیک درخت

 و( غیرمتغیر) مونومورفیک جایگاه 553 دارد، که وجود متغیر جایگاه

 اطلاع هایجایگاه تعداد این از که بودند( متغیر) مورفیکپلی جایگاه 91

 دو دارای جایگاه 91 همه که( Parsimony informative) بخش

 و تیمین بازهای .نشد مشاهده واریانتی 4 و 3 جایگاه هیچ و بود واریانت

 میزان. اندداشته را فراوانی کمترین و بیشترین ترتیببه گوانین

 جانشینی و یکدیگر با A-G پورین زهایبا جانشینی) اول نوع جانشینی

 جانشینی) دوم نوع جانشینی و( یکدیگر با C-T پیریمیدین بازهای

 صورتبه که اعدادی 2 جدول در (یکدیگر با پیریمیدین و پورین بازهای

 و کنندمی بیان را اول نوع جانشینی نرخ اندشده داده نشان زیر خط

 دوم نوع جانشینی نرخ دهندهنشان ایتالیک، صورتبه که اعداد سایر

)جزیره قشم( با  2های رمچاههستند. بیشترین فاصله ژنتیکی بین نمونه

 .(1)جدول  )بندر جاسک( مشاهده شده است 2نمونه یکبنی 

 

 د(باشها میهای اختصاری نمونه، بیان کننده نامهای به دست آمده از ایران )نمونهفواصل ژنتیکی جفتی بین نمونه -1جدول 

 
 هاهای جانشینی نوکلئوتیدتخمین الگو -2جدول

G C T A نوکلئوتید 

22/13 52/4 52/4 - A 

63/2 11/12 - 07/3 T 

63/2 - 17/12 07/3 C 

- 52/4 52/4 44/11 G 

 
 نمونه توالی یابی شده 12ناحیه کنترل در  ساختار ژنتیکی -3جدول 

 13 تعداد توالی

 916 تعداد کل سایت )نوکلوتید(

 91 های پلی مورفیک )جداکننده(، متغیرتعداد سایت

 553 های مونو مورفیک، غیر متغیرتعداد سایت

 92 هاتعداد کل جهش

 6 تعداد هاپلوتایپ

 3053/7 تنوع هاپلوتایپ

 77295/7 واریانس هاپلوتایپی

 72337/7 تنوع نوکئلوتیدی

 33770/10 میانگین تعداد تفاوت نوکلوتیدی

 
MEGA- افزارنرمتوسط  analysis Phylogenetics( MP(ل تحلی

  Amblygaster sirmو  D. acuta  توالی از دو گونه 39و تعداد  5

های نوکلئوتیدی مدل برای توالی 24. ابتدا قرار گرفت مورداستفاده

، مدل  (AIC)یت براساس معیاردرنها که مورد آزمون قرار گرفت

HKY+G خت حداکثر درست نمایی، با بوت انتخاب شد. در اینجا در

 رسم گردید. HKY+Gمرتبه تکرار براساس مدل  17777استرپ 
جدا  کاملاً A. sirm و D. acuta  نتایج آنالیز مشخص نمود که دو گونه

(. همچنین نتایج  این تحقیق مشخص نمود 2باشند )شکل از هم می

ک( در کل منطقه یکبنی )بندر جاس کمانساردین رنگینهای که نمونه

 های مناطق دیگر قرار گرفته است.جدا از سایر نمونه کاملاً
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 D. acutaدرخت حاصل از تحلیل حداکثر پارسیمونی  که روابط فیلوژنتیک گونه  -2شکل 

 گیریبحث و نتیجه | 4
های مطالعه ساختار ژنتیکی جمعیت در آبزیان نه تنها از جنبه بررسی

 Tudelaای مهم و جالب توجه می باشد )تاکسونومیک و حفاظت گونه

et al., 1999مین ذخایر دلیل اهمیت این موجودات در تأه(، بلکه ب

-های حفاظت از محیططراحی برنامه پروتئینی، در مدیریت ذخایر و

ر ژنتیک جمعیت زیست دریایی بسیار حائز اهمیت است. ساختا

ثیر عواملی مانند فاکتورهای فیزیکی تأتواند تحتموجودات دریایی می

شناختی جزر و مد و حتی تغییرات زمیندریا مانند جریانات دریایی، 

جابجایی  قرار بگیرد. علاوه بر این فاکتورهای بیولوژیکی مثل پتانسیل

ای )عمودی و هاجرت گونهمثل و پتانسیل ملاروها، استراتژی تولید

ثیر فراوان گی پراکنش افراد جمعیت یک گونه تأتواند بر چگونافقی( می

ذخایر ماهیان دریایی نسبت به  (. از سوی دیگرLiu, 2009بگذارد )

های بیشتری بین دو بخش از های آب شیرین قادرند که مهاجرتهگون

ایی و مشخص کردن وضعیت جمعیت انجام دهند. در راستای شناس

وژیک و های مختلف یک جمعیت همراهی مطالعات مورفولواقعی بخش

ی تنوع های ماهیان اغلب داراکند. جمعیتژنتیک نقشی اساسی ایفا می

 Froese andباشند )و تنوع نوکلئوتیدی متوسط و کم میفنوتیپی بالا 

Pauly, 2015 ماهیان دریایی سطوح پایین تفاوت ژنتیکی در .)

و عطاروچ دهند. فیایی حوزه پراکندگی خود نشان میمحدوده جغرا

( با بررسی ناحیه میتوکندریایی Atarhouch et al., 2006همکاران )

Sardinella pilchardus  موجود در مناطق مرکزی و شرقی اقیانوس

جریان ژنی اندک  اطلس شمالی و دریای مدیترانه تنوع هاپلوتایپی بالا و

 دست آورد. هبرداری را ببین مناطق نمونه

کمان بندر جاسک، ه مولکولی شش جمعیت ساردین رنگینمطالع

 6وع تعداد ، در مجم COIجزیره قشم و بندر لنگه با استفاده از ژن 

تیکی نسبتاً دست آمده تنوع ژنههاپلوتیپ نشان داد. با توجه به نتایج ب

های مورد مطالعه وجود داشته اما تفاوت مطلوبی در بین جمعیت

های رمچاه و مسن، بستانه، نتیکی بسیار محدودی در بین جمعیتژ

ها بر اساس همین دلیل تمامی این جمعیتبه سلخ و گرزه وجود دارد،

و تحلیل اتصال  (Maximum parsimony) حلیل حداکثر پارسیمونیت

فاوت ژنتیکی ( در یک شاخه قرار گرفته و تNeighbor joiningمجاور )

های ایستگاه یکبنی بندر جاسک اند. تنها نمونهمحدودی را نشان داده

ن تفاوت ها قرار گرفت. با توجه به میزاجدا از سایر گونه در شاخه

گرفت که این جمعیت جدا  توان نتیجهها میسایر جمعیت ژنتیکی آن با

ژنتیکی مشاهده شده در بین  باشد. تنوعهای خلیج فارس میاز جمعیت

ها بوده که این ز تنوع مشاهده شده در داخل جمعیتها کمتر اجمعیت

های خلیج فارس ناشی از بیانگر وجود جریان ژنی بین جمعیتموضوع 

 ریزی باشد.خممنظور تهفراد بالغ بمهاجرت افقی و عمودی ا

 تنوع ژنتیکی درون جمعیت و گسترش آن به سازگاری ماهی

مثل کننده و مخاطرات و پایداری جمعیت، تعداد افراد مؤثر تولید

و  جوناس (.Azpeitia et al., 2013محیطی و ابعاد جمعیت دارد )
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ساردین آب  DNA( به بارکدینگ Jonas et al., 2011همکاران )

فاصله ژنتیکی ساردین ( پرداخته و S. tawilisشیرین فیلیپین )

درصد اعلام نمودند.  4/19 – 3/16فیلیپینی را با سایر ساردین ماهیان 

 های قبلی کاملاًآنها گزارش نمودند که ساردین فیلیپینی بر خلاف یافته

-باشد. همچنین آنها برای اولین بار توالیمی S. albellaمجزا از گونه 

نمونه مورد  5ار داده و از تعداد را مورد بررسی قر S. jussieuیابی گونه 

 3و تعداد  S. fimbriataنمونه در یک شاخه با توالی گونه  2بررسی 

ای مجزا قرار گرفتند. وجود تنوع ژنتیکی بالا در داخل نمونه در شاخه

جات بزرگ هدلیل تمایل آنها به ایجاد دستههای ساردین ماهی بجمعیت

ت جمعیت مناطق مورد بررسی ، که این موضوع نشان از ثباباشدمی

های جزیره قشم و بندر لنگه دارد. تمایز ژنتیکی اندک بین جمعیت

تواند ناشی از نزدیک بودن جغرافیای منطقه و تبادل ژن مابین این می

طورکلی خصوصیات گونه و شرایط محیطی جریان ژنی همناطق باشد. ب

های فنوتیپی و فاوتثیر قرار داده و سبب بروز تأتبین دو منطقه را تحت

ژنوتیپی بین دو جمعیت و در نتیجه کم شدن تنوع بین جمعیتی و زیاد 

(. Magoulas et al., 2006شود )شدن تنوع درون جمعیتی می

منظور تعیین سطح ه( بSalarpour et al., 2012سالارپور و همکاران )

خیلج های ماهیان در آبماهیان و موتونیبهینه برداشت از ذخایر سارد

ای فارس و دریای عمان )محدوده استان هرمزگان( به ارزیابی پارامتره

اخته و نتایج های ارزیابی ذخایر پردپویایی جمعیت با بکارگیری مدل

های ساردین سند و موتو معمولی در مناطق مشخص نمود که جمعیت

 باشندمتعلق به ذخیره واحد می جزیره قشم و بندر لنگه احتمالاً

ات ژنتیکی شش جمعیت دست آمده از مطالعهبه نتایج ببا توجه 

توان عه در خلیج فارس و دریای عمان میمطالکمان موردساردین رنگین

های خلیج ای در بین جمعیتهای قابل ملاحظهنتیجه گرفت مهاجرت

 فارس وجود داشته و میزان تمایز ژنتیکی بین آنها محدود بوده و تنها

شرایط جغرافیایی و محیطی خاص خود جمعیت جاسک با توجه به 

در های رخ داده باشد. نتایج مهاجرتدارای اندکی تفاوت ژنتیکی می

 نمایند.یید میخلیج فارس از غرب به شرق را تأ
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Abstract 

In this study, 12 specimens were collected from Bandar-e Jaask, Qeshm 

Island, and Bandar-e Lengeh in the Hormozgan Province. DNA 

extraction was performed using the Phenol-Chloroform method. A partial 

DNA sequence of cytochrome oxidase subunit I gene (COI) was used to 

evaluate the genetic diversity. The sequence of COI was performed using 

specific primers designed based on the sequences registered in NCBI 

GenBank. The diversity of 619 bp of COI was estimated. The sequence of 

the gene was compared using MEGA5 and Bioedit7 software. Also, 

polymorphism or haplotype frequency was evaluated using dnaSp7 

software. Results showed that there was a low genetic distance among all 

populations. In addition, nine haplotypes were identified among the 

studied samples. 

 

Keywords: D. acuta, Genetic diversity, COI, Hormozgan Province 
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